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摘#要" 基因检测技术运用至今已积累大量来自不同平台的数据(针对传统数据分类模式难以在不同平台间进行

有效迁移的问题(提出一种基于层级规则树的基因表达数据分类算法 E6AMK& 设计数据转换与规则预筛选策略(

实现算法的快速挖掘(以解决由跨平台特性所带来的大规模数据问题& 在真实基因表达数据集上的实验结果表

明(相对 E6KHU算法)H!Q6M4-算法(E6AMK算法能够有效提高分类精度&
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"+概述

人的精神状况)行为偏好由先天基因组与外界

刺激共同决定
*'6%+

& 基因检测技术的发展使得从全

基因组表达水平定量检测基因转录产物 'M%:得

以实现& $基因
0

'M%:

0

蛋白质%为基因表达过

程(可以通过分析 'M%:数据来研究发生变化的基

因表达& 运用机器学习方法对基因表达数据进行研

究(对医学临床诊断具有重要的参考意义& 但不同

于普通的分类问题(由于伦理和法律方面的约束与

潜在风险(在医学诊断中对基因表达数据进行研究

的目标是得到精确且可解释的分类机制& 机器学习

领域主流的 H!Q

*++

)神经网络
*!+

等方法对数据具有

很强的拟合能力(但其结果的可解释性较差(应用于

医学诊断领域存在一定局限&

针对上述问题(有学者将关联规则引入到分类

问题中& 文献*"+提出 &5:算法(其挖掘基因数据

间的关联规则并用于分类& 基于关联的分类规则具

有直观的可解释性(但其在高维基因数据上会产生

大量的冗余规则(且其规则挖掘与分类器构建为两

阶段算法(导致即使有巨量规则(仍会有大量样本未
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被分类器所覆盖& 文献**+从样本覆盖的角度出发(

提出一种 K"(6E 算法(其以样本枚举的方式挖掘可

以交叉覆盖到全部样本的多个规则组(以进行分类

器构建& 以上算法在数据预处理阶段需将连续的基

因表达水平值离散化(即根据阈值的大小将基因表

达水平值划分为激活态和抑制态& 跨平台基因表达

数据的特点是各平台的样本具有相同的特征和标

签(但由于平台的特性(数据值之间存在尺度差异(

因此不同平台间的阈值也不同(导致已有分类模式

只适用于单一平台&

受 E6KHU分类模式中$相对表达反转%概念
*$+

的

启发(本文设计一种层级规则树!A0+,=,8C2 M)#+K,++(

AMK"分类模式& 传统有监督学习算法推广到基因表

达数据领域时(一般通过基因选择和关联规则发现

% 种方式
*)6'&+

& AMK分类模式将上述 % 种方式进行结

合(基于基因间相对表达反转的特性(设计相应的数

据转换和规则预筛选策略(进行迭代式分类规则挖

掘(以提高跨平台基因表达数据挖掘的效率&

!+跨平台分类模式

!P!+最高得分对

文献*''+提出一种最高得分对!K"( H8",0./ U=0,(

KHU"算法(该算法是纯数据驱动的机器学习方法(

无需使用者设定参数(避免了精确调整参数所带来

的过拟合问题& KHU分类器的出发点是不同基因表

达水平之间的相对差异性(即寻找事件 00

"

20

F

1

!0

"

!0

F

"代表基因 "!F"的表达值"在不同类样本中

发生概率显著不同的那些标志性基因对 ! "( F"&

KHU算法关注事件00

"

20

F

1在每一类样本中发生的

概率 &

"F

!2

B

"(其公式定义如下,

&

"F

!2

B

" -A5*F00

"

20

F

1J-2

B

1

其中(2

B

为样本类别(此处仅考虑二分类问题(B-

0&(' 1& 用
&

"F

代表每一个基因对 ! "( F"的得分(

&

"F

- &

"F

!2

&

" /&

"F

!2

'

