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RESUMO

Obijetivo: Este trabalho elabora uma revisdo sistematica sobre sele¢do de caracteristicas em prognéstico médico. O
objetivo principal é compreender os principais métodos de selecdo utilizados em modelos de aprendizagem de
maquina para predizer doengas como cancer. Métodos: As seguintes fontes eletronicas de dados foram utilizadas:
IEEE, ACM, Elsevier, Springer ¢ PubMed. Utilizaram-se artigos cientificos primarios de periédicos e conferéncias
escritos na lingua inglesa como critérios principais de elegibilidade. Na selecio dos artigos qualitativamente foi
utilizado a abordagem PICOS. Resultados: Cerca de 40% dos trabalhos utilizam os canceres de mama e pulmao para
realizagdo de sele¢io de caracteristicas. Também foi possivel identificar que 56,5% dos trabalhos utilizam informagdes
moleculares do cancer como tipo de dado. Conclusio: Por ser um método que efetua uma boa avaliagio da qualidade
de caracteristicas dependentes entre si, 0 método ReliefF é um dos mais utilizados em situagdes onde ocorrem o uso
microarranjos de expressio génica.

ABSTRACT

Obijective: This work elaborates a systematic review on the selection of characteristics in medical prognosis. The
main objective is to understand the main selection methods used in machine learning models to predict diseases such
as cancer. Methods: The following electronic data sources were used: IEEE, ACM, Elsevier, Springer and PubMed.
Primary scientific articles from journals and conferences written in the English language were used as the main
eligibility criteria. In the selection of articles qualitatively, the PICOS approach was used. Results: About 40% of
the studies use breast and lung cancers to perform the selection of characteristics. It was also possible to identify that
56.5% of the studies use molecular cancer information as a data type. Conclusion: As it is a method that performs
a good evaluation of the quality of dependent characteristics, the ReliefF method is one of the most used in
situations where the use of microarrays of gene expression occurs.

RESUMEN

Obijetivo: Este trabajo elabora una revision sistematica sobre la seleccién de caracteristicas en el prondstico médico.
El objetivo principal es comprender los principales métodos de seleccién utilizados en los modelos de aprendizaje
automatico para predecir enfermedades como el cincer. Métodos: Se utilizaron las siguientes fuentes de datos
electrénicos: IEEE, ACM, Elsevier, Springer y PubMed. Los principales criterios de elegibilidad fueron articulos
cientificos primarios de revistas y congresos escritos en inglés. En la seleccién de articulos cualitativamente se utilizé
el enfoque PICOS. Resultados: Aproximadamente el 40% de los estudios utilizan canceres de mama y pulmén para
realizar la seleccion de caracteristicas. También fue posible identificar que el 56,5% de los estudios utilizan informacioén
de cancer molecular como tipo de datos. Conclusiéon: Al ser un método que realiza una buena evaluacién de la
calidad de las caracteristicas dependientes, el método ReliefF es uno de los mas utilizados en situaciones donde se da
el uso de microarrays de expresion génica.
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INTRODUCAO

No contexto de aprendizagem de mdquina (Machine
Learning ou ML), caracteristicas podem ser consideradas
propriedades de um fenémeno observado. Estas sio
usualmente utilizadas em um processo de reconhecimento
sistematico de padres, através da aplicagdo de modelos
de ML. A selecao de caracteristicas pode ser denominada
como o processo que visa a reducdo da quantidade de
caracteristicas que sao utilizadas em um modelo. Esta
reducio pode ser realizada através de processamento e
analise destas caracteristicas, com o objetivo de encontrar
quais destas sdo mais significativas dentre todas as
propriedades existentes®. Os métodos de selecio de
caracteristicas geralmente sao divididos em trés tipos: (i)
Silters; (i) wrappers; e (iii) embedded. Filters sdo utilizados na
fase de pré-processamento dos dados e nio tém relagao
com o modelo de aprendizagem utilizado. Ja os wrappers
sao usados na fase de treinamento do modelo preditivo.
Por esta razao, podem ser menos performaticos que os
filters do ponto de vista computacional. Por fim, temos
os métodos embedded que podem ser caracterizados como
uma combinacio dos dois métodos citados
anteriormente®.

