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要!鉴于传统基因选择方法会选出大量冗余基因从而导致样本预测准确率较低!提出了一种基于

信噪比与邻域粗糙集的特征基因选择方法"
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首先采用信噪比指标获得分类能力较强的预选特征子集%然后利用邻域粗糙集约简算法对预选特征子

集进行寻优%最后采用不同的分类器对特征基因子集进行分类$通过实验表明!该方法能够克服传统分

类算法精度不高的缺陷!并且能够在较少的特征基因下取得较高的分类精度!验证了该方法的可行性和

有效性$
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随着大规模基因表达谱技术的发展!基因芯片为研究疾病的发病原理和临床疾病诊断提供了强有

力的手段'肿瘤基因表达数据通常具有小样本(超高维的特点!且原始数据存在大量冗余基因和噪声!
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因此在利用特征基因选择方法对新样本进行预测时!不仅花费大量时间!而且降低了分类精度)
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'因

此如何识别对疾病有鉴别意义的特征基因或疾病相关基因是生物信息学的研究热点之一'

基因选择是从基因表达谱数据的所有属性中选择基因子集!且获得的基因具有较强的疾病识别能

力)
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'基因排序法按照计分准则对每个基因计分!把分值较大的基因作为预选基因!基因分值越大!表

明分类能力越强)
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'目前常用的特征基因计分准则主要包括信噪比指标$
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&等!其中信噪比指标应用最为广泛'基因排序法不依赖于具体的分类算法!并且得到的特

征基因子集可有效避免+过拟合,现象!因此较适合用于基因表达数据)
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'目前常用的基因选择方法是

过滤法和缠绕法)
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'其中!基于排序的过滤法如信噪比(信息增益等具有简单快速的特点!但是过滤法

极有可能选择高相关的基因作为特征基因'这不仅会降低分类能力!而且也会增加额外的计算负担%而

缠绕法将分类器预测的正确率评价基因子集!时间复杂度较高!且特征基因子集在其他分类器中的泛化

能力较差'信噪比方法能有效地处理基因表达谱中的噪声问题!它根据基因对样本分类贡献大小的度

量!过滤掉噪声基因!从而更有效识别出肿瘤基因'邻域粗糙集具有不需要对连续型数据离散化处理的

特点!避免数据离散化所导致的信息损失'邻域粗糙集凭借其独特的优势!逐渐应用到生物信息学领

域!并在肿瘤特征基因选取方面取得了一些较好的结果)
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'为了充分利用过滤法和缠绕法的优势!有

效地去除无关基因和冗余基因!国内外专家提出了一些解决方法!文献)
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*将遗传算法与支持向量机分

类器相结合!把支持向量机的距离作为适应度函数评估特征基因的分类能力%文献)
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*将随机森林用于

基因选择和分类%文献)
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*提出一种优化的邻域粗糙集的混合基因选择算法%文献)
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和
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方法对基因表达谱数据进行特征选择和预测模型构建!取得较好的效果'虽然这些组合式特

征选择方法在一定程度上提高了分类精度!但依然存在算法稳定性较差和特征子集规模较大的问题!如

何在特征基因子集规模(分类能力和时间复杂度等多个目标下求得折中解是肿瘤基因分类领域的关键

问题)
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鉴于肿瘤基因表达数据本身的特点!为了保证采用尽可能少的信息基因获得尽可能高的样本分类

率!同时降低算法的时间复杂度!本文提出一种基于信噪比与邻域粗糙集的特征基因选择方法'首先选

取信噪比值较大的基因作为预选特征基因子集%然后利用邻域粗糙集约简算法对预选特征子集进行寻

优%最后通过仿真实验验证该方法的有效性和可靠性'
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信噪比是一种简单高效的排序法)
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'在进行基因选择过程中!首先采用的信噪比指标在原始特征
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特征基因选择方法
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过滤无关基因
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信噪比方法简单高效且能有效处理基因表达谱中的噪声问题!而
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算法具有计算复杂度小和