" (以得分最高的基因对作

为分类器的判定依据& 基因数据具有高维度特性(

上万个基因组合出的基因对的数量是亿级(因此(有

可能出现得分一致的基因对& 如果出现这种情况(

KHU算法会计算第 % 个评分指标(即平均排序差(以

选取唯一的最高得分对&

KHU算法理论上可以作为跨平台分类模式的基

础(但以单个基因对作为全部样本的分类模式过于

简单& 有研究者基于机器学习集成思想(以 KHU作

为基分类器(提出改进的 E6KHU算法(但仍难以拟合

复杂的数据分布&

!P&+层级规则树

从规则构成的角度出发(以基因对!"(F"之间表

达值反转为基础的分类模式(是由 % 个独立的分类规

则0 2"(F 3

0

2

B

1)0

1

2"(F 3

0

2

B

1!B-0&('1"所

构成(其中( 2"(F 3代表00

"

20

F

1(

1

2"(F 3代表

00

"

)

0

F

1&

本文提出的层级规则树以支持度!%6&&"和置信

度!7*':"作为规则兴趣度的度量& 支持度和置信度

是传统关联规则挖掘中的度量标准(现已扩展到分

类规则挖掘中& 给定一个数据集 @(, 为数据集样

本(R和 J为样本属性(对于分类规则 R

0

J(%6&& 和

7*':公式定义分别如下,

%6&&!R
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以表 ' 中的数据分布为例(有,
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表 !+数据分布示例

特征 标签 样本数量

2"(F 3

2

&

'

'

2

'

'

%

1

2"(F 3

2

&

'

+

2

'

'
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##可以看出( 2"(F 3)

1

2"(F 3这 % 个分类规则

基于完全不同的样本子集而得出(两者之间并不存

在关联关系& 有可能其中一个规则具有很强的分类

能力(而另外一个规则没有参考价值& 将两者相结

合进行衡量(会限制分类器对数据的拟合能力& 基

于此(本文以其中的单个规则为基础(建立一种层级

规则树分类模式&

层级规则树首先对置信度最高的规则特征

2"(F 3所覆盖的样本进行有效分类(对于剩余样本

!特征
1

2"(F 3所覆盖的样本"(寻找更精确的新规

则!如 27(, 3"作为分类依据(迭代挖掘直至样本集

中的样本为空或小于设定阈值& 后续规则形式可解

释为0

1

2"(F 3

2

27( , 3

0

2

B

1( 0

1

2"( F 3

2

1

27(, 3

2

2$(:3

0

2

B

1(2& 如图 ' 所示(在预测

样本类别时(以挖掘出的顺序作为优先级依次使用

多个分类规则(构成层级规则树分类器 2H

AMK

&

$%
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图 !+层级规则树示例

##上述过程是 AMK分类模式在二分类问题中的

应用(在解决多分类问题时(采用如下方式,

给定一个多分类标签 2-02

&

(2

'

(2(2

B/'

1(将

多分类问题分解为 B个二分类问题(即02

&

( 02

&

1(

02

'

( 02

'

1(2( 02

B/'

( 02

B/'

1(由此得到 B个

AMK分类器& 若 B个分类器预测结果无冲突(则输

出此唯一类别#若存在分类器冲突(则选择缺省类

!样本中的多数类"作为最终结果&

!P$+>#GY-算法

集成学习是一种通用的机器学习策略(与具体

的算法模型无关(其利用多个弱分类器进行集成以

提升分类器的最终效果
*'%+

& 常用的集成学习方法

有 O=//0./) O"">*0./(以及由两者衍生出的随机森

林):F=O"">*);59K等& 为提升分类器在跨平台基

因表达数据集上的泛化能力(本文借鉴 O=//0./ 的思

想(以 AMK作为基分类器进行集成学习(得到

E6AMK算法& 从训练集中随机去除小部分样本(对

多个基分类器 2H

3

进行 #次重复训练(构成分类器

O

E /AMK

(对 #个基分类器的预测结果进行无权投票(

将得分最高的类别作为样本的最终预测类别并输

出& 设 L

.+D

是等待预测的样本(待预测样本类别为

2-02

&

(2

'

(2(2

B/'

1(则分类器 O

E /AMK

定义如下,

O

E /AMK

!L

.+D

" -=,/'=P

2

"

#

3-'

C!2H

3

!L

.+D

"(2" !+"

C!2H

3

!L

.+D

"(2"函数定义如下,

C!2H

3

!L

.+D

"(2" -

'(2H

3

!L

.+D

" -2

&(

{ 其他
!!"

