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 مقاله پژوهشي

 

 
 (402-432) 59پاييز  1شماره  31دوره 

 

 

 روشي جديد براي تشخيص لوسمي ميلوژنيك و لنفوسيتيك حاد با استفاده از 
 يادگيري ماشين هاي روشهاي بيان ژن و  داده

 
 1مهدي آقا صرام، 4پور راضيه شيخ، 3پور شيخ رباب

 
 هچكيد

 سابقه و هدف 
 ميلوژنيك يلوسمبيني و پيش ها براي كشفترين روش كي از مهمي. ع در جهان استيشا يهااز سرطان يلوسم

براي  ابزاري ،آرايه ريز تكنولوژي. باشد ها مي ژنتيكي آناطلاعات  افراد و DNA استفاده از ،ک حاديتيلنفوس و
ليز آماري هيآرا زير يها مجموعه داده حليلت .ان هزاران ژن در حداقل زمان استيب يبررس  و بدون كمك آنا
ا. نيست ن ممکنيماش يريادگي هاي روش لعه با استفاده ازيدر   هاي روش ه ويآرا زير يها مجموعه داده ن مطا

لوسمين به تشخيماش يريادگي انواع   .شد پرداخته  يص 
 ها روش مواد و
لوسميب 24ژن مربوط به  2345ان ي، بتوصيفي ن پژوهشيمورد استفاده در ا يها داده که با  بود يمار مبتلا به 

ا .ه به دست آمديآرا زير ياستفاده از فناور  ميلوژنياك  لوسامي ص يهاا، تشاخ  ن دادهيسپس با استفاده از 

ناهمسانگرد  شعاعي تابع پايه ،هسته يناپارامتر يبند روش طبقهبا  (ALL)حاد لنفوسيتيك لوسمي و (AML)حاد
 .شد انجام  ينسبت بهره و بهره اطلاعات يارهايبا استفاده از مع

 ها يافته
انتخاب يار بهره اطلاعاتيبا استفاده از مع يناپارامتر يبند طبقه يشنهاديروش پ ژن مهم و با استفاده از  410با 

انتخاب يمع لوسميقادر به تشخ،  ٪08/52ژن مهم با دقت  68ار نسبت بهره با  انواع  لنفوسيتيك  ميلوژنيك يص  و 
ل  .٪ است45/19دقت  يژن دارا 2345با  شعاعي تابع پايه،  هسته يناپارامتر يبند روش طبقهکه  ياست، در حا

 ينتيجه گير
اينتا لعه نشان دادن يج  ار نسبت بهره قاادر باه   يبا مع يشنهاديپروش ان ژن و يب يها که استفاده از داده مطا

لوسميتشخ انواع قيص دقيتواند در تشخ ين روش ميرسد ا ين به نظر ميبنابرا. است ييبا دقت بالا يص  تر 
 .ته شودماران گرفيص و درمان بيدر مورد نحوه تشخ يتر مات مناسبيکمک کند تا تصم يلوسم

لي، بيلوسم :ات كليديكلم  نيماش يريادگيه، يآرا زيز ريان ژن، آنا

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 01/49/ 5 :اريخ دريافت ت

 22/2/45  :تاريخ پذيرش 
 
علوم پزشكي شهيد و مركز تحقيقات خون و انكولوژي، دانشگاه تفت، ايران  ،دانشگاه آزاد اسلامي، گروه تربيت بدني، واحد تفت، بيوشيمي PhD: مؤلف مسئول -0
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  مقدمه 
ليم غيجه تقسياست که در نت يماريسرطان ب     کنترل   ر قاب
 ـآ يها به وجود م ـ سلول  ـ (. 0)دي نـو    011ش از يامـروزه ب

 يکي  ياند و لوسما شناخته شدهيها در دنمختلف از سرطان
 %6 يلوسـم . (2)است ها سرطان نيمهلك ا و شايع انوا  از

را شـامل و بـه عنـوان     يت انسـان ي ـجمع يها کل سرطان
 علت. (3)ع در جهان شناخته شده استين سرطان شايپنجم

 ي انجـام ها ست و پژوهشين مشخص ي لوسم به ابتلا قيدق

 قرارگرفتن ک،يژنت به را يلوسم مارييب يميبدخ روند شده

 ييايميش ـ مـواد  يبرخ و کننده  زهيوني پرتوهاي معرض در

 ـيا سـتم يس يينارسـا  اي و خاص  ارتبـا   بـدن  يع ـيطب يمن

 و پيشرونده لوسمي، بيماري يا خون سرطان (.9-6)دهند يم
 كه است مغز استخوان ويژه به بدن ساز خون اعضاي بدخيم

