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باعث کاهش دقـت الگـوریتم یـادگیري و پیچیـدگی       داده، ۀدر مجموع  ها ها و تعداد ویژگی رفتن حجم داده امروزه بالا: دهیچک

و پوششـی انجـام   هستند که به دو صورت پالایشی   هاي کاهش بعد، نوعی از روش انتخاب مشخصه محاسباتی شده است. روش
کنند و  تر عمل می سریع  هاي پالایشی مقابل، روش تر است اما درهاي پالایشی بیش ششی نسبت به روشهاي پو شود. دقت روش می

هاي پالایشی و پوششی، در این پژوهش یک روش  هاي محاسباتی کمتري دارند. با در نظر گرفتن مزایا و معایب الگوریتم پیچیدگی
شـوند سـپس بـا     در نظر گرفتـه مـی    داده هاي موجود در مجموعۀ تدا کل مشخصهئه شده است. در این روش، ابترکیبی جدید ارا
هـا   اي بهینـه از مشخصـه   به روش پوششی، زیرمجموعـه   گذاري نتایج آن و ارزش  هاي پالایشی انتخاب مشخصه ترکیب الگوریتم

ریزآرایه قابـل  ة سیستمی نظیر سرطان، به کمک بررسی داد مسائل زیست ها و توجه به اینکه بسیاري از بیماري شوند. با انتخاب می
شـده در ایـن    ارائه  روش ،است زیادها بسیار  ها در این مجموعه داده شناسایی و تشخیص هستند و با توجه به اینکه تعداد مشخصه

هاي مشابه، بـه   ه با روشین روش، در مقایسا است.  مربوط به سه نوع سرطان مورد ارزیابی قرار گرفته ریزآرایۀة روي دادپژوهش 
  است. خصوص سرطان خون دست یافته شناسایی عوامل مؤثر در سرطان، به بندي و ي در دستهدقت بیشتر

  عصبی پرسپترون چندلایه، ریزآرایه. پوششی، شبکۀ -، الگوریتم پالایشی کاهش بعد، انتخاب مشخصه: يدیکل يها واژه
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  مقدمه .1
هـاي   آوري داده و قابلیـت  آمده در جمـع وجود ههاي ب پیشرفت

هاي اخیر باعـث شـده در بسـیاري از     سازي در طی دهه ذخیره
 ـ  رو شـویم. بسـترهاي    هعلوم با حجم بزرگی از اطلاعـات روب

هایی که بـه وجـود    رغم فرصت بهند اي که ابعاد بالایی دار داده
کنند. یکـی   هاي محاسباتی زیادي را ایجاد می آورند، چالش می
هاي با ابعاد بالا این است که در بیشتر مواقع،  شکلات دادهاز م

ها نهفته است مهم  ها براي یافتن دانشی که در داده تمام ویژگی
مناسـب از   بـراي انتخـاب یـک زیرمجموعـۀ     و حیاتی نیست.
 1هاي مبتنی بر کاهش بعـد  توان از روش ها می مجموعه ویژگی

هـاي   ده کرد. روشاستفا  2هاي مبتنی بر انتخاب ویژگی و روش
هاي موجود، تعداد  مبتنی بر کاهش بعد با ترکیب مقادیر ویژگی

هـاي   نحوي که این ویژگی آورند به می به وجودکمتري ویژگی 
جدید بتوانند تمام یا بخـش اعظمـی از اطلاعـات موجـود را     

است. مشکل بزرگی  PCAها  از جمله این روشتوصیف کنند. 
ایـن اسـت کـه     ،وجـود دارد  هـا  کارگیري ایـن روش  که در به

د. ها را از فضاي ورودي حذف کر یک از ویژگی توان هیچ نمی
کاهش بعـد مبتنـی   هاي  روش همۀنگاهی اجمالی به ] 1[ فودر

هــاي  داشــته اســت. در مقابــل روش بــر اســتخراجِ مشخصــه
هاي مبتنی بر انتخاب مشخصه سـعی   استخراج مشخصه، روش

هاي اولیه،  ناسب از مشخصهاي م کنند با انتخاب زیرمجموعه می
 ۀبـه دو دسـت    ابعاد داده را کاهش دهند. روش انتخاب ویژگـی 

  شوند. تقسیم می 4و پوششی 3پالایشی

بندي و انتخاب  درجه برايهاي پالایشی از یک معیار  روش
کنند.براي مثال روش  بند استفاده می هاي کلیدي در دسته ویژگی

دو  ]3 و 2[ 6به نویز سیگنال ةبهر و 5نضریب همبستگی پیرسو
 فرایندهاي پوششی،  هاي پالایشی هستند. روش نمونه از روش
 ـ شـده در   هـاي انتخـاب   را بـا بررسـی ویژگـی     یانتخاب ویژگ

هـاي ترکیبـی    روش تـازگی  کنند. امـا بـه   بندي ارزیابی می دسته

                                                        
1. dimension reduction based method 
2. Feature extraction based method 
3. Filter feature selection  
4. Wrapper feature selection 
5. Pearson Correlation Coefficient 
6. Signal to noise ratio 

مورد استقبال بسیاري از محققـان قـرار گرفتـه      انتخاب ویژگی
رکیبی از دو روش پوششی و پالایشی . این رویکرد ت]4[ است

ابتدا بـا   ،بوده و مزایاي هر دو روش را دارد. در روش ترکیبی
هـاي   ها، مجموعه ویژگی روش پالایشی از مجموعه کل ویژگی

شود و سپس این مجموعه ویژگی با رویکرد  کاندید انتخاب می
. در پژوهش حاضـر نیـز   ]5[ شود پوششی تصفیه و پالایش می

مـدل  پالایشـی ارائـه شـده اسـت.     -یبی پوششییک روش ترک
مربوط به سه نوع سرطان  7ریزآرایه بیان ژن ةروي داد شده ارائه

بنـدي بـراي    هـاي دسـته   مورد بررسی قرار گرفته است. تکنیک
 اي دارنـد.  بیان ژن کاربرد گسترده ةداد  ۀتحلیل و تفسیر ریزآرای

نـد علائـم   توا بیان ژن، می اطلاعات موجود در الگوي ریزآرایۀ
بسیار ارزشمندي از مشکلات بیولوژیکی، نظیر سرطان را نشان 

بیان ژن، ابعاد بـالاي   بندي دادة . چالش اصلی در دسته]6[ دهد
کوچک مورد مطالعـه،   ۀ. اغلب از یک نمونهاست مجموعه داده

اصلی در  ادي ویژگی قابل استخراج است. ایدةتعداد بسیار زی
ژن  تـرین زیرمجموعـۀ   ین و مهـم تـر  این رویکرد، یافتن مرتبط

هاي پالایشـی   هاست که مزایاي روش بندي بهتر داده براي دسته
دقــت  ،هــاي پوششــی یعنــی ســرعت محاســبات بــالا و روش

محاسباتی بالا را توأمان بـه همـراه دارد. ایـن روش روي سـه     
مجموعه داده مربوط بـه سـرطان اعمـال شـده و نتـایج آن بـا       

  مقایسه شده است.  اخیر  ةهاي پیشنهادشد روش
دهـی شـده    ساختار مقاله به این صـورت سـازمان   در ادامه،

