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摘 要： 在粗糙集核属性的基础上，融合小生境免疫优化提出一种决策属性约简方法．将核属性参数作为抗体
编码的先验信息，通过疫苗自适应提取算法对抗体群接种疫苗，提高抗体群多样性及稳定性．为降低属性约简的计算
复杂度，引入属性集合的分类近似标准作为免疫优化的亲和度，采用小生境免疫共享机制动态调整抗体群的亲和力，

提高算法局部搜索能力．通过免疫记忆算子操作促使优良个体的保存，在保证收敛速度的同时具有较强的全局和局部
寻优能力．通过滚动轴承故障诊断及ＵＣＩ数据集的属性约简实验，显示本算法在属性约简精度和效率方面具有较好效
果．

关键词： 粗糙集；核属性；小生境；免疫共享；属性约简

中图分类号： ＴＰ１８２ 文献标识码： Ａ 文章编号： ０３７２２１１２（２０１４）０８１５４５０６
电子学报ＵＲＬ：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｊｏｕｒｎａｌ．ｏｒｇ．ｃｎ ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０３７２２１１２．２０１４．０８．０１３

ＡｔｔｒｉｂｕｔｅＤｅｃｉｓｉｏｎＲｅｄｕｃｔｉｏｎＭｅｔｈｏｄＢａｓｅｄｏｎ
ＨｙｂｒｉｄＲｏｕｇｈＳｅｔｓａｎｄＮｉｃｈｅＩｍｍｕｎｅＯｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ

ＸＵＸｕｅｓｏｎｇ１，２，ＣＨＥＮＲｏｎｇｙｕａｎ１
（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＣｏｍｐｕｔｅｒａｎｄＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ＨｕｎａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｏｍｍｅｒｃｅ，Ｃｈａｎｇｓｈａ，Ｈｕｎａｎ４１０２０５，Ｃｈｉｎａ；
２．ＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＳｙｓｔｅｍａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔＣｏｌｌｅｇｅ，ＮａｔｉｏｎａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＤｅｆｅｎｓｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，Ｃｈａｎｇｓｈａ，Ｈｕｎａｎ４１００７３，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｏｎｔｈｅｂａｓｉｓｏｆａｎａｌｙｚｉｎｇｔｈｅｒｏｕｇｈｓｅｔｔｈｅｏｒｙａｎｄｉｍｍｕｎｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｔｈｅｏｒｙ，ａｈｙｂｒｉｄａｔｔｒｉｂｕｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎａｌｇｏ
ｒｉｔｈｍｉｓｐｒｏｐｏｓｅｄｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｎｈａｎｃｅｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｓｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅａｎｔｉｂｏｄｉｅｓｇｒｏｕｐ，ｔｈｅａｔｔｒｉｂｕｔｅｋｅｒｎｅｌｐａｒａｍｅｔｅｒ
ｉｓｔａｋｅｎｉｎｔｏａｎｔｉｂｏｄｉｅｓｃｏｄｉｎｇ．Ｔｈｅｎｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｓｖａｃｃｉｎａｔｅｄｓｔｏｃｈａｓｔｉｃａｌｌｙｔｈｒｏｕｇｈａｂａｃｔｅｒｉｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎａｌｇｏｒｉｔｈｍ．Ｔｈｅａｐｐｒｏｘｉ
ｍａｔｅｑｕａｌｉｔｙｉｓｔａｋｅｎａｓｔｈｅａｆｆｉｎｉｔｙｆｕｎｃｔｉｏｎｏｂｊｅｃｔｉｏｎ，ｗｈｉｃｈｉｓｉｎｏｒｄｅｒｔｏｒｅｄｕｃｅｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆｔｈｉｓａｌｇｏｒｉｔｈｍ．Ａ
ｎｉｃｈｅｉｍｍｕｎｅｓｈａｒｉｎｇｍｅｃｈａｎｉｓｍｉｓｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄｉｎｔｈｅｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｓｓ，ｗｈｉｃｈｃａｎｄｙｎａｍｉｃａｌｌｙａｄｊｕｓｔｔｈｅａｆｆｉｎｉｔｙｏｆａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ
ａｎｄｉｍｐｒｏｖｅｔｈｅｌｏｃａｌｓｅａｒｃｈｉｎｇａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．Ｔｈｒｏｕｇｈａｌｌｔｈｅｓｅｏｐｅｒａｔｏｒｓｔｏｐｒｏｍｐｔｔｈｅｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅｓｐｅｅｄａｎｄｋｅｐｔｔｈｅ
ｂａｌａｎｃｅｏｆｇｌｏｂａｌａｎｄｌｏｃａｌｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ．ＴｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅｒｏｌｌｉｎｇｂｅａｒｉｎｇｆａｕｌｔｄｉａｇｎｏｓｉｓａｎｄＵＣＩｄａｔａｓｅｔｓｒｅｄｕｃｔｉｏｎｈａｖｅｉｌ
ｌｕｓｔｒａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅａｌｇｏｒｉｔｈｍｈａｓｏｕｔｓｔａｎｄｉｎｇａｄｖａｎｔａｇｅｓｉｎｐｒｅｃｉｓｉｏｎａｎｄｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ｒｏｕｇｈｓｅｔ；ｉｍｍｕｎｅｓｈａｒｉｎｇ；ｃｌｏｎｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ；ｎｉｃｈｅ；ａｔｔｒｉｂｕｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎ

１ 引言

粗糙集（ＲｏｕｇｈＳｅｔ）理论是 ＰａｗｌａｋＺ［１］教授于 １９８２
年提出的一种能够定量分析并处理不精确、不完整信息

的数学工具．基于粗糙集的研究主要集中在属性约简、
规则获取及智能算法等方面，而属性约简中求出所有约

简与求最小约简是典型 ＮＰ难问题，其计算复杂度会随
着属性个数的增加而呈指数增加［２］．为此大多数研究学
者退而求其次，提出各种算法来求解次优约简．文献［３
～５］从信息论角度阐述了粗糙集属性约简方法并取得

一定成效．另有学者在属性约简过程中引入启发式信
息，采用数学规划及相对约简方法来减低约简的复杂

度，提高约简效率［６～９］．近年来，文献［１０］提出了基于免
疫克隆优化的粗糙集约简；文献［１１］提出基于邻域粒化
和粗糙逼近的数值属性约简；文献［１２～１５］结合量子计
算、蛙跳算法、克隆优化及样例选取等提出了一系列基

于进化算法的属性约简方法．虽然进化算法具有较好局
部寻优能力，但为求全局最优解则需要付出较大的代

价，容易忽视问题的特征信息对求解问题时的辅助作

用，在求解一些规模较大的属性约简问题时就不灵活
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了．本文在粗糙集核属性的基础上，设计了自适应疫苗
提取算法对抗体接种疫苗，并融合小生境免疫优化提

出一种决策属性约简方法．通过该方法对决策表中的
条件属性进行简化，实验仿真表明其具有较好的效果．

２ 粗糙集理论及核属性

决策表作为一种知识表达系统在粗糙集理论中有

着重要的作用．为便于叙述，我们先对信息系统的属性
约简和核属性进行简要描述．

定义１ 设 Ｓ＝＜Ｕ，Ａ，Ｖ，ｆ＞为一知识表达系统，
其中，Ｕ是所有对象的集合，称为论域；Ａ＝Ｃ∪Ｄ是属
性的集合，子集 Ｃ和Ｄ分别称为条件属性集合和决策
属性集合；Ｖ＝Ｕｒ∈ＲＶｒ是属性值的集合，Ｖｒ表示属性
ｒ∈Ｒ值域，ｆ：Ｕ×Ａ→Ｖ是一个信息函数，它指定 Ｕ中
的每一个对象ｘ属性值．

定义２ 给定 Ｓ＝（Ｕ，Ａ），Ｕ是所有对象的集合，
若 ＢＡ且Ｂ≠，则 Ｂ中所有等价关系的交集∩Ｂ也
是一个等价关系，称为 Ｂ上的不可分辨关系，记为 ＩＮＤ
（Ｂ）．

定义３ 给定决策表信息系统 Ｓ＝＜Ｕ，Ａ，Ｖ，ｆ＞，
对于每个子集 ＸＵ和不可分辨关系ＢＡ，［ｘ］Ｂ表示
Ｕ中所有与ｘ的不可分辨关系 ＩＮＤ（Ｂ），Ｘ的上近似集
Ｂ－（Ｘ）和下近似集 Ｂ－（Ｘ）分别定义为：

