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  ABSTRACT    
 

Cancer, especially breast cancer, is one of the most common causes of death worldwide 

according to the World Health Organization. For this reason, extensive research efforts 

have been made in the field of accurate and early cancer diagnosis in order to increase the 

odds of cure. Microarray technology has proven effective among the tools available for 

cancer diagnosis. Microarray technology analyzes the expression level of thousands of 

genes simultaneously. Although the sheer number of features or genes in microarray data 

may appear useful, many of these features are irrelevant or redundant leading to 

deterioration in classification accuracy. To overcome this challenge, feature selection 

techniques are a mandatory preprocessing step before the classification process. 

Methods and Materials: Artificial Neural Network (ANN), Support Vector Machine 

(SVM), Decision Trees (DT), Random Forest algorithms are used along with the most 

common statistical method (logistic regression). Building prediction models using a large 

data set the nature of the categories, performance evaluation criteria are defined in 

advance. 

Results: After applying different algorithms to the selected data, the results showed that 

the decision tree (DT) achieved an accuracy of 89.1% thanks to its ability to deal with 

multi-dimensional data and reduce the overlap between features. The performance of the 

neural network (ANN) was improved to 90.2% when applying reinforcement learning 

techniques ( Boosting), while deep neural networks (DNN) achieved the highest accuracy 

of 92.5%. 

Conclusion: A comparative study of multiple breast cancer predictive models using a large 

data set and three classification methods gave us insight into the relative predictive power 

of different data mining. After analyzing the data, we came to this conclusion: This model 

can be easily integrated into electronic health records (EHR) systems within hospitals and 

clinics To improve early diagnosis of breast cancer. Medical teams can be trained to use 

the model effectively through customized training programs, reducing human error and 

speeding up the diagnostic process. 
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 ( لممرضىDNAتصنيف سرطان الثدي اعتماداً عمى تحميل مصفوفات الحمض النووي )
 *صبحي الشيخة د.        

 (4202 / 60 /61ل لمنشر في ب  ق   . 2024/  9/  8تاريخ الإيداع )
   ممخّص 

السرطان، وخاصة سرطان الثدي، أحد أكثر أسباب الوفاة شيوعًا في جميع أنحاء العالم وفقًا لمنظمة أمراض عتبر ت
الصحة العالمية. وليذا السبب، تم بذل جيود بحثية واسعة النطاق في مجال التشخيص الدقيق والمبكر لمسرطان من 

 .من بين الأدوات المتاحة لتشخيص السرطان اليتياأثبتت تقنية المصفوفات الدقيقة فع وقدأجل زيادة احتمالات الشفاء. 
بتحميل مستوى التعبير لآلاف الجينات في وقت واحد. عمى الرغم من أن العدد  المصفوفات الدقيقةتقوم تقنية حيث 

ت اليائل من الميزات أو الجينات في بيانات المصفوفة الدقيقة قد يبدو مفيدًا، إلا أن العديد من ىذه الميزات غير ذا
تحميل تم تطبيق تقنيات صمة أو زائدة عن الحاجة مما يؤدي إلى تدىور دقة التصنيف. لمتغمب عمى ىذا التحدي، 

لاختيار الميزات الأكثر أىمية فقط، مما ساىم في تقميل تعقيد ( والتصفية الإحصائية PCAالمكونات الرئيسية )
%. أظيرت النتائج أن تقميل عدد الميزات ساعد بشكل كبير عمى 5النماذج وتحسين دقة التصنيف بنسبة تصل إلى 

 . مقارنة بالخوارزميات الأخرى( DTشجرة القرار )تحسين أداء 
، تُستخدم (DT) ، أشجار القرار(SVM) ، آلة ناقلات الدعم(ANN) الشبكة العصبية الاصطناعية الطرق والمواد:

خوارزميات الغابة العشوائية جنبًا إلى جنب مع الطريقة الإحصائية الأكثر شيوعًا )الانحدار الموجستي(. بناء نماذج 
 معايير تقييم الأداء مسبقًاالتنبؤ باستخدام مجموعة بيانات كبيرة طبيعة الفئات، يتم تحديد 

  النتائج:
بفضل  ٪1..1دقة  حققت( DTأظيرت النتائج أن شجرة القرار )بعد تطبيق خوارزميات مختمفة عمى البيانات المختارة، 

