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摘 要: 提出一种基于病毒协同进化微粒群的最小属性约简算法. 在算法中,进化在宿主与病毒种群之间协同进

行,通过满足约简分辨力不变条件的最优病毒种子复制操作产生病毒库,病毒通过感染操作在宿主种群完成横向局

部搜索,以提高算法局部精确解搜索能力; 同时通过删减操作完成自我更新,实现增加局部搜索范围的目的. 最后

对UCI数据集进行属性约简实验,结果表明该算法在搜索最小属性约简解方面优于其他进化算法,同时收敛速度及

寻优效率也有较大提高.
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Abstract: A minimum rough-set attribute reduction algorithm based on virus-coordinative discrete particle swarm

optimization(VCDPSO) is presented. In the algorithm, evolutions of the virus swarm are performed in coordination with the

particle swarm, and virus swarm keeps coordinative relations with the particle swarm by virus infection operations and best

virus seed extraction operation in order to improve the ability of local search of discrete particle swarm optimization(DPSO).

To enlarge the area of local search, the cut operator is introduced in the virus swarm’s self-renewal process. A proper fitness

function is defined and theoretical analysis and the experimental results on UCI dataset attribute reduction show that the

proposed method has better performance than other evolution attribute reduction algorithms, and the searching efficiency and

convergence rate for the global optimum are greatly improved as well.
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1 引引引 言言言

粗糙集理论 (RST)是用来描述不完整性和不确

定性问题的数学工具[1],近年来已被广泛用于机器学

习、模式识别等方面. 在粗糙集的各种应用中,属性约

简是粗糙集理论的核心问题之一. Wong[2]已经证明决

策表的最小属性寻找是一个NP难题,因此要设计一

个有效的最小属性约简算法是相当困难的.

传统的粗糙集属性约简算法都是基于启发式搜

索算法[3], 尽管算法易于实现, 计算速度快, 但求出

的解往往不一定是最小属性约简. 作为一类有效的

全局优化技术, 进化计算已被很多学者用于求解属

性约简问题[4-5], 并取得了相应的成果. 微粒群优化

算法[6-8]是近年来出现的一种新的群体智能优化算

法,由于其运算简单、易于实现且具有较强的全局收

敛能力和鲁棒性等优势, 目前已广泛应用于函数优

化、神经网络训练、TSP问题、类覆盖问题等领域.近

年来,微粒群算法在最小属性约简方面的应用也初见

报道[9-12], 如文献 [9]提出的基于量子粒子群的最小

属性约简算法; [10]提出的引入种子粒子自适应保护

策略的属性约简算法; [11]提出的免疫粒子群的最小
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属性约简算法以及 [12]提出的基于表现型共享多目

标粒子群属性约简算法等. 然而,由于离散微粒群算

法自身在最优解处的发散特性导致算法局部搜索能

力差,最终使得上述算法在寻求最小属性约简解效率

及收敛速度方面的能力大大降低.

受自然界病毒进化理论[13]的启发, 本文提出一

种基于病毒协同进化微粒群的最小粗糙集属性约简

求解算法 (VCDPSO).在算法进化过程中产生两个种

群: 宿主种群及病毒种群,两个种群之间通过最优病

毒种子注射操作以及病毒感染操作协同进化,利用宿

主种群的全局进化和病毒种群的局部进化动态结合

即可快速得到最小属性约简解. 将本文算法应用在

UCI标准数据的最小属性约简求解问题中,结果表明

本文算法同其他算法相比具有更高的寻优效率及更

快的收敛速度.

2 粗粗粗糙糙糙集集集最最最小小小属属属性性性约约约简简简问问问题题题描描描述述述

粗糙集理论是由Pawlak等人提出的用于描述不

完整性和不确定性的数学理论,该理论从新视角对知

识的概念进行了定义,并将知识看作是对论域的一种

划分. 为叙述方便,本文对粗糙集中的一些基本概念

做以下简单介绍.

