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Abstract 
Background and Objectives: In recent years, new technologies have led 

to produce a large amount of data and in the field of biology, 

microarray technology has also dramatically developed. Meanwhile, 

the Fisher test is used to compare the control group with two or more 

experimental groups and also to detect the differentially expressed 

genes. In this study, the false discovery rate was investigated in the 

simultaneous Fisher and adjusted permutation hypothesis testing on 

microarray data. 
 

Methods: In this study, first, false discovery rate was computed 

through the simulation study and selection of three different modes for 

the samples of control group and experimental groups, then, these two 

methods, were applied to 8799 genes related to brain cell of the 29 rats 

(in three age groups of young, middle-aged, and aged), and the effect 

of the process of brain aging, was investigated on increased 

development of the Alzheimer disease. 
 

Results: The results showed that the Fisher permutation methods 

cannot control the false discovery rate, but the adjusted permutation 

method works better and detects the significant differences more 

accurately, therefore, the number of false positives decrease in the 

second method. 
 

Conclusion: Considering the results of this study, use of the customary 

methods such as the Fisher permutation test, which is the base of 

analyzing biological data in many of the software, do not have suitable 

efficiency in the large-scale data, including microarray data, and cannot 

control the false discovery rate, whereas the justified permutation 

method with better performance in false discovery rate leads to more 

reliable results. 
 

Keywords: Microarray data; Gene expression; Alzheimer disease; False 

discovery rate; Methods. 
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 چکیده

ها های جدید منجر به تولید حجم انبوهی از دادهآوریهای اخیر، فندر سال :زمینه و هدف

این میان،  در .استتوسعه یافته صورت چشمگیری بهنیز زیستی، فناوری ریزآرایه  شده و در حوزه

هایی با بیان متفاوت، از زمایشی، همچنین یافتن ژنگروه کنترل با دو یا چند گروه آ جهت مقایسه

فیشر و  جایگشتی فرضنرخ کشف کاذب در آزمونشود. در این مطالعه آزمون فیشر استفاده می

 ریزآرایه بررسی گردید.های همزمان بر داده یافتهجایگشتی تعدیل

های ختلف برای نمونهسازی و انتخاب سه حالت مابتدا با شبیه در این مطالعه،روش بررسی: 

جایگشتی و فیشر جایگشتی دو روش آزمون  استفاده از بانرخ کشف کاذب  ،کنترل و آزمایشی

 موش 29 ژن مربوط به سلول مغز 8799روی  این دو روش بر سپس گردید، محاسبه یافتهتعدیل

افزایش ایجاد فرآیند سن مغز بر  ریتأث( اعمال گردید و در سه گروه سنی جوان، میانسال و پیر)

  بیماری آلزایمر مورد بررسی قرار گرفت.

د تواننمینرخ کشف کاذب را  نتایج نشان داد استفاده از روش آزمون جایگشتی فیشر،ها: یافته

دار را و اختلافات واقعی معنی کردهبهتر عمل  یافتهتعدیل جایگشتیی روش ول، کنترل کند

 ر روش دوم کاهش خواهد یافت.د FPمقدار لذا ؛ دهدمیتشخیص  تردرست

جایگشتی  آزمون ازجملههای مرسوم استفاده از روش با توجه به نتایج این مطالعه،گیری: نتیجه

های بزرگ باشد، در دادهها میافزاردر بسیاری از نرم های زیستیتحلیل دادهفیشر که مبنای 

