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摘 要:卵巢癌是我国女性发病率较高的癌症之一，并且有逐年增加的趋势。基因芯片被广泛
用于癌症早期检测，癌症的早发现可以确保生存率增加超过 97%。本文针对基因芯片的质谱数
据，提出了一种基于主成分分析( PCA) 和支持向量机( SVM) 的卵巢癌预测方法。重点进行了模型
设计和仿真对比实验。实验结果表明:本文方法在预测精度上达到了 89. 1%，而只消耗 4. 791 s的
CPU时间，是一个较好的平衡点。
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Abstract: Ovarian cancer is one of the most common cancers contracted by women in China，and it has a
tendency to increase year by year. The gene chip is widely applied to the early detection of cancer，which ensures
an increase in survival rate over 97%. In this paper，by virtue of a mass spectrometry data of gene chip，an ovarian
cancer prediction method based on principal component analysis ( PCA) and support vector machine ( SVM) is
proposed. The model is designed and the simulation comparison experiments are carried out，which are at the core
of the research. The experimental results verify that the proposed method has presented the superior performance
with prediction accuracy of 89. 1% and CPU time of 4. 791 s.
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0 引 言

癌症是人类生命和健康的主要威胁之一，是世
界上最致命的疾病［1］。在我国，癌症患者逐年增
加。在 ACS 的《2018 年全球癌症统计数据》报告中
指出: 癌症发病率和死亡率我国均居全球第一!
2018 年在全球新增癌症患者1 810万人，我国占
21% ;全球死于癌症的人数是 960 万人，我国占
23. 9%。卵巢癌是我国女性发病率较高的癌症之
一，并且有逐年增加的趋势，虽然可以通过降低风险
因素来预防，但仍高发。癌症的诊断是一项极其艰
巨而复杂的任务，但早期发现癌症可以确保生存率
增加超过 97%［2］。可见，卵巢癌早期发现对我国女
性健康尤为重要。
基因芯片是利用核酸互补杂交原理按二维结构

将大量探针分子固定于支持物上，与标记的样品分
子进行杂交反应，通过对杂交信号的监测分析获取
样品分子的数量和序列信息［3］。目前，广泛应用基
因芯片检测各种癌症，但其产生的微阵列数据具有:

样本小、数据量大、维度高等特点，很容易导致预测
癌症存在与否的分类失败。所以，在预测前必须对
数据进行特征提取，这是提高分类质量和降低分类
算法的计算复杂性的重要步骤。
目前有很多机器学习的方法用于各种癌症分

类。文［4］采用一个无监督的基因过滤算法以降低
用于分型计算的数据噪声，首先提出了一个概率模
型对样本中的分类结构进行建模，然后基于聚类的
结果采用相对熵的方法获得对分类贡献大的基因作
为特征基因，最后根据选出的特征基因做聚类来进
行癌症分类。文［5］提出了一项关于前列腺癌疾病
的调查研究，并使用神经模糊分类系统进行模式识
别，以便尽早进行治疗计划。文［6］通过基于内核
的学习和特征选择提出了完整的癌症诊断过程。使
用 SVM-ＲFE用于预过滤基因。文［7］提出了对数
回归的方法来预测和分类癌症。文［8］提出了使用
贝叶斯网络方法来预测和分类癌症。文［9］首先使
用基因的分类信息指数来选取分类特征基因，去除
无关基因进行数据的预处理，然后用支持向量机来
进行癌症的分类预测。文［10］提出了一种基于
SVM模型诊断卵巢癌，使用模糊粗糙集理论进行特
征选择，使用 SVM 来处理复杂真实的数据，进行快
速学习，此方法具有良好的分类性能。本文提出一
种基于 PCA和 SVM 的卵巢癌预测方法，使用 PCA
进行卵巢癌微阵列数据样本的特征提取，使用适合
小样本分类的 SVM 作为区分卵巢癌患者和非卵巢
癌患者的分类器。