Na aplica¢do de modelos de ML no contexto de
prognostico de cancer, os dados utilizados geralmente
podem ser de dois tipos: i) clinicos; e ii) moleculares. Os
dados clinicos sao aqueles coletados a partir de exames
ou consultas de rotina realizadas pelo paciente, bem como
informacdes acerca do estado de saide atual do mesmo,
por exemplo, idade, sexo ou historico hereditario. Ja os
dados moleculares sio obtidos a partir do uso de
biotecnologias que conseguem extrair informag¢des mais
detalhadas (e.g a nivel celular) sobre a neoplasia analisada,
por exemplo, sequéncia de DNA ou microarranjos das
células. Recentemente, a selecao de caracteristicas se tornou
uma ferramenta fundamental nas etapas de pré-
processamento dos dados, com um alto nimero de
caracteristicas como conjuntos de dados que contém
microarranjos de expressao génica. Hste tipo de conjunto
de dados é composto de centenas de milhares de
caracteristicas, com um numero pequeno da amostra
analisada. Algoritmos de ML geralmente nao trabalham
muito bem com este tipo de dado. Portanto, faz-se
necessario a reducdo do numero de caracteristicas para
remover propriedades redundantes e irrelevantes e para
que o algoritmo utilizado possa apresentar um bom
resultado®.

Portanto, este trabalho apresenta uma revisao
sistematica que investiga os principais métodos de selecao
de caracteristicas utilizados em modelos de ML para
predizer doengas como cancer. Utilizou-se um protocolo
baseado na recomendacio PRISMA e no trabalho de
Kitchenham e Charters. Fontes eletronicas de dados como
IEEE, ACM, Elsevier, Springer e PubMed foram incluidas
e questoes de pesquisa foram definidas para nortear a
estratégia de busca dos artigos na literatura. O protocolo
desta revisao selecionou 21 artigos utilizando critérios de
qualidade baseado na estratégia PICOS®. Entre os
achados cientificos, identificou-se o método ReliefF como
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um dos mais eficientes para selecionar caracteristicas. A
estrutura do trabalho ¢é definida da seguinte maneira: A
Secao ‘Método’ apresenta o protocolo desenvolvido por
esta revisao. A Secao ‘Resultados’ ilustra os resultados
obtidos pela execucdo do protocolo. A Se¢do ‘Discussio’
interpreta os principais achados cientificos encontrados
nesta revisio. A Secido ‘Conclusio’ apresenta as
consideracdes finais deste artigo.

METODO

Esta revisao sistematica considera os 27 itens da
recomendacio PRISMA® e se baseia em partes no
protocolo definido por Kitchenham e Charters®. Para a
sistematizacdo dessa revisdo, utilizaram-se as seguintes
ferramentas: (i) Mendeley, uma ferramenta oferecida pela
ELSEVIER para organizacdo de artigos cientificos e
utilizada na etapa de selecio dos estudos investigados nesta
revisdo; e (i) Google Sheets, ferramenta utilizada para
organizar e sintetizar os achados da pesquisa.

Protocolo Utilizado

O protocolo utilizado nesta revisdo consiste nos
seguintes elementos: (i) elaboracao das questdes de
pesquisa; (i) definicio das palavras chaves; (iii) escolha
das fontes cientificas; (iv) defini¢ao dos critérios de inclusao
e exclusao dos artigos relacionados nesta revisio; e (v)
estratégia utilizada na busca dos artigos investigados neste
trabalho. Tais elementos foram escolhidos por esta revisao
no intuito de sistematicamente selecionarmos os artigos
mais relevantes sobre o uso de métodos relacionados a
selecdo de caracteristicas bioldgicas para aumentar a
acuracia no prognostico do cancet.

Questdes de Pesquisa e Palavras-Chave

Uma revisio sistematica deve-se basear em
questionamentos que norteiem a busca por informagao
nos artigos investigados para responder apropriadamente
cada questdo levantada. Neste sentido, a Tabela 1 identifica
as principais questes de pesquisa utilizadas nesta revisao
sistematica.