 تواندنمی نرخ کشف کاذب راهای ریزآرایه کارایی مطلوب را ندارد و داده ازجملهمقیاس، 

 با عملکرد بهتر در کنترل نرخ کشف کاذب، افتهیلیتعدکه روش جایگشتی ؛ درحالیدنکنترل ک

 در پی دارد. یاعتمادترقابلنتایج 

 ها.روش ؛نرخ کشف کاذب ؛بیماری آلزایمر ؛بیان ژن ؛ریزآرایه ها:کلیدواژه

 مجله دانشگاه علوم پزشکی قم
 98 شهریور، ششمشماره ، سیزدهم دوره

  54الی  47صفحه 

 
  مقاله پژوهشيمقاله پژوهشي

(Original Article) 
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 و همکاران محسن صالحی                                               ریزآرایههای همزمان بر داده یافتهفیشر و جایگشتی تعدیل جایگشتی فرضنرخ کشف کاذب در آزمون
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 مقدمه
های جدید منجر به تولید حجم انبوهی آوریهای اخیر، فندر سال

زیستی، فناوری  ها شده است. در این میان و در حوزهاز داده

این فناوری  .استتوسعه یافته صورت چشمگیری ریزآرایه به

طور به میزان بیان ژن برای هزاران ژن وجود آورده تابستری را به

مثال در عنوانبه ؛گیری شودهمزمان و در شرایط مختلف اندازه

های سرطانی و غیرسرطانی، اگر تفاوت میزان بیان سلول مقایسه

توان نتیجه گرفت آن دار باشد، میژن برای یک ژن خاص معنی

آن سرطان دخیل بوده است. با این مختصر توضیح،  ژن در ایجاد

ها، حجم وسیعی از توان فهمید چالش اصلی در تحلیل این دادهمی

ست؛ بنابراین برای هریک از هزاران ژن موجود در بوده ا هاداده

تا بتوان تشخیص داد نیاز است آماری مناسبی ها، تحلیل این داده

شده تغییر کرده است یا خیر؟ که آیا میزان بیان ژن در شرایط ذکر

در آن  که ساده استصورت یک آزمون فرض در ظاهر، مسئله به

میانگین بیان ژن در این دو گروه  برابری ، فرضفرض صفر

ی یادو نمونه Zانجام یک آزمون  حالت. شاید در این باشدمی

این نکته نباید غافل از ؛ اما آیدنظر کافی به ،مستقل برای هر ژن

ی ریزآرایه، این نظریه وجود هاهایی همچون دادهدر دادهشد که 

ها بر ایجاد سرطان دخیل نیستند و دارد که تعداد زیادی از این ژن

های مرسوم باعث مستقیم از روش به همین دلیل استفاده

که  است نکته کلیدی این لذا؛ شودمیکنترل شدن خطا از خارج

 Z مرجعی مثل توزیع صفر برای این آماره آماره توانیچگونه م

محاسبه ای گونهبتوان بهمقدار بحرانی را  ،براساس آنتا  کردتعیین 

 Zها دارای مقدار ژن از یامجموعه درژن تعدادی کرد که اگر 

ژن، تعداد آن  نمودادعا وان بتد، نباش از مقدار بحرانیبزرگتر 

تر هرچه این توزیع صفر دقیق مبنا،. بر این بوده استدار معنی

از  اغلب بهتری حاصل خواهد شد. در این راستا، باشد، نتیجه

استفاده آزمون تی و فیشر  مانند یهای کلاسیک و رایجآزمون

 Efron همین دلیلبه .هستند کارها محافظهکه این آزمون شودمی

که توزیع آن، توزیع  هساخت Z توزیع صفر مرجعی را از آماره

و عملکرد آزمون را بهتر  زندمیرا بهتر تقریب  Z صفر آماره

ای بر پایه روش جایگشتی از توزیع دو آمارهPan  .(1کند )می

ل ـهای تحلیرا در روش دمتای مستقل ارائه داد و این نمونه

 روش مدل آمیخته اعمال و نتایجزآرایه و ـداری رییـمعن

 ،Efron ،Estorey، Tibshirani .(2) دست آورد به یاملاحظهقابل

Zhao  وPan ،Xie طور وسیعی بهرا روش جایگشتی  و همکاران

 ،Gao ،Xu ،Cuiدر همین راستا،  .(3-5دادند )مورداستفاده قرار 

Southworth همکاران و  وPesarin های نیز روش و همکاران

و  Bensal همچنین .(6-10معادل جایگشتی را به کار بردند )

