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摘 要： 为了获取非完备信息系统的相对最小特征子集，提出一种基于非完备信息系统的启发式特征选择遗传

算法．本文首先构造了适应度函数，并以特征重要度为启发式信息融入特征选择；同时利用特征的相对核对种群初始
化，引导染色体的进化，缩小了算法的搜索空间；且在染色体的交叉和变异过程中，对满足条件的染色体及时删除，加

快算法的收敛性；实验结果验证了算法的有效性．
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１ 引言

粗糙集（ＲｏｕｇｈＳｅｔｓ）理论［１，２］是一种处理模糊、不确
定和不完备信息的重要数学工具．特征选择作为粗糙集
理论研究的核心内容．其目的是在保持知识库一定分类
能力不变的条件下，删除其中的冗余知识，导出问题的

分类决策．目前，一些学者提出了许多有效的特征选择
算法，Ｌｉｕ等人［３］给出了正区域的渐增式计算方法，在此
基础上，设计了一个时间复杂度为 Ｏ（｜Ｃ｜２｜Ｕ｜ｌｏｇ｜Ｕ｜）
的特征选择算法．Ｘｕ等人［４］利用了基数排序计算等价
类和近似质量的优化策略，使得约简算法时间复杂度降

低为 ｍａｘ｛Ｏ（｜Ｃ｜｜Ｕ｜），Ｏ（｜Ｃ｜２｜Ｕ／Ｃ｜）｝，Ｌｉｕ等人［５］从
完备信息系统的不一致情况出发，提出了基于 Ｈａｓｈ的
正区域快速计算方法，同时构造了基于 Ｈａｓｈ的属性约
简算法，其时间复杂度为 Ｏ（｜Ｃ｜２｜Ｕ／Ｃ｜）．Ｑｉａｎ等人［６］

利用并行计算方法求解等价类，在此基础上，提出了一

种云环境下的高效知识约简算法．Ｍｉａｏ等人［７］提出了图
表示下的知识约简，并给出了求最小约简的完备递归算

法．Ｄｕ等人［８］讨论了不协调决策表几种约简的标准及
其内在关系分析．对于完备信息系统而言，特征选择算
法的研究取得了显著进步．

现今复杂领域系统中有些数据由于某些原因可能

无法获取，导致数据呈现出非完备性，即存在部分特征

值未知的情况，这也使得在传统的高效算法无法适应非

完备信息系统［９，１０］，同时人们往往希望能获得信息系统

的最小特征子集，而利用粗糙集理论求解最小特征子集

已证明是一个ＮＰｈａｒｄ问题．因此，近来年，有学者在非
完备信息系统的特征选择中引入遗传算法［１１］，蚁群算

法［１２］，粒子群算法［１３］等来解决此类问题，但算法的计算

效率有待改善．鉴于遗传算法求解特征子集时，它不依
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赖于求解问题的具体领域，具有全局优化和隐含并行

等优点，为我们提供一种在有限代价内解决搜索和优

化问题的有效途径．
由于适应度函数是对种群中的染色体个体的适应

性进行评定的唯一准则，直接体现群体的生物进化过

程，为此适应度函数的构造在遗传算法中至关重要．对
于非完备信息系统的研究，文献［１４］中给出了一个基于
遗传算法的特征选择框架，并设计了相应的特征选择

算法，但所设计的适应度函数并不能得到完备的特征

子集，且文献［１５～１７］中均存在算法收敛速度较慢的现
象．这对大规模非完备性数据集而言，将严重影响算法
的计算效率，为此针对非完备信息系统，本文首先构造

了一个新的适应度函数，同时在适应度函数中引入控

制因子，从而保证得到的特征子集的完备性．在特征选
择过程中，以特征重要度作为启发式信息，可显著减少

算法的搜索空间，并利用特征的相对核作为初始种群，

加快算法的收敛速度，引导染色体的优化，且在算法中

加入修正算子加快染色体的进化方向，并在交叉和变

异过程中，对满足条件的染色体进行及时剔除，提高了

算法在解空间中的探索能力和计算效率，以达到求解

相对最小特征子集的目的．并通过实验验证了算法的
有效性，能较好地处理非完备的大规模数据．

２ 基本理论

定义１［９］ 五元组 Ｓ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）是一个完备
决策表，其中 Ｕ＝｛ｕ１，ｕ２，…，ｕｎ｝表示对象的非空有限
集合，称为论域；Ｃ＝｛ｃ１，ｃ２，…，ｃｒ｝表示条件特征的非
空有限集；Ｄ表示决策特征的非空有限集，且 Ｃ∩Ｄ＝
；Ｖ＝ ∪