一个决策表信息系统𝐿可表示为𝐿 = (𝑈,𝑅, 𝑉,

𝑓), 其中𝑈 = {𝑥1, 𝑥2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝑥𝑛}为有限非空对象集合,

称为论域; 𝑅 = 𝐶
∪

𝑈为属性集合, 其中, 𝐶和𝑈

分别为条件属性和决策属性集合; 𝑉 =
∪
𝑟∈𝑅

𝑉𝑟为属

性值集合; 𝑓 : 𝑈 ×𝑅 → 𝑉 为一个映射,它指的是𝑈中

每个对象的属性值.

设𝐵 ⊆ 𝐶,既可表示为一个属性子集,又可表示

为一个不可分辨关系 Ind(𝐵).不失一般性,设决策属

性𝐷仅为 1个,其取值范围为 1, 2, ⋅ ⋅ ⋅ ,𝑚,记𝑈/Ind(𝐷)

= {𝑌1, 𝑌2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝑌𝑚}, 其中𝑌𝑖 = {𝑥 ∈ 𝑈, 𝑓(𝑥,𝐷) = 𝑖},
𝑖 = 1, 2, ⋅ ⋅ ⋅ ,𝑚.

定义 1 设𝑋 ⊆ 𝑈为论域一个子集, 𝐵 ⊆ 𝐶为属

性子集, 𝑋关于𝐵的一个下近似集为

𝐵𝑋 = {[𝑥]𝐵 ⊆ 𝑋,𝑥 ∈ 𝑈}, (1)

其中 [𝑥]𝐵表示𝑈中所有与𝑥在 Ind(𝐵)关系下是等价

的元素组成的集合.

定义 2 设𝐵 ⊆ 𝐶, 对划分𝑈/Ind(𝐷)的𝐵-近似

精度为

𝛾𝐵 =

𝑚∑
𝑖=1

Card(𝐵𝑌𝑖)/Card(𝑈), (2)

其中Card( )表示集合的基数.

定义 3 设𝐵 ⊆ 𝐶, 若𝛾𝐵 = 𝛾𝐶 , 且不存在𝐴 ⊂
𝐵,使得𝛾𝐴 = 𝛾𝐶 ,则称𝐵为𝐶的一个属性约简 (相对

于决策属性𝐷). 条件 1要求约简不能降低系统的区分

力,即约简应该有与系统中全部条件属性相同的分辨

力; 条件 2要求在一个约简中不存在多余的属性. 所

有𝐶的属性约简的交集称为核,表示为Core(𝐶),它是

描述对象不可缺少的属性.

定义 4 设𝑅 = {𝐵1, 𝐵2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝐵𝑘}为条件属性𝐶

的所有属性约简集合,称𝑆为𝐶的最小属性约简,其

中𝑆满足Card(𝑆) =
𝑘

min
𝑖=1

Card(𝐵𝑖).

由上述定义可知,最小属性约简求解是一个带非

线性约束条件的组合优化问题,根据上述定义,问题

求解可描述如下:

minCard(𝐵);

s.t. 𝐵 ⊆ 𝐶, 𝛾𝐵 = 𝛾𝐶 ,∀𝑞 ∈ 𝐵, 𝛾𝐵/{𝑞} < 𝛾𝐵 . (3)

属性约简求解的复杂度随着决策表的增大呈指

数增长,符合条件的属性约简非常多,其中最小属性

约简也通常不唯一, 因此计算最小属性约简成为一

个NP难题.

3 求求求解解解最最最小小小属属属性性性约约约简简简的的的病病病毒毒毒协协协同同同进进进化化化微微微粒粒粒

群群群算算算法法法

3.1 离离离散散散微微微粒粒粒群群群算算算法法法描描描述述述

二进制离散微粒群算法是为解决组合优化问

题而提出的[9]. 设微粒群含𝐿个微粒,每个微粒相当

于𝑁维离散空间的一个活动点. 微粒 𝑖在时刻 𝑡的速

度、位置、个体最好位置以及全局最好位置分别用

𝒗𝑖(𝑡),𝒙𝑖(𝑡),𝒙
(𝑝)
𝑖 (𝑡),𝒙(𝑔)

𝑖 (𝑡)表示, 则微粒 𝑖速度和位置

的各维分量迭代公式如下[11]:

𝑣𝑖𝑗(𝑡+ 1) = 𝑤𝑣𝑖𝑗(𝑡) + 𝑐1𝑟1𝑗(𝑡)(𝑥
(𝑝)
𝑖𝑗 (𝑡)− 𝑥𝑖𝑗(𝑡))+

𝑐2𝑟2𝑗(𝑡)(𝑥
(𝑔)
𝑖𝑗 (𝑡)− 𝑥𝑖𝑗(𝑡)); (4)

𝑥𝑖𝑗(𝑡+ 1) =

⎧⎨⎩ 0, 𝜌 ⩾ Sig(𝑣𝑖𝑗(𝑡+ 1));

1, 𝜌 < Sig(𝑣𝑖𝑗(𝑡+ 1)).
(5)

其中: 𝑖 = 1, 2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝐿; 𝑗 ∈ {1, 2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝑁}为微粒编码
中分量的维数; 𝑟1𝑗(𝑡)和 𝑟2𝑗(𝑡)为 (0,1)上均匀分布的

随机数; 𝑤, 𝑐1和 𝑐2为权重及加速系数; 𝜌 ∼ 𝑈 [0, 1]为

(0,1)区间上均匀分布的随机变量; Sig()为 sigmoid函

数,本文取 Sig(𝑥) =
1

1 + exp(−𝑥)
[9].

3.2 病病病毒毒毒协协协同同同进进进化化化微微微粒粒粒群群群模模模型型型描描描述述述

根据病毒进化理论可知[13], 病毒是一种特有的

具有感染功能的生物,它能通过获得一个宿主个体基

因并感染给另一个体,使得该个体的部分基因发生相

应变化,进而改变该个体的进化信息,这种信息又通

过进化传递给下一代, 从而加速了生物的进化速度.

1996年, Kubota提出一种基于病毒进化理论的遗传

算法VEGA(virus co-evolution genetic algorithm),并成

功地用于求解旅行商问题、调度问题、弹道规划问题
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等,显示了求解NP-hard优化问题的优越性. 另外,文

献 [13]通过将病毒与粒子群结合提出了一个求解背

包NP问题的病毒微粒群算法,试验效果较好.受上述

病毒进化理论成功求解NP-hard问题的启发,以及考

虑到属性约简问题的特殊性,本文提出了一种求解最

小属性约简的病毒协同进化离散微粒群算法.

3.3 微微微粒粒粒编编编码码码表表表示示示以以以及及及适适适应应应值值值函函函数数数定定定义义义

对于粗糙集最小属性约简问题,它是一个带约束

条件的组合优化问题,因此将粒子的编码变成 0-1组

合优化形式.设Card(𝐶) = 𝑁 ,则粒子的编码表示为

𝑿 = {𝑥1, 𝑥2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝑥𝑁} ∈ {0, 1}𝑁 . (6)

其中: 1代表对应属性被选取, 0表示未被选取.

适应值函数即为优化的目标函数,好的适应值函

数定义可以保证所求的最优解满足属性约简的约束

条件,因此这里定义适应值函数为

𝑓(𝑋) =

⎧⎨⎩ 1/(𝑁 −𝑚+ 𝛾𝑋), 𝛾𝑋 < 𝛾𝐶 ;

1/(2𝑁 −𝑚+ 𝛾𝑋), 𝛾𝑋 = 𝛾𝐶 ;
(7)

𝑚 =

𝑁∑
𝑖=1

𝑥𝑖.

这样定义的目的是为了提升那些近似精度满足

属性约简分辨率不变条件的粒子亲和度,以防止由于

约简维数较低而近似精度不满足属性约简条件的微

粒成为最优,进而增大算法所求的最优解满足属性约

简约束条件的概率.