A questao de pesquisa principal (QP) enfatiza a
necessidade de se conhecer a relevancia dos métodos de
selecdo de caracteristicas para realizar um progndstico
médico eficiente no tratamento de pacientes com cancet.
A questao QS1 tenta identificar em quais tipos de cancer
sao aplicados o processo de selecio de caracteristicas para
reduzir as caracteristicas irrelevantes nos dados do paciente
e escolher aquelas com maior impacto na predi¢ao acurada
da condicio clinica do paciente. A questdao QS2 tenta
identificar quais tipos de dados do paciente sao utilizados
no processo de selecio de caracteristicas para se obter
um adequado desempenho nos modelos de aprendizado
de maquina. A questao QS3 tenta identificar os métodos
utilizados no processo de seleciao de caracteristicas para
se obter uma boa performance nos modelos de
aprendizado de maquina.

Critérios de elegibilidade
Para definir um patamar de qualidade na selecio dos
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Tabela 1 — Questdes levantadas sobre selecdo de caracteristicas para prognéstico de cancer

Questao Principal

U OP: Como a Selegao de Caracteristicas tem sido aplicada nos modelos de aprendizado de maquina para progndstico

de cancer?

Questoes Secundarias

U OS1: Quais os principais tipos de cancer em que sao utilizados métodos de selegao de caracteristicas nos modelos de

aprendizado de mdquina?

U OS52: Qunais sio os tipos de dados em que sao utilizados métodos de selecio de caracteristicas nos modelos de

aprendizado de mdquina?

U OS83: Quais sdo os principais métodos de selegio de caracteristicas aplicados nos modelos de aprendizado de

mdguina?

artigos investigados neste trabalho, definem-se trés tipos
de critérios de elegibilidade: (i) critérios de inclusao; (ii)
critérios de exclusio; e (iii) critérios de qualidade.

Nos critérios de inclusdo, sio considerados apenas
trabalhos cientificos primarios publicados em periédicos
ou em anais de eventos escritos na lingua inglesa. Os artigos
devem ser relacionados exclusivamente a0 uso de selecao
de caracteristicas para progndstico em cancer,
desconsiderando os artigos que utilizam predicdo patra
outras doencas ou para fins de diagnostico clinico. Sao
considerados apenas artigos publicados nos anos de 2015
a 2020 e que ja tenham sido publicados eletronicamente
ou de forma impressa.

Nos critérios de exclusdo, eliminam-se os estudos que
nio atendem aos critérios de inclusido, como artigos
secundarios (surveys, revisOes sistematicas) e terciarios
(revisoes de revisOes sistematicas), artigos redigidos em
outros idiomas, artigos redundantes, duplicados ou
indisponiveis. Também sio excluidos aqueles artigos que
investigam apenas aspectos do prognostico ou selecdo
de caracteristicas em outros contextos. Por dltimo, cada
estudo deve atender um limiar minimo de qualidade para
ser aceito nesta revisao.

Nos critérios de qualidade, define-se tal limiar
alcangado por um esquema de pontuacio que considera
a estratégia PICOS nos estudos investigados. Esta
estratégia consiste em analisar os trabalhos selecionados
para identificar se todos incluem referéncias sobre a
populagao, os pacientes ou o problema, além do método
de interven¢ido e comparagdo, o resultado obtido e o
projeto do estudo apresentado. Cada Critério PICOS ¢
analisado pelos autores deste trabalho e uma nota de 0 a
1 (i.e. 1 se o critério for atendido, 0.5 se for parcialmente
atendido e 0 se o critério nao for atendido) é dada para
cada critério de qualidade, elaborando-se um score de
pontos obtidos pela somatéria desses critérios. Os
trabalhos que nio obtiverem uma pontuagdo minima de
3 pontos sera excluido do processo de selegao.

Fontes de informagio

A investigacdo de aspectos relacionados a inteligéncia
artificial aplicada no contexto de satde requer um
conhecimento multidisciplinar. Portanto, os autores
consideraram esta multidisciplinaridade e escolheram
fontes de pesquisa tanto na 4rea pura de computacio
quanto na drea de informatica aplicada a saude. Desta
forma, foram escolhidas as seguintes fontes de
informagao: (i) ACM; (if) PubMed; (iii) IEEE; (iv) Springer;

e (v) Elsevier (através do Science Direct). A execugao deste
protocolo foi realizada no dia 25 de setembro de 2020.