تحقیـق و کارهـاي    اي از پیشـینۀ  در بخـش دو خلاصـه   .است
هـاي   مرتبط آورده شده است. بخش سه به مبانی نظـري روش 

سـازي مـدل    پردازد. در بخش چهار پیـاده  ها می انتخاب ویژگی
 ـپیشنهادي ارائه شده و در بخش پنج به  نتـایج تجربـی و    ۀارائ

نهایـت در بخـش شـش     ارزیابی مدل پرداخته شده اسـت. در 
  گیري مقاله آمده است. نتیجه

 پژوهشۀ پیشین .2
هــاي بســیاري روي  پــژوهش ،مــیلادي تــاکنون 1970 از دهــه

. در این ]10ـ7[ هاي انتخاب ویژگی صورت گرفته است روش

                                                        
7. microarray gene expression data 
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گی در انتخاب ویژ شده در زمینۀ بخش به مرور تحقیقات انجام
در پـژوهش   ]11[ . سـگن شود خته میهاي با ابعاد بالا پردا داده
یک روش پوششی براي انتخـاب ویژگـی مطـرح کـرده      ،خود

کند. این تابع مجموع یک  استکه از یک تابع ارزیابی استفاده می
معیار اختلاف آماري و یک معیار پیچیدگی ویژگی را محاسـبه  

گوریتم اولین ویژگی که بهتر کند. این ال کرده و آن را مینیمم می
هـایی   یابد؛ سپس ویژگی ها را از هم تمییز دهد، می بتواند دسته

شـده،   نظـري انتخـاب   هـاي  یابد که در ترکیب با ویژگـی  را می
 فراینـد هـا را افـزایش دهنـد. ایـن      پذیري دسته قابلیت تفکیک

شود که به حداقل معیار بازنمایی مورد انتظار  زمانی متوقف می
نیز در پژوهش خود یک روش پوششی ارائه  ]12[ ونگ برسد.

هاي پوششی زمان اجرایـی   کرده است. با توجه به اینکه روش
تــرین  بنــد نزدیــک کننــد او از یــک دســته بــالایی صــرف مــی

  استفاده کرده است.  1همسایگی
حل آماري  از یک راه Reliefروش در  ]13[ کیرا و همکاران

یک روش مبتنی  Reliefکنند.  براي انتخاب ویژگی استفاده می
در تحقیق خود یک روش انتخاب  ]14[ لیکسین بر وزن است.

پیشنهاد داده است.  Reliefویژگی بر اساس الگوریتم ژنتیک و 
بـراي کـاهش فضـاي     2بنـدي  او در این روش از معیار درجـه 

 وجو استفاده کرده است. سـن سامیلاراسـو و همکـاران    جست
جدید براي انتخاب ویژگی معرفی نیز یک روش پالایشی  ]3[

جو از و کاهش فضاي جست منظور به. نویسندگان ابتدا اند کرده
هـا   بندي ویژگـی  براي خوشه 3بندي فازي شهودي روش خوشه

هـا   عدم قطعیت بین ویژگـی  بر اساس درجۀ عضویت و درجۀ
اند؛ سپس از یک الگوریتم ژنتیک کـه متفـاوت از    استفاده کرده

هاي غیرمـرتبط بـراي    براي حذف خوشه ،تالگوریتم سنتی اس
  بندي استفاده شده است. دسته فرایند

روش پالایشــی بــه نــام روش    یــک ]15[ بانکــادارا و 
را  4دودویی مبتنی بر تئوري زبر PSOسازي ازدحام ذرات  بهینه

انـد.   هاي با ابعاد بزرگ ارائه کرده براي انتخاب ویژگی در داده

                                                        
1. K-nearest neighbor 
2. Ranking measure 
3. Intuitive fuzzy clustering method 
4. Rough set 

هاي اضافی  یی براي حذف ویژگیدودو PSOها از الگوریتم  آن
اند سپس ورودي حاصل از  ها استفاده کرده سازي داده و گسسته

شـود.   این مرحله براي کـاهش بعـد بـه تئـوري زبـر داده مـی      
رگرسـیون لجسـتیک،    ،BLR ،LibSVMبندهایی همچـون   دسته

MLP ،DS ،j48  وKNN بنــدي و ارزیــابی نتــایج   بــراي دســته
  استفاده شده است.

یک روش پالایشـی بـه نـام روش     ]16[ همکاران و محمد
بهبودیافتـه را بـراي انتخـاب     PSOسـازي ازدحـام ذرات    بهینه

هسـو و  انـد.   سـرطان ارائـه کـرده    هاي ریزآرایۀ ویژگی در داده
 -یک روش انتخـاب ویژگـی ترکیبـی (پالایشـی     ]4[ همکاران

هاي مشترك  ها ابتدا ویژگی اند. در روش آن پوششی) ارائه کرده
عنـوان   بـه  5اطلاعاتی و بهرة f-Scoreشده از دو روش  ناساییش

گردد (پالایش) سپس مجموعـه   هاي کاندید انتخاب می ویژگی
هـاي انتخـابی بـا اسـتفاده از روش پوششـی تصـفیه و        ویژگی

  د.شو پالایش می
هـاي جدیـد    روش تاکنون مطالعات زیادي در زمینـۀ ارائـۀ  

اي بـا ابعـاد بـالا، نظیـر     ه داده مدیریتمنظور به  انتخاب ویژگی
نمونه اینزا و  بیان ژن، انجام شده است. براي هاي ریزآرایۀ داده

  هاي انتخـاب ویژگـی   اي بین روش ابتدا مقایسه ]17[ نهمکارا
خود معیارهاي  ها در مطالعۀ آن اند؛ پالایشی و پوششی انجام داده

اند  ها پیشنهاد داده را براي امتیازدهی به ویژگی 6جدید پالایشی
هاي بیان ژن مربوط به سرطان به سنجش  سپس با استفاده از داده

 ]18[ اند. آپولونی و همکاران هاي مختلف پرداخته عملکرد روش
پوششی -به روش پالایشی  گیویژ یز دو الگوریتم نوین انتخابن

بــراي کــاهش بعــد  BDE-XRankf  و  BDE-XRankهــاي  بــه نــام
ها به  ابتدا ویژگیاند. در این مدل  ادهریزآرایه با ابعاد بالا ارائه د

 شوند سپس در مرحلۀ اطلاعاتی امتیازدهی می کمک مقدار بهرة
دوم یک روش پوششی بر اساس تخمین دیفرانسـیل دودویـی   

)BDE( عـلاوه   هپردازند. ب ها می جوي بهترین ویژگی و به جست
با  BDE ۀحل اولی ها استفاده از تولید راه ویژگی کلیدي روش آن

هـاي   ها تنها ویژگـی  حل هاي کم است. برخی راه تعداد ویژگی

                                                        
5. Information Gain 
6. Filter metric 
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ایجاد تنوع در جمعیت اولیـه بـا    منظور بهمرتبط هستند، برخی 
یـک تـابع    BDE-XRankfشوند. در  هاي تصادفی آغاز می ویژگی

تأثیر فراوانـی   حل تحت تناسب جدید که در آن مقدار امتیاز راه
ریتم مشـارکت داده  ها در جمعیت فعلی است، در الگـو  ویژگی

ها از چهار الگوریتم  ارزیابی روش منظور بهشده است. در پایان 
  استفاده شده است.  )KNNو  NB ،SVM ،C4.5(یادگیري ماشین 