考虑属性间相关性的特点'本文利用信噪比去除基因表达数据中的无关基因!按照信噪比值的大小对

全部基因进行降序排列!将排好的基因变量以
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区间的基因均可作为预选特征基因子集'在此基础上!采用经典的
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算法给出基因的分类权重!过

滤掉各区间权重较小的基因'

为了选取噪声较少且与分类高相关的预选特征基因子集!本文只选取区间值最大的基因子集作为

较优的候选基因子集'由于通过式$
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但是!候选特征基因子集中往往存在冗余基因!这不仅增加额外计算负荷!而且导致错误的分类结果'

因此本文采用邻域粗糙集进一步剔除冗余基因!从候选特征基因集合中获取较优的特征基因子集'
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邻域粗糙集能够直接处理连续型数据!它可以直接应用于特征基因的提取!避免了一定程度上的信
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间的距离'

距离计算函数有曼哈顿距离函数(欧几里德距离函数(

5

范式距离函数!本文算法从特征选择方法

模型泛化的角度考虑!采用欧几里德距离函数!它能够在一定程度上防止过拟合!提升模型的泛化能力'
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粗糙集的特征基因选择算法!该算法可以有效去除大量的无关基因!减少邻域粗糙集约简过程的时空消
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输出"特征基因集合
=

'

$

$

&对
"@8

每个属性列进行标准化处理%

$

F

&根据式$

$

&计算每个基因变量的信噪比值%

$

)

&根据信噪比的大小对
?

6<=8

进行升序排序%##

?

6<=8

表示通过信噪比排序后的基因列表

$

&

&将信噪比值在区间)

%EI

!

%EH

*的标准化基因数据生成新的矩阵
"

,b/

%##

,

为样本数!

/

为属性数

$

D

&利用
S@6<@7

算法过滤掉各区间权重较小的基因%

$

I

&将矩阵
"

,b/

中所有属性列组成特征基因集合
=

"

%##

=

"

为已过滤掉无关基因的集合%

$

*

&初始化约简集合
)64`

(

%

$

H

&对
=

"

中的
+

"

%

=

"

G)64

%##

+

"

表示特征基因集合
=

"

的属性列!

"̀ $

!

F

!.!

/

%

计算
+

"

的正域
F

(3

7

)64

%

+

"

$

.

&及其重要度
=>?

!若某基因的重要度
=>?

为零!说明该基因为冗余基因

$

(

&获取属性
+

"

的最大的正域
F

(3

G

$

.

&%##通过最大的正域
F

(3

G

$

.

&计算属性的重要度%

$

$%

&判断重要度
=>?

是否大于设定的下限
%

%

$

$$

&若
=>?

-

%

!记录
G

值!

)64

#

)64

%

+

G

!

=

#

=

&

F

(3

G

!返回$

H

&%##通过
G

记录对应的属性列号

$

$F

&若
=>?

)

%

!输出约简结果
)64

%

$

$)

&根据
)64

对应的属性列!获取较优的特征基因集合
=

%

$

$&

&结束'

假设一个含有
A

个样本
B

个属性的基因数据集!经过信噪比去除无关基因后获得
H

个特征基因!

平均选择一个特征基因要向正域集合中添加
A

#

H

个样本!则计算该数据集邻域时间复杂度为

C

$

A61

A

A

&'由于第
$

个特征基因确定正域的时间复杂度为
B

I

A61

A

A

!第
F

个特征基因的时间复杂度

为$

B

&

$

&

I

$

A

&

A

#

H

&

61

A

$

A

&

A

#

H

&!则第
H

个特征基因的时间复杂度为$

B

&

H

%

$

&

I

$

A

#

H

&

61

A

$

A

#

H

&!经计算得到
"#S"

算法的时间复杂度为
H

I

B

I

A61

A

A

!因为
H

.

B

!所以本文算法

的时间复杂度小于
C

$

B

F

I

A61

A

A

&'由以上分析可知!该算法通过约简过滤掉信噪比值小的基因!从而

减小了时间复杂度'

<

!

实验分析

<C:

!

实验数据和实验环境

!!

为了验证算法的有效性!本文在
U@2c@N<5

!

+1614

!