 آن يها ساز و پيش خون هاي سلول ناقص تكامل و تكثير با

 سفيد هاي سلول(. 2)شود مي ايجاد استخوان مغز و خون در

و کنترل  منظم به طريقي بدن، نياز صورت در معمولًا خوني
اين  در لوسمي بيماري اما .شوند مي تقسيم و کرده رشد شده
 از را خـوني  هـاي  سـلول  رشـد  و نموده ايجاد اخلال روند

 استخوان مغز حاد، لوسمي بيماري در. نمايد خارج مي کنترل

 توليـد  نـار   خـوني  سـفيد  هاي سلولزيادي  بسيار مقدار

 متوقـف  زي ـخوني ن سفيد هاي طبيعي سلول توليد و کند يم

 بـا  مقابلـه  در توانايي بدن رفتن بين  از به منجر که شود مي

 يمـار ين بي ـحـاد از ا  اصلي دو نو (. 3)شود مي ها بيماري
 ـلوئيم وجود دارد که عبارتند از لوسمي  Acuteحـاد  ي دي

Myeloid Leukemia (AML) ــاد و لوســمي  لنفوســيتي ح
Acute Lymphoblastic Leukemia (ALL)(6 ،7 .)ص يتشخ

درمان  يبرا لنفوسيتي حاد حاد از لوسمي يديلوئيم لوسمي
تـرين   مهـم  تـرين و  يكـي از دقيـق  (. 4)است ياتيموفق، ح
استفاده از  ،آن بيني بيماري و پيشن يا ها براي كشف روش
DNA فراد و اطلاعات ژنتيكي آن  تكنولـوژي . باشد ها مي ا

ها به  ، براي مطالعه سريع ژن(Microarray DNA)ريز آرايه
 ـم ازي کل ـ ريتصو کيو  وجود آمده است  ـب زاني  را ژن اني

ها  م و تعاملات ژنيدر تنظ يتکنولوژن يا (.2)دهد يم هيارا
 کـاربرد دارد و بـرخلا    يـي دارو و ينيبال يها و پژوهش

 ـ سـر يم را ژن کي تنها مطالعه که يقبل يها روش نمـود،   يم
ل زمان ممکـن   يب يامکان بررس ان هزاران ژن را در حداق

 ـدق صين تشـخ يبنابرا. (01-06)کند يفراهم م سـرطان   قي
 ـ هيآرا زير هاي داده بندي طبقه با تواند يم (. 07)باشـد  يعمل

 ها بالاي آن بعد ،هيآرا زير هاي داده ليتحل در ياصل مشکل
 در مقابل (ها ژن)رهايمتغ اديز اريبس تعداد جهينت در که است

 ادييار زيبس تعداد چه اگر .شود يم جاديا ها نمونه کم تعداد

 يبخش اندک تنها دارند، وجود هيآرا زير هاي داده در هاژن از
 از. گذارنـد  يم بندي طبقه صحت در ييسزا هب ريتاث ها آن از

 ه، کـاهش يآرا زير هاي داده زيآنال در مهم قدم نياول رو، نيا

 ـ ها ژن تعداد زکننـده  يمتما هـاي  ژن انتخـاب  ،يعبـارت  بـه  اي
 و هـاي مـرتب    انتخـاب ژن (. 02)است بندي طبقه منظور به
 هـاي  روش ماري وآ اطلاعات بدون كمك آناليزن ير ايتفس

ــت    ــن نيس ــات ممك ل اطلاع ــ ــمند تحلي ــادگيري . هوش ي
 مصـنوعي  هـوش  از اي شاخه، (Machine learning)ماشين

(Artificial intelligence) كـارگيري  بـه  و است که با طرح 

 ييآكـار  كـه  دهـد  را مي امكان اين كامپيوترها به ها الگوريتم
 يهـا  تميالگـور  .نماينـد  بهينـه  يـادگيري،  اسا  بر را خود

ــف داده ــاو  مختلــ ــو  (Data mining)يکــ  يريادگيــ
و  يبنـد تواننـد در خوشـه   يم (Machine learning)نيماش
هد  از انجـام  . رنديها مورد استفاده قرار گ ژن يبند طبقه
با استفاده  AML و  ALL يص انوا  لوسمين مطالعه، تشخيا