Busca

Para realizar esta revisao sistemaitica, utilizaram-se
apenas bases eletronicas em motores de busca da World
Wide Web. A string de busca foi elaborada considerando
as palavras chaves retiradas das questdes de pesquisa. A
seguinte s#77ng de busca foi utilizada:

(“machine learning”) AND ((“feature selection”) OR
(“features selection”)) AND ((method) OR (algorithm)
OR (technique)) AND ((“‘cancer prognosis”) OR (“cancer
prediction”))

Os filtros dos motores de busca das fontes de
informac¢dao foram configurados para considerar os
critérios de inclusdo e exclusao. Na maioria dos motores
de busca, escolheu-se a op¢ao por busca avancada para
filtrar os critérios. A mesma s#7ing de busca foi utilizada
em todas as fontes de pesquisa, sendo colocado paténteses
para associar cada palavra-chave com seu adjacente e
apostrofos para incluir a expressio como uma palavra
unica. Assim, conseguiu-se coletar uma larga quantidade
de estudos diretamente relacionados as nossas questoes
de pesquisa.

Selegdo dos estudos

O protocolo foi executado de acordo com as
configuracoes apresentadas acima e a sele¢ao de estudos
ocorreu em 6 etapas. Na etapa 1, a s#7ing de busca é
aplicada nos motores de busca das fontes de informagio,
coletando 301 artigos destas fontes. Na etapa 2, utilizaram-
se os filtros existentes nestas fontes de pesquisa para coletar
apenas os estudos publicados em anais e periédicos e
definir o intervalo de tempo de publicacio de acordo
com o critério de inclusao. Assim, estudos nao revisados
por pares como enciclopédias, normas, cursos, resenhas,
livros, entre outros, foram excluidos no processo. A etapa
3 corresponde a exclusdo de todos os artigos duplicados,
redundantes e indisponiveis. Na etapa 4, realizou-se uma
revisao dos titulos, das palavras-chave, do local de
publicagdo e do resumo para excluir os artigos que nao
atendessem aos critérios de inclusdo e exclusio. Na etapa
5, todos os artigos incluidos na etapa 4 foram recuperados
de suas respectivas fontes de informagéo e lidos. Na etapa
6, foi feita uma avaliacdo da qualidade dos artigos
considerando a inclusdo de elementos relacionados a
abordagem PICOS. Uma pontuacdo foi definida por
artigo e foram selecionados apenas aqueles que atenderam
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a pontuacao minima de 3 pontos. Para chegar aos
resultados obtidos, todos os autores executaram 0 mesmo
protocolo, obtendo os mesmos artigos. Além disso, todos
realizaram a leitura dos trabalhos selecionados. Apos a
leitura, os resultados obtidos foram semelhantes, ou seja,
ndo houveram divergéncias na avaliacio dos artigos em
questao. A Tabela 2 relaciona os estudos selecionados,
suas referéncias, titulo e descricio.

Coleta e Lista de dados

Os dados utilizados nesta revisio sistematica foram
extraidos dos artigos selecionados e inseridos em uma
planilha eletronica para fins de analise e geracao de graficos.
Os dados de cada artigo selecionado foram conferidos
duas vezes para garantir a qualidade dos trabalhos
escolhidos. Coletaram-se informacoes sobre os tipos de
métodos investigados, em quais tipos de cancer ¢ utilizada
a selecdo de caracterfsticas e em quais tipos de dados esta
abordagem ¢ usada. Todos os resultados obtidos nesta
revisdo sdo apresentados por meio das seguintes
ferramentas: (i) tabelas; e (ii) grafico de linhas.

RESULTADOS

Selegdo de estudos

O processo de obtencio sistematica de trabalhos que
correspondem as questdes de pesquisa obteve os seguintes
resultados: na etapa 1, um total de 628 artigos foram
coletados pelas fontes de informacido. Em seguida (na
etapa 2), 301 artigos foram incluidos apds a aplicacao
dos filtros, sendo 327 artigos eliminados por ndo serem
artigos primarios, ou por nao pertencerem a periodicos
ou conferéncias. Na etapa 3, foram removidos os artigos
cujo titulo nao estava de acordo com o trabalho proposto,
neste caso foram excluidos 216 artigos. Ja na etapa 4,
foram removidos 2 artigos duplicados. Na etapa 5, 24
artigos foram incluidos apés analise dos seus respectivos
resumos. Por fim na etapa 6, foram removidos 3 artigos
completos cujo objetivo nao estava de acordo com a
proposta deste trabalho. Ao final das etapas anteriores,
restaram 21 artigos completos para serem analisados
qualitativamente de acordo com os critérios da analise
qualitativa de todos os artigos incluidos considerando a
estratégia PICOS, porém nenhum artigo foi excluido por
nao atingir a nota minima definida para estes critérios, ou

301 relatos identificados no
banco de dados de busca

.