Ｂ－（Ｘ）＝｛ｘ｜（ｘ∈Ｕ∧［ｘ］Ｂ∩Ｘ≠）｝
Ｂ－（Ｘ）＝｛ｘ｜（ｘ∈Ｕ∧［ｘ］ＢＸ）｝

（１）

集合 ＢＮＢ（Ｘ）＝Ｂ－（Ｘ）－Ｂ－（Ｘ）称为 Ｘ的Ｂ边界域．
粗糙集理论定义了相对约简与核属性，而核属性

是描述对象条件属性不可缺少的信息，并且为无法约

简的属性．为此，有学者提出可辨识矩阵方式来获取决
策表系统核属性［１６］，文献［１７］进一步深入的分析了决
策表核属性的计算方法，为决策属性约简提供了可行

思路．

３ 属性分类近似质量及优化目标

本文采用分类近似质量来衡量属性的分类能力．
定义４ 设 ＸＵ为论域上的一个子集．条件属性

集为 Ｃ，决策属性集为 Ｄ．Ｘ的下近似Ｂ－（Ｘ）， Ｕ 表
示集合中元素个数，ＹｉＸ，Ｙｉ为决策属性的类别，则信
息系统的分类近似质量为：

ｆＢ（Ｕ，Ｄ）＝∑
ｎ

ｉ＝１
Ｂ－（Ｙｉ） ／Ｕ （２）

公式（２）中分类近似质量表示应用条件属性集合
能确切进行分类的比例，当对目标进行优化时只寻找

那些分类能力出众且属性个数较少的子集．设定优化
的亲和力函数为公式（３）：

Ｆ（Ｂ）＝ｆＢ（Ｕ，Ｄ）＋［
Ｎ－ｍ
Ｎ ］ （３）

其中 Ｎ为所有属性的个数，ｍ为所选择抗体中所含属
性的个数．这样优化求解条件属性集中所有属性值可
以对数据库的一次扫描中同时求出，计算量得以简化．

４ 属性信息编码及小生境免疫优化

４１ 抗体编码及接种疫苗

假设有１２个条件属性｛ｚ１，ｚ２，…，ｚ１２｝的决策表的
核属性为｛ｚ３，ｚ６，ｚ８｝，那么我们在初始群体选择时对其
编码为“１１１”，并将其携带的先验
信息引入抗体编码．令 Ａ＝ａ１，ａ２…ａｌ是二进制的抗体
编码，在抗体 Ａ中，ａｉ为抗体基因并分为ｎ段，每段长
为 ｌｉ．接种疫苗过程中采用自适应疫苗抽取算法，通过
对前 ｋ－１代保留下来的最优个体群 Ａｂ（ｋ－１）和当前
代的最优个体群 Ａｂ（ｋ）进行分析，分别提取两代中最优
个体基因位上共同有效信息用作为疫苗．按照先验知
识强制性修改抗体群部分基因，使所得个体具有更高

的亲和度．算法实现如算法１所示：

算法１ 疫苗自适应提取及接种算法

Ｂｅｇｉｎ
Ｗｈｉｌｅ（ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ＝ｔｒｕｅ）
统计父代群体，确定 ｋ－１代及 ｋ代最佳个体

