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  چکیده
عنوان یکی از  مرگ و میر در دنیاي امروز است و بهعمده سرطان یکی از دلایل  :زمینه و هدف

بندي  دستهي جهت هاي پیشنهاد اکثر روش .د شو جوامع محسوب می ترین مشکلات سلامت   مهم
و قابلیت تفسیرپذیري زیستی   کردههاي بیان ژن مانند یک جعبه سیاه عمل  به کمک داده   سرطان
  .هاي بیان ژن انجام شد این مطالعه با هدف معرفی روشی بهینه با قابلیت تفسیر داده. ندارند

پوششی براي انتخاب ویژگی  -ترکیبی پالایشی روش طالعه، این م در: روش بررسی
هاي مؤثر در سرطان مورد استفاده قرار گرفت که این عمل باعث کاهش  اي از ژن زیرمجموعه

هاي  همچنین در این مطالعه با ترکیب روش. ها شد ها در مقایسه با تعداد ژن چشمگیر تعداد نمونه
ها، تولید  سازي داده اي؛ به گسسته دسته -Kی هاي تقریبی و اعتبارسنج بندي فازي، مجموعه خوشه

          قابلیت براین اساس، روش جدیدي با . و کاهش قوانین و ارزیابی نتایج پرداخته شد
               که این روش گردیدمعرفی   هاي بیان ژن تفسیرپذیري زیستی و استخراج معانی از داده

Fuzzy Rough set  Classification ه شدنامید.  
 4029پوششی انتخاب ویژگی در ریزآرایه لمفوما، از میان  –با استفاده از روش پالایشی  :ها یافته

قابلیت  با بند تولید یک مدل دستهبندي تقریبی فازي جهت  در روش دسته. ژن انتخاب شد 6،  ژن
  .دو قانون تولید شده است ،هاي بیان ژن تفسیر داده

شد که ترین قوانین فازي انتخاب  مهم ،بندي ابع رتبهواستفاده از تدر این روش با  :گیري نتیجه
     هاي بیان ژن را ممکن  قابلیت تفسیر داده ،بند کارآمد علاوه بر قابلیت تولید یک مدل دسته

ه عدم تناسب میان ئلآمیز مس حل موفقیتروش، هاي برجسته این  ویژگی یکی دیگر از. سازد می
پوششی انتخاب ویژگی بوده  - پالایشی  پیشنهادي به روش ها در ریزآرایه ها ها و ژن تعداد نمونه

  .است
  .لمفوما؛ تشخیص اولیه سرطان؛ سطح بیان ژن؛ تحلیل میکروآرایه :ها واژه کلید

  

  مجله دانشگاه علوم پزشکی قم
  94 ديدوره نهم، شماره دهم، 

 15الی  8صفحه 

 
 مقاله پژوهشی

(Original Article) 
 

 

  :نمایید استناد زیر صورت به مقاله این به لطفاً
Roozbehani Z, Katanforoush A, Ebrahimi M, Yari Ili M. A study of expression 
level of genes causing lymphoma cancer using fuzzy-rough set classifier model. 

Qom Univ Med Sci J 2015;9(10):8-15. [Full Text in Persian] 
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  و همکاران زهرا روزبهانی                                                                   بند تقریبی فازي سرطان لمفوما به کمک ارائه مدل دسته هاي عامل بررسی سطح بیان ژن

  مقدمه 
در غدد سیستم لمفاوي بدن  )Lymphoma(  هاي لمفوما  سرطان

سیستم لمفاوي شامل عروق و غددي است که وظیفه . کند بروز می
هاي لمفوسیت خون  سلولشته و تصفیه مایعات بدن را به عهده دا

 ها تولید ابتدا در این بافت ،که وظیفه ایمنی بدن را برعهده دارند
مرگ و میر در دنیاي امروز  عمده سرطان یکی از دلایل  .شوند می