سازي یک روش  به پیاده ]19[ همکارانهمچنین کاندناس و 
هاي بـا   روي دادهترکیبی مبتنی بر تئوري فازي   یانتخاب ویژگ

روش  به انـواع سـرطان پرداختـه اسـت.     کیفیت پایین، مربوط
سازي و  نرمال فرایند .1ها شامل سه مرحله است:  پیشنهادي آن

هـا بـا    انتخاب ویژگی ها، و پیش سازي مجموعه ویژگی گسسته
بنـدي   رتبـه  فراینـد .2سازي (پالایش).  گسسته فراینداستفاده از 

 تصمیم فازي. ا استفاده از درختشده ب هاي پیش انتخاب ویژگی
ها بـه روش پوششـی بـا اسـتفاده از      انتخاب بهترین ویژگی .3

. 2مبتنی بر اعتبارسنجی ضربدري 1جنگل تصادفی فازي گروهی
بـراي   min-maxسـازي   نویسندگان در گام اول از روش نرمال

اي  مرحلـه سـازي دو  هـا و روش گسسسـته   سازي ویژگی نرمال
بـا   اول سـازي در مرحلـۀ   انـد. در روش گسسـته   دهاستفاده کـر 

استفاده از درخت تصمیم فازي به تولید مجموعه ویژگی اولیـه  
 ـ دوم بـا اسـتفاده از الگـوریتم     ۀپرداخته شده و سپس در مرحل

ژنتیک به پالایش مجموعه ویژگی انتخابی پرداخته شده است. 
هـا بـر اسـاس عمـق      اهمیت ویژگی ،در این روش در گام دوم

اي  یعنـی ویژگـی   ؛شود ها در درخت تصمیم فازي تعیین می آن
هـاي   اهمیت بیشتري از ویژگی که در بالاي درخت ظاهر شده،

 ـا ۀنتیج ـ یطور کل بهپایین درخت دارد.  بهبـود   هـا  کی ـن تکنی
در  پـذیري  مقیـاس و  ییمـدل، کـارا   ینیب یشعملکرد و دقت پ

 ـ فرایندش سرعت ی، افزابندي کلاس فرایند  یـت و قابل يریادگی
  .تاس بوده بهتر از مدل یردرك و تفس

  مبانی نظري .3
  هاي پوششی انتخاب ویژگی روش. 3.1

از  به این صورت است که در هر تکرار یعملکرد روش پوشش

                                                        
1. Fuzzy Random Forest ensemble 
2. Cross Validation 

 شوند یانتخاب م يریادگی يبراها  از ویژگی يا تم، دستهیالگور
ها به  مدل با استفاده از آنها که  آن دسته از ویژگی در نهایتو 

 ةنحـو  )1( لشـک . ]18[ شـوند  یانتخاب مبرسد،  يتردقت بیش
  دهد. عملکرد روش پوششی را نشان می

  
  عملکرد روش پوششی ): نحوة1شکل (

 
ــرد    روش ــه عملک ــد ک ــت آن را دارن ــی قابلی ــاي پوشش ه

 ییجو به همراه صرفهرا بندي بالا  بینی خوب و دقت دسته پیش
ضعف دارند. احتمال  رائه دهند اما در مقابل چند نقطهادر زمان 

هاي پالایشی اسـت و   ها بیش از روش ندر آ 3برازش بروز بیش
ها مسـتلزم انجـام    از ویژگی یبیهر ترک یابیبه این دلیل که ارز

 ـتم یکامـل فــاز آمـوزش در الگــور   دگی اســت، پیچیــ يریادگی
هـاي پوششـی،    ضعف دیگر روش محاسباتی بالایی دارند. نقطه

هــا محــدود بــه  ســت و اســتفاده از آنها آن 4تیــفقــدان عموم
 .]19[ استن خاص ویهاي رگرس مدل

 هاي پالایشی انتخاب ویژگی روش. 3.2
 پالایشی ارائه شـده اسـت    حل مشکلات پوششی، روش يبرا
 ـقبل از شـروع فـاز     در این روش،. ]20[ ن یتـر   ، مهـم يریادگی

 ـ يمرتبط برا يها ویژگی  ۀی ـشـوند و بق  یانتخـاب م ـ  يریادگی

                                                        
3. Overfitting 
4. generalization 

 بله

 هاي اصلیداده

 زیرمجموعه انتخاب
 ویژگی 

 بنديبندي یا خوشهروش دسته

 معیار توقف

 مجموعه ویژگی نهایی

 خیر

 ارزیابی مجموعه ویژگی
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شـوند. ایـن روش مسـتقل از     هـا در نظـر گرفتـه نمـی     ویژگی
نحـوة عملکـرد    )2( شـکل در نـد.  ک بند عمل می تم دستهیورالگ

صورت نمادین نمایش داده شـده اسـت.    هاي پالایشی به روش
بـا   ین همبسـتگ یشـتر یکه ب یفیتوص يها ویژگیدر این روش 

ترین معیار بـراي   معمول شوند. یهدف را دارند انتخاب م دستۀ
 ـ   .]21[ استها، ضریب همبستگی  انتخاب ویژگی ه بـا توجـه ب

ها در حل مسائل با ابعاد بـالا،   سادگی محاسبات در این روش
  .کنند عمل می  هاي پوششی تر از روش بسیار سریع

صورت جداگانـه   هاي پالایشی، هر ویژگی به ثر روشدر اک
هـا   گیرد و از وابستگی آن با سایر ویژگی مورد ارزیابی قرار می

ی هـاي پالایش ـ  روش هـا،  شـود. بـه ایـن روش    نظـر مـی   صرف
بند را  شود. این امر ممکن است کارایی دسته متغیره گفته می تک

  هاي پوششی کاهش دهد. نسبت به روش
هاي پالایشی نادیـده   روش ةاز طرف دیگر یک اشکال عمد

بند، طی اجـراي   شده با دسته هاي انتخاب گرفتن ارتباط ویژگی
و روش تحلیل  t-testهاي پارامتري مانند  الگوریتم است. روش

هاي ناپارامتري همچون آزمون ویلکاکسون و  و روش ریانسوا
از جملـه   )BSS/WSS( اي درون دسـته  -مجموع مربعات بـین 

بـا توجـه    .]22[ ندا متغیره هاي پالایشی تک رین روشپرکاربردت
متغیـره، محققـان    هـاي تـک   هـاي خـاص روش   به محـدودیت 

کننـد همبسـتگی بـین     اند که سعی می هایی را ارائه کرده روش
هـا،   ها را نیز مورد ارزیـابی قـرار دهنـد. بـه ایـن روش      ویژگی
هـایی ماننـد    شود. روش هاي پالایشی چندمتغیره گفته می روش

ــر همبســتگی  انتخــابویژگی ــی ب ــاي  روش ]CFS( ]23( مبتن ه
روش  و ]MRMR (]24(بیشـترین ارتبـاط    -کمترین افزونگی

Relief]25[ ند.ا متغیره هاي پالایشی چند روش  

  هاي ترکیبی انتخاب ویژگی روش. 3 .3
روش ترکیبی انتخاب ویژگی ترکیبی از دو روش پوششـی  

هـاي   ابتـدا بـه کمـک روش    ،و پالایشی اسـت. در ایـن روش  
و سپس این مجموعه  کاندید انتخاب  یشی مجموعه ویژگیپالا

 .)3(شکل شود  با رویکرد پوششی تصفیه و پالایش می  ویژگی

ترکیبی   روش انتخاب ویژگی یک ]18 و 15ـ14[ تحقیقاتدر 
  ارائه شده است.