&+快速挖掘算法

在大规模基因表达数据集中(快速挖掘算法基于

相对偏移表!M+#=*0G+HC0I*0./ K=O#+(MHK"实现规则预

筛选(以避免对规则空间进行暴力搜索& 用 N6A的

矩阵 7表示数据集(基因表达数据样本数量为 N(每

个样本记录的基因!即特征"值的数量为 A& 算法首

先对矩阵7进行数据转换(然后构建MHK进行规则预

筛选(从候选集中选择得分最高的分类规则(删去该

规则所命中的样本(最后迭代构建层次规则树& 完整

的层次规则树挖掘算法 5)0#FAMK描述如下&

算法 !#5)0#FAMK算法

输入#数据集 7(最小支持度
%

(候选组数量 B

输出#分类器 2H

'$9=*=&".G+,*!M" #

%$DC0#+ M

)

%6

$

F"

+$MHK-M+#=*0G+HC0I*K=O#+!M" #

!$&=. -;+*&=.F0F=*+>!K('" #

"$

%

-;+*K"(!MHK(&=.(

$

" #

*$0I

%

4 -%BTT*C+.

$$0.>+,*

%

0.*" &T#

)$I",+=8C F

!

MF"

($0IF >=*0>I0+>

%

*C+.

'&$F+#+*+F I,"'M#

''$+#>+

'%$O,+=E

'+$H+*'=J",0*2 8#=>>"I,+'=0. M=>F+I=)#*8#=>>"I&T$

5)0#FAMK算法的时间复杂度和其在数据集 7上

的迭代效率有关& 在最佳情况下(迭代一次算法终

止(即 AMK算法为一层(算法时间复杂度为 S!BN"&

在最差情况下(迭代
'

%

次算法终止(算法时间复杂度

为S

' .

%

%

%

( )BN

(此时最小支持度
%

决定了时间复杂

度(

%

的理论取值范围为
'

N

([ ]' (

%

值越小(算法复杂

度越高(取最小值
'

N

时算法复杂度为 S!BN

%

"&

&P!+数据转换

对于以基因对表达反转为基础的分类模式(基

因表达数据上有意义的是各基因之间表达值的大小

关系(而非单个基因的表达值& 因此(在 5)0#FAMK

算法的第 ' 行(-"?"2*';$5?!7"把记录基因表达值

的矩阵转换为基因序列矩阵(以此作为 AMK分类模

式挖掘算法的基础& 具体地(将矩阵 7中每一个样

本的基因表达值和基因名组合成一个二元组(对每

个样本内的 A个二元组(以基因表达值为键进行排

序(删去二元组中的基因表达值(从而将样本转换为

由基因名构成的有序序列(该过程如图 % 所示&

图 &+数据转换示例

)%
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&P&+相对偏移表

解决分类问题的关键是发现在不同类样本中表

现差异最大的基因表达模式(并对其进行高效率的

挖掘& 为避免在高维度)大样本的跨平台基因表达

数据集中进行暴力搜索(减小规则搜索空间(本文在

数据转换的基础上设计一种相对偏移表 MHK(以进

行规则预筛选& 具体过程如下,

'"计算正)负类样本特征& 根据式!""计算样本

的 A个基因在矩阵 7正类样本 2

&

中的总得分值

(7*5$

2

&

<

(根据总得分值对 A个基因由高到低排序(将

排序后得到的基因序列定义为正类样本特征 1A&

同理可以获取负类样本特征 1N&

(7*5$

2

&

<

-

"

,

!

2

&

C!,(<" !""

%"根据式!*"计算每个基因 < 在正类样本特征 1A

上相对于负类样本特征1N中的相对偏移量-3%

<

&

-3%

<

-C!1A(<" /C!1N(<" !*"

+"对 A个基因按照偏移量得分值进行排序(得

到的基因序列即为相对偏移表 MHK& 假设在数据矩

阵 7上得到正类样本特征 1A-,"7$F)负类样本特

征 1N-,F$7"(则计算的相对偏移量 -3%

<

如表 % 所

示(最终求得相对偏移表 @(>-"7,$F&

表 &+相对偏移量示例

基因 -3%

<

" /+

F +

7 /'

, &

$ '