1 预测模型

假设总共有 n 个卵巢癌患者的微阵列数据记
录，每个记录包含 p 个特征属性。根据每个患者的
特征数据，通过分类实现预测患者是病态还是正常。
本文提出的方法如图 1 所示，其中，PCA可以在保证
一定的信息利用率的基础上提取简化特征属性的维

数; SVM用于分类及预测。对卵巢癌患者的微阵列
数据而言，一个数据包含上万个或几万个特征属性，

可见使用 PCA 对这样的数据进行降维处理是有必
要的。从模型的数据流上说，PCA 输出的数据作为
SVM的输入数据，看似串行，实这则并行。对单个
数据而言，PCA 和 SVM 的工作是串行级的; 对整体
数据而言，PCA和 SVM的工作是同步的，并行级的，
SVM处理上一个数据的同时 PCA 可以降维下一个
数据，这样可以提高模型的预测效率。

图 1 预测模型框图
Fig. 1 Block diagram of prediction model

1. 1 数据预处理
首先，处理缺失值和属性的冗余值。历史数据

可能存在一些遗漏或冗余的属性值，这可能会影响

分类的准确性和计算速度。
其次，数据标准化，消除其尺寸差异的影响。根

据原始样本中存在 n 个具有 p 个属性的数据，构造
n × p 的变量矩阵，每个列在矩阵中标准化，获得归
一化值 zij，其计算方法为

zij =
xij －珋xj

sj
( i = 1，2，…，n j = 1，2，…，p) ( 1)

珋xj =
∑n

i = 1xij

n ( i = 1，2，…，n j = 1，2，…，p)

( 2)

sj =
∑n

i = 1 ( xij －珋xj )
2

n槡 － 1 ( i = 1，2，…，n j = 1，

2，…，p) ( 3)
1. 2 主成分分析
属性中的太多变量将增加大量的计算负载。

PCA可以删除相关变量，并创建一些彼此无关的新
变量。更重要的是，原始信息能最大限度地被这些
新变量保留。PCA的实现过程描述如下:
计算标准化变量矩阵 Z的协方差矩阵 C，即
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C = ZZT

n － 1 ( 4)

计算协方差矩阵 C 的特征方程 | C － λIp | = 0，
得到特征值 λ j 和相应的特征向量 αj，其中 j = 1，2，
…，p。
根据式( 5) 确定主成分 k 的数值，确保信息利

用率高于 95%。
∑k

j = 1λ j

∑n
j = 1λ j

≥95% ( 5)

特征值按从大到小排列，取前 k 个最大特征值
对应的特征向量，得到一个 k 行 p 列的特征向量矩
阵 V。
根据式( 6) 计算得到 n行 k列的矩阵 X，这个矩

阵 X就是降维后的变量矩阵，包含 k 个主要成分的
数据。

X = ( VZT ) T = ZVT ( 6)
1. 3 支持向量机

SVM是一种判别分类器，由分类超平面所定
义。也就是说，使用标记的训练样本训练模型，然后
通过输出最佳超平面来实现测试样本分类。SVM
描述如下:

卵巢癌预测问题为非线性问题，所以 SVM的目
标函数 f( x) 表示为

f( x) = wT·φ( x) + b ( 7)
其中: x为输入; w为权向量; b为偏置向量。把输入
数据映射到高维数据空间。
利用极大化间隔的求解思想，最终得到分类决

策函数为

f( x) =∑
n

i = 1
αi yiK( xi，x) + b ( 8)

其中: K( xi，x) 为核函数，表示映射到的高维特征空
间的两个点的内积 ＜ φ( xi ) ·φ( x) ＞。这里选择学
习能力强且误差小的 Gauss径向基( ＲBF) 核函数为

K( xi，x) = exp( －
‖xi － x‖2

2σ2 ) ( 9)

