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 مقاله پژوهشی  

گيري و تشخيص هاي قابل توجهي در پيشدر پزشکي به پيشرفت يکاوو داده يهاي محاسباتي هوش مصنوعيکترکيب تکن مقدمه:

را  يقابل توجه جیاما نتا ؛اي تاکنون ارائه شدههاي پيچيدهاست. در تشخيص لوسمي حاد از اطلاعات ژنتيکي، مدلها منجر شده بيماري
و به منظور  يرپارامتريو غ ياي از توابع پارامترمحدوده گسترده يسرطان خون با بررس نوع شخيصارائه نکرده است. این مطالعه به ت

 .پردازديها متر از نمونههاي ذاتي کمها در یادگيري با استخراج ویژگيافزایش قابلت تعميم آن

اي از ها مجموعهداده نی. اشدانجام  از دانشگاه واندربيلت آمریکا Leukemia1 يهابر روي داده ،يليتحل -يفيمطالعه توص نیا روش:

 ALL B-cell ،ALLبندي بر اساس سه زیر گروه سرطان خون هاي مغز استخوان و خون بيماران لوسمي است که براي طبقهنمونه

T-cell  وAML قيتطب ن،يانگيم نیترکینزد ،يدسيساده، فاصله اقل زيب ،يخط يهاتمیبا الگور يپارامتر يبند. دستهشودياستفاده م 
برهسته  يمبتن ترکینزد هیهمسا- kو  ترکینزد هیهمسا- kهسته،  ه،یپا يگرهانيتخم يهاتمیبا الگور يرپارامتريغ يبندقالب و دسته
 .دیانجام گرد

ا اعمال روش . بدرسي %86/92 ينيبشيبود که به دقت پ نيانگيم نیترکینزد تمیالگور نیها بهتربا در نظر گرفتن تمامي ویژگي :نتایج

 %96به دقت  8/6بود و با متوسط تعداد ویژگي  نيانگيم نیترکینزد تمیمربوط به الگور جهينت نی، باز هم بهترPCAکاهش ویژگي 
و  41/5 بيبه ترت 2درجه  تمیو دقت توسط الگور يژگی، متوسط تعداد وLeukemia1 يهاداده يسازازنبا متو تی. در نهاافتی دست
 .دیحاصل گرد 59/98

در بهبود دقت مدل مبتني بر قاعده بيز و  يسازهاي ذاتي و متوازنبيانگر اثربخشي استخراج ویژگي نتایج به دست آمده گيري:نتيجه

 باشد.تر کنوني ميهاي پيچيدهبرتري آن نسبت به مدل
 

 ا، کاهش ابعادهداده يسازکاوي، متوازننوع سرطان خون، داده صيژنتيکي، تشخ يهاداده ها:كليد واژه
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 مقدمه 
 اَشيکال  در يپزشيک  هياي هدر حال حاضر حجم عظيميي از داد 

 مورد مختلف هايوشر با هاداده این. است دسترس در مختلف
 در کيه  کننيد  تولييد  را نتایجي تا گيرندمي قرار تحليل و تجزیه
 کميک  پزشيک  به خدمات کيفيت بهبود و کارآمد گيريتصميم
 پزشکي در مصنوعي هوش محاسباتي هايتکنيک ترکيب. کند
 بيماري تشخيص و گيريپيش در توجهي قابل هايپيشرفت به

ميير در  وليت اصيلي مير    ع دوميين  سرطان،. است شده منجر
 يکي ی[. 1عروقي است ] -هاي قلبيسراسر جهان بعد از بيماري

سرطان، عدم وجيود   يمشکلات در درمان بيمار نتریياز اساس
 يدر حال نیا. باشديمناسب در تشخيص زودهنگام آن م يروش

عت تشخيص داده شود، درميان  به سر يبيمار نیاست که اگر ا
بيه   گير یرا به همراه خواهد داشت. از طير  د  تريبسيار موفق
 ،يدرمان سيرطان در مراحيل پيشيرفته بيميار     ادیز نهیدليل هز
نييز   يدر امر تحقيقات سيرطان از نظير اقتصياد    گذاريهیسرما

به  نيماش يريادگی کردیبا رو همقرون به صرفه است. این مطالع
ن خون که جهت درميان را مشيخص ميي   تشخيص نوع سرطا

 .است پرداخته کند،

 [.2]اند از که عبارت اصلي سرطان خون وجود دارد چهارنوع
 Acute Lymphoblastic) حااد لفووئيادي   لوسمی -1

Leukemia:)  هيياي لنفيياوي یييا  ایيين نييوع لوسييمي سييلول
 .دهد و روندي حاد داردها را تحت تأثير قرار ميلنفوسيت

 Acute Myeloid) ميلوئياااديحااااد  لوسااامی -2

Leukemia:) هياي مغيز اسيتخوان یيا     این نوع لوسمي سلول
دهيد و رونيدي حياد دارد. در    ها را تحت تأثير قرار ميميلوسيت

)نيوعي گلبيول سيفيد ،     این بيماري، مغز استخوان ميلوبلاسيت 
 .سازدهاي غيرطبيعي ميگلبول قرمز یا پلاکت