ａ∈Ｃ∪Ｄ
Ｖａ，Ｖａ是特征ａ的值域，ｆ：Ｕ×Ｃ∪Ｄ→Ｖ

是映射函数，它对每个对象的每个特征赋予一个信息

值，即ａ∈Ｃ∪Ｄ，ｕ∈Ｕ，有 ｆ（ｕ，ａ）∈Ｖａ．若至少存在
一个特征 ａ∈Ｃ，使得 Ｖａ包含空值（用表示），即至少
有一个特征 ａ∈Ｃ，存在一个 ｕ∈Ｕ，使得 ｆ（ｕ，ａ）＝，
则称之为非完备信息系统 ＩＩＳ．

定义２［９］ 在非完备信息系统ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）
中，令 ＢＣ，定义 Ｕ上的容差关系Ｔ（Ｂ）为：Ｔ（Ｂ）＝
｛（ｕｉ，ｕｊ）∈Ｕ×Ｕ｜ｂ∈Ｂ，ｆ（ｕｉ，ｂ）＝ｆ（ｕｊ，ｂ）∨ｆ（ｕｉ，
ｂ）＝∨ｆ（ｕｊ，ｂ）＝｝．
定义３［１０］ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，

ｆ）中，ＹＵ，ＢＣ∪Ｄ，记 Ｂ－（Ｙ）＝｛ｕ∈Ｕ｜Ｔ（Ｂ）
Ｙ｝为 Ｙ关于Ｂ的下近似集，Ｂ－（Ｙ）＝｛ｕ∈Ｕ｜Ｔ（Ｂ）∩
Ｙ≠ ｝为 Ｙ关于Ｂ的上近似集．
定义４ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）

中，ＢＣ，Ｕ／Ｄ＝｛Ｄ１，Ｄ２，…，Ｄｔ｝表示由决策特征集
Ｄ对论域Ｕ的划分，称 ＰＯＳＣ（Ｄ）＝ ∪

Ｄｉ∈Ｕ／Ｄ
Ｃ－（Ｄｉ）为 Ｃ关

于Ｄ的正区域．
定义５ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）

中，若ａ∈ＢＣ，若 ＰＯＳＢ（Ｄ）＝ＰＯＳＢ－｛ａ｝（Ｄ），则称 ｂ
为Ｂ中相对于Ｄ是不必要的；否则称 ａ为Ｂ中相对于
Ｄ是必要的．对ＢＣ，若 Ｂ中任一元素相对于Ｄ都
是必要的，则称 Ｂ是相对于Ｄ独立的．

定义６ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）
中，若ＢＣ，ＰＯＳＢ（Ｄ）＝ＰＯＳＣ（Ｄ）且 Ｂ相对于Ｄ是
独立的，则称 Ｂ是Ｃ的相对于Ｄ的一个特征选择．

定义７ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）
中，令 Ｒ（Ｃ）表示 Ｃ的相对于Ｄ的所有基于正区域的
特征选择子集的集合，则特征的相对核集为 Ｃｏｒｅ（Ｃ）＝
∩

Ｂ∈Ｒ（Ｃ）
Ｂ．
定义８ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）

中，令条件特征集 Ｃ对决策特征集Ｄ的依赖程度定义
为ｒ（Ｃ，Ｄ）＝｜ＰＯＳＣ（Ｄ）｜／｜Ｕ｜．

定义９ 在非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ）
中，设 ＢＣ，特征 Ｂ关于决策特征Ｄ的重要性定义为
ｓｉｇ（Ｂ，Ｃ，Ｄ）＝ｒ（Ｃ，Ｄ）－ｒ（Ｃ－Ｂ，Ｄ）；当 Ｂ＝｛ａ｝时，
特征 ａ关于 Ｄ的特征重要性定义为 ｓｉｇ（ａ，Ｃ，Ｄ）＝
ｒ（Ｃ，Ｄ）－ｒ（Ｃ－ａ，Ｄ）．
性质１ ０≤ｓｉｇ（ａ，Ｃ，Ｄ）≤１．
性质２ 特征 ａ∈Ｃ在特征Ｃ中对Ｄ是必要的充