85 artigos apos eliminar
os avaliados pelo titulo
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seja, a nota minima de 3 pontos.

Caracteristicas dos estudos

Nesta revisdo, os seguintes atributos foram
considerados nos artigos selecionados na etapa 6: (i)
informacoes de metadados dos veiculos cientificos, tais
como o nome da editora e o nome da conferéncia ou
periédico em questdo; (i) ano de publicacdo do artigo
em questao; (iii) tipos de cancer (para qual tipo de cancer
a pesquisa direciona seus resultados, por exemplo, cancer
de pulmao, mama, etc); (iv) tipos de dados utilizados para
fazer o prognoéstico do cancer (v) contribui¢des do artigo
(e.g. um método, uma técnica, uma abordagem, uma
ferramenta, etc); e (vi) score do método PICOS.

O item (i) representa a localiza¢do e tema das
conferéncias e periddicos considerados. Nesta revisio, a
associacao cientifica IEEE obteve o maior niumero de
artigos recuperados apos a aplicacdo da s#ing de busca
(10 artigos, sendo 47,6% do total das fontes de pesquisa),
seguido da Springer (4 artigos, representando 19% do
total), ACM (4 artigos, representando 14,3% do total),
ELSEVIER (4 artigos, representando 14,3% do total) e
por ultimo a associagdo cientifica PubMed (1 artigo,
representando 4,8% do total). O item (if) consiste nos
dados sobre o ano de publicacio dos estudos
selecionados: (a) 2016 (3 estudos, 14,3%); (b) 2017 (3
estudos, 14,3%); (c) 2018 (5 estudos, 23,8%); (d) 2019 (5
estudos, 14,3%); (e) 2020 (5 estudos, 23,8%). Este resultado
demonstra uma crescente preocupacio nos ultimos anos
sobre a selecao de caracteristicas no contexto de
prognoéstico de cancer. O item (iii) consiste nos dados
sobre os tipos de cancer que sdo analisados nos estudos
selecionados: (a) cancer na mama (5 estudos, 20%); (b)
cancer no pulmio (5 estudos, 20%); (c) cancer em geral
(4 studies, 16%); (d) leucemia (3 estudos, 12%); (e) cancer
no figado (2 estudos, 8%); (f) cancer no colo (2 estudos,
8%); (g) cancer no rim (1 estudo, 4%); (h) cancer no
intestino (1 estudo, 4%); (i) cancer cervical (1 estudo, 4%).
Estes dados demonstram uma maior preocupa¢ao nos
ultimos anos sobre a selecio de caracteristicas no contexto
de prognéstico de cancer de mama e pulmao. Ja o item
(iv) consiste nos tipos de dados utilizados para o
prognoéstico: (a) dados do tumor (2 estudos, 8.7%); (b)
dados clinicos dos pacientes (8 estudos, 34.8%0); e (c) dados
moleculares do cancer (13 estudos, 56.5%. Portanto,