3.4 病病病毒毒毒编编编码码码及及及初初初始始始生生生成成成操操操作作作

根据病毒进化理论,病毒种子库是根据待求问题

的先验知识以及种群进化过程中较优个体总结得到

的对最优解的一个估计.特别地,对于带条件约束的

优化问题而言,病毒种子代表着可行解个体.由于以

往利用进化算法求解属性约简问题时,只考虑适应值

函数[4,9-12]的取值大小, 根据式 (3)可知, 所求得的最

优解不一定满足属性约简非线性约束的条件,即求得

的解不一定是属性约简. 因此考虑到属性约简问题的

特殊性,本文设其代表着一个近似精度满足属性约简

分辨力不变条件的粒子集合,以保证算法每一次求得

的最优解都满足属性约简分辨能力不变的约束条件.

对于求解最小属性约简问题,病毒种子定义为

𝑉 = {𝑣1, 𝑣2, ⋅ ⋅ ⋅ , 𝑣𝑁} ∈ {0, 1}𝑁 , 𝛾𝑉 = 𝛾𝐶 , (8)

即满足属性约简的第 1个条件:不降低系统分辨能力

的粒子作为病毒种子. 最优病毒种子是指其中满足

𝑉 𝑏 =
𝑉 𝑆
min
𝑚=1

𝑁∑
𝑖=1

𝑣𝑚𝑖 (9)

的病毒. 𝑉 𝑆为病毒种子库的大小.

本文算法中病毒的编码采用与粒子等长的编码

方案,编码中包含有通配符*,除此之外,其他的字符

统称为有效字符,也称粒子位. 由病毒体构成的集合

称为病毒体集合,记为Pop𝑉 ,大小为𝑀 . 病毒体生成

是由最优病毒种子通过复制概率𝑃copy进行复制操作

完成的,如图 1所示.

P
COPY

M

…

…

…

…

图 1 病毒的生成与复制更新操作

3.5 病病病毒毒毒感感感染染染操操操作作作

病毒感染操作是指利用病毒体的粒子位替换主

粒子体中相应的粒子位信息,从而产生新的主粒子个

体, 如图2所示. 病毒体集合中的每个病毒体都以概

率𝑃inf ect感染进化种群中的每个主粒子个体,如果某

主粒子个体感染后的适应值变优了,则用感染后的主

个体替换感染前的主个体.因此,病毒感染操作的本

质在于,用部分有效的 0-1组合模式替换属性约简多

个解对应的 0-1组合模式,如果替换后的解优于替换

前的解,则用替换后的解代替替换前的解.

P
infect

…

…

…

图 2 病毒感染操作

感染概率的值随着进化代数的增大而逐渐减

少,这样有助于进化粒子种群能在初始阶段进行大范

围的搜索,而在进化后期则进行小范围局部精确解的

搜索,具体公式设置如下:

𝑃 𝑖
inf ect = 𝑃max

inf ect − (𝑃max
inf ect − 𝑃min

inf ect) ∗ 𝑖/Iter (10)

其中: 𝑃max
inf ect为最大感染概率, 取 0.9; 𝑃min

inf ect为最小

感染概率, 取 0.1; 𝑖为当前迭代次数, Iter为总迭代次

数.

一个病毒个体可以感染若干个主粒子个体,每个

病毒个体都有一个适应值函数. 病毒个体的适应值是

用它所感染的主个体感染前后的适应值的变化来表

示,即代表该病毒的感染效果.假设病毒 𝑖所感染的主
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粒子个体集合为𝑈 , 𝑈中主粒子个体 𝑗被感染前后的

适应值分别表示为fit𝑝𝑗和 fit𝑝′𝑗 ,则病毒 𝑖的适应值为

fit𝑉𝑖 =
∑
𝑗∈𝑈

(fit𝑝𝑗 − fit𝑝′𝑗). (11)

该病毒的适应值体现了病毒本身的粒子位信息对进

化种群质量提升的效果.本文属性约简采用的是最小

化函数优化,因此 fit𝑉𝑖值越大,说明该病毒的感染效

果越好.病毒的生存时间用生命力来表现,第 𝑡 + 1代

的病毒个体 𝑖的生命力表示如下:

life𝑖,𝑡+1 = 𝛾 ∗ life𝑖,𝑡 + fit𝑉𝑖. (12)

𝛾为生命力递减率,这里取 𝛾 = 0.3.