要条件是ｓｉｇ（ａ，Ｃ，Ｄ）＞０．
性质３ Ｃｏｒｅ＝｛ａ∈Ｃ｜ｓｉｇ（ａ，Ｃ，Ｄ）＞０｝．
由性质３可容易求解核Ｃｏｒｅ，将特征的相对核集加

入到初始种群中，可显著加快算法的收敛性，引导染色

体的优化．

３ 改进的遗传算法

３１ 适应度函数的构造

在遗传算法中，适应度函数是控制种群进行自然

选择方向的唯一依据，它的构造直接影响到遗传算法

的收敛速度以及是否能找到相对最小特征子集．针对
非完备信息系统构造了适应度函数为：Ｆ（ｘ）＝

ｆ（ｘ）．δ＋ｋ（ｘ）＝（（｜Ｃ｜－Ｈｘ）／｜Ｃ｜）·（１／ ｜Ｕ槡 ｜）＋
｜ＰＯＳｘ（Ｄ）｜／｜Ｕ｜，其中，Ｈｘ表示染色体ｘ中存在的特征
个数．构造的适应度函数：第一部分为 ｆ（ｘ）＝
（（｜Ｃ｜－Ｈｘ）／｜Ｃ｜），其中 ｆ（ｘ）用于控制染色体向特征
变少的方向进化，显然当 ｘ中含特征的个数越少时，ｆ
（ｘ）的值将会越大，被选择的概率也越大，这为求解相

对最小特征子集前提条件，δ＝１／ ｜Ｕ槡 ｜为控制因子，用
于保证染色体向特征选择方向进化；第二部分为 ｋ（ｘ）
＝｜ＰＯＳｘ（Ｄ）｜／｜Ｕ｜，决定了决策特征 Ｄ对染色体ｘ的
依赖度，当 ｋ（ｘ）的值越大时，说明决策特征 Ｄ对染色
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体ｘ的依赖性越强．且当 ｋ（ｘ）＝１时，说明决策特征完
全由染色体 ｘ所包含的条件特征确定．为此，所设计的
适应度函数可以在保证找到真正的特征选择的情况下

找到相对最小的特征子集．
３２ 编码方法的设定

由于在特征选择过程中，条件特征只存在是否被

选择这两种情况，故采用二进制编码方法，同时在初始

种群初始化时，引入特征的相对核集到初始种群的染

色体中，加快算法的收敛性．为此设非完备信息系统的
条件特征集为 Ｃ＝｛ｃ１，ｃ２，…，ｃｒ｝，染色体为二进制基
因位串，其对应一个特征子集．二进制“１”表示相应位
的特征被选择，二进制“０”表示相应位的特征未被选
择，对于相对核集中的特征可在初始化全部编码为

“１”．
３３ 最优个体优化策略

在染色体个体选择的过程中，需关注的两个方面

是：一方面，尽快找到最优染色体所对应的特征为特征

子集；另一方面，使得获得的特征子集中特征个数最

少．为此，根据定义９以特征重要度作为启发式信息来
缩小算法的搜索空间和加快引导染色体进化．则最优
个体优化策略为：计算当前染色体 ｘ的 ＰＯＳＢ（Ｄ）值，其
中 Ｂ表示染色体 ｘ所对应的特征集；若 ＰＯＳＣ（Ｄ）＝
ＰＯＳＢ（Ｄ），则计算特征集 Ｂ中所有特征所对应的特征
重要性，选择特征重要性最小的特征，并将其在染色体

ｘ中所对应的基因位“１”修改为“０”；否则选择特征重要
性最大的特征，并将其在染色体 ｘ中所对应的基因位
“０”修改为“１”，从而得新染色体 ｘ′；并计算新染色体 ｘ′
的适应度值Ｆ（ｘ′）．
３４ 交叉操作策略