Ａｂｋｂｅｓｔ＝ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ（Ａｂｋｉ｜ｉ＝１，…，ｎ）；

Ａｂｋ－１ｂｅｓｔ＝ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ（Ａｂｋ－１ｉ ｜ｉ＝１，…，ｎ）

分解最佳个体，提取免疫基因信息：

Ｈ＝｛ｈｊ＝Ａｂｋｂｅｓｔ，ｊ＝Ａｂｋ－１ｂｅｓｔ，ｊ｜ｊ＝１，２，…ｌ）；

Ｇａｕｓｓ变异：Ａｂｋｉ＝Ｍｕｔａｔｉｏｎ（Ａｂｋｉ）；
ｆｏｒｉ＝１ｔｏｎ
ｉｆ｛ｐ｝＝Ｔｒｕｅ
Ｊ＝ｒａｎｄｏｍ（ｌ）；

接种疫苗： ＡｂｋＨ，ｉ＝Ｖａｃｃｉｎｅ（Ａｂｋｉ，Ａｂｋ－１ｉ ，ｈＪ）；

免疫检测： ｉｆＡｂｋＨ，ｉ＜Ａｂｋ－１ｉ ，ｔｈｅｎＡｂｋｉ＝Ａｂｋ－１ｉ ；

ｅｌｓｅＡｂｋｉ＝ＡｂｋＨ，ｉ；
ｅｎｄ；

ｅｎｄ；
ｅｎｄ；

其中 ＡｂｋＨ，ｉ为对第ｋ代第ｉ个抗体Ａｂｋｉ接种疫苗后所得
抗体；ｐ为接种疫苗的概率；Ａｂｋｂｅｓｔ，ｊ表示第ｋ代优秀抗体
的基因位信息；Ｖａｃｃｉｎｅ（Ａｂｋｉ，Ａｂｋ－１ｉ ，ｈｊ）表示按模式 ｈｊ修
改个体Ａｂｋｉ上基因的接种疫苗操作；Ｊ表示随机生成１
到 ｌ间的一个任意正整数；ｎ和ｌ分别为群体规模和个
体基因长度．接种疫苗加速了优良模式的繁殖，修复了
交叉、变异破坏的优良模式．通过种群与具有先验信息
的疫苗相互作用、协同进化，保证了种群的多样性及收

敛速度．
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４２ 小生境免疫共享机制及免疫算子操作

本文通过小生境技术将种群中的优良个体保存于

免疫记忆池中，通过共享选择策略来调整各个个体的

适应度，以维护群体的多样性及实现信息共享．
（１）小生境免疫共享机制
我们首先定义共享函数，当个体之间的关系比较

密切的时候，共享函数值较大（接近于１），反之则较小
（接近于０）．

定义 ５ 对于群体 Ａ（ｂ）＝ Ａｂ１，Ａｂ２，…，Ａｂ{ }ｎ ，令
Ｈ（ｄｉｊ）表示个体 Ａｂｉ和Ａｂｊ间的共享函数，其表达式为
式（４）所示．

Ｈ（ｄｉｊ）＝
１－ ｄｉｊ( )ｒ

ａ
， 当 ｄｉｊ＜ｒ

０， 当 ｄｉｊ
{

ｒ
（４）

其中，ｒ为小生境半径，ｄｉｊ为个体间距离测度，ｄｉｊ为
欧式距离．ａ为共享函数的调整参数．一般 ａ取２．

定义 ６ 对于群体 Ａ（ｂ）＝ Ａｂ１，Ａｂ２，…，Ａｂ{ }ｎ ，个
体 Ａｂｉ在群体中的亲和度为：

Ｓｉ＝∑
ｎ

ｊ＝１
Ｈ（ｄｉｊ），ｉ＝１，２，…，ｎ （５）

定义７ 根据公式（３），基于个体的共享适应度值
的调整方法为：

Ｆ（Ａｂｉ）＝
Ｆ（Ａｂｉ）
Ｓｉ
，ｉ＝１，２，…，ｎ （６）

可见，共享函数是一种特殊的非线性适应值标度变换，

其依据是群体中个体间的相似性．该机制限制了群体
内特殊抗体的无限制增长，其中共享半径 ｒ取值影响
算法的搜索性能．

（２）免疫记忆算子
设抗体群 Ａ（ｂ）＝ Ａｂ１，Ａｂ２，…，Ａｂ{ }ｎ ，其亲和力函

数如公式（３）表示为 Ｆ（Ａｂ），由欧几里德距离计算抗体
间距离测度．根据 ｄｕｖ＜ｒ，确定局部小生境优良种群 ＡＳ
并初始化记忆种群ＡＭ．

ＡＭ＝ Ａｂｍ１，Ａｂｍ２，…，Ａｂ{ }ｍｍ （７）
如果 ＡＳ中包含种群Ａ中亲和力最高的抗体，则保留其

中一个最高亲和力的抗体，并按 Ｆ（Ａｂｉ）＝
Ｆ（Ａｂｉ）
Ｓｉ
，ｉ

＝１，２，…，ｎ更新其余抗体亲和度．按亲和力大小进行
各抗体排序，选择前 Ｍ个抗体更新记忆抗体集ＡＭ．

（３）免疫检测算子
免疫检测算子对接种了疫苗的个体进行检测，若

其亲和度不如父代，则将该个体被父代中所对应的个

体所替代．如果子代亲和度优于父代，则子代将代替父
代进入下一代种群．免疫选择对算法的收效性将起到
决定性作用，加强接种算子的积极作用，消除其负面影

响，具有较强的鲁棒性．

５ 算法执行过程

算法２协同进化在两个群体上，当某个子种群发现
最优解时，将该最优解选入小生境集合．当个体与任意
一个小生境核的距离小于小生境半径 ｒ时，将其适应
度缩减为一个较小值，各个子种群按新的亲和力进行