ن يماش يريادگي يها  روش ه ويآرا زير يها از مجموعه داده
 .بود
 

 ها مواد و روش
 ـبـه ارا کـه   بـود  محـور  داده و توصيفي حاضر مطالعه     ه ي
و  (AML)حـاد  ميلوژنيـك  لوسـمي ص يتشـخ  يبرا يروش

 ـب يها با استفاده از داده (ALL)حاد لنفوسيتيك لوسمي ان ي
پرداختـه  و لنفوسيتيك حـاد   ميلوژنيك ماران لوسمييژن ب
 .است

 
 :ها توصيف مجموعه داده

 ـ، بمطالعـه ن يمورد استفاده در ا يها داده     ژن  7024ان ي
اسـتفاده از  کـه بـا    بود  يمار مبتلا به لوسميب 72مربو  به 

به دست آمـده  توس  گلوب و همکاران ه يآرا زير يفناور
ــر ب. (4)اســت ــمي يه ــا برچســي لوس ــار ب ــك م  ميلوژني
مشـخص   (ALL)حـاد  لنفوسـيتيك  ا لوسـمي ي (AML)حاد
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 97حـاد و   ميلوژنيـك  مار مبتلا به لوسـمي يب 25. گردد يم
مجموعـه  . دبودن ـحـاد   مار مبتلا به لوسمي لنفوسـيتيك يب

و  يآموزش ـ يهـا  مـذکور قـبلًا بـه دو دسـته داده     يها داده
 يسـاز  نرمال [0,1]و در بازه م شده يتقس يشيآزما يها داده
ــده ــدش ــه داده. ان ــا مجموع ــ يه ــ، بيآموزش  36ان ژن ي

 27حاد و  ميلوژنيك مبتلا به لوسمي ماريب 00 شامل)ماريب
 يها و مجموعه داده( حاد لنفوسيتيك مار مبتلا به لوسمييب

 مبتلا به لوسمي ماريب 09 شامل)ماريب 39ان ژن يب يشيآزما
( حاد لنفوسيتيك مار مبتلا به لوسمييب 21حاد و  ميلوژنيك

ن و يماران، بالغيمربو  به ب يهاداده و کنند يرا مشخص م
 .شوديکودکان را شامل م

 
 :روش پيشنهادي

 ،(Density Distribution Function) چگـالي  توزيع تابع    
 نظـر  را در Xتصادفي  متغير .است آمار در بنيادي مفهومي
تـابع   بـا داشـتن   .اسـت  Pآن  چگالي توزيع تابع كه بگيريد
 .باشـيم  داشـته  Xتوزيع  از تخميني توانيم مي چگالي توزيع
 ها نمونه از شده مشاهده هاي هداد از اي مجموعه كنيد فرض

 .اسـت  ناشـناخته  چگـالي آن  توزيـع  تـابع  وجود دارند کـه 
تابع  نيند تخميبه فرآ(Density estimation) يبرآورد چگال

 يهـا   با استفاده از نمونه ير تصادفيمتغ کي احتمال يچگال
 يبـرآورد چگـال  . شـود  ير گفته م ـيشده از آن متغ مشاهده
ــر هســته يمبتنــ ــ، (kernel density estimation)ب  يروش

احتمال  يبرآورد تابع چگال يبرا (non-parametric)ناپارامتر
 :شود يف مير تعريع است که به صورت رابطه زيتوز
 
 

                        
 بانــد پهنــاي هموارســاز يـا  پــارامتر hن رابطــه ي ـدر ا    

(bandwidth) ــارامتريــکــه انتخــاب مناســي ا اســت  ،ن پ
تعـداد   N اسـت،  يا هسـته  بـرآورد  در مسـئله  تـرين  مهـم 
از توابـع   يک ـي .تابع هسته است (.)Kو  يآموزش يها  نمونه

 RBF:Radial Basis)يه شعاعيهسته تابع پا، هسته معرو 

Function )باشد مي. 
 يروش ـ ، انتخـاب يا هسته يبرآورد چگال يها در روش    
 در خاصي اهميت از هموارسازي محاسبه پارامتر يثر براؤم