های تصادفی نامتقارن که توزیع متغیرزمانینشان دادند همکاران 

. صالحی و (11مطرح است )باشد، آزمون فرض چندگانه 

تر ار را دقیقمقد -p صفر دیگری توانستند با ارائه آماره همکاران

 (.12د )برآورد کنن

با بیش از دو  محققین تأمل این است که در برخی مواردنکته قابل

 Blalockمثال،  عنوانبه شوند؛میجامعه یا دو گروه مستقل روبرو 

های ها در بیماری آلزایمر، دادهبرای بررسی تغییر بیان ژن

سه گروه  ای مربوط به سلول مغز یک نوع موش را درآرایهریز

ژن را  8799گردآوری و میزان بیان  (جوان، میانسال و پیر)سنی 

های مشابه با روشلزوم  بنابراین ؛(13) گیری کردها اندازهبرای آن

 های بزرگدادهاین در ، آنچه در مورد دو گروه مستقل بیان شد

تحقیقاتی توسط  راستاشود. در این احساس می نیزمقیاس 

Blalock ،Die  وZhao (13-15) صورت گرفت نیز و همکاران .

Blalockبرای کاهش تعداد  را ای، یک غربالگری سه مرحله

 ،از آزمون فیشر کلاسیک با استفاده سپس ،ها اعمال کردمقایسه

داری تغییر معنی صورتها بهدر آن هایی را که میزان بیان ژنژن

 مارهآ، در ادامه صالحی و همکارانکرد. کرده بود، گزارش 

چند گروه مستقل ارائه  جایگشتی دیگری برای مقایسه یافتهتعدیل

 صالحی و همکاران(. 16) طرح کردندا مو تعمیمی از آن ر دادند

مرسوم فیشر و  جایگشتیدر دو روش  -p مقدار ضمن محاسبه

را در  (FDR) نرخ کشف کاذبیافته، روش جایگشتی تعدیل

در این دو روش را عملکرد و مورد مقایسه قرار دادند  هاآن

 .بررسی کردند رگذاریهای تأثژندرست  شناسایی
 

 روش بررسی
در بروز یک  مؤثرهای در این مطالعه، میزان شناسایی و کشف ژن

و هم با استفاده از  Rافزار سازی با نرمبیماری، هم از طریق شبیه

 واقعی بررسی شد.  داده
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های مختلفی برای گروه ، حالتهای زیستیسازی دادهشبیه برای

که در این  کنترل و تعدادی گروه آزمایشگاهی در نظر گرفته شد

نظر قرار مطالعه یک گروه کنترل و دو گروه آزمایشگاهی مد

برای چند گروه آزمایشگاهی انجام  ی دیگری نیزهاحالتگرفت. 

 ینحوژن به 1000به این منظور، زد. شد که نتایج مشابهی رقم 

تحت فرض برابری میزان بیان ژن )فرض  ژن 900که  شدید تول

با فرض عدم برابری میزان بیان  نژ 100 وآزمون فرض( صفر در 

ی یها. برای تولید ژنژن )فرض مقابل در آزمون فرض( تولید شد

گروه کنترل و  برای های تصادفینمونه نیز با میزان بیان یکسان

صفر و واریانس  با میانگین توزیع نرمال های آزمایشگاهی ازگروه

 د. تولید ش یک یعنی 

های نمونهبا میزان بیان متفاوت،  ییهابرای تولید ژن ،در مقابل

 هایتوزیعتصادفی برای گروه کنترل و دو گروه آزمایشگاهی از 

و با واریانس  و  های به ترتیب نرمال با میانگین

 و   ،یک، یعنی یکسان 

هایی با میزان بیان نابرابر نیز خود این تولید شدند. برای تولید ژن

، یعنی 4واریانس  ها از توزیع نرمال با میانگین صفر ومیانگین

با میزان بیان  ییها(. برای یافتن ژن15به دست آمدند ) 