U24

A

和
?31=858@&

个公开的基因表达谱数

据集上仿真实验'数据集从
M88

E

"##

>585NC<F3C5

'

=853C@>2C=

A

#

>585=@8=

#

c3K>

#下载!具体数据集描

述见表
$

'实验中所用的计算机配置为酷睿
<D')&*%

!

)CF%^W\

!

F â

内存!所有仿真都在
Z5865

'

I*(

数据采集与处理
'($)*+,(

-

.+/+01

2

$"3"/"(*+*45)(1633"*

!

B16C)%

!

#1CD

!

F%$D



KSF%$%5

和
d@c5)CIC$$

中实现!并构建朴素贝叶斯(

U<K=YN

和决策树
+&CD

三种分类模型!其中

U<K=YN

的核函数设置为线性核函数!

+&CD

用于修剪的置信因子设置为
%CFD

'所有实验都采用
G

折交叉验证方法!其中
G

均取值为
$%

'

表
:

!

实验数据集描述

A#5*":

!

B"/+&,5""C

D

"&,E"($#*0#$#/"$

序号 数据集名称 基因数量 样本数量$正类#负类& 类别数

$ U@2c@N<5 *$F( *F

$

FD

#

&*

&

F

F +1614 F%%% IF

$

&%

#

FF

&

F

) U24

A

FHH% )(

$

$D

#

F&

&

F

& ?31=858@ $FI%% $%F

$

DF

#

D%

&

F

<C;

!

实验结果分析

根据信噪比值的大小!将基因变量分布在
&

个区间!为了直观表示!图
$

&

&

分别给出了
&

个数据集

信噪比值相应的区间分布'由图
$

&

&

可知!本文实验将全部基因信噪比值分为
&

个区间"$

%

!

%CF

*!

$

%CF

!

%C&

*!$

%C&

!

%CI

*!$

%CI

!

%CH

*!

&

个数据集在相应区间内的基因个数分别为-

&(*)

!

$*(I

!

))&

!

FI

/!-

$&H$

!

D%(

!

$%

!

%

/!-

$*F*

!

(I(

!

$*&

!

$%

/!-

I(*I

!

D$DI

!

&$$

!

&(

/'可知大部分基因的信噪比值都较

小!如
U24

A

数据集的基因数目为
FHH%

!其中有
$*F*

个基因的信噪比值小于或等于
%CF

%

?31=858@

数据

图
$

!

U@2c@N<5

数据集的区间分布图

P<

A

C$

!

U@2c@N<5>585=@8<48@3Y56><=83<K28<14

!!!!!

图
F

!

+1614

数据集的区间分布图

P<

A

CF

!

+1614>585=@8<48@3Y56><=83<K28<14

图
)

!

U24

A

数据集的区间分布图

P<

A

C)

!

U24

A

>585=@8<48@3Y56><=83<K28<14

!!!!!

图
&

!

?31=858@

数据集的区间分布图

P<

A

C&

!

?31=858@>585=@8<48@3Y56><=83<K28<14

**(!

徐久成 等&基于信噪比与邻域粗糙集的特征基因选择方法



集的基因数目为
$FI%%

!其中有
I(*I

个基因的信噪比值小于或等于
%CF

'表明这些基因难以区分类

别!可做无关基因处理!只有为数不多的基因与样本的分类有密切相关'为了有效获取特征基因子集!

本文只将信噪比值分布在区间$

%CI

!

%CH

*内基因变量作为预选的特征基因子集'由于
+1614

数据集在

区间$

%CI

!

%CH

*的基因变量为零!所以将它在区间$

%C&

!

%CI

*内的基因变量作为预选的特征基因子集'

因此!以上
&

个数据集通过信噪比去除无关基因和
S@6<@7

算法去除权重较小的基因!最终获得预选的特

征基因子集数目分别为
F$

!

H

!

(

和
&I

'

利用邻域粗糙集剔除预选特征基因子集中的冗余基因!本文对计算邻域半径参数
)

和重要度下限

进行了优化!经过多次试验比较!

)

的取值)

)ED

!