&P$+层级规则树挖掘

利用相对偏移表 MHK进行规则预筛选(目标是

找到在不同类中相对表达反转的基因对! "(F"& 令

L为负类样本特征 1N相对于正类样本特征 1A向前

偏移最多的基因(Q为 1N相对于 1A向后偏移最多

的基因(则基因对!L(Q"有极大概率在不同类样本上

完成相对表达反转& 向前)向后偏移最多的基因分

别位于相对偏移表 >的首)尾位置& 因此(为了提高

算法的稳定性(本文从相对偏移表首)尾各取出 B个

基因组合为候选基因对 2"'!算法 ' 中的第 ! 行"(

并从中选取置信度最高的基因对作为目标分类规则

!算法 ' 中的第 " 行"&

在每一层寻找分类规则
'

的具体过程如下,

'"从相对偏移表 MHK的首)尾各随机取出 B个

基因(按照位置对应组合为 B个候选基因对&

%"每一个候选基因对 ! "(F"可以产生 ! 个分

类规 则, 0 2"( F 3

0

2

&

1 ( 0 2"( F 3

0

2

'

1 (

0

1

2"(F 3

0

2

&

1 (0

1

2"(F 3

0

2

'

1 & 从中选取置

信度得分最高的作为基因对 ! "(F"的唯一分类规

则(共生成 B个候选分类规则&

+"从B个候选分类规则中选取置信度得分最高

且满足最小支持度
%

的规则(作为目标分类规则
'

&

将分类规则
'

加入层次规则树分类器中(从训

练数据集上删去被分类规则
'

前项所命中的样本(

重复算法 ' 的第 + 行 0第 '% 行(直至剩余样本数量

小于最小支持度
%

(将剩余样本中的多数类作为层次

规则树分类器中的缺省类&

$+实验结果与分析

为验证本文分类模式的性能(从 %&5<上获取

多个平台的基因数据集作为原始实验数据(进行仿

真对比与分析(多个数据集所共有的标签是性别与

年龄&

$P!+数据预处理

原始基因表达数据样本的维度为 %& **&(在这

些属性上存在很多缺失值& 由于这些样本来自不同

的 ;UT平台(各样本上缺失值的数量与位置不同(

因此需要找到缺失值最少的样本与维度& 本文受数

据库搜索方法 ,0((#+J"0.