های آزمون متناسب با دو روش جایگشتی از آمارهژن نابرابر، 

 استفاده شد.  افتهیلیتعدمرسوم و جایگشتی 

آماره آزمون روش جایگشتی مرسوم، شبیه به آماره آزمون فیشر 

 است 

 ای با فرمول:آزمون فیشر از آماره
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ی هاگروهبه ترتیب تعداد  و کند که در آن استفاده می

در  و تعداد کل نمونه (های کنترل و آزمایشگاهیدرگیر)گروه

باشد. همچنین می هاگروهتمام 
.iXمقدار میانگین نمونه ، 

، میانگین کل Xدر هر تکرار آزمایش و  شدهدادهجایگشت 

 اره ـاز آم هـتـافـیلیتعددر روش جایگشتی  کهیدرحالاست؛  نمونه

 

آزمون دیگری با فرمول: 
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پس از  شود که در آن هر نمونه به حجم استفاده می

تقسیم  و  ی هاحجمدادن به دو زیر نمونه به جایگشت

و  iX(1)ها}ها میانگینزیر نمونهاز  هرکدامو برای شود می

(2)iX 2: }هاانسیوار{ و

(1)iS  2و

(2)iS } گرددمیمحاسبه . 

 با استفاده از فرمول: در ضمن در این آماره مقدار 

 
1 2

1 1 1

i i in n n
    

 . به دست آمد

نسبت تعداد دفعاتی است که  ،-p مقدار، هاروشاز  هرکدامدر 

، پس از جایگشت در هر تکرار شدهمطرحهای آزمون مقدار آماره

های فوق و پیش از جایگشت باشد آمارهبیشتر از مقدار اولیه

 TPو شده غلط رد که بهباشد فرض صفر درستی FP  گرا (.2،10)

 بنابراین نشده است؛غلط رد که به باشدی فرض صفر نادرست

FP
FDR

FP TP



. 

برای خطای  03/0 و 05/0برای انجام آزمون فرض، دو مقدار 

مناسب،  -p مقدارو تعداد جایگشت برای رسیدن به  α اسمی

مرتبه  1000سازی جایگشت در نظر گرفته شد. این شبیه 1000

گیری شدند. اندازه TPو  FPدیر تکرار شد و در هر بار تکرار مقا

 از معدل رند شده ،شدهگرفتهبرای هر مقدار خطای اسمی در نظر 

 FDRمقدار بار تکرار، جهت تعیین  1000در این  TPو  FPمقادیر 

کنترل و  در عمل ممکن است حجم نمونه در گروه .استفاده شد

ود. های متفاوتی در نظر گرفته شصورتهای آزمایشگاهی بهگروه

ها های مختلف این نمونهبرای بررسی کارایی این روش در حجم

ی کنترل و هاگروه نیز سه حالت مختلف برای حجم نمونه

      (. حالت اول که در آن 1قرار گرفت: ) نظرآزمایشگاهی مد

                       تعداد نمونه در هر سه گروه کنترل و آزمایشگاهی برابر

 ه در دو ـونـمـداد نـه در آن تعـت دوم کـالـ(؛ ح2( )6، 6، 6د )ـباش
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( ؛ حالت سوم که 3(، )10، 10، 7گروه آزمایشگاهی برابر باشد )

                     تعداد نمونه در سه گروه مختلف متفاوت باشد در آن

(7، 10 ،12.) 