جوامع  ترین مشکلات سلامت   عنوان یکی از مهم است و به
میلیون مورد جدید ابتلا  10بیش از سالانه  ).1( د شو محسوب می

در سراسر سرطان ناشی از  ومیر میلیون مرگ 6به سرطان و بیش از 
میلیون  15،  2020تا سال  شود ی میبین پیش). 2(     فتد ا اتفاق میدنیا 

علت این  به هامیلیون نفر از آن 12 کهنفر به سرطان مبتلا شوند 
در حال حاضر، سومین عامل مرگ و ). 3(   کنند میبیماري فوت 

نفر در ایران در  30000سالانه . میر در کشور ایران سرطان است
  ).4(دهند  اثر ابتلا به سرطان جان خود را از دست می

عنوان یک بیماري  پژوهش در زمینه سرطان به ،در سالهاي اخیر 
، بیشتر بر روي )System Biology Disease(  سیستمی زیست
هاي سالم  هاي سرطانی با سلول هاي مولکولی سلول تفاوت

به دلیل بالا بودن تعداد عوامل مؤثر در  . )4(  است شدهمتمرکز 
هاي  ، روش هاي زیستی آزمونتشخیص سرطان و بالابودن هزینه 

هاي هوشمند  روش ،اما در مقابل .اند سنتی با موفقیت روبرو نشده
توجه با . اند اقبال بالایی به دست آورده ،در حوزه بیوانفورماتیک

 انبوهبه اهمیت تشخیص بیماري در مراحل اولیه آن و وجود حجم 
شده  جام، اغلب مطالعات ان ل گروه تشخیص سرطانئمسادر ها  داده

هاي الگوشناسی از نوع تشخیص  با کمک روش این بیماري،روي 
هاي سرطان  بندي داده با طراحی مدلی براي دسته. اند بیماري بوده

هاي بیان ژن به مواردي از جمله  توان با استفاده از داده می
تأثیر تفاوت سطح بیان ژن در   ، ها با یکدیگر چگونگی تعامل ژن

بررسی تأثیر   ، خاص ول روي یک بیماريیک سل ختلفشرایط م
ها  هاي درمانی مختلف روي سطح بیان ژن ها و روش بیماري

  ).5(  پرداخت
بندي  دسته ئلهمسهایی در حوزه بیوانفورماتیک،  باوجود پیشرفت

. باشد میهاي ریزآرایه با یک چالش روبرو  سرطان با کمک داده
 ها ها نسبت به تعداد ویژگی تعداد نمونه ،هاي ریزآرایه در داده

  . است بسیار کم) ها ژن(
  

 100 ها کمتر از  نمونه ،سرطان خون و غدد لمفاويبراي مثال در 
همین دلیل  به. وجود دارد ها هزار ژن ازاي هر نمونه ده به اام بوده،

نسبت . کاهش ابعاد است در این زمینه، توجه یکی از مباحث قابل
هاي مربوط به سرطان در  هاي نامربوط به ژن ژن بسیار بالاي

و قابلیت تعمیم   ، سرعت سبب کاهش دقت ،هاي ریزآرایه داده
بندي را افزایش  همچنین پیچیدگی دسته ،شود بندي می دسته

هاي  روشتمامی نگاهی اجمالی به  ،)Fodor )6 در مقاله . دهد می
و  Kira .است بودهعد مبتنی بر کاهش ب ،کاهش ابعاد داده

از یک  )یک روش مبتنی بر وزن(  Relief در روش   ) 7(همکاران 
  .  اند کردهحل آماري براي انتخاب ویژگی استفاده  راه

پوششی  -  پالایشی  در این پژوهش براي رفع این مشکل روش
   (Filter- Wrapper     Feature  Selection ,   FWFS)      انتخاب ویژگی 

هاي مختلف  مر این روش با ترکیب الگوریتد. معرفی شده است
هاي مؤثر  اي از ژن ، زیرمجموعه و پوششی انتخاب ویژگی   پالایشی 