 (ANNتم تحسين أداء الشبكة العصبية ) ،قدرتيا عمى التعامل مع البيانات متعددة الأبعاد وتقميل التداخل بين الميزات
أعمى ( DNNالشبكات العصبية العميقة )بينما حققت ، (Boostingالمعزز ) التعمم% عند تطبيق تقنيات 0.2.إلى 

 .%2.5.دقة بنسبة 
البيانات وثلاث طرائق  سرطان الثدي باستخدام مجموعة كبيرة منلدراسة مقارنة لنماذج تنبؤية متعددة  الاستنتاج:
تحميل البيانات، توصمنا  . وبعدالبيانات المختمفةأعطتنا نظرة ثاقبة عمى القدرة النسبية عمى التنبؤ باستخراج لمتصنيف 

داخل ( EHRالسجلات الصحية الالكترونية )يمكن دمج ىذا النموذج بسيولة في أنظمة إلى ىذا الاستنتاج: 
المستشفيات والعيادات لتحسين التشخيص المبكر لسرطان الثدي. يمكن تدريب الفرق الطبية عمى استخدام النموذج 

 مما يقمل من نسبة الأخطاء البشرية ويسرع عممية التشخيص. مخصصة،بشكل فعال من خلال برامج تدريبية 
، (ANN)، الشبكات العصبونية (DNAحمض النووي )ال )سلاسل( مصفوفات، الثديتصنيف أورام  الكممات المفتاحية:

 (.DT(، شجرة القرار )SVMآلات الدعم الموجو )

 سورية، يحتفظ المؤلفون بحقوق النشر بموجب الترخيص -جامعة تشرينمجمة :  حقوق النشر  
 CC BY-NC-SA 04 
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 :مقدمة
( أحد التحسينات DNA microarraysيعتبر تصنيف سرطان الثدي باستخدام بيانات مصفوفات الحمض النووي )

الرئيسية في مجال التشخيص الطبي الحديث. تتضمن ىذه البيانات عدداً ىائلًا من الميزات الجينية التي قد تكون غير 
 المشكمة،مما يؤدي الى انخفاض دقة التصنيف وىو ما يعرف ب "لعنة الأبعاد". لمتغمب عمى ىذه  زائدة،ضرورية أو 

 .تحسين جودة البيانات وتحقيق نتائج أكثر دقة عند تطبيق نماذج تعمم الالةتستخدم تقنيات اختيار الميزات ل
 خطوة حيوية في اكتشاف المعرفة (Knowledge Discovery in Databases (KDD)) يعد التنقيب عن البيانات

صول عمى كميات كبيرة جدًا من البيانات لمح ضمنعممية الغربمة  والتي ىي عبارة عنفي عممية قواعد البيانات 
من تقنيات استخراج البيانات واسعة النطاق ىي  [. بعض4[، ]2معمومات مفيدة ولو دور ميم في التنبؤ بالأمراض ]

 والتعمم، سوف نقوم بتطبيق استخراج البيانات ىذا البحث[. في 4الأنماط ] والتصنيف والتجميع والتنبؤ وتسمسل الارتباط
نموذج التنبؤ. تم بناء النموذج من و عتمد عمى عوامل تتعمق بالمريض تسرطان الثدي ب الآلي لإنشاء أداة آلية تتنبأ

ييدف الطب الدقيق إلى  لا يعانون من السرطان والمرضى الذين يعانون من السرطان. أشخاصبيانات ل تينمجموع
الخمس الرئيسية المراحل  عمى الرغم من أنيم يشتركون في أعراض سريرية مماثمة. علاج كل مريض بشكل مختمف

يمي: الاختيار، المعالجة المسبقة، التحويل، استخراج البيانات، التفسير/التقييم، كما ىو  تسمسميا كمايمكن  KDDلعممية 
 (.1في الشكل ) موضح

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 KDD: مراحل عمل خوارزمية 1الشكل 
 

 البيانات.  مجموعاتاسترجاعيا من يتم و  تعتمدالتي  البيانات ذات الصمة بالمشكمة ىي :اختيار البيانات مرحمة في
ثم تنظيف البيانات ومعالجتيا ومن شكل. ال تحويل البيانات الأولية إلى بيانات مفيومة تتضمن :المعالجة المسبقة