  
  عملکرد روش پالایشی ة): نحو2شکل(

  

  
  )پوششی -(پالایشی ): روش ترکیبی3( شکل

  ها مواد و روش .4
پالایشی انتخاب ویژگـی  -یک روش پوششی ،در این پژوهش

 ـ  هـاي   اول از الگـوریتم  ۀارائه شده است. ایـن روش در مرحل
انـد   کند که عبارت استفاده می  مختلف پالایشی انتخاب ویژگی

 بله

 هاي اصلیداده

 ویژگی  زیرمجموعه انتخاب

 معیار توقف

 مجموعه ویژگی نهایی

 خیر
 ارزیابی مجموعه ویژگی

 هاي اصلیداده

 روش پالایشی

 زیرمجموعه ویژگی

 مجموعه ویژگی نهایی

 روش پوششی



 53   پوششی انتخاب ویژگی و کاربرد آن در... - ارائۀ الگوریتم ترکیبی پالایشی

  

، الگوریتم مبتنی بر نسبت بهـره، الگـوریتم   Reliefاز: الگوریتم 
اطلاعاتی، الگوریتم مبتنی بر ضریب عدم اطمینان  ةمبتنی بر بهر

نشـان   )4( . شماي الگوریتم در شـکل CFSمتقارن و الگوریتم 
 داده شده است.

  : شامل مراحل زیر است FWFSالگوریتم 
بررسـی در نظـر    ةعنوان بـاز  به nر ثابت مانند یک مقدا .1

تـر   ها کوچـک  باید از تعداد کل ویژگی nشود. مقدار  گرفته می
 باشد.

طور جداگانـه و   داده به هاي موجود در مجموعۀ ویژگی .2
شـده   هـاي پالایشـی معرفـی    یـک از الگـوریتم  با استفاده از هر

 هشـده در مجموع ـ  هـاي امتیـازدهی   ویژگی شوند. امتیازدهی می
푆 , (푖 = 1, … ــه (5, ــی  ب ــی قــرار م ــد ( صــورت نزول  푆گیرن

صورت نزولـی توسـط    شده به هاي مرتب مجموعه تمام ویژگی
 ).استام i  الگوریتم انتخاب ویژگی

3. N    ویژگی اول هریـک از مجموعـه푆 , (푖 = 1, … ,5) 
푠푢푏_푆 زیرمجموعه درون , (푖 = 1, … گیرد. این  قرار می (5,

n از مجموعه  ویژگی푆 , (푖 = 1, …   .شوند حذف می (5,
푠푢푏_푆هاي مشـترك   ویژگی .4 , (푖 = 1, … انتخـاب   (5,

 گیرند. قرار می C(common Gen)شده و در مجموعه 

هـا   بندي داده دسته شبکۀ عصبی پرسپترون چندلایه براي .5
  شود.  طراحی و آموزش داده می Cهاي مجموعه   روي ویژگی

 LOOCVده بـا اسـتفاده از روش   ش ـ دقت مدل طراحی .6
 شود. محاسبه می

نـوان  ع بـه  C ۀاگر دقت مدل قابل قبـول باشـد مجموع ـ   .7
شـوند و   شـده معرفـی مـی    هـاي انتخـاب   زیرمجموعۀ ویژگـی 
رسد؛ در غیر این صورت الگوریتم از گام  الگوریتم به پایان می

باشـد   mهـا   شود. اگر تعداد کل ویژگی سوم تا هفتم تکرار می
 خواهد بود. m/nار الگوریتم حداکثر تعداد تکر

یکی دیگـر از شـرایط خاتمـه، بررسـی افـزایش دقـت        .8
. چنانچـه دقـت   اسـت الگـوریتم   بینی در اجـراي دوبـارة   پیش

الگوریتم در چند اجـراي پیـاپی افـزایش چشـمگیري نداشـته      
زیرمجموعـۀ نهـایی   بنـابراین   .شود  الگوریتم متوقف می ،باشد

اي اسـت کـه بـا اضـافه      یرمجموعهها، ز شده از ویژگی انتخاب

بینی افـزایش انـدك و نـاچیزي     شدن ویژگی به آن، دقت پیش
 دهنـدة  نشـان  kسازي این الگوریتم مقـدار   داشته باشد. در پیاده

تعداد دفعاتی است که در آن دقت مدل افزایش قابـل تـوجهی   
 5 مقـدار  ،سازي این الگوریتم بر ریزآرایه نداشته است. در پیاده

 در نظر گرفته شده است. kغیر براي مت

 
): شماي روش پیشنهادي4شکل (  

هـاي پالایشـی    از روش ،در گام اول و دوم ایـن الگـوریتم  
، مبتنی بر هاي سه به بعد استفاده شده است. گام  انتخاب ویژگی

در  ،ند. همـان طـور کـه اشـاره شـد     هاي پوششـی هسـت   روش
اده با ه دروي مجموع بند اي پوششی یک الگوریتم دستهه روش

شود و این عمل تـا   شده اعمال می هاي انتخاب توجه به ویژگی
پنجم  ۀیابد. مرحل ادامه می ،وقتی که دقت مدل قابل قبول نباشد

هـاي عصـبی    بنـدي مبتنـی بـر شـبکه     شامل طراحی مدل دسته
پرســپترون چندلایــه داراي  اســت. شــبکۀپرســپترون چندلایــه 

 شروع

푗 = 1 

 nمقداردهی متغیر 

푆 , (푖 = 1, … ,5) 

 تشکیل مجموعه مرتب

푘 = 1, 푗 = 푗 + 1 

푠푢푏_푆 , (푖 = 1, … ,5) 

 تشکیل زیرمجموعه هاي

푆 = 푆 − 푠푢푏_푆  
퐶 =∩ 푠푢푏_푆  

آموزش شبکه عصبی 
 پرسپترون

روي  Cمدل دسته بند دقت 
 قابل قبول است؟مجموعه 

 پایان

푘 = 푘 + 1 

{푗 >= 푚/푛} 
∪ {푘 = 5} 

 بلی

 بلی

 خیر

 خیر
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ردهـایی ماننـد شناسـایی    ها را در کارب هایی است که آن ویژگی
د. این نوع کن بینی و سایر مسائل یادگیري، ممتاز می الگو، پیش

ها در حل مسـائل بسـیار سـریع و قابـل اطمینـان عمـل        شبکه
 عصبی چندلایه را یک نمونه از شبکۀ )5( شکل .]26[ کنند می

  دهد. نشان می

  
لایه با اطلاعات  ک نمونه شبکۀ عصبی مصنوعی سه): ی5شکل(

 شده یکتفک

  هاي پژوهش یافته .5
  مورد مطالعه ۀریزآرایة . داد5.1

 ـ   شده در ایـن پـژوهش بـر داده    ارائه  روش  ۀهـاي سـه ریزآرای
 گرفته هاي بیان ژن) مربوط به سرطان، مورد ارزیابی قرار (داده