em outras fontes

e

‘ 0 relatos identificados

v

Identificacéo

83 artigos apos eliminar
os duplicados

Selecao

83 artigos em resumo para
avaliar a elegibilidade

12

59 artigos excluidos

¥

24 artigos em texto completo
avaliados para elegibilidade

3 artigos em texto completo
excluidos com justificativa

¥

Elegibilidade

21 artigos incluidos em
sintese qualitativa

Figura 1 — Fluxograma que representa a execu¢do do protocolo desta revisao
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Ano
1D Autores e ano Titulo do artigo de Local de Pub. Editora
Pub.
T Ghaisani, Fakhirah D; Wasito, Ito; DCCIf) B;hchchorfk;mfl ]iavycslka)nklj c?vorks 2017 International Conference ACM
Faturrahman,Moh; Mufidah, Ratna. O Frogrosts of Acute Lymphoblastic Proceeding Series (ICPS) :
Leukemia
The Application of Data Mining Techniques Int tional Conf
Abdelaziz, Esraa H; Kamal, Sanaa M; El- and Feature Selection Methods in the Risk fiepnations’ Lonietence .
T2 . . . . . . 2019 on Software and ACM
Bhanasy, Khaled; Ismail, Rasha. Classification of Egyptian Liver Cancer Inf tion Enoi .
Patients Using Clinical and Genetic Data prormaton Engineering
Xia. Chao: Xiao. Yawen: A Convolutional Neural Network Based International Conference
T3 W N Z‘h ‘ ’Xi ‘ c’l ) Li’ i Ensemble Method for Cancer Prediction Using | 2019 on Machine Learning and ACM
a, Jun; Zhao, Xiaodong; L, Hua. DNA Methylation Data Computing
Determining relevant biomarkers for
prediction of breast cancer using Biocvberneti d
T4 Singh, Bikesh Kumar. anthropometric and clinical features: A 2019 PIOCYDEIICUCS anc Elsevier
L B . . Biomedical Engineering
comparative investigation in machine learning
paradigm
Waseem, M H; Nadeem,M S A; Abbas, A; On the Feature Selection Methods and Reject
T5 Shaheen, A;Aziz, W; Anjum, A; Manzoor, Option Classifiers for Robust Cancer 2019 IEEE Access IEEE
U; Balubaid, M A; Shim, S. Prediction
Evaluation of machine learning based
ehon B lano optimized feature selection approaches and . . .
T6 | Nithya, B; lango, V classification methods for cervical cancer 2019 SN Applied Sciences Springer
prediction
Dhanya, R; Paul, Irene Rose; Akula, Sai
Sindhu F-test feature selection in Stacking ensemble Procedia Computer .
7 Sivakumar, Madhumathi model for breast cancer prediction 2020 Science Elsevier
Nair, Jyothisha J.
L\’Ioslll;ai’l?\lblgfmn Detection of colon cancer based on microartay
T8 Jui jl’llakh’l jaha(n dataset using machine learning as a feature 2020 SN Applied Sciences Springer
Rahman, Mohammad Motiur. selection and classification techniques
Feature Selection with Fast Cotrelation-Based i3t Sy Atk
o Khourdlﬁ, Y F}lter_ for Breast Qancer Pr_edlctlon z?nd 2018 Elcctriéal and Comm. IBEE
Bahaj, M. Classification Using Machine Learning 5
> Tech. ISAECT)
Algorithms
o Thata, I A(i:}[invc feature tsiclc?f:mt(i)n rx;cthodtb'ascd on mE Int. Conf. on Comm. and L
Gunasundari, R. particie swarm opum1zation for gastric cancer Electro. Systems (ICCES)
prediction
Research on eatly risk predictive model and IEEE International
T Quixia Kaqg discriminative fcatur(_: sclccti(_)n of cancer k_mscd 2016 .C_onfcrcnc.c on IEEE
Zhuang Ni. on real-world routine physical examination Bioinformatics and
data Biomedicine (BIBM)
A . Bi-stage hierarchical selection of pathway genes
garwalla, Prativa R K . . .
T12 , - for cancer progression using a swarm based 2018 Applied Soft Computing Elsevier
Mukhopadhyay, Sumitra .
computational approach
L\JV\I’IOT“{;{’@{J\IOL}F;}YC% Isélriu gcz.r, ﬁxlaron; Machine Learning and Feature Selection
T13 ourad, Youssel; Tark, iye; Lorrebanca: Applied to SEER Data to Reliably Assess 2020 Scientific reports PubMed
Zanca; Alb.; Torrecilla, José S; Cancilla, J.C . E
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Figura 2 — (a) Tipos de dados utilizados para fazer o prognostico de cancer; (b) Grafico de linhas dos algoritmos