进化．令抗体群规模为 Ｎ，记忆库规模 Ｎ０，克隆抗体规
模为 Ｎｃ，迭代数为 ｇｍａｘ，则抗体群及记忆种群的时间复
杂度分别为 Ｏ（Ｎ）和 Ｏ（ｒＮ＋Ｎ０），克隆操作时间复杂
度为 Ｏ（Ｎｃ），抗体群及记忆库更新操作时间复杂度为
Ｏ（ＮＮ２ｃ）及 Ｏ（ＮＮ２０），记忆单元学习时间复杂度最差为
Ｏ（Ｎ２０）．因此算法２的总时间复杂度最差为：
Ｏ（Ｎ）＋Ｏ（ｒＮ＋Ｎ０）＋ｇｍａｘ［（Ｏ（ｒ（Ｎ＋Ｎ０）２＋Ｏ（Ｎｎ）

＋Ｏ（ＮＮ２ｎ）＋Ｏ（ＮＮ２０）＋Ｏ（Ｎ２ｎ）］

＝Ｏ（Ｎ＋ｒＮ＋Ｎ０＋ｇｍａｘ（ｒ（Ｎ＋Ｎ＋Ｎ０）２＋Ｎｎ
＋ＮＮ２ｎ＋ＮＮ２０＋Ｎ２ｎ）

＝Ｏ（ｇｍａｘ（ｒ（Ｎ＋Ｎ０）２＋（Ｎ＋１）Ｎ２ｎ＋ＮＮ２０））

算法２ 决策属性约简算法

输入：一个决策表 Ｓ＝（Ｕ，Ａ，Ｖ，ｆ），Ａ＝Ｃ∪Ｄ，Ａ为属性集合，Ｃ，Ｄ
分别为条件属性和决策属性

输出：决策表的一个属性约简 Ｒ．
（１）初始化：初始规模为 Ｎ的抗体群Ａ（ｂ），引入属性核 Ｃｏｒｅ（Ｐ）对初
始抗体群编码：给定克隆规模 ｎｃ，变异概率 ｐｍ，记忆规模 ｎｍ，小生境
半径 ｒ．从 Ａ（ｂ）中选取 Ｍ个抗体初始化记忆库Ａ（ｂ）Ｍ；
（２）接种疫苗：根据４．１节计算父代种群最优抗体，通过本文算法１对
抗体群 Ａ（ｂ）随机接种疫苗；
（３）亲和度计算：通过共享策略调整抗体群及记忆种群个体的亲和
度．当任意小生境核的距离小于小生境半径 ｒ时，将其亲和度缩减为
一个较小值；

（４）算子操作：根据克隆规模 ｎｃ及变异概率ｐｍ对抗体实施克隆、变异
等操作；

（５）抗体补充：随机产生规模为 Ｎｒ的抗体群，根据当代提取疫苗概率
性对种群 Ｎｒ接种疫苗作为补充抗体；
（６）更新记忆库：用记忆库 Ａ（ｂ）Ｍ中Ｎｓ个亲和力最高的个体代替抗
体群中亲和力低的个体，并对记忆库 Ａ（ｂ）Ｍ进行更新操作：按照４．２
节中所述的方法对 ｋ＋１代抗体群操作，得到下一代记忆单元 ＡｂＭ（ｋ
＋１）；
（７）输出：当亲和度不再提高或者迭代结束，则终止计算，输出记忆库
集合 Ｍ即为优化的属性约简Ｒ集合．

６ 试验仿真

实验１ 机械滚动轴承故障诊断中，故障决策信息

的获取是一重要环节．设部分数据集论域 Ｕ＝｛１，２，…，
１６｝，条件属性集 Ｃ＝｛ｓ１，ｓ２，…，ｓ１２｝；决策属性 Ｄ＝｛０
｜１｝，它包括低频／高频故障及正常两种状态．每组样本
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利用频谱特征提取了１２个条件属性和１个决策属性，
其中条件属性 Ｓ１，Ｓ２，…，Ｓ１２分别表示测点振动数据
在频谱区间（０－０２、０２－０４、０４－０６、０６－０８、
０８－１０、１、２、３、４、５倍频和大于 ５倍频）中的最大幅
值．由于表征频率分量上幅值大小的条件属性是连续
变化，因此采用了模糊 Ｃ均值聚类方法进行离散化处
理，将每个属性离散成高、中、低３种状态，如表２所示．
算法在ＣＰＵ主频２０Ｇ，内存２Ｇ的系统运行环境中，参
数初始值选择如表１所示．运行３０次取平均值得实验
结果如表３．