&ED

*较为合适!实验中将
)

取值为
&

!重要度下限取值越

小越好!因此取值为
%C%%$

'学习分类算法中的朴素贝叶斯具有训练速度较快的特点!支持向量机能避

免+维数灾难,!具有较好的鲁棒性!而
+&CD

具有处理不完整数据及分类规则易理解的特点'为了证实

本文算法在分类模型优于其他的特征基因选择方法!实验采用朴素贝叶斯(

U<K=YN

(决策树
+&CD

三种

学习算法验证各自的分类性能!如图
D

&

*

所示'

图
D

!

#5<Y@a5

L

@=<54

在数据集上的分类性能

P<

A

CD

!

+65==<7<:58<14

E

@3713N54:@17#5<Y@a5

L

@=<5414

!! !

>585=@8=

!

图
I

!

U<K=YN

在数据集上的分类性能

P<

A

CI

!

+65==<7<:58<14

E

@3713N54:@17U<K=YN14

! !!

>585=@8=

图
*

!

+&CD

在数据集上的分类性能

P<

A

C*

!

+65==<7<:58<14

E

@3713N54:@17+&CD

14>585=@8

在图
D

&

*

中!

,-?

$

,3<

A

<456>585

E

31:@==<4

A

&表示为直接对原数据集分类的方法%

#S"

$

#@<

A

MK13

'

M11>312

A

M=@8

&表示为仅采用邻域粗糙集方法%

"#S

表示为只采用信噪比方法%

"#S"

表示为本文算法

即采用基于信噪比与邻域粗糙集的方法'由图
D

&

*

可知!针对某一特定的数据集!不同的特征基因选

择方法在
)

种分类器上表现出不同的分类性能'通过本文算

法与其他方法相比较!基于信噪比与邻域粗糙集的算法的分类

正确率相对较高'例如在
?31=858@

数据集中!本文方法在朴素

贝叶斯分类器(

U<K=YN

分类器(

+&CD

分类器得到分类正确率分

别为
($C$*IDe

!

($C$*IDe

!

(%C$(I$e

!明显高出其他方法的

分类正确率'但是在
U@2c@N<5

数据集中!本文算法在
#5<Y@

a5

L

@=<54

分类器的分类正确率为
HIC$$$$e

低于
,-?

方法在该

分类器上
(&C*)IHe

的分类正确率!这表明在利用本文方法去

除无关基因和冗余基因时!错误地去除了对分类影响较大的基

因变量!最终影响了样本分类的正确率'但是该算法在其余
)

个数据集上都表现出良好的性能'因此!本文算法在整体上能

够获取高度相关(低度冗余的特征基因子集!并且有效提高了

H*(

数据采集与处理
'($)*+,(

-

.+/+01

2

$"3"/"(*+*45)(1633"*

!

B16C)%

!

#1CD

!

F%$D



特征基因分类算法的正确率'

由表
F

可知!

,-?

算法虽然可获得较高的分类精度!但是特征基因规模过于庞大%

#S"

算法可有效

地去除无关基因!但是在去除冗余基因过程中也剔除了与分类相关的特征基因!从而导致分类精度较

低%

"#S

算法可获取较少的特征基因子集!并且分类性能也相对较好'而一个较为理想的特征基因选

择方法不仅能获得较少的特征基因子集!同时也具有较高的分类精度'基于信噪比与邻域粗糙集的算

法的分类精度相对其他算法最高!特征基因个数也相对较少'例如在
U@2c@N<5

数据集上!获得
&

个特

征基因相对其他方法最少!与此同时!分类性能也达到
(*C)Ie

的正确率'从表
F

可知!虽然算法
"#S"

约简后的特征基因个数不少于算法
#S"

约简前的特征基因个数!但两者仅差
$

&

)

个特征基因!同时

"#S"

方法在
&

个数据集上都获得最高分类精度'例如在
?31=858@

数据集上!

"#S"

算法获得
D

个特征

基因数目!虽然比
#S"

算法中获得
&

个特征基因多
$

个特征基因!但是分类精度已高达
($C$He

'由表

)

可知!