采用单点交叉操作策略，其具体过程为：随机对父

代群体中的染色体进行两两配对，根据交叉概率 Ｐｃ随
机设置交叉点的位置，对每一对相互配对的染色体在

设定好的交叉点处交换两个个体的部分染色体，替换

重组后而形成两个新的染色体．在交叉运算中，若当条
件满足 Ｆ（ｘ）＞｜ＰＯＳＣ（Ｄ）｜／｜Ｕ｜且 Ｈｘ′＞Ｈｘ时，则删除
新产生的染色体 ｘ′，可减少适应度函数的计算时间．上
述交叉运算策略依据是新进化后的染色体 ｘ′所包含的
特征个数比原来父代种群中的染色体ｘ的特征个数更
多，可直接将新进化后的染色体 ｘ′删除，因为此时对染
色体 ｘ′进行计算将不可能得到相对最小特征子集，这
样可有效地提高遗传算法的收敛速度．
３５ 变异操作策略

采用位变异策略，其具体过程为：对父代群体中的

染色体个体进行两两配对，随机选取某一互异基因座

的位置，依变异概率 ｐｍ指定其为变异点，对每一对染色

体指定的变异点，特征的相对核集所对应的基因位不变

异，其它则对其基因值做取反运算，从而形成新的染色

体．在变异运算中，当条件满足 Ｆ（ｘ）＞｜ＰＯＳＣ（Ｄ）｜／｜Ｕ｜
且 Ｈｘ′＞Ｈｘ时，则删除新产生的染色体个体 ｘ′，以加速
算法的收敛．同时在对染色体的基因位进行变异时，只
需将“１”变为“０”，减少染色体个体中条件特征的数目，
以达到求最小特征选择的目的．

４ 启发式特征选择遗传算法

下面构造基于非完备信息系统的启发式特征选择

遗传算法，算法描述如下：

启发式特征选择遗传约算法

输入：非完备信息系统 ＩＩＳ＝（Ｕ，Ｃ，Ｄ，Ｖ，ｆ），种群大小
ｋ，种群最大进化代数 Ｔ，最优染色体迭代总次数
Ｍ，交叉概率 Ｐｃ，变异概率 Ｐｍ．

输出：相对最小特征子集 Ｒ．
Ｓｔｅｐ１ 令 ｔ＝１，ｆ＝１，Ｃｏｒｅ＝ ；∥ｆ为最优染色体

迭代次数

Ｓｔｅｐ２ 计算 Ｃ相对于Ｄ的正区域 ＰＯＳＣ（Ｄ）；
Ｓｔｅｐ３ 计算每个特征 ａ∈Ｃ的重要性 ｓｉｇ（ａ，Ｃ，

Ｄ），若 ｓｉｇ（ａ，Ｃ，Ｄ）＞０，则 Ｃｏｒｅ＝Ｃｏｒｅ∪｛ａ｝；若
ＰＯＳＣｏｒｅ（Ｄ）＝ＰＯＳＣ（Ｄ），则 Ｃｏｒｅ为相对最小特征子集，
转至 Ｓｔｅｐ６，否则执行 Ｓｔｅｐ４；