 تحديد استراتيجيات لمتعامل مع الحقول المفقودة وتعديل البيانات حسب المتطمبات. عن طريقمسبقًا 
 . ئية استخراج البياناتالنماذج المناسبة لإجرا المرحمة التي يتم فييا تحويل البيانات المعينة إلى ىي البيانات:تحويل  
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ىو الخطوة الأساسية التي يتم فييا تطبيق التقنيات الذكية لمحصول عمى معمومات أو أنماط مفيدة  :استخراج البيانات
 ىتمام تمثل المعرفة يتم تحديدىا بدقة عمى أساس تدابير معينة. من البيانات. مع تقييم الأنماط، ىناك أنماط مثيرة للا

يتم تحديدىا بدقة عمى أساس قياسات معينة. تمثيل المعرفة ىو المرحمة الأخيرة التي يتم تنفيذىا حيث  تمثيل المعرفة:
 يتم تقديم المعرفة بصريا لممستخدم. 

المستخدمين عمى فيم وتفسير النتائج المقدمة من النماذج التي تم في ىذه الخطوة، تُستخدم تقنيات التصور لمساعدة 
 إنشاؤىا في الخطوة السابقة
 :منهجية تصنيف السرطان

يتم تحميل بيانات مصفوفة الحمض النووي الدقيقة من خلال الخطوات التالية. أولًا، تتم معالجة البيانات مسبقًا باستخدام 
ات المزعجة والمتكررة والحصول عمى الميزات المفيدة فقط. ثم يتم استخدام المجموعة تقنيات اختيار الميزات لإزالة الميز 

 2الفرعية الناتجة لتدريب نموذج التعمم لتشخيص أنواع السرطان الفرعية كما ىو موضح في الشكل 

 : مراحل تصنيف السرطان2الشكل 

 :طرائق البحث ومواده
أو تعاون المنظمة  البيانات متاحة لمعامة، مثل مجموعة البيانات عبر الإنترنتيمكن أن تكون مجموعات  جمع البيانات

التي ( NCBI) لتكنولوجيا الحيويةامن المركز الوطني لمعمومات تحميميا م تالبيانات متاحة لمعامة  مع فريق بحث.
 تعمل عمى تطوير العموم والصحة من خلال توفير الوصول لممعمومات الطبية الحيوية والجينومية. 

 154,101 الخبيثة. العدد الإجمالي لمجموعة البيانات ىوو  الحميد BRCA2نقوم بجمع عينات من تسمسل الجين 
 [.21[، ]22عينة ]

إلى نموذج يمكن فيمو. بيانات العالم  البيانات الخام ىي طريقة لاستخراج البيانات تقوم بتحويل معالجة البيانات
أو الاتجاىات وبما في ذلك العديد من  غالبًا ما تكون غير مكتممة أو متعارضة، وتفتقر إلى بعض السموكيات الحقيقي

خطوات حيث تتضمن ىي طريقة مجربة وصحيحة لحل مثل ىذه المشاكل.  الأخطاء. المعالجة المسبقة لمبيانات
 لجة المسبقة:المعا

 : إضافة المكتبات1
 : إضافة مجموعة البيانات2
 : التحقق من القيم المفقودة3
 تحديد قيمة الصف: 4
 : تقسيم مجموعة البيانات إلى مجموعتين تدريب واختبار.5

كثر شعبية استيراد الكممات الرئيسية، المكتبة الأ ىذه ىي الطريقة التي نستورد بيا المكتبات في بايثون باستخدام ممف
 التي يستخدميا أي عالم البيانات.
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، ثم تنسيق Fastaإلى تنسيق ممف  SAR الخطوة الأولى من المعالجة المسبقة ىي تحويل ممف تنسيق بناء النموذج
ىي وضع العلامات عمى البيانات. يستخدم التعمم الخاضع للإشراف لخوارزميات التصنيف  الثانية الخطوة Fastqممف 

للإشارة إلى  تم استيراد عمود جديد "الفئة" إلى البيانات التي تم جمعيا تصنيف البيانات يدويًا. لممساعدة في ىذا،
التسمسل  لسرطان الثدي. ( ورمًا خبيثا1ًأو سمبي. يعتبر التسمسل الجيني الإيجابي )الفئة  تصنيف التسمسل، إيجابي

تسمسل حميد لسرطان الثدي. الخطوة الثالثة: جمع مجموعة البيانات في إطار البيانات  (0الجيني السمبي )الفئة 
 )التسمسل، الفئة(.