هاي  الگوریتمتاکنون  .شوند در تشخیص سرطان انتخاب می
. است  هاي ریزآرایه به کار برده شده بندي داده مختلفی براي دسته

بندي  دستهئله مسدرخت تصمیم براي     از  ،)8(برخی موارد  در
، بالا ناپارامتري بودن از مزایاي این روش .شود میسرطان استفاده 

 ها با یکدیگر مشاهده رابطه ژنبودن سرعت ساخت و قابلیت 
ها و تعداد کم  با توجه به تعداد زیاد ژن ،از طرف دیگر. است
رخ  ) Overfitting( برازش بیش ،هاي تصمیم ، در درخت ها نمونه

و    Parry. آید بندي پایین می دقت دسته ،بنابراین .دهد دا خوا 
استفاده ) k-nearest neighbor(      KNNش از رو )9( همکاران

گیري  توسط رأي ،در این روش کلاس هر نمونه آزمایش. کردند
کارایی این روش بستگی . شود همسایه نزدیکش مشخص می  k از 

مقادیر مختلف    ، )10(  و همکاران  Dudoit  . دارد  k زیادي به مقدار 
 k  را مورد بررسی قرار دادند تا مقدار بهینه براي آن را پیدا کنند .
وجود خطا در  ي نسبت بهترحساسیت کم   KNN روش  ،طورکلی به

پذیري خوبی  به هیچ عنوان مقیاس ،اما از طرف دیگر ،ها دارد داده
هاي آموزشی  ایشی از دادهو در آنها باید فاصله هر داده آزم شتهندا

سرعت محاسبه را نیز پایین ئله این مس کهدست آورد ه را ب
بندي سرطان  پشتیبان براي دسته از ماشین بردار همچنین. آورد می

  .    )12،11(شود  میاستفاده 
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  مورد توجه قرار گرفته صورت ویژه به 1390این روش از دهه 
کمتر دچار  ،با ابعاد بالا ییها این روش براي نمونه. است
هاي مفقود و  روي داده همچنین بر شده است،برازش  بیش
عدم  ،ها مشکل این روش. روشی پایدار است ،هاي داراي خطا داده

ه از و همکاران با استفاد Mishra. دباش ها می استخراج معنا از داده
هاي  به کاهش مجموعه ویژگی PCAهاي تقریبی و  نظریه مجموعه

هاي  از مزایاي مجموعه Hassanein). 13(اند  بیان ژن پرداخته
فازي و تقریبی براي بالا بردن دقت و صحت تشخیص سرطان 

 ،)15( Dhanalakshmi). 14(سینه در مبتلایان استفاده کرده است 
به ) هاي تقریبی براساس مجموعه(بندي  هاي خوشه با الگوریتم

که  اي گونه به. هاي بیان ژن با خوشه پرداخته است بندي داده طبقه
بندي  اي کارآمد، گروه هایی با عملکرد مرتبط با هم، به شیوه ژن
میزان ارتباط در میان اعضاي یک خوشه، قوي و در میان . شوند می

و همکاران،   Jang.لف ضعیف استهاي مخت اعضاي دسته
بندي  هاي تقریبی براي کمک به طبقه براساس مجموعه  الگوریتمی

در ) 17(  Revet).16(اند  هاي ژن و انتخاب ژن مفید ارائه داده داده
هاي عصبی را براي  هاي تقریبی و شبکه مطالعه خود مجموعه

خون و هاي مربوط به بیماران سرطان  بندي داده استخراج و طبقه
بینی بیماري به  لمفوم مورد استفاده قرار داد تا قوانینی براي پیش

 و  )18( هایی همچون رگرسیون طورکلی روش به. دست آورد
بندي سرطان مورد استفاده  که در دسته    ،)19( هاي عصبی شبکه

در این . کنند صورت یک جعبه سیاه عمل می اند به قرار گرفته
هاي  اطلاعات زیستی همچون گروه ژنامکان استخراج  ،ها روش