بـرآورد   يهـا  اغلـي روش . است رخوردارب چگالي برآورد
ن پـارامتر در نظـر   يا يرا برا يمقدار ثابت يا هسته يچگال
 ييتواند با دقت بالا يشه مين مقدار ثابت هميرند که ايگ يم
 ازاي بـه . ردي ـمـورد اسـتفاده قـرار گ    يبرآورد چگال يبرا

از  حاصـل  منحنـي ، h  هموارسـازي  پارامتركردن  كوچك
 را بيشتري جعلي جزئيات و شده ناهموارتر يا هسته برآورد

  كردن بزرگ ازاي به و گذاردمي نمايش به واقعي از چگالي
 جزئيات واقعي شدن محو باعث و هموار منحني ،پارامترن يا

بـرآورد   يها گر مشکلات روشياز د. گرددمي چگالي تابع
                                                                                                                                                                       .ها است اد دادهيابعاد ز يا احتمال هسته ،يچگال
 يانتخـاب پارامترهـا   يثر براؤم يروشمطالعه، ن يدر ا    

در روش . شود يشنهاد ميپ ،در هر بعد يمختلف هموارساز
 anisotropic)ناهمسانگرد يه شعاعيهسته تابع پا ،يشنهاديپ

RBF kernel )بانين بردار پشتيماش  مورد استفاده در روش 
(Support Vector Machine) بر يناپارامتر يبند طبقه يبرا 

 .شود يکار گرفته م  احتمال به ياسا  برآورد چگال
بـر   يمبتن ـ يا هسته يک روش ناپارامترين بخش يدر ا    
 يبهـره اطلاعـات   يارهـا يبـا اسـتفاده از مع   ها ژن يبند رتبه

(Information Gain) و نسبت بهره(Gain Ration) در هسته  
   کـه از رتبـه   شـود  يشنهاد ميناهمسانگرد پ يه شعاعيتابع پا
 ـتـابع پا   هسـته  يپارامترها يريادگي يبرا ها ژن  يه شـعاع ي

سـه   يدارا يشنهاديروش پ. دينما يناهمسانگرد استفاده م
 .است يبند ها و طبقه ژنها، انتخاب  ژن يبند رتبه مرحله

 

 :ها ژنبندي  رتبه مرحله
بر اسا   ها ژن يبند ، رتبهيشنهاديروش پ ن مرحلهياول    
، ن مرحلـه ي ـدر ا. است و نسبت بهره ياطلاعات  ار بهرهيمع
در روش  ها ژن يبند رتبه. شود يل ميتشک ها ژنبردار رتبه  
 :شود يدو منظور استفاده م يبرا يشنهاديپ
تابع   هسته يپارامترها يريادگي يبرا ها ژن استفاده از رتبه -
 ناهمسانگرد  يه شعاعيپا

ــرا هــا ژن ســتفاده از رتبــها - ــر اســا   ژنانتخــاب  يب ب
 لتريف يها روش

 

 :ها ژنانتخاب  مرحله
  ريز كي انتخاب و ييواقع شناسا در ها ژنانتخاب  مسئله    
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 است هياول يها داده مجموعه انيم از ها ژن از ديمف مجموعه
 يبـرا  .باشند دارا يخروج ييشگويدر پ را توان حداکثر که

 يه در برآورد چگاليآرا زير يها اد دادهيابعاد ز ،حل مشکل
 را بـر  هـا  ژناز  يا مجموعـه  ريز يشنهادي، روش پيا هسته

 . کند يانتخاب ملتر يف يژگياسا  روش انتخاب و
و  هـا  ژنانتخـاب   يبـرا  ها ژن، رتبه يشنهاديدر روش پ    
. دنريگ يمورد استفاده قرار م يهموارساز ين پارامترهاييتع
 ـبه ترت ها ژنن مرحله، ابتدا بردار يدر ا  ـي مرتـي   يي نزول
سـپ   . شـوند  يبا رتبه صفر حذ  م ـ يها ژنشوند و  يم
 يدارا يهـا  ژنشـوند و   ين رتبه انتخاب م ـيبا بالاتر ها ژن

 . شوند ين حذ  مييرتبه پا
 

 :بندي طبقه مرحله
فرض . است يبند ، طبقهيشنهادين مرحله روش پيآخر    
             ژن dشـامل   ينمونـه آموزش ـ  Nد کـه  يکن

  
ــا     ــه ب ــر نمون ــه ه ــود دارد ک ــوج ــردار ي     ژنک ب

   
    