U9"",

方法可获得较优的分类精度!但其时间复杂度高达
C

$

5B

)

&%

#S"

方法可有效减少特征

基因个数但其分类精度最低%

ZSZS

方法的分类精度略高!但其特征基因个数较多!时间复杂度也较

高'与其他
)

个经典特征基因选择方法相比!本文方法在特征基因子集规模与分类精度上均取得较好

的结果!且时间复杂度也较低!综合性能较强'例如在
U@2c@N<5

数据集上!本文方法获得
&

个特征基因

均不多于其余
)

种方法!分类精度高达
(*C)Ie

!略低于
U9"",

方法的
(HCI$e

'

表
;

!

各种算法在不同数据集上的特征基因个数和最优分类性能的实验对比

A#5*";

!

FC

D

"&,E"($#*+-($&#/$-G#**H,(0/-G#*

3

-&,$4E/-(0,GG"&"($0#$#/"$/G"#$%&"

3

"("(%E5"&#(0-

D

$,I

E#*+*#//,G,+#$,-(

D

"&G-&E#(+"

数据集
,-?

基因数 分类性能#
e

#S"

基因数 分类性能#
e

"#S

基因数 分类性能#
e

"#S"

基因数 分类性能#
e

U@2c@N<5 *$F( (&C&& & I$C$$ FI H)C)) & (*C)I

+1614 F%%%H H$C$% D I&CDF $% HFCFI I HFCFI

U24

A

FHH% H&CIF ) I&C$% $% *&C)I I HDC&&

?31=858@ $FI%% I$C(% & I&C*$ &( HHCF& D ($C$H

表
<

!

不同特征基因选择方法优分类性能和时间复杂度的实验对比

A#5*"<

!

FC

D

"&,E"($#*+-E

D

#&,/-(-G+*#//,G,+#$,-(#(0$,E"+-E

D

*"C,$

8

-G0,GG"&"($G"#$%&"

3

"("/"*"+$,-(

E"$4-0/

数据集
U9"",

基因数 分类性能#
e

#S"

基因数 分类性能#
e

ZSZS

基因数 分类性能#
e

本文方法

基因数 分类性能#
e

U@2c@N<5 F) (HCI$ & I$C$$ FH H(C%I & (*C)I

+1614 D HHC*$ D I&CDF D& *(CHI I HFCFI

U24

A

H ((C&D ) I&C$% )I H&CI$ I HDC&&

?31=858@ I) (IC%H & I&C*$ *( (FC$D D ($C$H

时间复杂度
C

$

5B

)

&

C

$

B

F

A61

A

A

&

C

$

B

F

&

C

$

HBA61

A

A

&

!!

由实验结果可知!基于信噪比与邻域粗糙集的算法能够选择出较少的特征基因!通过该方法获取的

基因数目均不高于
I

个特征基因!最少的只达到
&

个特征基因'在特征基因子集规模如此小的情况下!

本文方法在整体性能上均高于其他
)

种基因选择方法!从而证明基于信噪比与邻域粗糙集的算法能选

择出高信息含量的基因!同时也能减少了选择基因子集的冗余性'总之!本文算法能选出基因数量较少

且分类能力较强的特征基因子集!解决了基因表达谱数据高维数(高冗余问题!提高了分类模型的精度

和泛化能力'

(*(!

徐久成 等&基于信噪比与邻域粗糙集的特征基因选择方法



=

!

结束语

从
-#9

微阵列中选择分类能力且数量较少的特征基因子集是生物信息学领域研究的一个重要问

题'本文针对目前特征基因选择算法分类精度较差和时间复杂度较高的问题!提出了一种基于信噪比

与邻域粗糙集的特征基因选择方法'该方法分为两个过程!利用信噪比指标衡量基因的重要性!并划分

不同区间!以过滤无关基因%采用邻域粗糙集进行冗余基因的剔除'实验结果表明!该方法能够选择出

具有高分辨率且特征基因数目较少的基因子集!并且提高了算法的分类精度并且降低了时间复杂度'

本文提出的算法研究了单个特征基因类间区分度!在特征基因选择过程中考虑多个特征基因对分类的

联合贡献及如何提高算法时间效率将是下一步的研究工作'
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