 ،هاي مؤثر در بروز سرطان بندي و رابطه بین ژن مهم در دسته
منظور حل مشکل عدم استخراج معنا  به لذا .سادگی وجود ندارد به

این مطالعه با هدف معرفی  هاي ذکرشده وجود دارد، که در روش
فازي با مجموعه کوچکی از  -تقریبی بندي  یک روش دسته

با قابلیت  Fuzzy Rough set  Classification) FRC(  نام به    نینقوا
زیستی و استخراج معانی از    )I nterpretable( تفسیرپذیري

  .انجام شد، جهت تشخیص سرطان  هاي بیان ژن داده
  بررسی  روش

     هاي پالایشی روش به دو دسته هاي انتخاب ویژگی روش
)Filter Methods (و پوششی )Wrapper Methods (تقسیم 

  ل با ئاـت به مسـابل نگاشـی قـتـراح هاي پالایشی به روش . دنشو می
  

،  هاي پوششی ها برخلاف روش در این روش. هستندبسیار بالا ابعاد 
توان  سپس می  .شود بار انجام می عمل انتخاب ویژگی تنها یک

هاي  ویژگیبندهاي مختلفی را بر روي زیرمجموعه  دسته
 این مطالعه روش پیشنهادي. مورد آزمایش قرار داد، شده انتخاب

                  یک روش  ،ها اي از ژن براي انتخاب زیرمجموعه
 ،هاي پالایشی اشکال عمده روش. پالایشی است - پوششی

در طی   ،بند شده با دسته هاي انتخاب گرفتن ارتباط ویژگی نادیده
ه که در روش پیشنهادي، این مشکل رفع شده بوداجراي الگوریتم 

هاي این روش موسوم به انتخاب مشخصه  در زیرگام  . است
 (Filter-Wrapper Feature Selection)پوششی  -پالایشی 
 ).20(شود  تشریح می

طور جداگانه با  هاي موجود در ریزآرایه بیان ژن به ژن  -1
 ،CFS، الگوریتم Reliefاستفاده از هریک از پنج الگوریتم 

الگوریتم مبتنی بر نسبت بهره، الگوریتم مبتنی بر بهره اطلاعاتی و 
الگوریتم مبتنی بر ضریب عدم اطمینان متقارن، امتیازدهی 

 i (Si=1.....,5(هاي  شده در مجموعه هاي امتیازدهی ژن. شوند می
صورت  شده به هاي مرتب مجموعه تمام ژن Si(گیرند  قرار می

 ).باشد می الگوریتم انتخاب ژن نزولی توسط

عنوان بازه بررسی در نظر گرفته  به nیک مقدار ثابت مانند   -2
 .شود می

3- N 1.....,5(هاي  ویژگی اول هریک از مجموعه=i (Si  درون
ویژگی  nاین . گیرند قرار می  i (sub_Si=1.....,5(هاي  زیرمجموعه
 .شوند حذف می Siاز مجموعه 

 i (sub_Si=1.....,5(هاي  مجموعههاي مشترك  ویژگی  -4
 . گیرند قرار می Common Genانتخاب شده و در مجموعه 

بندي داده بیان  پرسپترون چند لایه جهت دسته شبکه عصبی  -5
طراحی و  Common Genهاي مجموعه  ژن بر روي ویژگی

 .شود آموزش داده می

  LOOCVشده با استفاده از روش  دقت مدل طراحی  -6
)out cross validation-one-Leave (شود محاسبه می. 