 ـ   انـد از: ریزآرایـۀ   که عبـارت  لنفومـا،   ۀسـرطان خـون، ریزآرای
اطلاعـات ایـن   اي از  خلاصـه  )1( . جـدول DLBCL ۀریزآرای

د. ایـن مجموعـه داده از طریـق    ده ـ مجموعه داده را نشان مـی 
هــا در ایــن  دســترس هسـتند. ویژگــی  قابــل ]28 و 27[منـابع  

ها در ایـن   ند که براي هریک از نمونهها هست مجموعه داده، ژن
، ایـن سـه   مقدار بیان هر ژن آمده است. در ادامه  مجموعه داده

سـرطان خـون    .شود داده می طور مختصر شرح مجموعه داده به
بشـري بـا آن    ۀهایی است کـه جامع ـ  ترین سرطان یکی از مهم

مشخصی براي سرطان خون وجـود   ست. معمولاً نشانۀرو هروب
، بسـیار مـبهم و   شـوند  هـا نمایـان مـی    ندارد و زمانی که نشانه

موقـع  تواند به تشـخیص ب  بند می ند. طراحی یک دستها پیچیده
هاي درمانی خاص را  کند و روش این نوع سرطان خون کمک

  پیشنهاد دهد.
 
  

 هاي ریزآرایه خلاصه اطلاعات مجموعه داده): 1جدول (

رایه
یزآ

ه ر
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  01/0  72  25  47  7129  سرطان خون
  011/0  45  22  23  4026  سرطان لنفوما

DLBCL 7029  58  19  77  01/0  

  
در پـژوهش  سرطان خون براي نخسـتین بـار    ةداد مجموعۀ

سرطان خون حاوي  ۀریزآرای .]29[ دگلوب و همکاران تهیه ش
مورد از ایـن بیمـاران    47بیمار مختلف است.  72 ازژن  7129

مـورد   25و  1لیمفوبلاسـتی  ۀمبتلابه سرطان خون حاد و پیشرفت
هستند. سـرطان   2تلا به سرطان خون حاد مغز استخوانبدیگر م

. کنـد  مـی بـدن بـروز    لنفاويسیستم  هاي گرهیا  فوما در غددلن
بیماري است کـه   نمونه از این 45 مورد بررسی شامل ۀریزآرای
 Germinal Centerفوما نـوع ها به سرطان لن نفر از آن 22تعداد 

B-like group(GCL)  به بیمـاري نـوع   ها نفر از آن 23تعداد و 
Activated Blike group(ACL) هـا   مبتلا هستند. تعداد کل ژن

نیز یک نـوع   3هاي بتا انتشار سلول ریزآرایۀ نمونه است. 4026
و  DLBCLنمونه  58ست. این مجموعه داراي فومااز سرطان لن

ــد 19 ــه غ ــهلن ةنمون ــاوي کیس ــداد ژن 4اي ف ــوده و تع ــاي  ب ه
  مورد است. 7029زآرایه هاي این ری داده ةکنند توصیف

  روش ارزیابی مدل. 5.2
هاي یک مدل محسـوب   ترین ویژگی پذیري یکی از مهم تعمیم

 صـورت  بـه یـک مـدل    پـذیري  تعمـیم چند برآورد شود. هر می
بـرآورد   ،تئوري در غالب موارد بسیار پیچیده و دشـوار اسـت  

 ـ هاي شبیه تقریبی آن با روش سـادگی قابـل دسـتیابی     هسازي ب
پـذیري مـدل،    هاي ارزیابی تعمیم پرکاربردترین روشاست. از 

ــنجی  ــته-kروش اعتبارس ــک   دس ــن روش ی ــت. در ای اي اس
کـه   شـود  مـی زیرمجموعه تقسیم  k نمونه به nمجموعه داده با 

                                                        
1. Acute lymphoblastic leukemia(ALL) 
2. Acute myeloid leukemia(AML) 
3. Diffuse large B-cell lymphoma(DLBCL) 
4. follicular lymphoma(FL) 
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بــار  kاي، مـدل   دسـته k–اســت. در روش   n/kهریـک  انـدازة 
نمونـه   n-kشـود و در هـر مرحلـه     آموزش دیده و ارزیابی می

شـود.   در نظر گرفته مـی  آزموننمونه جهت   kوبراي آموزش 
  مرحله است.  kدقت نهایی مدل میانگین حاصل از 

روش دیگر براي ارزیابی عملکرد مدل، روش اعتبارسـنجی  
LOOCV  است. در این روش مدلn  و در هر  شود میبار اجرا

مانـده بـراي    نمونه براي آموزش و یک نمونه باقی n-1مرحله 
نهـایی، میـانگین دقـت     شـود. نتیجـۀ   ته مـی در نظر گرف آزمون

  بار تکرار این عملیات است.  nحاصل از 
بندي، از دو معیار دقـت و صـحت    ارزیابی مدل دسته براي

هـاي درسـت    ، نسـبت کـل نمونـه   1دقـت  :استفاده شده اسـت 
نسـبت  ، بیـانگر  2سـت. صـحت  ها نمونـه شده به کـل   پیشگویی

هـاي   یک دسته به کـل نمونـه   شدة هاي درست پیشگویی نمونه
طـور   ایـن دو معیـار را بـه    )8( و )7( همان دسته است. روابط

  کنند.  رسمی تعریف می
)7(  퐴푐푐푢푟푎푐푦 =

푇푃 + 푇푁
푇푃 + 푇푁 + 퐹푃 + 퐹푁 

)8(  푃푟푒푐푖푠푖표푛 =
푇푃

푇푃 + 퐹푃
 

هــاي متعلــق بــه دســته  ترتیــب نمونــه بــه TNو  TPدر آن کـه  
positive و negative درسـتی   هـا را بـه   بنـد آن  د که دسـته هستن

هـاي   ترتیب تعـداد نمونـه   به FN و FPپیشگویی کرده است و 
بنـد   باشـند کـه دسـته    مـی  negative و positive متعلق به دستۀ

  درستی پیشگویی کند. ها را به نتوانسته است آن
  نتایج تجربی. 5.3

بـوط بـه   داده بیـان ژن مر  روي سه مجموعـۀ  FWFSالگوریتم 
سـازي شـده و    پیـاده  DLBCLسرطان خون، سرطان لنفومـا و  

حاصـل از  نتـایج   )1( مورد ارزیابی قرار گرفته اسـت. نمـودار  
داده  ۀروي هریک از ایـن سـه مجموع ـ  اعمال این الگوریتم را 

 دهد. نشان می

بنـدي ریزآرایـۀ لوکمیـا در     با توجه به این نمودار، دقت دسـته 
ژن  4این مرحله، الگـوریتم بـا    درصد است. در94مرحلۀ اول 

                                                        
1. Accuracy 
2. Precision 

سازي شده است.  ژن با بالاترین امتیاز، پیاده 5مشترك در میان 
دقت مدل در تکرار دوم الگوریتم، روي هشت ژن مشـترك از  

ژن  35رسد. ایـن   درصد می96ژن با بالاترین امتیاز به  35میان 
شـده توسـط    بنـدي  هاي رتبـه  داراي بیشترین امتیاز در میان ژن

اند. در چهارمین  هاي پالایشی انتخاب ژن بوده از الگوریتم هریک
درصد شده است. در این 98تکرار الگوریتم، دقت مدل بیشتر از 

ژن مشترك با بیشترین امتیاز انتخاب  50ژن از میان  11مرحله، 
اند. دقت الگوریتم در تکرارهاي بعدي افزایش چشمگیري  شده

از چهار بار تکرار متوقف  نداشته است، بنابراین الگوریتم پس
  شود. می

  
  LOOCV روشبه بندي  دستهدقت ): 1( نمودار

لنفومـا و   هـاي ریزآرایـۀ   براي مجموعـه داده  FWFSالگوریتم 
DLBCL ـ به همین صورت پیاده نیز   ۀسازي شده است. در ریزآرای

و دقـت حاصـل از   ریتم در تکرار سوم متوقـف شـده   لنفوما، الگو
ژن بـا بیشـترین    30ژن مشـترك از میـان    شمدل با استفاده از ش ـ

الگوریتم  DLBCLهاي  درصد است. براي داده98امتیاز، نزدیک به 
FWFS  ژن بـا   95ژن مشترك در میان  9در تکرار پنجم با انتخاب

درصـد  96بیشترین امتیاز متوقف شـده و دقـت حاصـل بیشـتر از     
  است.