Ｓｔｅｐ４ 随机产生 ｋ个二进制串组成初始群体，若
特征 ａ∈Ｃｏｒｅ，其基因位取值为１；若特征 ａＣｏｒｅ，则其
基因位随机取值为０或１；

Ｓｔｅｐ５ 当条件满足 ｔ≤Ｔ且ｆ≤Ｍ时，执行如下：
（１）对群体中的每个染色体 ｘ，计算其所对应的适

应度值 Ｆ（ｘ），将适应度值最大的个体遗传至下一代群
体中，并由选择概率 ＣＦ（ｘ）＝Ｆ（ｘ）／Ｍ计算出每个染
色体被选择的概率，采用以轮盘赌方式进行个体的选

择；

（２）若染色体满足３３节中最优个体优化策略，则
对其进行修正；

（３）随机取出一对染色体，根据交叉概率 Ｐｃ进行交
叉操作，若满足３４节中交叉操作条件的染色体，则将
其删除；

（４）根据变异概率 Ｐｍ进行变异操作，若满足３４节
中变异操作条件的染色体，将其基因位进行变异操作；

（５）ｔ＝ｔ＋１；ｆ＝ｆ＋１．
Ｓｔｅｐ６ 输出相对最小特征子集 Ｒ，算法结束．

５ 实验结果及分析

为了验证本文算法的性能，从 ＵＣＩ数据库中选取
了数据集 ４个不同的数据集（其中，Ｄａｔａ１和 Ｄａｔａ２是
从Ｍｕｓｈｒｏｏｍ数据集中随机抽取的数据）作为测试数据
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分别与文献［１４］和文献［１７］中的算法进行实验比较，为
了便于比较，将文献［１４］中的算法记为 Ａ算法，文献
［１７］中的算法记为 Ｂ算法，其中硬件环境为ＩｎｔｅｌＣｏｒｅ２，
ＣＰＵＥ７４００和１ＧＢ内存，利用Ｃ＃语言在 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＶｉｓｕａｌ
Ｓｔｕｄｉｏ２００５中编程实现．其中本文算法的参数设置如
下：初始种群数 Ｋ＝１５，种群最大进化代数 Ｔ＝５０，最优
迭代数 Ｍ＝４００，交叉概率为 Ｐｃ＝０８，变异概率为 Ｐｍ
＝００２，实验的仿真结果如表１所示，表１中的“代数”
指第几代时出现最优染色体，“时间”为最优染色体出

现时的执行时间（单位为秒）．
表１ 算法的实验性能比较

数据集 样本数 特征数
Ａ算法

代数 时间

Ｂ算法
代数 时间

本文算法

代数 时间

Ｅｃｈｏｃ ７４ １３ ５ １．０１２ ５ １．３１７ ３ ０．６０９
Ｈｅｐａｔ １５５ １９ １４ ３．３０４ １７ ４．５６０ １０ １．８１２
Ｓｏｙｂｅ ３０７ ３５ ２２ １０．２８１ ２５ １２．０６５ １６ ３．０２７
Ｄａｔａ１ ２０００ ２２ １５ １１．３５０ １７ １９．２９３ １２ ４．９０１
Ｄａｔａ２ ３０００ ２２ １７ ２３．０９４ ２０ ２８．１８９ １１ ６．０２４

从图１的实验结果可知，本文的算法在最优染色体
出现的代数要比 Ａ算法和Ｂ算法早，其主要原因是本
文算法将非完备信息系统的特征的相对核作为初始种

群中的染色体和采用最优个体优化策略，使较优的染

色体得以优先保留，加快了算法的收敛性，Ａ算法虽然
在最优染色体个体出现的代数比Ｂ算法较早，主要是
因为 Ａ算法所求得特征子集是非完备的，例如在 Ｄａｔａ
１数据集中，Ａ算法所求得特征选择含６个条件特征，
而本文算法所求得的最优特征子集中只含４个条件特
征．同时由于本文算法的适应度函数计算简洁，且在染
色体的交叉和变异过程中，对满足条件的染色体进行

了及时删除，过滤了许多不含候选特征子集的染色体

个体，显著缩小算法在可行解上的搜索空间，有效地提

高了算法的计算效率．特别是当数据集的规模越大时，
本文算法的高效性也越明显，且在特征选择过程中能

获得相对最小特征子集．

６ 结束语

特征选择作为粗糙集研究的重要内容．针对复杂
领域系统中数据的非完备性，为了快速从这类非完备

数据中获取相对最小特征子集，提出了一种基于非完

备信息系统的启发式特征选择遗传算法．本文首先构
造了一个适应度函数，且在适应度函数中引入控制因

子，从而保证得到的特征子集的完备性．并以特征重要
性为启发信息引入遗传算法，同时在初始种群初始化

时，引入特征的相对核集到初始种群的染色体中，加快

算法的收敛性；并在交叉和变异过程中删除部分不满

足条件的染色体，缩小算法的搜索空间．最后通过 ＵＣＩ

数据集进一步验证了算法在计算效率和最优特征子集

选择过程中的优势，且在处理规模较大的非完备数据

集时算法的优势更加明显．
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