، Common Genقبول باشد مجموعه  اگر دقت مدل قابل  -7
شوند،  شده معرفی می هاي انتخاب عنوان زیرمجموعه ژن به

 .شود هاي سوم تا هفتم تکرار می صورت الگوریتم از گام درغیراین

  اب ژن ـی انتخـشـالایـاي پـه تم از روشـوریـگـن الـام اول ایـدر گ
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هاي پوششی  مبتنی بر روش ،هاي دو به بعد گام. استفاده شده است
  .هستند

این روش شامل مراحل  .معرفی شده است FRCدر ادامه، روش 
  :زیر است

هاي مؤثر در سرطان در پایگاه داده بیان ژن با  انتخاب ژن -1
  ؛ FWFSاستفاده از روش 

هاي بیان ژن با استفاده از  داده) Discretization(سازي  گسسته -2
  . تعریف توابع عضویت فازي

هاي فازي و توابع عضویت، راهی براي  استفاده از مجموعه
ویژگی باشد،  nداراي  ෡߭اگر نمونه . باشد ها می سازي داده گسسته

ازاي  بوده و هر ویژگی به  F1 ,F2 ,…,Fn} { =෡߭طوري که به
هریک از توابع عضویت فازي داراي یک مقدار عددي خواهد 

، up(u) ،neutral(n)هاي  بدین منظور، سه تابع عضویت با نام. بود
down(d) توابع عضویت در این مسئله . در نظر گرفته شده است

پس از . شوند تعریف می c-means fuzzyالگوریتم  وسیلهبه
         بعدي، بردارهاي- nازاي بردارهاي نمونه  سازي به گسسته

3n - عدي خواهیم داشت که به این شکل میباشند ب:  
υ = [ µDown (F1) (

෡߭ ), µneutral (F1) (
෡߭ ), µUp (F1) (

෡߭ )… 

µDown (Fn) (
෡߭ ), µneutral (Fn) (

෡߭ ), µUp (Fn) (
෡߭ )] 

 
ها، مقدار  به هریک از خوشه Fjهاي مربوط به هر ویژگی مانند  داده

. دهد شده نشان می تعلق آن را به هریک از توابع عضویت تعریف
هدف از این مرحله، ساختن جدول تصمیم قطعی با مقادیر گسسته 

، Fjبعدي، براي هر ویژگی  -n3پس از محاسبه بردارهاي . است
هاي  بزرگترین درجه عضویت متعلق به هرکدام از مجموعه

down(1), neutral(2), up(3)  باشند، عدد متناظر با همان مجموعه
  .شود عنوان مقدار ویژگی در نظر گرفته می به
هاي  داده(استخراج قوانین بهینه و کارآمد از جدول تصمیم  -3

هاي  ه مجموعهنظری هاي تقریبی؛ به کمک نظریه مجموعه) بیان ژن
شود و در حل مسائل  هاي گسسته اعمال می تقریبی روي داده

هاي افزونه  ها، کاهش ویژگی ترین ویژگی اساسی مانند یافتن مهم
در این نظریه، اطلاعات . گیري کاربرد دارد و تولید قواعد تصمیم

هاي آن بیانگر  در یک جدول به نام جدول تصمیم، که ستون
باشد نشان داده  می) U(ها  آن بیانگر نمونهو سطرهاي  (V)ویژگی 

  ر ـن مبتنی بـوانیـولید قـاهش و تـد کـدر این مرحله، فرآین. شود می

آمده از گام اول اعمال  دست تقریبی، روي جدول تصمیم بهنظریه 
  . گردد  می

بندي  دسته بند؛ استنتاج فازي قوانین جهت طراحی مدل دسته -4
ܺیک نمونه جدید مانند  = ,1ݔ) … صورت  در دو مرحله به (݊ݔ

  :شود زیر محاسبه می
I.  مقدارh(x)α  براي کلاسh شود صورت زیر محاسبه می به: 

α h(x) = max{µj(x)| Cj =h} 
II.  یافتن کلاس پریمh  با استفاده از رابطه زیر:  

   α h´(x) = max1<k<C{αk(x)}  
  

  ها  یافته
 اننمونه از بیمار 45شامل  در این مطالعه ریزآرایه مورد بررسی
    نوع   نفر از آنها به سرطان لمفوما  22 .سرطان لمفوما است