 Chronic Lymphocytic) مزمن لفووئيدي لوسمی -3

Leukemia :) هيياي لنفيياوي یييا  ایيين نييوع لوسييمي سييلول
هياي لنفياوي را   دهد که بافتها را تحت تأثير قرار ميلنفوسيت

 .سازند و روندي مزمن داردمي
 Chronic Myeloid) ماازمن ميلوئياادي لوساامی -4

Leukemia:) هياي مغيز اسيتخوان یيا     این نوع لوسمي سلول
هياي مغيز   دهيد کيه بافيت   قيرار ميي   ثيرأها را تحت تميلوسيت

 .سازند و روندي مزمن دارداستخوان را مي

نوع  صيتشخ نهيدر زم يادیز يهاگذشته، پژوهش يهاسال در
 سييرطان خييون انجييام شييده اسييت. بييه عنييوان نمونييه روش  

(Artificial Bee Colony  ABC بيا   يژگیکاهش و يبرا

نيين  همچk-Nearest Neighbor kNN      [3 ،]) بنيد طبقيه 
 Marginal Fisher Analysis) روش انتخيياو ویژگييي

score and redundancy excluding  MFA score  با
  Support Vector Machineروش بازشناسيييي الگيييو )

SVM روش[. 4سيازي شيده اسيت ]   پياده RS (Relative 

Simplicity   بنيد    استفاده شده کيه بيا طبقيهDC (Direct 

Classifier[. یا به عنوان مثيالي دیگير،   5]   همراه بوده است
 VIMs (Variableپييا از انتخيياو ویژگييي توسييط روش 

Importance Measuresهاي هاي موجود با ویژگي ، نمونه
 [.6بندي شدند ]حاصل، توسط جنگل تصادفي طبقه

 يريادگیي  يهيا تمیمقاله، با توجه به اثير بخشيي الگيور    نیا در
 عملکيرد  بررسيي  بيه  ،[7-11] هادر بسياري از پژوهش نيماش

 نوع تشخيص درفرآیند غيرپارامتریک و پارامتریک هايالگوریتم
ين اثر بخشي کاهش نيویز در  همچن. پرداخته شد خون سرطان
داده  قيرار  ارزیيابي  مورد نامناسب هايویژگي حذ  با را هاداده
 هيد   نيسيت،  مشخص هاداده پيچيدگي ميزان که آنجا از. شد
 بيه  توجيه  با الگوریتم ترینمناسب کردن مشخص پژوهش این

 و بيرازش بييش  پدیده که ايگونه به باشد،مي هاداده پيچيدگي
  .ندهد رخ برازش کم
 توسيط  هيا صورت است که ابتدا تميام ویژگيي   نیکار به ا روال

 سيرطان  نيوع  بهتير  تشيخيص  بيراي  خون، سرطان متخصص
 باشيد  بيشيتر  هيا ویژگيي  تعداد هرچه معمولاً. شودمي مشخص
 آموزشي هاينمونه به باتوجه توانندمي که یادگيري هايفرضيه
 ؛یابيد زایش مياف نمایي صورت به کنند، ایجاد را یادگيري مدل

نهيایي،   هفرضيي  استخراج تا شودمي سبب ترکم هايلذا ویژگي
 بيه  بيشيتري  شيباهت  دهد،که عملاً مدل یادگيري را شکل مي

 ابعياد  کياهش  رویکيرد  با راینبناب؛ باشد داشته هاداده ذاتي مدل
. یابيد  افيزایش  یادگيري در تعميم دقت تاداشت  انتظار توانمي

 نویز کاهش سبب تواندنامناسب مي هايحذ  ویژگي نهمچني
 Principal) پييييژوهش از نایيييي در. گييييردد هيييياداده در

Component Analysis  PCA   ثر در ؤروش مي  کیي کيه
 [.12] اد استفاده شدمنظور کاهش ابعاست به  يژگیاستخراج و

 يسياز ادهيي پيژوهش پ  نیي ا ياصيل  يطيور خلاصيه، نيوآور    به
 صيدر تشيخ  يرپارامتريو غ يپارامتر يهااز روش يامجموعه

توسيط   جیها و بهبود نتاآن ياثربخش ينوع سرطان خون، بررس
. نتيایج تجربيي،   باشيد يهيا مي  داده يسازکاهش ابعاد و متوازن

  روش و مييانگين  تيرین نزدیک بنديبيانگر بهينگي روش دسته
 هياي داده مجموعه در پارامتري هايروش مجموعه از دو درجه

"Leukemia1" ویژگيي  کياهش  روش اعميال  بيا . باشدمي 
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PCA  و مييانگين  تيرین نزدیک يهاو سپا اعمال الگوریتم 
  [3-6] قبليي  هياي پيژوهش  به نسبت تشخيص دقت دو، درجه

متوازن انتخاو شيده بيا روش   هاي نابهبود یافت. در نهایت داده
(Synthetic Minority Over-sampling 

Technique  SMOTE + (TomekLink  TL   متيوازن
بينيي نيوع   گردید که موجب افيزایش قابيل توجيه دقيت پييش     

 سرطان خون شد.