      
مرحلـه  . گـردد  يمشخص م    و برچسي   

ن رتبـه را بـه   يبا بالاتر ژن k، يشنهاديروش پ ژنانتخاب 
تـابع   .کنـد  يانتخـاب م ـ  يبنـد  همرحله طبق ـ يعنوان ورود
 يه شـعاع يتابع پا يا هسته يناپارامتر يبند طبقه يجداساز

 :شود يف مير تعريناهمسانگرد به صورت ز
 
 
 
 
 ـب xفوق،  در رابطه     اسـت کـه    يدي ـگـر نمونـه جد   اني
از   با استفاده. ميکن ينيب شيآن را پ يم نو  لوسميخواه يم
 نيابد که بالاتري ياختصاص م يبه کلاس xرابطه، نمونه ن يا

  jباند در بعد  يپهنا  hjن رابطه، يدر ا .مقدار را داشته باشد
 ,C1 کلا  m  شود کهيفرض مهم چنين  .دهد يرا نشان م

C2,…, Cm وجود دارد، اگر نمونه  xt    متعلق به کـلا Ci 
. ن صورت صفر استير ايک و در غيبرابر  rtiباشد، مقدار 

Ni متعلق به کلا  يها تعداد نمونهCi  است. 
 

 ها يافته
بـا   هـايي  شي، آزمايشنهاديروش پ يايکار يابيارز يبرا    
 ود و ــش يـام مـانج  Matlab R2013aزارـفارمـاده از نـاستف

دقـت،   يارهـا يبـا اسـتفاده از مع   يشنهاديعملکرد روش پ
ــارامتريت و اختصاصــيحساســ ــا روش ناپ ــال يت ب  يچگ

 .شود يسه ميشعاعي مقا تابع پايه يا احتمال هسته
 يهاد نمونهـ، درصيدـبنروش طبقه كـي تـدق زانـيم     
هـا نشـان   ان تمـام نمونـه  ي ـشده درست را در م يبندطبقه
 است كـه  مثبت موارد از نسبتي معني به حساسيت. دهد يم
گـذاري  علامـت  مثبـت  عنـوان  به درستي به را ها آن ستميس
كه  منفي است موارد از نسبتي معني به تياختصاص .كند مي
گـذاري  علامـت  منفـي  عنـوان  به درستي به را ها آن ستميس
در  σنه عرض هسته ي، ابتدا مقدار بهها شيدر آزما. کند يم

بـا   را شـعاعي  تابع پايـه  هسته ،يناپارامتر يبند روش طبقه
مجموعـه   يرو با ده تکرار يعرض ياستفاده از اعتبارسنج

آورده و سـپ  بـا اسـتفاده از    دست به  يآموزش يها داده
 يبـر رو  هـا  شين شده، به انجام آزماييتع  نهيبه يپارامترها

نه پارامتر يبهمقدار  .ميپرداز يم يشيآزما يها مجموعه داده
σ 1،2/ 0،5، 9،3،2، 6،7،6،5، 01،4، 011،21}از مجموعه 
با ده تکرار انتخـاب   يعرض يبا استفاده از اعتبارسنج{ 1/
ــ ــود يم ــا .ش ــهينت ــد ج طبق ــنهاديروش پ يبن و روش  يش
 0شعاعي، در جـدول   تابع پايه  هسته يناپارامتر يبند طبقه

تفاده شده اس يها ژنمقدار  n پارامتر. نشان داده شده است
انتخـاب ژن روش    مرحلـه . دهد يرا نشان م يبند در طبقه

 يار بهره اطلاعـات يتوانسته است با استفاده از مع يشنهاديپ
 7024ژن از  66ار نسبت بهره يژن و با استفاده از مع 231

از آن است کـه   يحاکها  شيج آزماينتا. ژن را انتخاب کند
مناسي به  يها ژنبا انتخاب توانسته است  يشنهاديروش پ

 .ابديدست  يعملکرد خوب
روش  ييمشخص است، کارا 0گونه که از جدول  همان    
در  و نسبت بهـره  يار بهره اطلاعاتيبا هر دو مع يشنهاديپ

سه با يو لنفوسيتيك حاد در مقا ميلوژنيك ص لوسمييتشخ
 به طور ،شعاعي تابع پايه  هسته يناپارامتر يبند روش طبقه
ن يچن ـ ن جدول هميج اينتا. افته استيبهبود  يريچشمگ
ل توجه يشنهاديدهد روش پ ينشان م تعـداد   يبه طور قاب
فزايرا کاهش داده که ا ها ژن ش سـرعت و  ين امر موجي ا