其中，σ为核函数系数，具有高的灵活性。

2 仿真实验与分析

2. 1 数据集
本文所有仿真实验使用同一个数据集，是来自

于 AICＲ的卵巢癌微阵列质谱数据集，样本共有 253
个，包括卵巢癌患者阳性( 病态) 和阴性( 健康) ，且
每个样本的属性有15 000之多。在这 253 个卵巢癌
数据样本中随机选其中的 170 个为训练集，剩余的
83 个为测试集，卵巢癌微阵列质谱数据如表 1
所示。

表 1 卵巢癌微阵列质谱数据
Tab. 1 Mass spectrometry data of ovarian

cancer microarray

样本 数据集 训练集 测试集

样本总数 253 170 83

阳性样本数 91 61 30

阴性样本数 162 109 53

2. 2 仿真实验设计
设计 3 个仿真实验来证明本文提出的基于 PCA

和 SVM的癌症预测方法的有效性，即主成分 k 值确
定、预测精度和算法效率。
仿真实验中的计算使用安装了 Libsvm-3. 21 工

具包的 MATLAB Ｒ2010b软件完成。模型中的 SVM
参数随机选择，要求 C∈［0，100］、σ∈［0. 1，10］，用
MATLAB仿真的时候用经验值或试凑法调节。
仿真实验都是在实验室的 PC 机上完成。PC

机的 OS 为 Win7 Sp1，硬件运行环境为: 处理器
( CPU) : Intel( Ｒ) Core( TM) i3-3110 CPU @ 2. 4 GHz，
物理四核;内存( ＲAM) : 8. 00 GB; 磁盘驱动器: ATA
WDC WD5000LPVX-0;显示适配器: NVIDIA GeForce
GT 635M。
2. 3 结果与分析
原始数据集总共有15 000个属性。通过本文

1. 2 节计算协方差矩阵特征方程的特征值和特征向
量的方法进行了主成分分析，经过分析，数据的特征

值大大减少，290 个属性可以保证 100%的信息利用
率( 通过计算贡献率可以近似获得) 。在这个实验
中，我们相信 95%的信息利用率可以确保结果的正
确性，即最少由 98 个数据属性表示。然后，根据式
( 5) 计算主成分 k 值。信息利用率选择如图 2 所
示。在图 2 中，属性个数被表示为横轴，属性个数对
应的信息利用率被表示为纵轴。

图 2 信息利用率选择
Fig. 2 Information utilization selection
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在数据集上，应用所提出的方法进行预测实验，

并与数据集上的 KNN 和 ESOM 等典型分类方法在
预测精度上进行了比较，如图 3 所示。可以看出，预
测精度上最高是本文所提出的方法，预测精度为

89. 1%，高于 KNN的 71. 7%和 ESOM的 62. 5%。

图 3 预测精度对比
Fig. 3 Comparison of prediction accuracy

通过消耗的 CPU时间来比较本文方法、KNN和
ESOM的效率，CPU 时间对比如图 4 所示。由于本
文中使用的数据集拥有大量的属性值，因此需要花

费很长时间来训练和预测分类结果。在这 3 种方法
中，KNN 是最耗时的，所需的 CPU 时间高达
1 225. 433 s。由于本文方法和 ESOM 都对数据集进
行了降维处理，所以消耗的 CPU时间较少。本文方
法应用了主成分分析，效率得到了极大的提高，只消

耗4. 791 s的 CPU时间。

图 4 CPU时间对比
Fig. 4 CPU time comparison

3 结 论

根据微阵列质谱数据的特点，本文提出一种基

于主成分分析 ( PCA) 和支持向量机 ( SVM) 的卵巢

癌预测方法。使用 PCA 在预测前对数据进行特征
提取，来提高分类质量和降低分类算法的计算复杂

性。使用 SVM作为区分卵巢癌阳性和阴性的分类
器，其更适合小样本分类。仿真实验结果表明:本文
方法在预测精度上达到了 89. 1%，而只消耗4. 791 s
的 CPU 时间，是一个较好的平衡点，但仍需要在其
他卵巢癌数据集上进行验证。同时，本文方法也可
以应用在其他高维数据分类的领域。
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