 صيسيرطان خيون و تشيخ    يميار يب ژهیو تيبه اهم تیعنا با
 يريدگایي  يهيا مضاعف روش تیزودهنگام آن و با توجه به مز

 يهيييامجموعيييه داده يپيييژوهش بيييرا نیيييدر ا ن،يماشييي
"Leukemia1" نوع سيرطان خيون، بيه     ينيبشيمدل پ کی
نيوع   يني يبشي. پدیارائه گرد ن،يماش يريادگی يهاروش لهيوس

برخيوردار اسيت چيرا کيه عيدم       یيبالا تياهمسرطان خون از 
اشيتباه نيوع آن موجيب مير       صيزودهنگام و تشخ صيتشخ
زودهنگيام نيوع    صيبيا تشيخ   ني. همچني گيردد يم ماريب عیسر

 . کنديآغاز م ترعیلازم را سر ياقدامات درمان ماريسرطان خون ب

  

 روش
باشد. در ایين بخيش از   تحليلي مي-این مطالعه از نوع توصيفي

شيود سيعي   سازي شناخته ميکار که به عنوان روش کار و پياده
هيا،  بير روي داده شده با ارائه یک الگوریتم مناسب و اجراي آن 

نوع سرطان خون افراد مبتلا را با دقت بيشيتري تشيخيص داد.   
در ادامه بيه شيرد دادگيان ميورد اسيتفاده و مراحيل الگيوریتم        

 شود.پيشنهادي پرداخته مي

ها در ترین دادهشدهیکي از شناخته "Leukemia1"هاي داده 
نوع سرطان خون است که توسط گيروه انفورماتييک   تشخيص 
ي دانشگاه واندربيلت ایالات متحده آمریکيا تيدوین شيده    پزشک

هاي مغز اسيتخوان و  اي از نمونهها، مجموعهاست. در این داده
نمونه خون بيماران لوسمي براي تشخيص تفاوت بيين لوسيمي   

شيود. ایين   حاد لنفوئيدي و لوسمي حاد ميلوئيدي اسيتفاده ميي  
مونيه  ن 38ژن اسيت کيه    5327نمونيه بيا    72مجموعه شيامل  

نمونيه مربيوط بيه لوسيمي      9مربوط به لوسمي ميلوئيدي حاد، 
نمونه مربوط به لوسيمي لنفوئييدي    25و  Bلنفوئيدي حاد نوع 

زیير گيروه سيرطان     3بنيدي بير اسياس    باشد. طبقهمي Tنوع 
 باشيد ميي   AMLو  ALL B-cell ،ALL T-cellخيون 
[12]. 

ر بسيياري  هاي یادگيري ماشين دبخشي الگوریتمبا توجه به اثر
هيياي [، در ابتييدا بييه بررسييي الگييوریتم 8-11هييا ]از پييژوهش

فرآینيد تشيخيص نيوع سيرطان      پارامتریک و غيرپارامتریک در

هاي پارامتري، یادگيري را با استفاده از روش. پرداخته شدخون 
دهند. در مقابيل،  ها انجام مياستخراج پارامترهاي آماري از داده

کنند با توجيه بيه ارتبياط بيين     يهاي غيرپارامتري سعي مروش
 .[12]ها، عمل یادگيري را انجام دهند هاي مجموعه دادهنمونه

هياي آميوزش، تأثيرگيذار    هاي پيارامتري تميام نمونيه   در روش
هيایي  هاي غيرپارامتري، تنها نمونهکه در روشهستند؛ در حالي

هاي آموزش در یادگيري تأثيرگذارند که به نمونيه جدیيد   از داده
هياي پيارامتري   هياي روش باشيند. از جمليه عييب   زدیک ميي ن
 زیاد اشاره کرد. توان به کند بودن و مصر  حافظهمي

کننيده  هاي تحليل تفکيکهاي پارامتري از روشدر ميان روش
درجيه   ،Linear Discriminant Analysis LDA) خطي
، بييز  Quadratic Discriminant Analysis  QDAدو )

  Naïve Bayes Discriminant Analysisسيياده )

NBDAفاصييييله اقليدسييييي ، (Euclidean Distance 

Discriminant Analysis EDDAترین ميانگين ، نزدیک
(Nearest Mean Discriminant Analysis  

NMDA ( و تطبيييق قالييبTemplate Discriminant 

Analysis  TDA هيياي . همچنييين در روشاسييتفاده شييد
 Naïve Densityگر پایه )هاي تخمينغيرپارامتریک از روش

Estimation NDE ( مبتني بر هسيته ،Kernel Density 

Estimation KDE ،k- تير ) همسایه نزدیيکK-Nearest 

Neighbor  KNN وk-تر مبتنيي بير هسيته    همسایه نزدیک
(KNN-Kernel[.12]   استفاده شد 

 kراي غيرپارامتري براي محاسبه مقدار مناسب ب هايدر روش 

و  KNNهياي  هيا در روش ترین همسيایه )پارامتر تعداد نزدیک
KNN-Kernel   وh   هيياي )پييارامتر پهنيياي بييازه در روش