مقادیر مشاهدات آزمون بر روی دو روش جایگشتی  ازآنکهپس

و  FPمقادیر  آمد، به دست افتهیلیتعدجایگشتی  روشمرسوم و 

TP محاسبه و مقدار نرخ کشف کاذب در  ادشدهبرای دو روش ی

 گیری شد.هر دو روش اندازه

فرآیند سن مغز و تأثیر آن  مربوط بههای واقعی در این مطالعه داده

 ( ارائه5) و همکاران Blalockتوسط که  بودبر بیماری آلزایمر 

 ،جوان)نوعی موش نر در سه گروه سنی از ین مطالعه . در اگردید

ها پس از استخراج . سلول مغز این موشستفاده شدا( میانسال و پیر

وسیله فناوری ریزآرایه در یک محیط پاک و طی فرآیندی به

شد. در این گیری ها اندازهو میزان بیان هزاران ژن در آن یبررس

 بیها به ترتیان ژن در آنژن شناسایی و میزان ب 8799 ،آزمایش

در . گیری شدنمونه در هرگروه سنی اندازه 10و  10، 9 برای

سازی برای نرمال) RMAexpressافزار از نرم حاضر مطالعه

یافته و جایگشتی تعدیلدو روش ، تیاستفاده شد. درنها( هاداده

 گردید.ها اعمال روی این داده روش جایگشتی مرسوم
 

 هایافته

 آمده است.  1جدول شماره  در شکل و سازیبیهنتایج ش

نمادی برای روش جایگشتی  UP، 1شکل و جدول شماره  در

یافته است. در نمادی برای روش جایگشتی تعدیل PPمرسوم و 

 سطحتکرار در این آزمایش و در  1000برای  FDRشکل مقادیر 

، 1نمودارهای  نشان داده شده است. همچنین، 05/0خطای اسمی، 

های مختلف در را برای نمونه FDRترتیب مقادیر به 3و  2

         و( 10، 10،  7)، (6، 6، 6های کنترل و آزمایشگاهی )گروه

 . اندنمایش داده (12، 10، 7)

 

 

 

 

 

 

 

نرخ کشف کاذب را نزدیکتر  مقدار، PPدر هر سه نمودار روش 

ی که در نمودار با خط 05/0به مقدار اسمی خطای لحاظشده، )

موازی محور افقی مشخص است( تخمین زده است. در ضمن 

بوده و با  UPکمتر از روش  PP روش درتغییرات این مقادیر، 

های آزمایشگاهی، ها در گروه کنترل و گروهافزایش حجم نمونه

اند. اعمال این روش در سطح خطای این تغییرات کمتر نیز شده

مقدار میانگین نرخ نیز نتایج مشابهی ایجاد کرده است.  03/0

، UPو  PP یهاتکرار، برای روش 1000کشف کاذب برای این 

 1در جدول شماره  03/0و  05/0در دو سطح خطای اسمی 

. در شدند گرد زینآوری شد که تا نزدیکترین رقم صحیح جمع

و حجم نمونه برای  05/0زمانی که خطای اسمی  این جدول،

درنظر گرفته  6مایشگاهی های کنترل، همچنین دو گروه آزگروه

به ترتیب  UPو  PPمقدار نرخ کشف کاذب برای دو روش  شد،

دهد مقدار نرخ کشف آمد که نشان می به دست 099/0و  067/0

به مقدار اسمی خطای  ،UPروش نسبت به  PPکاذب در روش 

نزدیکتر است. در همین سطح خطای  05/0 شدهگرفتهدرنظر 

به گروه  مربوط بیترتبه) 10، 10، 7های اسمی و برای نمونه

مقدار نرخ کشف خطا برای دو  (،کنترل و دو گروه آزمایشگاهی

آمد که نشان  دستبه 097/0و  065/0 بیبه ترت UPو  PPروش 

کنترل  تردقیق خطا را، UPروش  در مقایسه با PPروش  دادمی

در  12، 10، 7های در سطح خطای اسمی، برای نمونه کند.می

نتایج مشابهی دیده شد که  ،گروه آزمایشگاهینترل و دو گروه ک

بود. در سطح  UPنسبت به روش  PPروش  عملکرد بهترنشانگر 

نشان  1نیز مشاهدات و محاسبات جدول شماره  03/0ی اسمی خطا

بوده و  UPکمتر از روش  PPداد نرخ کشف کاذب در روش 

 کند.کنترل می تردقیقخطا را 
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   (12، 10، 7)( و 10،10،7(، )6،6،6های )بار تکرار و به تفکیک نمونه 1000با  UPو  PPدر دو روش  FDRمقادیر  شکل: مقایسه

 در گروه کنترل و دو گروه آزمایشگاهی.