mais utilizados

percebe-se que existe um maior interesse em analisar
fatores moleculares do cancer para melhorar o
prognéstico desta patologia, conforme constatado na
Figura 2(a). O item (v) consiste nos dados sobre as
contribui¢bes do artigo: (a) abordagem (14 estudos, 66%0);
(b) técnica (6 estudos, 28%); e (c) modelo (1 estudo, 4%).
Desta forma, os dados demonstram uma crescente
preocupagdo nos ultimos anos sobre andlise dos métodos
de selecio de caracteristicas ja existentes aplicados no
contexto de prognostico de cancer. O item (vi) consiste
nos dados sobre o seore obtido por cada artigo sobre a
avaliacdo dos aspectos abordados na metodologia
PICOS: (a) score 5 (7 estudos, 33.3%); (ii) score 4.5 (8
estudos, 38.1%); (iil) score 4 (6 estudos, 28.6%). Isto
demonstra que os artigos apresentam uma boa avaliagdo
sobre os critérios definidos na metodologia PICOS sobre
a selecio de caracteristicas no contexto de progndstico
de cancer.Figura 2 — (a) Tipos de dados utilizados para
fazer o prognostico de cancer; (b) Grafico de linhas dos
algoritmos mais utilizados

Sintese dos resultados

Os trabalhos (T1, T6, T16, T17, T18, T19 e T20)
obtiveram nota 5 no score PICOS porque satisfizeram
todos os aspectos analisados na estratégia PICOS. Ja os
trabalhos(T3, T7, T8, T10, T11, T12, T14 ¢ T21)
obtiveram nota 4.5 no score PICOS pois satisfizeram
parcialmente os aspectos “populacao” ou “comparagao”
da estratégia utilizada como parametro. Por fim, os
trabalhos (T2, T4, T5, T9, T13 e T15) obtiveram a nota 4
no score PICOS. Estes trabalhos obtiveram tal nota pois
cumpriram parcialmente os requisitos “populacao” e
“compara¢io” da estratégia PICOS.

DISCUSSAO

Sumario da evidéncia

Em resumo, a maioria dos trabalhos selecionados
aplicaram a técnica ReliefF para selecdo de caracteristicas.
Neste estudo, as técnicas agrupadas foram utilizadas apenas
uma vez em um conjunto chamado de outros. Podemos
observar as técnicas mais usadas na Figura 2(b). Tal
algoritmo ¢ considerado um filtro, ou seja, a selecio de

caracteristicas é feita independente do modelo de
aprendizagem aplicado, resultando em uma boa
performance computacional. Além disso, esta classe de
algoritmo ¢é capaz de fazer uma boa avaliacdo sobre a
dependéncia das caracteristicas dos dados. Esta boa
avaliacdo ocorre-se por nio utilizar o conceito de
combinagio de caracteristicas para identificar uma possivel
dependéncia entre elas, mas sim usa a abordagem de
vizinhos mais proximos para derivar estatisticas das
caracterfsticas que possam explicar indiretamente a relacao
entre estas”). Por conta desta boa capacidade de avaliar a
relacdo entre caracteristicas, grupos de dados que contém
uma alta dimensionalidade se beneficiam, que € o caso de
dados médicos que contém informacgdes de expressoes
génicas, largamente utilizadas ultimamente para fazer o
prognostico da doenca de cancer.

Limitacoes

Como ameaga a validade da nossa revisio, os seguintes
pontos sao considerados: (i) Esta pesquisa nao considera
doentes além de cancer; (i) Os trabalhos que nao estao
escritos na lingua inglesa nao sdao considerados; (iii) Esta
pesquisa niao considera trabalhos que nao estejam
relacionados as aspectos de prognéstico da doenga; (iv)
Relatos clinicos podem ser encontrados em fontes niao
listadas, como literatura Grey, etc; (v) Viés do trabalho ¢é
encontrado em um nivel moderado.

CONCLUSAO

Este trabalho conduziu uma revisdo sistematica para
identificar quais sdo os métodos de seleciao de
caracteristicas aplicados no processamento de dados
relacionados a utilizagdo de modelos de aprendizagem
para prognéstico da doenga cancer. Um protocolo
baseado na recomendacio PRISMA foi definido e a
estratégia PICOS foi utilizada para avaliar a qualidade dos
trabalhos selecionados pelo protocolo. Os seguintes
resultados foram obtidos e investigados: (i) entender sobre
aimportancia de fazer a selecdo de caracteristicas quando
trabalhamos com dados que tenham um numero muito
alto de propriedades; (ii) entender quais sao os tipos de
cancer que vem sendo aplicados a sele¢do de caracteristicas
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como forma de melhorar a predi¢do da condigdo clinica
futura do paciente; (iii) relatar o método ReliefFF como o
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