NDE  وKDE   زیرمجموعيه ) -5از اعتبارسنجي متقابل باk-

fold cross validation   مقيدار  شيد استفاده .h    بيراي هير
بين نمونيه ترین فاصله روش، از ميان بازه بيشترین فاصله و کم

، 10تيا   1مييان مقيادیر    ، ازk. همچنيين بيراي   شدها انتخاو 
کند، براي هير روش  بهترین جواو که معيار دقت را بيشينه مي

براي محاسبه فاصيله نمونيه    KNN. در روش گرددانتخاو مي
در  .هاي آموزشي، از فاصله اقليدسي استفاده شدورودي با نمونه

هيا،  تير از نمونيه  مناسيب  ، براي ایجاد یک تخمينKDEروش 
 .ته گوسي مورد استفاده قرار گرفتهس
 تعداد هرچهویژگي هستند.  5327هاي مورد استفاده داراي داده

 وجهتبا توانندمي که یادگيري هايفرضيه بيشتر باشد هاویژگي

صورت  به، کنند ایجاد را یادگيري آموزشي، مدل هاينمونه به
 نمایي، به افزایش این که ایيآنج یابد. ازمي افزایش نمایي
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سبب مي ترکم هايویژگي لذا ؛است وابسته هاویژگي تعداد
 شکل را یادگيري مدل عملاً نهایي، کهفرضيه  استخراجد تا شو

؛ باشد ها داشتهداده ذاتي مدل به بيشتري هد، شباهتمي
 دقت تا تداش انتظار توانمي ابعاد کاهش رویکرد با بنابراین
هاي افزایش یابد. همچنين حذ  ویژگي یادگيري رد تعميم

این . در گردد هاداده در نویز کاهش سبب تواندنامناسب مي
در . منظور کاهش ویژگي استفاده شدبه  PCAاز روش  مطالعه

به یک فضا با  تينگاش هاي کنونياز فضاي ویژگياین روش 
ویژه در این روش ابتدا یک بردار  .شودابعاد کمتر ایجاد مي

(Eigen vector به همراه مقادیيير ویژه متعلق به آن از  
شود. سپا از ميان هاي آموزشي محاسبه ميکواریانا داده

اي که از یک حد آستانه )که مقادیر ویژه حاصل، مقادیر ویژه
هاي مهم با بالاترین ميزان واریانا درصد از ویژگي nبيانگر 
نمودار گردش  1شکل [. 12] شدباشد  بيشتر باشد انتخاو مي

را  Leukemia1شده بر روي داده هاي اعمالکار الگوریتم
  دهد.نشان مي

 

 شده اعمال يهاتمیالگور كار گردش نمودار. 1شکل 

 
ها ، فقط تعداد اندکي از آنLeukemia1هاي در بين نمونه

ها در عوض، تعداد بسياري از آنهستند.  Bلنفوئيدي حاد نوع 

بنابراین  ؛دباشنمي Tيدي حاد و لنفوئيدي حاد نوع لوسمي ميلوئ
تري ها تعداد کمکه به نسبت کل نمونه Bلنفوئيدي حاد نوع 

شوند. در هاي کلاس اقليت معرفي ميدارند، به عنوان نمونه
که  Tلوسمي ميلوئيدي حاد و لنفوئيدي حاد نوع  مقابل،

وان دهند، به عنسرطاني را تشکيل ميي هابيشترین نمونه
شوند. به این مسئله در کلاس اکثریت شناخته ميي هانمونه

 .شودعدم توازن گفته مي علم یادگيري ماشين، مسئله
هياي آموزشيي مربيوط بيه کيلاس      وقتي تعداد زیادي از نمونيه 

تر ميورد توجيه قيرار    هاي کلاس اقليت کماکثریت باشد، نمونه
هياي  ت نمونهگيرد. در نتيجه، مدل یادگيري در تخمين درسمي

 عيسي  هيا سيازي داده متيوازن بيا  ليذا  ؛ دارد يترکمدقت اقليت 
 هاي لوسمي افزایش یابد.بيني نمونهشود تا دقت پيشمي
عيدم تيوازن و مشيکلاتي کيه از آن نشيأت       براي حل مسئله  
تيرین  . از متيداول [14] شده اسيت  پيشنهادهایي گيرد، روشمي

ایين   ي بر آن است. هاي مبتنو روش SMOTEها، این روش
هير نمونيه از کيلاس اقلييت،      هياي هروش با استفاده از همسای

سازد. بيه ایين صيورت کيه در     هاي مصنوعي جدیدي مينمونه
 همسيایه  kاز کيلاس اقلييت،    iاول، به ازاي هر نمونيه   مرحله

دوم بيه   کنيد. در مرحليه  نزدیکترش در همان کلاس را پيدا مي
تير،  نزدیيک  همسيایه  kدر  jایه ازاي تمام خصوصيات هر همس

سيوم،   کند. سيپا در مرحليه  را محاسبه مي jتا  i نمونه فاصله
در نظر گرفتيه،    Gap)را به عنوان شکا   1تا  0مقداري بين 
جمع  iضرو کرده و با مقادیر خصوصيات  jتا  i آن را در فاصله