3.6 病病病毒毒毒更更更新新新操操操作作作

病毒的生成与更新, 包括外部更新及自我更新,

外部更新是指当从进化种群中得到的最优病毒种子

发生变化时, 利用复制操作实现病毒库的重新生成

与更新; 自我更新是指病毒库本身根据进化的特征

进行病毒的自我进化,当某个病毒 𝑖的适应值小于零

时,则说明该病毒的感染能力在本代中降低,因此通

过对自身的裁剪操作使其便于完成更大局部空间的

开采;裁剪操作是指对病毒个体中的每个有效基因以

概率𝑃cut进行通配符代换,具体操作如图 3所示. 如

此操作可有效地细化该病毒个体的局部解空间的开

采能力. 当病毒生命力的值小于零时,说明该病毒的

感染活力已经丧失,需要利用最优病毒种子重新利用

图 1所示的复制操作实现该病毒体的外部更新.

P
cut

…

…

图 3 病毒裁剪操作

3.7 最最最优优优病病病毒毒毒种种种子子子注注注射射射操操操作作作

为保证算法每次求得的最优解都尽可能满足最

小属性约简式 (3)中分辨力不变的条件,本文采取最

优病毒种子注射机制,即利用最优病毒种子代替进化

种群中适应值最低的粒子的方式,以确保每一次种群

进化过程中都包含有最优病毒种子,最终使得所求得

的最优解满足属性约简条件.对于带约束条件的最小

属性约简优化问题,这样做可以保证每一代进化种群

中含有可行解的概率大大增加.

综上所述,本文提出的算法是通过最优病毒种子

对进化种群个体进行注射,再通过进化种群中得到的

满足病毒种子条件的最优个体通过复制操作对病毒

体集合进行修正和补充完成自我更新,使得进化种群

与病毒体集合库之间建立联系,协同进化,相互作用.

前者让病毒体集合帮助进化种群更好地进行局部解

空间的开采;后者希望进化种群通过最优病毒种子的

复制操作对其进行必要的改良. 同时进化种群与病毒

库又根据自身的规则进行自我进化, 实现良性循环,

最终加快本文算法对最小属性约简优化问题的求解.

3.8 病病病毒毒毒协协协同同同微微微粒粒粒群群群求求求解解解最最最小小小属属属性性性约约约简简简算算算法法法描描描述述述

具体算法流程如图 4所示.

X={1,1,    ,1 }
N

PopV0

DPSO

P infect

…

图 4 本文算法流程框架图

1) 算法参数初始化设定: 𝑖 = 0, 𝑃 copy, 𝑃Cut,

𝛾, 𝑃max
inf ect, 𝑃

min
inf ect, 𝑆warm𝑖微粒群集合, Pop𝑉𝑖病毒体

集合, 将𝑋 = {1, 1, ⋅ ⋅ ⋅ , 1𝑁}的粒子作为初始最优病
毒种子,利用复制操作完成病毒体集合Pop𝑉0的初始

化.

2)按照离散微粒群进化公式 (4)进化.

3)根据式 (5)进行微粒状态的计算.

4)计算当前最优解及每个微粒个体极值解.

采用以下操作完成病毒的进化:

1) 执行病毒的感染操作, Pop𝑉𝑖中的每个病毒

体以𝑃 𝑖
inf ect感染𝑆warm𝑖中的粒子. 记𝑆warm𝑖中被

感染后的子群个体为𝑈 , 计算感染前后粒子的适应

值,如果感染后的适应值更优,则用感染后的粒子代

替该粒子, 同时依式 (11)计算该病毒体的适应值, 如

果小于零,则利用𝑃cut进行自身裁剪操作.

2) 根据式 (12)计算病毒体的生命力, 如果小于

零,则通过复制操作进行外部的更新操作.

3)提取最优病毒种子,如果该最优病毒种子比当
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前的最优病毒种子更优,则进行替代并用新的种子以

一定的复制概率𝑃copy完成病毒体集合的外部更新;

否则,进行最优病毒种子的注射操作.

4)循环直到满足终止条件.