 است. 05/0خطای اسمی 

 
 مرتبه تکرار آزمون 1000در  افتهیلیتعدانگین نرخ کشف کاذب در دو روش جایگشتی مرسوم و روش جایگشتی : می1جدول شماره 

FDR TP FP α FDR TP FP حجم نمونه روش α 

044/0 327 14 

03/0 

067/0 429 31 PP (6 ،6 ،6) 
 

 

05/0 

 

 

055/0 361 21 099/0 434 48 UP 

033/0 438 15 065/0 511 36 PP (7 ،10 ،10) 
049/0 640 33 097/0 586 63 UP 

039/0 344 14 067/0 445 32 PP (7 ،10 ،12) 
051/0 372 20 095/0 438 46 UP 

مقدار  سازی شده وی واقعی که مربوط به بیماری آلزایمر است نیز این دو روش پیادههادادهبر روی 

 است.در جدول آمده  UPو  PP دو روشنرخ کشف کاذب برای 

 

 های بیماری آلزایمردر داده افتهیلیتعد: نرخ کشف کاذب در دو روش جایگشتی مرسوم و روش جایگشتی 2شماره  جدول

FDR TP FP α FDR TP FP حجم نمونه روش α 

041/0 909 39 

03/0 

070/0 1031 78 PP 
(9 ،10 ،10) 

 

05/0 

 
059/0 1033 65 093/0 1176 121 UP 
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 بحث
هـا در  تـوان از آن های آمـاری بسـیاری وجـود دارد کـه مـی     روش