ر کند. در آخر مقادیر جدید به دست آمده را به عنيوان مقيادی  مي
 گيرد.مصنوعي جدید در نظر مي خصوصيات نمونه

هاي انجام شده سعي شده است براي بهبيود روش  در پژوهش  
SMOTE  هياي دیگيري کيارایي روش را    ، با افيزودن مياژول

[. در این پژوهش، براي حيذ  نيویز از روش   15افزایش دهند ]
TL  در کنييارSMOTE  .روش اسييتفاده شييدTLاز نزدیييک ،

در ایين روش   کند.ضو کلاس دیگر استفاده ميترین همسایه ع
و  از دو کيلاس متفياوت باشيند    -1: گویند اگر TLدو نمونه را 

هيا  ي دیگير از کيلاس متفياوت، نسيبت بيه آن     ايچ نمونهه -2
تيرین دو نمونيه از دو   به بياني دیگير، نزدیيک   تر نباشد.نزدیک

 باشيند، یيا   TLهستند. اگر دو نمونه،  TLکلاس متفاوت، یک 
نویز است، یا هر دو نمونيه، روي خيط ميرز     ها نمونهیکي از آن
 هستند.

توان به عنوان روشي براي کاهش نمونيه و  از این روش هم مي
 ها استفاده کرد. اگر در سازي دادهبه عنوان روشي براي پاک هم
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TL  فقط نمونه متعلق به کلاس اکثریت حذ  شيود، رویکيرد ، 
چه هير دو نمونيه حيذ  شيوند،     کاهش نمونه انجام شده. چنان

 ها انجام شده است.داده سازيرویکرد پاک
هيا را  داده  "SMOTE + TL"بيا اسيتفاده از روش    بار این

دو  را اعمال نموده و PCA، سپا کاهش ویژگي متوازن کرده
و  هيياي متييوازن بيير روي داده NMDAو  QDAالگييوریتم 

نتایج نشان  . 2شکل ) اجرا گردید یافتهدادگان با ویژگي کاهش
 .باشدمي 2 بهترین نتيجه مربوط به روش درجهداد که 

 
 

 

 از پس شدهاعمال يهاتمیالگور نیبهتر كار گردش نمودار :2شکل 

 یژگیو كاهش و يسازمتوازن

 

 نتایج

اي عادلانه براي تشخيص نيوع  در این تحقيق به منظور مقایسه
گيان  دادههاي یکسان )مجموعه سرطان خون، از مجموعه داده

Leukemia1متغييير هييد  در ایيين مطالعييه،   اسييتفاده شييد .
تشخيص نوع سرطان خون است که در مورد هر کيدام از افيراد   

-ALL B-cell ،ALL Tمورد بررسيي یکيي از سيه حاليت     

cell  وAML  باشدمي. 
هيا بيراي سينجش و    معيار ميورد اسيتفاده در سيایر پيژوهش      

در این پژوهش  [.3 -6] باشدمي  Accuracy)ارزیابي، دقت 
 کييه در آن مثبييت حقيقييي از همييين معيييار اسييتفاده شييدنيييز 
(TP=True Positive ،      موارد داراي سيرطان اسيت کيه بيه

 TN=True) انيد و منفيي حقيقيي   بينيي شيده  درسيتي پييش  

Negative ،    موارد منفي )بدون سرطان  است که بيه درسيتي
. این بيني استموارد پيش عداد کلت ALLاند و بيني شدهپيش

 .داده شد نشان 1ميعار در رابطه 

 

(1  TP +TN
Accuracy =

ALL
 

 
 

هيا، در ایين پيژوهش از معيارهياي     با توجه به عدم تيوازن داده 
-F (F  و سيينجهRecall، حساسيييت ) Precisionصييحت )

measureهایي شود. صحت بيانگر تعداد نمونه  نيز استفاده مي
اند و در واقعيت نيز ایين  بيني شدهمبتلا پيشاست که به عنوان 
تواند توانيایي روش در کياهش نيرخ مثبيت     چنين هستند و مي

گردد. محاسبه مي 2کاذو را نشان دهد. صحت از طریق رابطه 
مييوارد مثبييت )داراي  False Positive  FPدر ایيين رابطييه )

 کند.اند را بيان ميبيني شدهسرطان  که به اشتباه سالم پيش
 

(2  TP
Precision =

TP + FP
 

 
 

درصدي از موارد که مبتلا تشخيص داده شيده  ،فراخواني مجدد
تواند توانایي روش در کاهش نيرخ  کند که مياند را محاسبه مي

 3منفي کاذو را بيان کنيد. فراخيواني مجيدد از طریيق رابطيه      
 False Negative  FNگيردد. در ایين رابطيه )   محاسبه ميي 

بينيي  منفي )بدون سرطان  است که به اشتباه مبتلا پيشموارد 
 اند.شده

 

(3  TP
Recall =

TP + FN
 

 
گيردد. معييار   حاصل ميي  حساسيت، از ترکيب دقت و F سنجه

F1  گردد:محاسبه مي 4از طریق رابطه 
 

(4  2
Precision × Recall

F1 = ×
Precision + Recall

 