表１ 算法２运行参数

参数名 参数值 参数名 参数值

共享函数调整 ａ ２ 共享半径 ｒ ０．８～２．０
克隆规模 ｎｃ ２０ 补充抗体群 Ｎｒ １０
变异概率 ｐｍ ０．１ 迭代次数 ｇ １００

抗体规模 Ｎ １００ 接种概率 ｐ ０．３
记忆规模 ｎｍ ０．５

表２ 故障信息离散数据表

Ｕ Ｓ１ Ｓ２ Ｓ３ Ｓ４ Ｓ５ Ｓ６ Ｓ７ Ｓ８ Ｓ９ Ｓ１０Ｓ１１Ｓ１２ Ｄ

１ 高 高 低 低 中 低 中 高 中 低 低 高 ０

２ 高 中 中 中 高 低 中 中 中 高 中 低 ０

３ 低 高 高 中 中 中 高 低 中 高 中 低 ０

４ 高 高 高 低 低 高 低 低 高 高 中 高 ０

５ 高 中 高 低 中 低 高 高 高 低 高 高 １

６ 高 高 中 中 中 高 低 低 中 中 高 低 ０

７ 高 高 中 低 高 低 高 高 低 中 中 低 ０

８ 中 中 高 高 高 高 高 高 低 高 低 中 ０

９ 高 高 中 低 高 高 中 低 低 中 高 高 ０

１０ 高 低 中 低 低 高 低 高 低 高 低 低 ０

１１ 高 中 低 高 低 高 高 低 中 中 高 中 ０

１２ 高 低 中 中 低 中 高 低 高 高 高 中 ０

１３ 高 高 低 中 低 中 中 中 中 中 中 高 ０

１４ 高 高 中 高 高 中 高 低 低 高 高 中 １

１５ 高 高 中 高 中 中 中 中 中 高 高 低 １

１６ 高 高 中 中 高 低 高 高 高 中 高 中 １

表３ 属性约简计算结果

迭代次数 最优个体 个体适应度

１ １１００００１１１０００ ０．６３２１

３ １００００１１１０１００ ０．６５２１

５ ０００００１１１１１００ ０．７３４４

９ １１００１１００００００ ０．８５４２

１３ １１００１０００００００ ０．８７４１

当属性约简过程中搜索的属性数目庞大，寻找最

小约简是一个十分费时的过程．由表３可以看到本文算
法２在第１３代即寻找到最小约简｛Ｓ１Ｓ２Ｓ５｝，种群快
速收敛并保持稳定，具有较快的全局收敛速度．将该方
法与 Ｒｏｓｅｔｔａ软件（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｌｃｂ．ｕｕ．ｓｅ／ｔｏｏｌｓ／ｒｏｓｅｔｔａ／）
进行属性约简完备性比较，两种方法计算属性最小约

简结果一致（如表 ４所示）．但本文算法 ２约简更为全
面，具有较好的完备性，其所得条件属性更为直观而简

单．
表４ 属性约简完备性比较

本文算法２属性项 Ｒｏｓｅｔｔａ属性项

Ｓ１Ｓ２Ｓ７Ｓ８Ｓ９ Ｓ１Ｓ２Ｓ５Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ９Ｓ１０Ｓ１１Ｓ１２

Ｓ１Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ１０ Ｓ１Ｓ２Ｓ５Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ９Ｓ１０

Ｓ２Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ９ Ｓ２Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ９

Ｓ１Ｓ２Ｓ５Ｓ６ Ｓ６Ｓ７Ｓ８Ｓ９Ｓ１０

Ｓ１Ｓ２Ｓ５ Ｓ１Ｓ２Ｓ５

实验２ 为验证算法２对复杂决策表约简的有效
性，选择ＵＣＩ数据库中６个决策表为实验数据（数据来
源：ｈｔｔｐ：／／ｋｄｄ．ｉｃｓ．ｕｃｉ．ｅｄｕ／ｓｕｍｍａｒｙ．ｄａｔａ／），其基本信息
如表５．为统一运行环境，实验选择 Ｐｅｔｉｕｍ４２．８Ｇ，内存
５１２Ｍ的微机系统，编程工具采用 ＶＣ＋＋６．０，算法参数
选择如表１，并与文献［１９］所介绍的 Ｂ、Ｃ两种算法进
行典型值比较，运行１０次平均结果如表５所示．