 شده پـس از  هاي انتخاب شناسه و تعداد ژن )2( در جدول
داده  تفکیک بـراي هریـک از سـه مجموعـۀ     اتمام الگوریتم، به

سازي مدل،  س از پیادهتوجه به این جدول پ شود. با مشاهده می
ــۀ ــون از م  در ریزآرای ــرطان خ ــان س ژن و در  11ژن،  7129ی

انتشـار   ژن و در ریزآرایـۀ  6ژن،  4026میان لنفوما از  ریزآرایۀ
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  ژن انتخاب شده است. 9ژن، تعداد  7029هاي بتا از میان  سلول
 شده هاي انتخاب اطلاعات ژن): 2جدول (

داده
عه 

مو
مج

 
رایه

یزآ
ر

  

ژن
یه 

 اول
داد

تع
  ها 

ژن
سه 

شنا
 

اب
تخ

ي ان
ها

 
 شده

تم 
وری

 الگ
سط

تو
FW

FS
  

ژن
داد 

تع
 

اب
نتخ

ي ا
ها

 
  شده

ون
 خ

طان
سر

  

7129  M84525_at, 
M23197_at,X95735_at,M27891_at

,U46499-at,L09209_s_at, 
M31523_at,M92287_at,61587_at,

X59417_at,M55150_at  

11  

وما
لمف

ان 
رط

س
  

4026  GENE3332X,GENE3330X,GENE
3261X,GENE3335X,GENE3314X,

GENE3256X  

6  

D
LB

C
L

  

7029  Z11793_at, L17131_rnal, 
X02152_at, M63138_at,HG2279- 
HT2375_at, Z21966_at, HG1980-

HT2023_at, X67951_at,D13633_at  

9  

  

عصبی پرسپترون چندلایه  پنجم از الگوریتم، از شبکۀدر گام 
 هاي لایـۀ  تعداد نورونشود.  ها استفاده می بندي داده براي دسته

هاي انتخاب شده اسـت.   ژن عۀورودي برابر با تعداد زیرمجمو
ۀ شده در این پـژوهش داراي دو دسـت   هاي بیان ژن بررسی داده

  ي یک نورون است.خروجی شبکه دارا ؛ بنابراین لایۀندا مختلف
هاي لایۀ مخفی خود بسیار  هاي عصبی به تعداد نورون شبکه
هاي کم باعـث عـدم تطـابق و تعـداد      ند. تعداد نورونا حساس

شود. لذا انتخاب مناسب تعداد  نورون زیاد باعث بیش برازش می
 ،ایـن  وجـود پنهان بسیار مهـم اسـت؛ بـا     ها در هر لایۀ نورون

هـا و تعـداد    بی بـه تعـداد نـورون   یا حلی عملی براي دست راه
هاي پنهان براي تعیین معماري شبکه وجود ندارد. رویکرد  لایه

ها، مـورد   ها و نورون متعارف براي رسیدن به تعداد مناسب لایه
ها و تعداد  دادن مقادیر مختلف براي تعداد نورون آزمایش قرار

  .استهاي پنهان  لایه
سازي  از توابع فعال شده، در لایۀ پنهان شبکۀ عصبی طراحی

سازي  هنگام ذلولی استفاده شده است. بهسیگموئیدي و تانژانت ه
بـر  خطـا   انتشار و بایاس در هر تکرار از روال پس مقادیر وزن

الگوریتم  ،اصطلاح بهگیرد که  روابطی خاص صورت می اساس

هاي آمـوزش مختلفـی بـراي     شود. الگوریتم آموزش نامیده می
هاي  الگوریتم FWFSوجود دارد. در روش  انتشار هاي پس شبکه

ــان نزولــی آموزشــی دســته ــونبرگ مــارکوارت1اي گرادی و  2، ل
  اند.  هبررسی شد 3انتشار ارتجاعی الگوریتم پس

 عصبی پرسـپترون چندلایـه بـه روش    شبکۀ بند دستهدقت 
LOOCV نشان داده شده است. این نتایج مربوط  )3( در جدول

 ن تکرار است. در طراحـی شـبکۀ  ر آخریبه اجراي الگوریتم د
اند که نتایج  هاي آموزش مختلف ارزیابی شده عصبی، الگوریتم

بـا توجـه بـه    شـود.   ها در این جدول مشاهده می حاصل از آن
داراي بالاترین  RBعصبی با الگوریتم آموزش  شبکۀ )3(جدول 

صورت پررنـگ در جـدول مشـخص اسـت.      دقت است که به
ترین دقت را کسـب  بیش RBم آموزش باتوجه به اینکه الگوریت

 ۀعصبی بـر سـه مجموع ـ   کرده است، اندازة صحت این شبکۀ
میـزان   )2( ریزآرایه مورد بررسی محاسبه شده اسـت. نمـودار  

با  FWFSروش ذکر است  شایاندهد.  صحت مدل را نشان می
عصبی  و جعبه ابزار شبکۀ WEKA کاوي افزار داده استفاده از نرم

  سازي شده است. پیاده MATLAB7.10.0افزار  نرم

 
 RP آموزشالگوریتم  ازبا استفاده  MLP NNبند  صحت دسته): 2( نمودار

  ها مقایسه با سایر روش. 5,4
دهـد کـه روش    نتایج تجربی روي سه مجموعۀ داده نشان مـی 

هاي کمتر به دقتی برابر یـا   پیشنهادي در برخی موارد با ویژگی
انـد،   تازگی پیشنهاد شـده  که به هایی بالاتر نسبت به سایر روش

با روش ترکیبی  ]18[است. براي مثال آپولونی در  دست یافته 

                                                        
1. Batch gradient descent 
2. Levenbery-Marqwardt(LM) 
3. Resilient Backpropagation(RB) 
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هاي کمتر  با انتخاب ویژگی SVMبند  پالایشی با دسته-پوششی
درصـد) در  1/94نسبت به روش پیشنهادي ما به دقت کمتري (

ابتدا  ]4[است. همچنین هسو   هاي سرطان خون دست یافته داده
شـده بـا اسـتفاده از دو     هاي مشترك شناسایی ب ویژگیبا انتخا
و بهرة اطلاعـاتی و سـپس پوشـش مجموعـه      F-Scoreروش 
به دقـت   SVMبند  هاي انتخابی با استفاده از مدل دسته ویژگی