 C enter B- like   group) GCL   )G erminal        نفر به  23و          
            .بودندمبتلا  ACL (A ctivated  Blike  Group) بیماري نوع

  هاي لینکجزئیات مربوط به ریزآرایه از طریق 
www.upo.es/eps/aguilar/datasets.html, 
datam.i2r.a-star.edu.sg/datasets/krbd  

در ریزآرایه . نمونه است 4026 ،ها تعداد کل ژن. دسترسی بود قابل
بر   FWFS  الگوریتمابتدا . ژن انتخاب شد 6،  این میانلمفوما از 
 5مقدار با درنظر گرفتن  .شدسازي  پیادههاي موردنظر  روي داده

جدول در . متوقف شد سومدر تکرار  الگوریتم ، nبراي متغیر
هاي  شناسه و تعداد ژن  شده هاي انتخاب اطلاعات ژن: 1 شماره

ها نشان داده  سطح بیان این ژن :2و در جدول شماره  شده انتخاب
این روش انتخاب مشخصه به راجع به  کاملجزئیات  .شده است

 ).20(تفضیل بیان شده است 
  

  
  
  
  
  
  

ها  سازي داده سازي طرح پیشنهادي، براي گسسته در گام دوم پیاده
  . بندي فازي استفاده شد از روش خوشه

  

  شده هاي انتخاب اطلاعات ژن: 1 جدول شماره
  شده هاي مشترك انتخاب شناسه ژن  ها تعداد اولیه ژن

4026  GENE3332X,   GENE3330X 

  GENE3361X  , GENE3335X 
GENE3314X , GENE3256 X 

  هاي مرتبط با ریزآرایه لمفوما سطح بیان ژن: 2جدول شماره 
Gene ID Minimum Maximum Mean  

GENE3332X 66/1- 83/4 26/1 

GENE3261X 6/2- 59/1 1/0 

GENE3314X 54/2- 22/3 23/0 

GENE3330X 71/0- 42/2 53/0 

GENE3335X 27/1- 83/2 27/0 

GENE3256X 26/3-  32/2 18/0 
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هاي تقریبی تولید  در گام سوم، قوانین با استفاده از نظریه مجموعه
افزاري  بدین منظور از بسته نرم. شدند، و سپس کاهش یافتند

Rosetta )A Rough Set Toolkit for Analysis of Data  (
      در گام چهارم براي ارزیابی بهتر نتایج، از روش. استفاده شد

k- هاي ارزیابی  از پرکاربردترین روش. اي استفاده گردید دسته
در این روش، یک . اي است دسته -Kپذیري  مدل، روش تعمیم

 Kمدل، . شود زیرمجموعه تقسیم می Kنمونه به  N مجموعه داده با
نمونه براي  N-Kدر هر مرحله . شود بار آموزش دیده و ارزیابی می

دقت . شود نظر گرفته می نمونه جهت آزمون در Kآموزش و 
در این مطالعه . مرحله است Kنهایی مدل، میانگین دقت حاصل از 

k=9 درنظر گرفته شده است.  
بار و در هر مرحله، از  9بود،  45ها که  با توجه به تعداد کل نمونه

در . بار براي آزمون استفاده گردید 5نمونه براي آموزش و  40
فاده از دو قانون با بیشترین امتیاز یک بررسی، استنتاج فازي با است

         قانون با بالاترین امتیاز  10و در بررسی دیگر با استفاده از 
                        یـازدهـاده از روش امتیـا استفـن بـوانیـاین ق. تـرفـام گـانج

Quality Filter-Evaluate Loop افزار  موجود در نرمRosetta 
 آمده در این روش به شکل زیر دست انتخاب و دو قانون به

  :باشد می
Rule R1: if x1 is up& x3 is neutral & x5 is neutral then 
Class C1=ACL. 
Rule R2: if x3 is neutral & x5 is neutral & x6 is up then 
Class C2=GCL. 