 
ه معيارهاي مورد سازي الگوریتم پيشنهادي و محاسبجهت پياده
 4بيا   Core i7افزار متلب و سيستمي بيا پردازنيده   نظر از نرم
 .استفاده شد 7م و تحت ویندوز گيگا بایت ر
باشيد.  ميي  1 ، مطابق جدولهاي پارامترياز روش نتایج حاصل

، NMDAبنيد  شيود روش طبقيه  طور که مشياهده ميي  همان
صيا  ميي  هاي پارامتري به خود اختبهترین پاسخ را در روش

Leukemia1 

PCA 

NMDA QDA 

SMOTE + TL 



 ی و همکارقرائت  تشخيص نوع لوسمی با كمک یادگيري ماشين
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پذیري در ابعياد بيالا،   دليل عدم معکوس، بهQDAروش دهد. 
هياي  و براي داده باشندقادر به محاسبه ماتریا کواریانا نمي

هيد کيه   دها نشيان ميي  نتایج آزمایش با ابعاد بالا کارایي ندارد.
هيا  بير روي ایين داده   ،LDAهایي با پيچيدگي بالا مانند روش

بينيي نيوع   ه و در فرآینيد پييش  بيرازش شيد   موجب پدیده بيش
هياي سياده   باشيند. همچنيين روش  سرطان خون پاسخگو نمي

برازش بيه دقيت مناسيبي دسيت     دليل وقوع کمبه TDAمانند 
 نيافته است.

 

 

 

 

 

 

 

 هاي پارامترينتایج روش :1جدول 
 

 LDA NBDA EDDA NMDA TDA 

 26/54 86/93 43/51 43/51 43/31 سازيبدون نرمال
 zscore 71/25 43/51 43/51 43/81 57/78سازي نرمال

 min-max 14/27 43/51 43/51 29/34 71/25سازي نرمال

 

هياي  دادهسازي توابع غيرپارامتري بر روي نتایج حاصل از پياده
باشد. مي 2مطابق جدول  سازينرمال سازي شده و بدون نرمال

هاي غيرپارامتري براي این شود روشکه مشاهده مي طورهمان
 است. ها عملکرد مطلوبي نداشتهداده

 

 نتایج روش غيرپارامتري :2جدول 

 سازيهاي نرمالروش  دقت hمقدار بهيفه  الگوریتم
NDE 180430 60/40 سازيبدون نرمال اعتبار سنجي 

 آزمون 28/40
 z-score اعتبارسنجي 46/53 77

 آزمون 78/52
KDE 175430 75/52 سازيبدون نرمال اعتبار سنجي 

 آزمون 78/52
 z-score اعتبارسنجي 75/52 177

 آزمون 72/34

 سازيهاي نرمالروش  دقت Kمقدار بهيفه  الگوریتم
KNN 6 30/58 سازيبدون نرمال اعتبار سنجي 

 آزمون 78/52
 z-score اعتبارسنجي 74/44 6

 آزمون 44/44
KNN-

kernel 
 سازيبدون نرمال اعتبار سنجي 75/34 5

 آزمون 72/34
 z-score اعتبارسنجي 75/34 5

 آزمون 72/34

 

زي سيا پيياده  PCAالگوریتم استخراج ویژگي با روش  ادامهدر 
هيياي بيير روي الگييوریتم PCAروش اسييتخراج ویژگييي . شييد

. همچنيين  شيد نتایج مطلوو بودند، اعمال پارامتري، که در آن 
گرفتيه شيد.     نبار تکيرار کيرده و از نتيایج مييانگي     10برنامه را 

 QDAو روش  NMDAهياي  بهترین نتایج توسط الگيوریتم 

  .3 حاصل شد )جدول

مشخص است، بهترین مقدار  NMDAطور که در روش همان
n  بيه دسيت آميد. بيا      56/0زیرمجموعه،  5توسط اعتبارسنجي

 %96تيوان بيا دقيت    مي 8/6، با تعداد ویژگي nمشخص شدن 
 QDAنوع سرطان خون را تشيخيص داد. همچنيين در روش   

  n=45/0از اطلاعيات )  %42شود که با نگهيداري  مشاهده مي
 %33/95ویژگي به دست آميد و بيه دقيت     2/4به طور متوسط 

 رسيد.  
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 PCA هاي پارامتري با روشبهترین الگوریتم: ميانگين نتایج 3جدول 

 ميانگين  الگوریتم

NMDA 98/92 دقت اعتبارسنجي 
 96 دقت آزمون 

 56 آزمون PCA پارامتر 
 8/6 ابعاد آزمون

 4/7 ابعاد اعتبارسنجي
QDA 12/89 دقت اعتبارسنجي 

 33/95 دقت آزمون
 42 آزمون PCAپارامتر

 2/4 ابعاد آزمون

 94/4 اعتبارسنجيابعاد 

 

ها نتایج بهتري به ، که در آنNMDAو  QDAدو الگوریتم 
. سپا از نتيایج اجيراي  شدبار دیگر اجرا  100دست آمده است 

  .5 و 4 گرفته شد )جداول ها ميانگينمجدد آن 

 