*'++

的启发(使用类似的方法

进行缺失值数据的消除& 首先将样本及其维度根据

%:值的数量从高到低分别进行排序(然后记录维度

映射表& 初始化一个空矩阵(迭代扩展行和列(找到

最大的无缺失样本矩阵& 经过数据清洗后(最终可

以得到无缺失值的 % 个样本集(数据分布如表 + 所

示& 其中(性别数据集来自 $ 个平台,;UT'&"")(

;UT*'&%(;UT*))!(;UT!'++(;UT*(!$(;UT*!)&(

;UT"$&#年龄数据集来自 * 个平台, ;UT'&"")(

;UT*'&%(;UT*))!(;UT*(!$(;UT*!)&(;UT"$&&

表 $+基因表达数据集信息

数据集 样本数量!正8负" 平台数量 特征数量

性别 " $%(!Q=#+"8" &$$!4+'=#+" $ '+ )$*

年龄 ( %*'!3")./"8+ "&%!?#F" * '% $*+

$P&+实验设置

性别数据集的 % 个标签为 Q=#+)4+'=#+(在数据

预处理阶段(去除两性分别独有的基因特征(以男

性)女性所共有的基因作为样本特征& 年龄数据集

的正)负类标签为 3")./)?#F(由于年龄是连续的数

值(年龄数据集对 ?#F 标签的定义是年龄大于 *& 岁

的人群&

实验中的对比算法为本文 E6AMK算法)E6KHU

算法
*$+

)H!Q6M4-算法
*++

& 实验分为 % 组,

(%



####### 计#算#机#工#程 %&'( 年 $ 月 '" 日

实验 !#% 个数据集上的无平台信息实验&

实验 &#% 个数据集上的平台迁移实验&

本文自行从 %&5<获取并整合实验数据(无训

练集与测试集的分别& 对于第 ' 组无平台信息实

验(训练集与测试集按 )8% 的比例进行无偏划分#对

于第 % 组平台迁移实验(将源平台作为训练集)目标

平台作为测试集& 对于 5)0#FAMK算法中的 % 个自

定义参数(最小支持度
%

设定为 %&SN(候选基因对

数量B为 "&& 用于集成的层级规则树数目#设定为

+(对比算法 E6KHU中的 #值也为 +&

$P$+结果分析

在无平台信息实验中(图 +)图 ! 分别为性别)年

龄 % 个数据集上各算法的准确度随样本量的变化情

况& 由图 +)图 ! 可以看出(在类均衡的性别数据集

上(E6AMK算法与 E6KHU算法均优于无法消除平台

差异性的 H!Q6M4-算法#在类不均衡的年龄数据集

上(E6AMK算法的稳定性与准确性相比其他算法均

具有较大优势& 图 ")图 * 分别为性别)年龄 % 个数

据集上各算法的 &UB运行时间随样本量的变化情

况& 由图 ")图 * 可以看出(相比其他 % 种算法(

E6KHU算法效率较差(难以应对大规模数据集& 表 !

所示为 % 个数据集上最大样本量时各算法的准确度

对比&

图 $+实验 ! 中各算法在性别数据集上的准确度对比

图 %+实验 ! 中各算法在年龄数据集上的准确度对比

图 *+实验 ! 中各算法在性别数据集上的运行时间对比

图 R+实验 ! 中各算法在年龄数据集上的运行时间对比

表 %+实验 ! 中各算法在最大样本量时的分类精度对比

数据集
分类精度

E6AMK E6KHU H!Q6M4-

性别 &$("& &$(!' &$)&*

年龄 &$(+! &$$"+ &$*%$

##对于平台迁移实验(表 " 所示为性别)年龄 % 个

数据集上各算法的准确度对比(其中(每个数据集上

准确度最高的值用加粗标出& 由表 " 可以看出(该

实验的结论与无平台信息实验基本一致&

表 *+实验 & 中各算法的分类精度对比

数据集 源平台 目标平台
分类精度

E6AMK E6KHU H!Q6M4-

性别

;UT'&"") ;UT*))! &$)!+ "$'(& &$$((

;UT*!)& ;UT!'++ "$(%( &$(!+ &$"")

;UT*))! ;UT!'++ &$('& "$(&* &$"$"

年龄

;UT*(!$ ;UT*!)& "$)&) &$"*) &$*')

;UT'&"") ;UT*!)& "$)&R &$"*' &$*&+

;UT*(!$ ;UT'&"") "$)R( &$*+! &$*$!

$P%+生物学解释

生物的衰老过程和某些基因表达水平的变化

有关
*'!+

& 本文对年龄组实验中 E6AMK分类器上的

如下分类规则进行生物学分析,

<I<4%:'$ 2:TW5A'(*C+. 3")./$

<I5&?MT' 2&?L'$(*C+. 3")./$

<I5&?MT'

)

&?L'$ =.F QM:H 2 @%4$"9(

*C+. ?#F$

&+
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:TW5A' 与 9%: 烷基化损伤修复机制有

关
*'"+

& 文献*'*+研究表明(:TW5A' 在胚胎干细胞

转录网络中扮演着核心角色& <4%:'$ 由巨噬细胞

产生(具有抗病毒活性(文献*'$+发现其和细胞凋亡

相关& 文献*')+在 &-UAB=*C 家族数据集上的研

究结果也表明(<4%:'$ 的表达水平和年龄有关&

&?L'$ 则 与 生 物 的 新 陈 代 谢 功 能 相 关
*'(+

&

5&?MT' 编码的蛋白质是转录辅阻遏物(目前尚未

发现 5&?MT' 在生物衰老方面的相关特性&

%+结束语

传统分类模式在跨平台基因表达数据平台间难

以有效迁移& 为此(本文提出一种基于层级规则树

的 E6AMK算法& 针对由跨平台特性所带来的大规

模数据问题(设计与分类模式相切合的数据转换和

规则预筛选策略& 同步进行规则挖掘与分类器构

建(以解决规则冗余与样本覆盖等问题& 在真实基

因表达数据集上的实验结果验证了 E6AMK算法的

可行性与高效性& 本文所提出的数据转换与规则预

筛选策略能够为相关的数据集挖掘工作提供一种新

思路& 下一步考虑将 E6AMK算法应用到连续数值

型跨平台数据集中(以进行数据分类&
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