4 对对对比比比实实实验验验及及及结结结果果果分分分析析析

4.1 试试试验验验设设设置置置

将新算法同基于免疫的数据约简算法 (IM)[4],基

于DPSO的数据约简算法 (DPSO)[9], 基于种子粒子

DPSO的数据约简算法 (SDPSO)[10]以及基于多目标

的DPSO的数据约简算法 (MDPSO)[12]进行比较, 实

验数据取自UCI的实际数据,其中前 4个数据集规模

较小, 后 4个数据集规模较大, 具体设置如表 1所示.

本文算法 (VCDPSO)的参数设置如下: 迭代次数为

200,粒子群种群规模为 30, 𝐶1 = 𝐶2 = 1, 𝑉max = 5,病

毒体集合个数为 6, 初始感染概率为 0.7, 复制概率

为 0.75, 裁剪概率为 0.7; 其他算法参数设置如下: 加

速系数及惯性权重分别为𝐶1 = 𝐶2 = 1, 𝑉max = 4,种

群规模为 30,算法终止条件为迭代次数 200, IM算法

的变异概率为 0.1, 所有实验均在Matlab7.0下实现.

为了消除随机影响, 取 20次实验后的算法得到的最

优解统计结果进行比较, 其中最小属性约简概率表

示 20次运算中获得预定决策表最小属性约简的次数.

表 1 实验中所用的数据集及其特征

Dataset Attribute Class Size

Tic-tac-toe 9 2 958

Votes 16 2 435

Lymphography 18 4 148

Mushroom 22 2 1 000

Soybean-small 35 4 47

Soybean-Large 35 19 306

Lung 56 3 32

DNA 57 3 1 000

4.2 求求求解解解最最最小小小属属属性性性约约约简简简性性性能能能对对对比比比实实实验验验

为了测试本文算法在处理数据集最小属性约简

的优化性能,将 5种基于进化的属性约简算法应用在

上述数据集中,计算各个算法得到的最小属性约简概

率以及约简属性数的最小值、最大值、平均值, 并显

示在表 2和表 3中.