 اجرا 100در  NMDAميانگين معيارهاي ارزیابی روش  :4جدول 

 اف_معيار صحت وانی مجددباخ دقت 

 4/93 1کلاس
4/93 
4/93 

10/96 94/92 50/94 
 98/87 5/87 46/88 2کلاس 
 61/93 36/96 01/91 3کلاس

 

 

 

 اجرا 100در  QDAميانگين معيارهاي ارزیابی روش : 5جدول 

 اف_معيار صحت باخوانی مجدد دقت 

 88/90 1کلاس
88/90 
88/90 

72/94 12/93 88/87 
 19/95 89/72 11/82 2کلاس 
 39/91 23/77 88/87 3کلاس

 
 

ها داده  "SMOTE + TL"با استفاده از روش  در مرحله بعد
 را اعمال نميوده و  PCA، سپا کاهش ویژگي را متوازن کرده
و  هياي متيوازن  بير روي داده  NMDAو  QDAدو الگوریتم 

ین نتيجه مربوط بيه روش  بهتر. اجرا گردید کاهش ویژگي یافته
 در %59/98دقت قابل ملاحظه  باشد که بهمي 2درجه 

 
 

در اینجيا   .اجيرا   100)مييانگين   مرحله تکرار رسيده است 100
براي مقایسه تنهيا   ها دقت بودزیابي سایر پژوهشچون معيار ار

 . 6)جدول  بي آورده شدمقدار این معيار ارزیا

 

 هاي متوازن شده اجرا با داده 100در  دقتميانگين  :6جدول 

 دقت الگوریتم
 NMDA 76/94روش 
 QDA 59/98روش 
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  يريگجهينتبحث و 
بينيي بيراي تشيخيص نيوع     یک سيستم پييش  در این پژوهش

 Leukemia1هاي سرطان خون ارائه شد. براي ارزیابي از داده

بنيدي افيراد بيه عنيوان     استفاده گردید. این سيستم براي دسته
  ALL B-cell ،ALL T-cellبيميار سيرطان خيون نيوع    

از روش پارامتري و غير پارامتري با کياهش ویژگيي     AMLو
PCA سازي و متوازن"SMOTE + TL" نماید.استفاده مي 

و همکييياران از  Prasartvitهييياي گذشيييته،  در پيييژوهش
بيا   kNNبراي کاهش ویژگي به همراه الگيوریتم   ABCروش
 [.3رسيدند ] 97ویژگي به دقت  10انتخاو 

 Li روش انتخيياو ویژگييي بييا  و همکييارانMFA score  و
 %92ویژگي به دقيت   7با انتخاو  SVM روش بازشناسي الگو

 [.4رسيدند ]
Wang روشبا  و همکاران RS  بنيد  طبقهوDC    بيا انتخياو
 [.5دست یافتند ] %12/94ویژگي به دقت  56/20

ویژگيي توسيط   10پا از انتخياو   رانو همکا Chenهمچنين 
هاي حاصيل، توسيط   هاي موجود با ویژگي، نمونهVIMsروش 

 [.6رسيدند ] %94و به دقت  بندي شدندجنگل تصادفي طبقه
و  مبتني بر قاعيده بييز  پارامتري  هايهایي بر روي روشبررسي
صيورت  هيا  مبتنيي بير همسيایه نمونيه    غيرپارامتري  هايروش

بررسي  Leukemia1 هاي بر روي داده هاپذیرفت. این روش
بهترین دقت   هاي پارامترياز روش) NMDAگردید. با روش 
هاي ، با تمامي ویژگي%86/92دقت به دست آمده،  حاصل شد.

بيا متوسيط   ، PCAموجود بود. با اعمال روش کاهش ویژگيي  
و بيا متوسيط    NMDA، 96%روش  ، دقيت 8/6تعداد ویژگيي  

بيه دسيت آميد. بير      QDA ،33/95م دقت الگوریت 2/4ویژگي 
، بييراي "SMOTE + TL"هيياي مربوطييه روش روي داده

اعميال گردیيد. بير روي     PCAو سپا  هامتوازن ساختن داده
 اجييرا گردیييد.  QDAو  NMDAهيياي حاصييل روش  داده

بيه دقيت قابيل ملاحظيه      41/5بيا تعيداد ژن    QDAالگوریتم 
 دست یافت. 59/98%

ت اخير و بهبودهاي انجيام شيده  نتایج مربوط به مقالا 7 جدول

 طور که مشخص است،دهد. هماندر این پژوهش را نشان مي 
 QDAو  QDA  +PCA ،NMDA  +PCAهيياي در روش

 +Smote-TL  +PCA  6هيا ] پيژوهش دیگر در مقایسه با- 
دقت افيزایش یافتيه    تر،هاي کمبا استفاده از تعداد ژن [، حتي3

هادي، به مشخص نکردن به عنوان محدودیت روش پيشن است.
تيوان  بندي نوع سرطان خيون ميي  ثر در طبقهؤهاي مدقيق ژن
 اشاره کرد.