   المعالجة المسبقة لمبيانات:
إدخال المتوسط أو تم التعامل مع القيم المفقودة باستخدام تقنيات تعويض البيانات مثل  المسبقة،في خطوة المعالجة 

لاختيار الميزات الأكثر  (PCAالمكونات الرئيسية ) تحميلتطبيق تم  ذلك،بالإضافة الى  الحد الأقصى لمقيم المشابهة
زالة الميزات غير  العينات وتوزيع  NCBIمما ساىم في تحسين دقة التصنيف. ثم تحميل البيانات من  الضرورية،تأثيراً وا 
 لضمان التوازن بين مجموعات التدريب والاختبار. K – fold cross – validationبالتساوي باستخدام تقنية 

 (4الخطوة الرابعة حقيبة الكممات )شكل 
 
 
 
 

لضمان توازن  K – fold cross – validationتم توزيع العينات باستخدام تقنية البيانات: الخطوة الخامسة تقسيم 
(، مما أتاح تحسين foldتم تقسيم البيانات الى خمس مجموعات ) .تام بين العينات المختمفة وتقميل الانحياز في التوزيع

 دقة النماذج بشكل أكبر وتحقيق نتائج أكثر موثوقية عند الاختبار.
 في استخراج البيانات وتحميميا. تعمم شجرة القرار زيادة استخراج البيانات، تمعب أشجار القرار دورًا جديًامع  المصنف:

الذي يجمع بيانات التدريب بدقة. إذا كانت عممية  يحتاج إلى استخدام مجموعة من بيانات التدريب لعمل شجرة القرار
بيانات الإدخال. نموذج شجرة القرار مع ك الجديدة بشكل مثالي قيد التشغيل، فإن شجرة القرار ستجمع العناصر التعمم

 طريقة اختيار شجرة القرار 
precision = 0.890 , accuracy = 0.891 
recall = 0.891, and F1 = 0.890 

 تم بناؤه لأنو يتمتع بأعمى دقة. النموذج الأفضل أداءً 
 :نماذج التنبؤ
الشبكة العصبية، آلة ناقلات الدعم، أشجار القرار، تم اختيار ىذه  أنواع مختمفة من نماذج تصنيف ثلاثةاستخدمنا 

 الأفضل بالإضافة إلى دقتيا مؤخرًاالشديدة نظرًا لشعبيتيا  بحثناالنماذج لإدراجيا في 
 :(SVMآلات دعم المتجهات )

 لتعمم قواعد التصنيف والانحدار لمبيانات.  ( ىي خوارزمية تدريبSVMآلة ناقل الدعم )
 ىوو  xناقل ، ال وزن ىو wحيث  SVM   : w∗x + b = 0 المعادلة ل

 ىو مصطمح التحيز. bمتجو الإدخال، و
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 :الشبكات العصبية الاصطناعية
الاصطناعية (، بشكل عام، ىي تقنية تعتمد عمى شبكة من الخلايا العصبية ANNالشبكة العصبية الاصطناعية )

، يتم إعطاء الأنماط لمشبكة عن طريق عمى الانماط المصممة لمقيام بميام معينة مثل التصنيف والتجميع والتعرف
الانتياء من معالجة الأنماط. فييا تم ي واحدة أو أكثر من "الطبقات المخفية" التيىي "الطبقة" المرتبطة  "الإدخال".

استخدامات  ANNكإخراج. يمكن أن يكون لـ  قة الإخراج" حيث يتم تقديم الإجابةثم الارتباط بـ "طب، الطبقات الخفية
نمط أو مجموعة بيانات  يمكن تدريب الشبكة العصبية عمى تصنيف شيء معين حيث مختمفة، والتي تشمل التصنيف:

إنتاج المخرجات  ىالتغذية الأمامية يمكن تدريب الشبكة العصبية عمالتنبؤ شبكات في فئة محددة مسبقًا. يستخدم 
 [.32المتوقعة من مدخلات معينة ]