 

  بحث 
. شود محسوب میهاي یک مدل  ترین ویژگی پذیري از مهم تعمیم

صورت تئوري بسیار دشوار  پذیري یک مدل به برآورد تعمیم
سازي و با  هاي شبیه است، اما برآورد تقریبی آن با روش

براي مطالعه دقت . پذیر است سادگی امکان پارامترهاي موجود، به
دقت، . شود بندي، از دو معیار دقت و صحت استفاده می مدل دسته

. ها است شده به کل نمونه بینی ت پیشهاي درس نسبت کل نمونه
شده در یک  گویی هاي درست پیش صحت، نمایانگر نسبت نمونه

هاي همان کلاس است و طبق روابط زیر  کلاس به کل نمونه
  .شود تعریف می

  
  

ݕܿܽݎݑܿܿ =
ܶܲ + ܶܰ

ܶܲ + ܶܰ + ܲܨ +  ܰܨ

݊݋݅ݏ݅ܿ݁ݎܲ  =
 ܶܲ

ܶܲ +  ܲܨ
 

 هاي متعلق به دسته به ترتیب تعداد نمونه TNو  TPکه در آن 
p)(Positive و Negative (N) بند آنها را  باشند که دسته می
ه ترتیب تعداد ب FNو  FP .است  گویی کرده درستی پیش به

که  بوده Negative(N)و  p)( Positiveهاي متعلق به دسته  نمونه
  .کنددرستی پیشگویی  ها را بهنبند نتوانسته است آ دسته

 9پس از اجراي  پژوهشاین روش پیشنهادي نتایج حاصل از 
که از  زمانی. آورده شده است 3شماره  مرحله آزمون در جدول

ها  عنوان مجموعه داده آزمون و از دیگر نمونه به 15-20هاي  نمونه
% 100براي آموزش استفاده شد، دقت حاصل از این روش به 

  .رسید
  بندي تقریبی فازي به روش  نتایج روش دسته: 3جدول شماره 

  اي دسته - 9اعتبارسنجی 
  نتایج

  تعداد قوانین
Accuracy Precision 

GCL ACL 

10  80  81/81  26/87  
2  22/82 72/72 30/91 

  
هاي سرطان  بندي داده دقت حاصل از دستهدر مطالعه حاضر، 

نجی فازي براي اولین س کیفیت توابع. بوده است %98لمفوما حدود 
به کمک این . اند بار به این شکل معرفی و مورد استفاده قرار گرفته

محققان ؛ اند قانون تولیدشده امتیازبندي شده 729 ،توابع
ندي ب در دستهاز آنها  ،نیانوقرتبه توانند براساس  شناسی می زیست

و میزان مفید بودن آن را بررسی  کرده سرطان لمفوما استفاده
نیز به کمک این  هاي عامل سرطان تغییرات بیان ژن بررسی. کنند

   .پذیر است روش امکان
هاي  درکارهاي مشابه، دیگر پژوهشگران به تحلیل ژن در زمینه

در  و همکاران Geraldهمچنین ). 22،21(اند  مختلف پرداخته
سرطان لمفوما رسیدند، اما هاي  در داده% 100به دقت  خود، مطالعه
تعداد زیاد  ،عیب این روش. )23(   آمددست   قانون به 4900  تعداد 

شده براي حل این مشکل،  در روش ارائه. بودآمده  دست قوانین به
شده و از   بندي هاي امتیازدهی، قوانین رتبه با استفاده از روش

  .استفاده شده استبند  قوانین با امتیاز بالا براي ساخت مدل دسته
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Kira تعداد  ،ک پیشنهاديیژنت  ک الگوریتمیکمک   و همکاران به
هاي سرطان  بندي داده عنوان بهترین قوانین براي دسته قانون را به 6

هاي  دادهبندي  دقت حاصل از دسته، )7( لمفوما معرفی کردند
مزیت  .بوده است% 92سرطان لمفوما به کمک این قوانین حدود 