دست آمـده  ه ج بيسه نتايبا مقا .شود يستم ميساده شدن س
ــا اســتفاده از مع يشــنهاديتوســ  روش پ ــره  يارهــايب به

 ار نسبت يگردد که مع يره مشخص مـت بهـو نسب ياطلاعات
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دي ناپارامتري هسته تابع پايه شعاعي مقايسه عملكرد روش پيشنهادي و روش طبقه: 3جدول   بن
 

 تعداد ژن نام روش
(n) 

 دقت
(Accuracy) 

 حساسيت
(Sensitivity) 

 اختصاصيت
(Specificity) 

 %51/02 %41 %24/35 7024 ناپارامتري هسته تابع پايه شعاعيبندي  روش طبقه
 %63/45 %011 %16/47 231 روش پيشنهادي با معيار بهره اطلاعاتي 
 %63/45 %011 %16/47 66 روش پيشنهادي با معيار نسبت بهره

 
ا استفاده از  مقايسه عملكرد روش طبقه: 4جدول  دي ناپارامتر هسته تابع پايه شعاعي ب  هاي تعيين شده توسط روش پيشنهادي ها و ژن تمام ژنبن

 

 ها تعداد ژن نام روش
(n) 

 دقت
(Accuracy) 

 حساسيت
(Sensitivity) 

 اختصاصيت
(Specificity) 

 %51/02 %41 %24/35 7024 بندي ناپارامتري هسته تابع پايه شعاعي روش طبقه
بندي ناپارامتري هسته تابع پايه شعاعي  روش طبقه

 %67/40 %011 %02/49 231 با معيار بهره اطلاعاتي 

بندي ناپارامتري هسته تابع پايه شعاعي  روش طبقه
 %67/40 %011 %02/49 66 با معيار نسبت بهره

 
 يبـه عملکـرد   يکمتر يها ژنبهره توانسته است با تعداد 

 ها دسـت  داده يبند در طبقه يار بهره اطلاعاتيکسان با معي
استخراج شده توس   يها ژنشتر يب يبه منظور بررس. ابدي

 تابع پايه  هسته يناپارامتر يبند طبقه ، روشيشنهاديروش پ

ن شـده توسـ  روش   يـي تع يهـا  ژنشعاعي با اسـتفاده از  
 . (2جدول )رديگ يمش قرار يآزما مورد يشنهاديپ

نشـان داده شـده اسـت،     2گونه کـه در جـدول    همان    
 ،شعاعي تابع پايه هسته يناپارامتر يبند عملکرد روش طبقه

 يشنهادياستخراج شده توس  روش پ يها ژنبا استفاده از 
ل توجه ن يج اين نتايچن هم .افته استيبهبود  يبه طور قاب
 يها بهره با تعداد ژنار نسبت يدهند که مع يجدول نشان م

و  ميلوژنيـك  لوسـمي  يهـا  داده يبند قادر به طبقه كمتري
 .است لنفوسيتيك حاد

 

 بحث
 روش ان ژن سرطان خون بايب يها ن مطالعه، دادهيا در    
 با شعاعي ناهمسانگرد تابع پايه هسته يناپارامتر يبند طبقه

 و نسبت بهـره  يار انتخاب ژن بهره اطلاعاتياستفاده از مع
تابع   هسته يناپارامتر يبند روش طبقه. دنديگرد يبند طبقه

با انتخاب  يار بهره اطلاعاتيبا مع ،شعاعي ناهمسانگرد پايه
ار نسبت بهره با انتخاب ي٪ و با مع02/49ژن به دقت  231
 يبند که روش طبقه يحال در. دي٪ رس02/49ژن به دقت 66

ژن به  7020استفاده از شعاعي، با  تابع پايه  هسته يناپارامتر
 .ديرس %24/35دقت 
 ـآرا زي ـر يها داده همکاران وبن دور      را بـا    يه لوسـم ي
بان با استفاده يبردار پشت نيه و ماشين همسايتر کينزد روش