که توابع توزیع غير پارامتري، کلاس هر نمونه  با توجه به این  
کيه   کنيد، ایين  ينيي ميي  بهاي همسایه پيشرا با توجه به نمونه

هاي ما با روش غيرپارامتري دقت پایيني دارد این موضيوع  داده
هاي ما تنها وابسته دهد که کلاس هر نمونه از دادها نشان مير

هاي همسایه نيست. مدل توزیع احتمال پارامتري، که با به داده
استفاده از تخمين تعداد کمي پارامتر مثل مييانگين، واریيانا و   

ثر بودن روش پارامتري که در کيل  ؤشود، مکواریانا ایجاد مي
 دهد.شد را نشان ميباها برقرار ميمجموعه داده
فرضييه   استخراجد تا شوسبب مي ترکم هايویژگياز طرفي 
 دهيد، شيباهت  ميي  شيکل  را یيادگيري  مدل عملاً نهایي، که

 رویکيرد  بنابراین بيا ؛ باشد ها داشتهداده ذاتي مدل به بيشتري

 .فتافزایش یا یادگيري در تعميم دقت ویژگي کاهش
هاي آموزشي مربيوط  نمونهوقتي تعداد زیادي از از طر  دیگر، 

هاي کيلاس اقلييت کمتير ميورد     به کلاس اکثریت باشد، نمونه
گيرد. در نتيجه دقت ميدل یيادگيري در تخميين    توجه قرار مي
 هيا، سازي دادهلذا متوازن ؛شودتر ميهاي اقليت کمدرست نمونه
 .گردیدهاي لوسمي بيني نمونهدقت پيش موجب افزایش

هياي یيادگيري   عه بيا اسيتفاده از الگيوریتم   بنابراین در این مطال
ماشين پارامتري و همچنين استفاده از رویکيرد کياهش ابعياد و    

بينيي نيوع   ها به نتایج مطليوبي جهيت پييش   سازي دادهمتوازن
ن . با استفاده از این مدل ارائه شده، بيدو یافت شدسرطان خون 

و  گيري از مغز استخوان بيميار طاقت فرساي نمونه هايآزمایش
توان نوع سرطان خون بيميار را بيراي   همچنين با هزینه کم مي

 بيني کرد.تر پيشانتخاو روش معالجه بهتر و سریع
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 بفدي سرطان خونهاي مختلف در طبقهدقت الگوریتم :7جدول 

 تعداد ژن دقت الگوریتم

QDA  +PCA  
 رار تک 10)ميانگين الگوریتم پيشنهادي 

33/95 2/4 

NMDA  +PCA  
 تکرار  10)ميانگين الگوریتم پيشنهادي 

96 8/6 

QDA  +Smote-TL  +PCA  
 تکرار  100الگوریتم پيشنهادي )ميانگين 

59/98 41/5 

VIMs based on random forest [5] 94 10 
RS-based DC [6] 12/94 56/20 

MFA score+ based on SVM [4] 92 7 
MFA score+ based on SVM [4] 93 15 

ABC+ based on kNN [3] 97 10 

انتخياو  هياي  ، از روشخواهد شيد سعي  آیندههاي در پژوهش
بيه   ،کاهش ویژگيي اسيت  هاي ویژگي، که نوع دیگري از روش

هياي  الگيوریتم اثر سپا جاي استخراج ویژگي استفاده نموده و 

انتظيار   .دکني هاي انتخياو شيده بررسيي    بيز را بر روي ویژگي
هياي  هياي اصيلي، ژن  رود این رویکرد بتواند با حفظ ویژگيمي
 ثر در ابتلا به هر نوع سرطان را نشان دهد.ؤم
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Introduction: Combination of artificial intelligence and data mining has been resulted to 

considerable progress in the prevention and diagnosis of diseases. Complex models have been 

proposed for the diagnosis of acute leukemia from genetic information, but significant results have 

not been achieved. This study aimed to predict the type of blood cancer by examining a wide range 

of parametric and non-parametric methods and to increase the generalization of learning by 

extracting fewer essential features. 

Methods: This descriptive and analytical study used Leukemia1 dataset from the Vanderbilt 

University of USA. This dataset contains a set of bone marrow and blood samples of patients having 

leukemia used for classification based on three subgroups of leukemia, namely ALL B-cell, ALL T-

cell and AML. Parametric classification including linear algorithms, Naïve Bayes, Euclidean 

distance, nearest average, template matching as well as non-parametric classification using basic 

estimator algorithms, kernel, k-nearest neighbors and k-nearest neighbors based on the kernel has 

been used. 

Results: Considering all features, the best method was nearest mean prediction method achieving 

the accuracy of 92.86%. By applying the PCA feature reduction method, too, the best result was 

related to the nearest mean algorithm and by average number of features of 6.8, the accuracy 

became 96%. Finally, using data-balancing methods and quadratic algorithm resulted in the average 

number of features and the accuracy of 5.41 and 98.59% respectively. 

Conclusion: The results show the effectiveness of essential features extraction in improving the 

accuracy of Bayes-based models and its preference over the existing complex models. 

 

Keywords: Genetics data, Diagnosis of type of blood cancer, Data mining, Data balancing, 

Dimension reduction. 
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