گــروه کنتــرل و چنــدین گـروه آزمایشــگاهی بهــره بــرد و   مقایسـه 

دار را تشخیص داد، ولی توجه به ایـن نکتـه بسـیار    اختلافات معنی

هـای  هـای سـنتی در داده  بـردن روش  به کاراست که حایز اهمیت 

گردد تا خطا از باعث می ،های ریزآرایهداده ازجملهمقیاس  بزرگ

منجـر بـه گـزارش اختلافـات      خـود  کنترل خارج شـود و ایـن امـر   

افزایش  FPدرست نبوده و لذا مقدار  واقعبهشود که داری میمعنی

 (.1یابد )می

برای افزایش خطای  به لحاظ آماری، یکی از دلایل مهم

یک ژن در  ریتأثیا عدم پذیرش  رشیپذ موردگیری در تصمیم

افزارها نیز که خود مبنای تحلیل بسیاری از نرم بروز یک بیماری

ی سنتی و هاروشداری در است، دقیق نبودن تخمین مقدار معنی

بنابراین لزوم استفاده و ؛ باشدهایی با تعداد بالا میدر مقایسه

روزتر و کارآمدتر برای تحلیل چنین های بهبا روشآشنایی 

(. در این مقاله سعی گردید 12،16هایی بسیار حیاتی است )داده

تفاوت آزمون فرض جایگشتی مرسوم فیشر با آزمون فرض 

؛ گرددبررسی  یافته در تعیین نرخ کشف کاذبجایگشتی تعدیل

حاصل  داریتری از مقدار معنیاین روش، تخمین دقیق چراکه

و کنترل نرخ  FPمستقیم نیز در کاهش مقدار  صورتبهکند و می

است. در این مقاله، نرخ کشف کاذب در  مؤثرکشف کاذب 

گروه کنترل و چندین گروه آزمایشگاهی و با استفاده از  مقایسه

ی قرار گرفت. در این موردبررسدر مقاله  شدهمطرحدو روش 

و تعیین نرخ  αخطای اسمی  راستا، با اختیار سطوح مختلف برای

، نشان داده شد شدهمطرحکشف کاذب در هریک از دو روش 

 معمولاًکه  های زیاداین نرخ در روش مرسوم و برای تعداد مقایسه

 ، با ضعف همراه است.دهدیمهای بزرگ مقیاس رخ در داده

Blalock (13برای مقایسه ) ی در روند موردبررسژن  8799

آن بر بیماری آلزایمر، روش غربالگری را  ریتأثافزایش سن مغز و 

ها را به تا تعداد مقایسه بردبه کار  برمبنای آزمون فیشر مرسوم

مقایسه کاهش دهد و بتواند نرخ کشف کاذب را کنترل  1985

، 03/0در سطح خطای اسمی کمتر از مقدار تقریبی  Blalockکند. 

برای کنترل  گزارش کرد و اذعان داشت 233را عدد  FPتعداد 

  FPعـدد  50نـرخ کـشـف کـاذب، انـتظـار داشـتـه اسـت تـا تنهـا 

 

 کند، مشاهده کند؛ بنابراین بیان میشدهگزارشهای ژن درمجموع

( با 14) Charnigoو  Daiزیاد است.  233این عدد تا  فاصله

ژن را در  2860های مرسوم آماری، استفاده از غربالگری و آزمون

در این  FPاری آلزایمر تشخیص دادند که نشان داد تعداد بروز بیم

 178و  297به ترتیب  03/0و  05/0روش و در سطح خطای اسمی 

نیز مشخص گردید روش  سازیژن بوده است. در مقابل، با شبیه

کار رفته در این مقاله، این تعداد را در سطوح مختلف نمونه در به

مقدار مورد انتظار بسیار  دهد که بهشان مینعدد  15حدود 

به  نزدیکتر است، در ضمن مقدار نرخ کشف کاذب را نزدیک

بنابراین آزمون جایگشتی ؛ زندتخمین می αمقدار خطای اسمی 

داری، شرایطی تر مقدار معنی، با تخمین مناسب و دقیقافتهیلیتعد

آورد تا مقدار نرخ کشف کاذب را از روش سنتی و را پدید می

توان نتیجه گرفت هر بحث شد می ازآنچههتر کنترل کند. معمول ب

دار از یک دو روش در شناسایی و تشخیص اختلافات معنی

کنند. ولی داری استفاده میمقدار معنی مکانیسم، یعنی محاسبه

داری است که تفاوت اصلی این دو روش در تخمین مقدار معنی

از روش  ترقیدقر یافته، این مقدار را بسیاروش جایگشتی تعدیل

 ها با اطمینانزند؛ لذا به نتایج آزمونمرسوم فیشر تخمین می

 اعتماد کرد. توانیمبیشتری 

 

 گیرینتیجه

گروه کنترل با  سازی نشان داد روش جدید برای مقایسهنتایج شبیه

کنترل کـرده   ترقیدقدو گروه آزمایشگاهی، نرخ کشف کاذب را 

در آزمـون   شـده گرفتـه خطای در نظـر  و این مقدار به مقدار اسمی 

سـازی،  آمـده در شـبیه  دسـت بـا توجـه بـه نتـایج بـه     نزدیکتر است. 

هـای واقعـی مربـوط بـه     داده در FPتـوان انتظـار داشـت تعـداد     می

دست آمده، کمتـر باشـد و ایـن    به PPروش  بیماری آلزایمر که از

 تـر قی ـدق 05/0نرخ کشف کاذب را در سطح اسمی خطای  ،روش

 .کندنترل میک UPش ز روا

 

 تشکر و قدردانی
و  ریسردبدانند تا از نظرهای وسیله نویسندگان برخود لازم میبدین

داوران مقاله که موجب شد این مقاله بهبود پیدا کند تقدیر و 

 تشکر نمایند. 
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دانشگاه صنعتی  استاد برجسته های فکریاز کمکهمچنین 

 ات و از اطلاع Kerrie Mengersenکویزلند استرالیا، سرکار خانم 

 

 

 

از دانشگاه کنتاکی کمال  Eric Blalockای فکری هو کمک

 تشکر را داریم.
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