如表 2所示, 通过对Tic-Tac-Toe数据集属性的

约简可以看出, 基于 IM以及传统DPSO的属性约简

算法由于采用不适当的适应值函数定义, 使得其

所求的最优化解与最小属性约简优化问题的解不

等价, 因此无法保证所求的最优解本身是一个属性

约简. 如 IM和DPSO算法所求的长度为 7的属性集

合, 虽然基数最小但解本身并不满足属性约简的条

件,即不是一个可行解. 由于本文采用的适应值函数

设计合理,保证了算法所求的最优解至少满足属性约

表 2 各种算法求解小型数据最小属性约简解的性能比较

Dataset Algorithm Max Mean Rate Min

Tic-Tac-Toe

IM 7∗ 7∗ 0 7∗

DPSO 7∗ 7∗ 0 7∗

MDPSO 8 8 100 8

SDPSO 8 8 100 8

VCDPSO 8 8 100 8

Votes

IM 8 8 0 8

DPSO 8 8 0 8

MDPSO 12 10.43 10 0∗

SDPSO 11 9.35 75 9

VCDPSO 10 9.2 80 9

Lymphography

IM 7 7 0 7

DPSO 7 7 0 7

MDPSO 7 6.94 5.56 6

SDPSO 7 6.77 22.22 6

VCDPSO 7 6.50 50 6

Mushroom

IM 3 2.65 5 1

DPSO 3 2.45 0 2

MDPSO 3 2.26 10.53 1

SDPSO 2 1.05 94.74 1

VCDPSO 1 1 100 1

表 3 各种算法求解大型数据最小属性约简的解性能比较

Dataset Algorithm Max Mean Rate Min

Soybean-Small

IM 8 7.1 0 7∗

DPSO 8 6.6 0 7∗

MDPSO 7 6.3 27 8

SDPSO 4 2.3 75 8

VCDPSO 2 2 100 8

Soybean-Large

IM 14 13.1 0 11

DPSO 14 12.65 0 8

MDPSO 14 12.70 13.41 0*

SDPSO 12 9.65 55 9

VCDPSO 11 9.5 60 9

Lung

IM 13 11 0 8

DPSO 13 11.95 0 7

MDPSO 13 12 10 6

SDPSO 6 5.30 15 6

VCDPSO 6 4.8 25 6

DNA

IM 12 11.37 0 10

DPSO 12 11 0 2

MDPSO 12 11.25 0 1

SDPSO 8 8 0 1

VCDPSO 7 7 100 1

简的条件,且通过病毒感操作的限制使算法获得最小

属性约简结果的概率大大增加. 对于Lymphography

和Mushroom两个数据集而言,由于其结构相对复杂

且属性较多, 其他 4种算法的属性约简性能有所下

降.本文算法由于采用最优病毒种子的注射以及病毒

横向感染机制,保证了种群所求最优解的可行性,最

终使得算法所求的最优解满足最小属性约简条件的

可能性大大提高.

由 表 3可 知, 本 文 算 法 针 对 Soybean-Small,
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Soybean-Large, Lung和DNA四个大中型数据集属性

约简的寻优概率分别为 100%, 60%, 25%和 100%. 而

基于 IM和DPSO的属性约简算法对于这 4个数据集

没能找到最小属性约简结果, MDPSO和 SDPSO算

法虽然在前 3个数据集以一定概率找到了最小属性

约简, 但对于DNA数据集而言没能在有限的迭代次

数找到最小属性约简解. 从实验结果可以看出, 对

于大中型属性集合数据集最小属性约简求解的性

能,本文算法无论从最大值、平均值以及求解的成功

概率都远远大于其他进化算法, 尤其对于 Soybean-

Small和DNA数据集的优化,所求最小属性约简的概

率达到了 100%.

为更直观地显示基于 SDPSO, MDPSO以及本文

算法求解最小属性约简的收敛情况,图 5展示了 3种

DPSO算法对Vote, Mushroom, Soybean-small及DNA

数据集求解的收敛效果. 从图5中的收敛结果可以

看出, 本文建议的基于病毒协同离散微粒群优化的
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图 5 3种进化算法求解属性约简收敛情况对比

最小属性约简算法收敛能力要优于其他两种基于

DPSO的属性约简算法,这是由于本文算法通过在满

足属性约简分辨力不变条件的病毒种子中提取病毒

体, 并对进化种群进行感染, 进而提高了DPSO算法

在最优解附近的局部精确解搜索能力.

4.3 复复复制制制概概概率率率对对对算算算法法法寻寻寻优优优性性性能能能的的的影影影响响响

复制操作对于改善算法的局部精确解搜索能力

起着十分重要的作用, 因此为考察本文算法中复制

概率对寻求最小属性约简性能的影响, 取 30个初始

种群, 将复制概率设置为 [0.1,1]范围, 步长为 0.1, 试

验数据为Lung, Votes两个数据集,算法的其他设置同

上,实验结果如图 6所示. 从实验结果可以看出,本文

算法寻求最优解的概率随着复制概率的增大呈上升

趋势,这是由于复制概率的增加,病毒库中的病毒汲

取最优病毒种子的信息增多,因此在最优病毒种子附

近的局部搜索功能更加精确,这恰恰弥补了DPSO算

法在最优解附近局部搜索能力不足的缺陷.如果最优

解附近未能发现更优结果,则可以利用删减操作进行

更大范围的搜索. 通过实验可以看出,对于本文算法

而言,复制操作应该设置的大一些,建议在 [0.75,0.9].
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图 6 最优解寻优能力随复制概率变化关系

5 结结结 论论论

本文提出了一种基于病毒协同微粒群进化的最

小属性约简问题求解算法. 该算法通过产生的病毒种

群和宿主种群的协同进化来完成对解空间的全局探

索和局部开采. 将算法应用在UCI数据集的属性约简

中,实验结果表明本文算法能够以较高概率寻求到最

小属性约简解,稳定性强,并且算法的收敛速度和效

率较其他算法也有明显提高. 需要指出的是,为了简

化,本文算法没有应用约简核,如果应用约简核,可将

求解后的约简核作为最优病毒种子,进行相应的最小

属性约简求解.
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