 ي بايقرار دادند و به ترت يدرجه دوم مورد بررس از هسته
انـوا  سـرطان    ييقادر بـه شناسـا  ،  %9/49و  %6/40 دقت
ک، يلجست يبا روش جداساز همکاران و نگون(. 06)بودند 
قرار دادند و با  يرا مورد بررس  يه لوسميآرا زير يها داده
 ص انـوا  سـرطان بودنـد، هـم    يقادر به تشخ %9/49دقت 
درجه دوم به  يل جداسازين محققان با روش تحلين ايچن

ــ %9/45دقــت  ــ(. 04)دنديرس ــه  يل ــاران در مطالع و همک
کننده   يبند ک و طبقهيتم ژنتيروش الگوربا انتخاب ي گريد

KNN  ــت ــه دق ــدر ر %6/69ب ــآرا زي ــمي ــت  يه لوس دس
با انتخاب مجموعـه   2100لين در سال  چن و (.21)افتندي

مربو  به سـرطان خـون و انجـام روش     هاي بيان ژن داده
BPNN ص انوا  سرطان يه تشخـادر بـق %63/45 تـا دقـب 
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        (.20)خون شدند
 ان ژن و يب يها از داده 2116ال ـاران در سـهمکونگ و     
ماران سـرطان  يب يبند طبقه يبرا Single NF و  KNNروش

اسـتفاده کردنـد و بـه     ALLو  AMLخون مبتلا به دو نو  
 (. 22)دنديرس %5/67 و %69/72ي به دقت يترت
ــال  يکــا     ــر رو يا مطالعــه 2109و همکــاران در س  يب
موسوم  يخون با استفاده از روشه سرطان يزآراير يها داده
. دنديرس %67/40انجام دادند و به دقت  I-RELIEF-NBبه 
مجموعـه   يرا بر رو I-RELIEF-LDAن محققان روش يهم
. دنديرس ـ %66/42بالا انجـام دادنـد و بـه دقـت      يها داده
هـا از روش   بـود کـه آن   ين محققان زمـان ين دقت ايبالاتر

RELIEF-KNN  دنديرس ـ %99/49دقت استفاده کردند و به 
 يبـر رو  يا مطالعه 2102ژانگ و همکاران در سال (. 23)

ه خـون انجـام دادنـد و از روش    يزآراير يها مجموعه داده
BMSF-NB     ــه دقـــت ــتفاده نمودنـــد و بـ  %25/46اسـ
 (.29)رسيدند

 

 گيري نتيجه
 يبـرآورد ناپـارامتر  روش ن مطالعه نشـان داد،  يج اينتا    
ار نسبت بهـره و  يبا مع ناهمسانگرد يه شعاعيتابع پا  ،هسته

ص يقادر بـه تشـخ   ييبا دقت بالا ،مناسي يها انتخاب ژن
رسـد روش   ين بـه نظـر م ـ  يبنـابرا . اسـت  يسرطان لوسـم 

کمک  يتر انوا  لوسم قيص دقيتواند در تشخ يم يشنهاديپ
ص و يدر مورد نحـوه تشـخ   يمات مناسي تريکند تا تصم
 .ماران گرفته شوديدرمان ب
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Abstract 
Background and Objectives 

Leukemia is a cancer type in the world. One of the most accurate methods for detection and 

prediction of Acute Myeloid Leukemia and Acute Lymphoblastic Leukemia is to use DNA and  

genetic information of people. Microarray technology is a tool to study the expression of 

thousands of genes in shortest possible time. Analyzing the microarray datasets may not be 

possible without the statistical analysis and machine learning techniques. In this paper, 

microarray data sets and machine learning techniques are used for the diagnosis of leukemia.  

 
Materials and Methods 

The data used in this descriptive study are the expression of 7129 genes of 72 patients with 

leukemia which have been achieved by the microarray technology. Then, the diagnosis of 

AML and ALL was performed using the microarray data based on anisotropic radial basis 

function with the gain rat io and informat ion gain.

 
Results 

The proposed method using information gain with the selection of 230 important genes and 

using gain ratio with the selection of 86 important genes was able to detect AML and ALL 

with accuracy of 97.06%, whereas non-parametric kernel classification method based on the 

radial basis function has the accuracy of  35.29  with 7129 genes. 

 

Conclusions 

The results of this study showed that the gene expression data and proposed method with gain 

ratio method are able to detect leukemia with high accuracy. Therefore, it seems that proposed 

method can help to accurately diagnose leukemia for a better decision making about the 

diagnosis of diseases and treatment of patients. 
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