، کاربرد )24(و همکاران  Fureyروش مذکور نسبت به روش 
هاي بیان ژن با استفاده از تعریف توابع  سازي داده روش گسسته

کار بردن روش استنتاج فازي در  عضویت فازي، همچنین به
اي فازي علاوه بر تعیین ه در روش. بند است طراحی مدل دسته

محققان . شود دسته هر نمونه، میزان عضویت آن نیز مشخص می
صورت جعبه سیاه  بندي به هاي دسته    دهند از روش ترجیح می

. بند باشد سته استفاده نشود تا کاربر قادر به درك دانش د
براي این منظور بسیار مناسب   بندهاي مبتنی بر قانون فازي    دسته

و داراي زبان  بودهزیرا آنها حاوي قوانین تفسیرپذیر  ؛هستند
بندي قطعی را  هاي دسته    و برخی از محدودیت هستنداي     ساده

  .ندارند
Vinterbo   هاي سرطان خون مورد  روي داده ر روشی که بر د

  هاي فازي  اده از مجموعهـها را با استف دا دادهـابت ام دادـانجعه ـالـمط
  
  

 Minimal       Description    سپس به کمک روش  کرد،گسسته 

      Principle  قوانین قابل تفسیر را تولید و سپس تعداد آنها را با
از آنجاکه روش       .)25(داد هاي پالایشی کاهش  استفاده از روش

شده، یک زیرمجموعه از قوانین جهت تفسیر  تقریبی فازي ارائه
دهد، حایز اهمیت  بالا را ارائه میمفاهیم زیستی با دقت و صحت 

  .است
  

  گیري نتیجه
طور خلاصه نتیجه چند عامل مهم  به  در این روش ه موفقیت حاصل

له عدم ئآمیز مس ، حل موفقیت ترین این موارد یکی از مهم .است
 به روش ها ها در ریزآرایه ها و ژن تناسب میان تعداد نمونه

روش استفاده از با  همچنین. بوده است  FWFS   پیشنهادي
بند  تولید یک مدل دسته علاوه بر قابلیتبندي تقریبی فازي  دسته

در . باشد میممکن نیز هاي بیان ژن  قابلیت تفسیر داده ،کارآمد
هاي بیان ژن با بیش  توان به تفسیر داده آینده با توسعه این مدل می
توان جهت  همچنین از این مدل می. از دو نوع دسته پرداخت

  .هاي بیان ژن استفاده کرد سیر دیگر دادهتف
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Abstract 
 
Background and Objectives: Cancer is one the major causes of 
mortality in today's world, and is considered as one of the most 
important health problems in societies. Most of the proposed methods 
for classifying cancer by gene expression data act as a black box and 
lack biological interpretability. The aim of this study was to introduce 
an optimal approach with the interpretability of gene expression. 
  
Methods: In this study, the combined filter-wrapper feature selection 
method was used to select a subset of cancer-causing genes, which this 
method significantly reduced the number of samples in comparison 
with the number of genes. Also, in this study, data discretization, 
generation and reduction of rules, and evaluation of results were 
performed by combining the fuzzy clustering methods, rough sets 
theory, and K-set validation. Accordingly, a new method with 
biological interpretability and meaning extraction from gene expression 
data was introduced, which is called “Fuzzy Rough Set Classification”. 
 
Results: Using filter-wrapper feature selection method for lymphoma 
microarray, 6 genes were selected from 4029 genes. In fuzzy roughest 
classifier method, two rules were generated in order to develop a 
classifier model with interpretability of gene expression. 
 
Conclusion: In this method, using ranking functions, the most 
important fuzzy rules were selected, which in addition to generation of 
an efficient model, the interpretability of gene expression data is made 
possible. Another prominent feature of this method was successful 
solution of the problem of disproportion between the number of 
samples and genes in microarrays by the proposed filter-wrapper 
feature selection method. 
 
Keywords: Lymphoma; Early detection of cancer; Gen expression 
level; Microarray analysis. 
 