 :شجرة القرار
أصبحت أكثر شعبية مع  القوية والتي استخراج البيانات، أصبحت شجرة القرار خوارزمية التصنيف تقنيات مع نمو
تعمم شجرة القرار والتحميل. احتياجات  استخراج البيانات في المنطقة وتمعب دورا رئيسيا في استخراج البياناتازدياد 

بيانات التدريب لتصميم شجرة القرار. إذا كانت عممية التعمم نشطة، ستقوم الشجرة بتصنيف  باستخدام مجموعة من
المعايير وحالة و  عبر العديد من الأبعاد، مثل قواعد التوقف والفصلالقرار بيانات الإدخال الجديدة بدقة. تختمف أشجار 

 [.33] وتشغيل الفرعالفرع ونوع الشجرة النيائي 
 تقييم الأداءمعايير 

، مصفوفات الارتباك والمعروفة F1، والضبطالدقة، الاستدعاء، والتي ىي: في ىذه الدراسة، استخدمنا مقاييس الأداء 
 النماذج والخوارزميات.  غالبا ما تستخدم لتقييم وتصور أداءوالتي  الخطأ في مجال التعمم الآلي اتباسم مصفوف

التصنيفات المتوقعة )المصنفة حسب  من التصنيف الفعمي )مصنف من قبل الإنسان( و المعمومات والتفاصيلجدول 
 ىاعمودويمثل ، الحقيقي التصنيف سطرىايمثل حيث ، الاصنافمن خلال عدد  هيتم تحديدالمصفوفة  النموذج(. حجم

 المتوقع.  التصنيف
، والذي يتضمن 1جدول ال ، كما ىو مبين فيجودة المصنف المختبرتم قياسيا لتحديد  ،F1الدقة، الاستدعاء، قياس 

 [.35[، ]33من خلال مصفوفة الارتباك ] اتطبيقي القياسات التي تمالمزيد من التفاصيل لتوضيح 
 •TP لمصنفأن النموذج تنبأ بشكل صحيح التي تدل عمى  )إيجابي حقيقي(: عدد الحالات p ىو كان الصنف  وفعمياp 
 •FP بشكل غير صحيح لمفئة  تنبأ عنياوالتي  , )إيجابي كاذب(: عدد الحالات التي تم فحصيا بالنموذجp  في و

 nالصنف  نتمي بالفعل إلىالواقع ىي ت
 : مصفوفة الارتياب1جدول 
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TN لمصنفبشكل صحيح ليا تم توقع النموذج  )سمبي حقيقي(: عدد الحالات التي n ينتمي إلى الفئة  وفي الواقعn. 
 •FN تنبأ بشكل غير صحيح لمفئة  )سمبي كاذب(: عدد حالات النموذجn فئة ى الوينتمي إلp. 
 
 
 
 

 
 : مقارنة تقنيات التصنيف المستخدمة من حيث الدقة والاستعادة والضبط4الشكل 
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 : المقارنة بين المصنفات المدروسة2الجدول 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 :والتوصيات الاستنتاجات
 تم تقييم الخوارزميات المستخدمة في ىذا البحث باستخدام مقاييس الدقة المذكورة سابقا. 

تم حيث . 2 كما ىو موضح في مصنف الجدول لقد قمنا بالكثير من التجارب باستخدام أساليب وتقنيات مختمفة،
 قسيميا إلى زوج من المجموعات.تسمسل اختبار في التجارب، وكان مطموبًا ت 154101استخدام ما مجموعو 

التي تم تحقيقيا أثناء تطبيق طرق مختارة لتصنيف  F1 قيمونتائج  والضبطتمثل الدقة والاستدعاء  4والشكل  2الجدول 
 (.Cوالتجربة ، Bالتجربة ، Aالتجربة )المجموعة من خلال ثلاث تجارب للاختبار

 %...11أعمى دقة بنسبة  NN مصنف: حقق Aفي التجربة 
 %، حيث تم تحقيقيا باستخدام نموذج شجرة القرار 1..1:  أعمى دقة Bفي التجربة 
%. لكننا وجدنا أن النماذج الخوارزمية تتفاعل أحيانًا بشكل 5..1بمغت نسبة أداء نموذج شجرة القرار : Cفي التجربة 

 C% عندما استخدمنا التجربة 5..1مختمف مع التقنيات التي استخدمناىا. عمى سبيل المثال، زاد أداء نموذج شجرة القرار بنسبة 
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