(برابر با دقت روش پیشنهادي مقاله) دست یافته است.  61/99
) مشخصه 70هاي انتخابی ( این در حالی است که تعداد مشخصه

 نسبت به روش پیشنهادي این مقاله بسیار زیاد است.
  LOOCVبند شبکۀ عصبی پرسپترون چندلایه به روش  دقت دسته): 3جدول (

90/
90  

90/
90  

90/
90  

90/
90  O
ve

ra
ll 

DL
BC

L
 

47/
89  

47/
89  

47/
89  

47/
89  

FL 

38/
91  

38/
91  

38/
91  

38/
91  DL

BC
L

 

33/
93  

33/
93  

33/
93  

33/
93  O
ve

ra
ll

  

وما
لمف

ان 
رط

س
  

36/
86  

36/
86  

36/
86  

36/
86  G

CL
  

10
0

  10
0

  10
0

  10
0

  AC
L

  

83/
95  

83/
95  

83/
95  

83/
95  O
ve

ra
ll

 

ون
ن خ

رطا
س

  

92  92  92  92  AM
L

 

87/
97  

87/
97  

87/
97  

87/
97  AL

L
 

LM
1

 LM
2

 LM
3

 LM
4

تم  
وری

الگ
ش

وز
آم

  

  

روي  تـایج تجربـی اعمـال روش پیشـنهادي    ندر مواردي نیـز  
عملکـرد کمتـري   هـا   ایر روشنسبت به س ـ ها برخی مجموعه داده

با انتخـاب دو مشخصـه بـه     ]18[ آپولونیمثال  داشته است. براي
کـه   ، درحـالی هاي لنفوما دست یافته است درصد در داده100دقت 

                                                        
1. Levenbery-Marqwardt(LM) 
2. Levenbery-Marqwardt(LM) 
3. Levenbery-Marqwardt(LM) 
4. Levenbery-Marqwardt(LM) 

درصد است. اما همان طـور کـه اشـاره    98دقت مدل ما نزدیک به 
سرطان خون، دقت بیشـتري   ةروش پیشنهادي بر مجموعه داد ،شد

  آپولونی داشته است. نسبت به روش 
 هاي ترکیبی موجود روش باروش پیشنهادي مقاله  مقایسۀ): 4جدول (

داد   داده
تع

گی  
ویژ

  
ش

کاه
 

افته
ی

  

قت
د

ش  
رو

  

 ]4[هسو و همکاران   61/98  70  سرطان خون
 ]18[آپولونی و همکاران   1/94  1
  روش پیشنهادي مقاله  61/98  11

  ]18[آپولونی و همکاران   100  2  سرطان لمفوما
  روش پیشنهادي مقاله  77/97  6

 
 

 هاي پوششی موجود روش پیشنهادي مقاله با روش مقایسۀ): 5جدول (
ن   داده
نگی

میا
داد 

تع گی
ویژ

 
در 

 گام
ي 

ها ف
ختل

م
یتم 

گور
ال

  

قت
د

ش  
رو

  

ون
ن خ

رطا
س

  

1/3  7/90  SFS  
6/7  1/97  IWSS2  
1/7  5/95  IWSS3  
4/4  3/96  IWSSr

2  
8/3  3/98  IWSSr

3  

D
L

BC
L

  

5/3  3/83  SFS  
9/9  6/93  IWSS2  
3/5  5/92  IWSS3  
3/5  5/89  IWSSr

2  
8/3  3/98  IWSSr

3  
 هاي ترکیبی موجود روش باروش پیشنهادي مقاله  ۀمقایس): 6جدول (

داد  داده
تع

گی  
ویژ

  
ش

کاه
 

افته
ی

  

ت
دق

ش  
رو

  

 ]15[دارا و بانکا   100  7  سرطان خون
 ]16محمد و همکاران  100 5/3

  وش پیشنهادير  61/98  11
 ]15[ دارا و بانکا  93/97  3  سرطان لمفوما

  روش پیشنهادي  77/97  6

هـاي    در ادامه، روش پیشنهادي در ایـن مقالـه بـا سـایر روش    
) نتایج 4( جدول مقایسه شده است. پالایشی و پوششی و ترکیبی،

هـاي   حاصل از مقایسه روش ترکیبـی پیشـنهادي بـا سـایر روش    
آمده از  دست ) مربوط به نتایج به5هد. جدول (د ترکیبی را نشان می

هاي پوششی روي مجموعـه داده مشـابه بـا ایـن پـژوهش را       مدل
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هـاي پوششـی    روش ]12[ دهـد. ایگووانـگ و همکـاران    نشان می
 8/3ها در بهترین حالت بـا میـانگین    اند. آن مختلف را مطالعه کرده

  هـاي سـرطان خـون دسـت     درصـد در داده 3/98ویژگی به دقـت  
ند. این در حالی است که روش پیشنهادي این مقاله به دقـت   ا یافته
ویژگی، دسـت پیـدا کـرده اسـت. دقـت حاصـل از        11با  61/98

هـاي   سـازي مـدل ایگووانگـو همکـاران روي مجموعـه داده      پیاده
رسـد کـه در مقایسـه بـا دقـت مـدل        مـی  3/98سرطان لنفوما بـه  

  پیشنهادي، عملکرد بهتري داشته است. 
) نیز دقـت حاصـل از روش انتخـاب مشخصـۀ     6( دولدر ج

پالایشی، که روي مجموعه دادة سرطان خون و لنفوما اعمال شده، 
شـده، برخـی    هـاي انجـام   نشان داده شده است. با توجه به بررسی

شده توسط سایر محققان نتایجی مشابه و یا بهتر از  هاي ارائه روش
امـا متأسـفانه در اکثـر     اند، شده در این پژوهش را داشته روش ارائه

خصوص تعداد تکرار الگوریتم در  ها به جزئیات مدل و به پژوهش
هـا   اي نشده است و در برخـی پـژوهش   هاي پوششی اشاره روش

عنوان معیار ارزیابی، ارائه شده است. تنهـا   زمان اجراي الگوریتم به
هـا،   شـده در پـژوهش   هاي ارائـه  معیار مشترك براي مقایسۀ روش

تـوان گفـت رویکـرد     طور کلی مـی  ل از مدل است. بهدقت حاص
ترکیبی حاصل ترکیب دو روش پوششی و پالایشی بوده و مزایاي 

 هر دو روش را دارد.