表５ 决策表基本信息及约简比较

决策表 Ｕ Ｃ Ｃｏｒｅ
最小约

简数目

文献［１９］Ｂ算法 文献［１９］Ｃ算法 本文算法２

约简

结果

是否含

冗余属性

执行时

间／ｍｓ
约简

结果

是否含

冗余属性

执行时

间／ｍｓ
约简

结果

是否含

冗余属性

执行时

间／ｍｓ

Ｐａｔｉｅｎｔ ９０ ８ ８ ８ ８ 否 １．５８ ８ 否 ０．７３ ８ 否 １．２２

ｏｎｋｓ１ ４３２ ６ ３ ３ ４ 是 ２．９７ ３ 否 １．３２ ３ 否 １．９３

Ｖｏｔｅ ４３５ １６ ７ ９ １０ 是 ２４．０５ ９ 否 １８．１２ ９ 否 １６．３４

ＴｉｃＴａｃＴｏｅ ９５８ ９ ０ ８ ８ 否 １７．９０ ８ 否 ２３．５７ ８ 否 １５．０２

Ｌｅｄ１７ ２０００ ２２ １４ １８ ２２ 是 ４５２．１３ １８ 否 ２２６．８６ １８ 否 １８７．６

Ｐｏｋｅｒ ２５０１０ １０ ５ ７ ７ 否 ９０２．２７ ７ 否 ７６０．５７ ７ 否 ５２２．４５
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从表５数据分析可以看到，本文算法２和文献［１９］
的算法Ｃ执行效率普遍高于文献［１９］算法 Ｂ，并且随着
数据集的增大，这种优势越明显．在对本文算法２和文
献［１９］算法 Ｃ单独比较中可以发现：当约简集与核属
性集属性数目比值较小时，算法２性能基本与算法Ｃ一
致，其原因主要是算法２的在抗体群和记忆抗体群协同
优化过程中，接种疫苗及更新记忆库过程所耗费的计

算量对优化对象规模较小情况时所占比重偏高．例如，
数据集 Ｐａｔｉｅｎｔ和 Ｍｏｎｋｓ１的约简集和核属性集是相同
的，算法 Ｃ当求出核属性集以后就等于约简算法完成
了，但本文算法２却增加了规则集的寻优过程，增加了
算法开销．

在论域和属性集较大的情况下，本文算法２的优越
性要高于文献［１９］Ｂ、Ｃ算法．主要是在处理规模较大的
属性约简过程中，本文通过核属性参数对优化过程进

行先验信息的引导，算法的编码和适应度函数简单，并

通过免疫记忆种群实现精英个体的保留，在提高全局

搜索能力同时也提高了抗体群的多样性，同时保持了

该算法快速收敛特性．特别的，在数据集 ＴｉｃＴａｃＴｏｅ约
简过程中，算Ｃ花费的时间却大于算法 Ｂ，这是因为该
数据集中核属性数目为 ０，约简集中属性均为非核属
性，算法 Ｃ的最后阶段需要对约简集中所有属性进行
反向消除检查，这必然要花费一些时间，但本文算法２
在执行算法第２步操作时，由于Ｃｏｒｅ（Ｐ）为０，将不再产
生疫苗库进行接种疫苗．从分析表中属性约简结果可
以看出，算法 Ｃ和本文算法２的约简结果是完备的，并
且获得的属性约简是最小约简，而算法 Ｂ却不一定能
保证约简的完备性．

６ 结论

本文从数据挖掘过程对规则提取的要求出发，提

出了一种融合免疫优化的粗糙集决策属性约简方法．
为提高约简完备性和效率，文中设计了自适应疫苗提

取算法对抗体接种疫苗，将核属性先验信息对抗体编

码；引入小生境共享函数，动态调整抗体群的亲和度，

对属性集合的分类近似标准进行优化．通过免疫记忆
操作保持优良抗体，提高全局搜索能力同时保持该算

法快速收敛特性．通过试验仿真分析表明，该方法能够
有效地对规模较大的决策表进行约简，在获得最简约

简的同时保持了较好的约简完备性．
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