  يگیر نتیجه .6
یکی از موضوعات مهم در زمینۀ یادگیري ماشین و   ژگیانتخاب وی

مناسب،   بندي است. یک الگوریتم انتخاب ویژگی خصوص دسته به
کند. در این مقالـه یـک    انش و تفسیر آن کمک میبه کشف بهتر د

هـاي پالایشـی و    نـوین، بـا ترکیـب روش     روش انتخاب ویژگـی 
پوششی معرفـی شـد. روش پیشـنهادي مزایـاي هـر دو رویکـرد       

طور کـه    طور همزمان به همراه دارد. همان پالایشی و پوششی را به
ز تـر ا  هـاي پوششـی بسـیار دقیـق     اشاره شد، نتـایج روش  تر پیش

بودن پیچیدگی محاسباتی،  علت بالا هاي پالایشی است؛ اما به روش
هـایی بـا ابعـاد بـالا، پژوهشـگران       ها در برخورد با داده این روش

هاي پالایشی هستند. یکی از معایـب   مند به استفاده از روش علاقه
بنـد در   هاي پالایشی نیز نادیده گرفتن نتایج حاصل از دسـته  روش

ت. روش ترکیبی پیشـنهادي در ایـن مقالـه از    سها انتخاب ویژگی
منـد اسـت و    هاي پالایشی بهـره  مزیت رویکردهاي مبتنی بر روش

  انتخاب ویژگی دخیل است.  فرایندبند در  همچنین نتایج مدل دسته
طور خلاصه به بیان نتـایج حاصـل از اعمـال ایـن      در ادامه به

 ـ ةۀ دادبند بر مجموع شود. دقت مدل دسته روش اشاره می  ۀریزآرای
 ۀدرصد بوده است. در ریزآرای98ژن، بیشتر از  11با انتخاب  لوکمیا

لنفوما، الگوریتم در تکرار سوم متوقف شده و دقت حاصل از مدل 
ژن بـا بیشـترین امتیـاز،     30ش ژن مشترك از میـان  با استفاده از ش

 DLBCLهـاي   درصـد اسـت. بـراي مجموعـه داده    98نزدیک بـه  
ژن مشترك در میـان   9کرار پنجم با انتخاب در ت FWFSالگوریتم 

ژن با بیشترین امتیاز متوقـف شـده و دقـت حاصـل بیشـتر از       95
روش پیشـنهادي مقالـه بـا سـایر      درصد است. همچنین مقایسۀ96

هـاي موجــود حــاکی از آن اسـت کــه روش پیشــنهادي در    روش
هـا   هاي سرطان خون به دقت بهتـري نسـبت بـه سـایر روش     داده

یشنهادي این پژوهش، براي هـر مسـئلۀ   روش پاست. دست یافته 
هاي بیان ژن، مناسب  داده نظیر داده بند با ابعاد بالاي مجموعۀ دسته

بررسی در  شده تعیین بازة هاي روش ارائه ت. یکی از محدودیتاس
گام اول است که باید به روش سعی و خطا محاسبه شود. همچنین 

هاي پالایشـی از   الگوریتم ۀها انتخاب بهین دیگر از محدودیت یکی
تـوان بـا    هاي آتی، می هاي موجود است. در پژوهش میان الگوریتم

  انتخاب ویژگـی هاي پالایشی و پوششی  جایگزینی دیگر الگوریتم
همچنین با  آمده را ارزیابی کرد. دست شده نتایج به در الگوریتم ارائه
تم را یها، سـرعت اجـراي الگـور    ررسی ویژگیب ةتخمین مقدار باز

  بهبود بخشید.

مراجع
[1] Fodor, I.K., "A survey of dimension reduction 

techniques", Technical Report, Lawrence Livermore 
National Laboratory, 2002. 

[2] Mishra, D. and Sahu, B., "Feature selection for cancer 
classification: a signal-to-noise ratio approach", 
International Journal of Scientific and Engineering 
Research, Vol. 2, No. 4, pp.1-7, 2011.  

[3] Senthamilarasu, S. and Hemalatha, M., "A genetic 
algorithm based intuitionistic fuzzification technique 
for attribute selection/", Indian J. Sci. Technol. Vol. 6, 
No. 4, pp. 4336–4346, 2013. 

[4] Hsu, H.H., Hsieh, C.W. and Lu, M.D. "Hybrid feature 
selection by combining filters and wrappers", Expert 
Systems with Applications, Vol. 38, No. 7, pp. 8144–



 59   پوششی انتخاب ویژگی و کاربرد آن در... - ارائۀ الگوریتم ترکیبی پالایشی

  

8150, 2011. 
[5] Rezaeenoor J., Yari Eili M., Hadavandi, E. and 

Roozbahani, M.H., "Developing a new hybrid 
intelligence approach for prediction online news 
popularity", International Journal of Information 
Science and Management, Vol. 16, No. 1, pp.71-87, 
2018. 

[6] Rakkeitwinai, S., Lursinsap, C., Aporntewan, Ch. and 
Mutirangura, A. "New feature selection for gene 
expression classification based on degree of class 
overlap in principle dimensions", Computers in 
Biology and Medicine, Vol. 64, pp.1-7, 2015 

هـاي   بـراي داده  بنـدي  یک الگوریتم خوشه ۀارائ«، نگین ، دانشپور،مریملو،  نبی ]7[
 ـ»اي با ترکیب معیارها دسته ، 1ة ، شـمار پـنجم  ةمحاسـبات نـرم، دور   ۀ، مجل
  .1395، 25ـ14

هـاي بیمـاري بـا اسـتفاده از      بینـی ژن  پیش«، سعید ، جلیلی،اکرمذاکر، وثیقی  ]8[
، چهارم ةمحاسبات نرم، دور ۀ، مجل»کلاسی ماشین بردار پشتیبان بند تک دسته
 .1394، 83ـ74، 1 ةشمار

[9] Gevaert, O., De Smet, F., Timmerman, D., Moreau, 
Y., De Moor, B., "Predicting the prognosis of breast 
cancer by integrating clinical and microarray data 
with Bayesian networks", Bioinformatics, Vol. 22, 
No. 14, pp.184–190, 2006. 

[10] Nanni, L. and Lumini, A., "Wavelet selection for 
disease classification by DNA microarray data", 
Expert Systems with Applications, Vol. 38, pp. 990–
995, 2011. 

[11] Segen, J., "Feature selection and constructive 
inference", In: Proceedings of Seventh International 
Conference on Pattern Recognition, pp.1344–1346, 
1984. 

[12] Wang, A., Ning, A., Chen, G. and Li, L., Alterovitz, 
G., "Accelerating wrapper-based feature selection with 
K-nearest-neighbor", Knowledge-Based Systems, Vol. 
83, pp.81-91, 2015. 

[13] Kira, K. and Rendell, L.A., "The feature selection 
problem: Traditional methods and a new algorithm", 
Proceedings of Ninth National Conference on 
Artificial Intelligence, pp.129–134, 1992. 

[14] Zhang, L. X., Wang, J. X., Zhao, Y. N. and Yang, Z. 
H., "A novel hybrid feature selection algorithm: using 
relief estimation for Ga-wrapper search", international 
Conference on Machine Learning and Cybernetics, 
Vol. 1, pp. 380–384,2003. 

[15] Dara, S., Banka, H. and Annavarapu, C. S. R. "A 
Rough Based Hybrid Binary PSO Algorithm for Flat 
Feature Selection and Classification in Gene 
Expression Data", Annals of Data Science, Vol. 4, No. 
3, pp. 341-360, 2017. 

[16] Mohamad, M. S., Omatu, S., Deris, S. and Yoshioka, 
M.,"Particle swarm optimization for gene selection in 
classifying cancer classes", Artificial Life and 
Robotics, Vol. 14, No. 1, pp.16-19, 2009. 

[17] Inza, I.A., Larran aga, P., Blanco, R. and Cerrolaza, 
A.J., "Filter versus wrapper gene selection approaches 
in DNA microarray domains", Artificial Intelligence in 

Medicine, Vol. 31, pp. 91-103, 2004. 
[18] Apollonia, J., Leguizam óna, G. and Alba, E., "Two 
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