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摘　要　兔肝ＶＸ２肿瘤是一种快速生长的肿瘤 模 型，可 以 在 多 种 器 官 如 肝、肺、直 肠 等 快 速 生 长，常 用 于

肿瘤研究。采用可见－近红外高光谱技术对 四 只 兔 子 的 兔 肝 ＶＸ２肿 瘤 和 正 常 组 织 进 行 活 体 和 离 体 的 反 射 光

谱检测，然后采用支持向量机分别实现了二分类（正常 肝 组 织 和 肝 ＶＸ２肿 瘤 组 织）和 四 分 类（未 出 血 活 体 正

常肝组织、未出血活体ＶＸ２肿瘤组织、出血离体正常肝组织和 出 血 离 体 肝 ＶＸ２肿 瘤 组 织）。根 据 其 光 谱 反

射曲线的特征，选择了４００～１　８００ｎｍ区间的数据为特征变量。为进一步提高分类准确率，分别采用５折交

叉验证和遗传算法对支持向量机的核函数参数ｇ和惩罚因子ｃ进 行 了 优 化。其 中５折 交 叉 验 证 优 化 参 数 和

分类结果为：二分类优化的惩罚参数ｃ为４，核函数参数ｇ为０．１２５　０，其校正集和预测集的准确率都达到了

１００％；四分类中优化出的参数ｃ为８，ｇ为０．１２１　１，其校正集和预测集的准确率分别达到了９９．２４２　４％和

９３．３３３％。遗传算法优化参数和结果为：二分类中优化的参数ｃ为０．８４５　６，ｇ为０．０６２　５，其校正集和预测

集的准确率同样都达到了１００％；四分类中优化的参数ｃ为５．５３０７，ｇ为０．０６８　５，其校正集和预测集的准确

率分别达到了９９．２４２　４％和１００％。结果显示两种优化方法都取得了很好的效果，遗传算法优化参数对四分

类的分类更为精确。为进一步提升算法速度，采用间隔选取变量的方法来不断减少特征变量，最终每隔１００
ｎｍ谱段选择一个变量，共选择１４个谱段作为特 征 变 量。采 用 遗 传 算 法 优 化 支 持 向 量 机 参 数 并 对 其 分 类 进

行了研究，结果表明：二分类和四分类的校正集和预测集结果准确率均为９９．２４２　４％，而且运行时间分别为

１１．４和２０．０ｓ，与选择全波段的运行时间：３４０．３和４９１．０ｓ相比，说明多光谱技术可以进行肝ＶＸ２肿瘤组

织和正常肝组织的鉴别，且分类准确率可达９９％以 上，而 且 运 行 时 间 缩 短 了 很 多。为 未 来 多 光 谱 技 术 在 未

来临床肿瘤诊断中实现肿瘤组织的快速实时在线检测和分类奠定了基础，显示出巨大的应用潜力。
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引　言

　　原发性肝癌（ｐｒｉｍａｒｙ　ｌｉｖｅｒ　ｃａｎｃｅｒ，ＰＬＣ），简 称 肝 癌，是

全球最常见的恶 性 肿 瘤 之 一，目 前ＰＬＣ诊 断 的 金 标 准 仍 是

病理组织学或细胞学 检 查，影 像 学 检 查 包 括 超 声 影 像 检 查、
多期动态增强ＣＴ（Ｘ射 线 断 层 扫 描）、动 态 对 比 增 强 磁 共 振

（ＭＲＩ）扫描，其中 ＭＲＩ肝 胆 特 异 性 对 比 剂 增 强 扫 描 是 目 前

国际上公认的比 较 准 确 的 影 像 学 检 查 方 法［１－２］。外 科 手 术 切

除是治疗肝癌的主要方法，而手术切除过程中对肿瘤边界部

位及范围的判定极为重要，切除范围过小可能会造成术后肿

瘤残余，切除范围过大则会造成残余 肝 脏 体 积 变 小、肝 储 备

功能下 降。因 此，临 床 急 需 一 种 可 以 快 速、准 确、实 时 的 分

辨肿瘤组织和正常肝脏组织的新方法，以便更准确地判断手

术切除边界，使患者更好地获益。
光谱技术的快速、无 损、实 时 等 特 性，使 其 逐 渐 成 为 生

物组织识别和诊断领域的研究热点。衰减全反射傅里叶变换

红外光谱技术对甲状腺疾病、乳腺疾 病、大 鼠 胆 固 醇 以 及 肺



癌筛查等良、恶性组织具有较高的鉴别能力［３－７］。同时，不断

发展的机器学习也被应用于各种领 域，如 瓷 器、护 肤 品 等 光

谱数据分析［８－１０］。机器学习仅仅 依 靠 识 别 模 式 和 推 理 便 可 从

复杂且庞大的数据集中发现并识别出特定的模式，快速实现

相应的目的。支持向量机［１１］由 Ｖａｐｎｉｋ等 首 先 提 出 了 在 高 维

空间使用线性函数的学习系统，已被广泛用于肿瘤细胞和正

常细胞之间或者不同类型细胞之间的分类。

ＶＸ２肿瘤［１２－１３］是一种可移植在兔的肝脏、肺脏、骨骼肌

肌肉等处的可移植恶性乳头状瘤，而 且 其 具 有 血 供 丰 富、生

长迅速、易侵袭周边组织和转移的特 点，被 广 泛 的 应 用 于 肝

脏恶性肿瘤的实 验 研 究 中。本 工 作 对 肝 ＶＸ２肿 瘤 组 织 和 正

常肝组织进行活体和离体的高光谱分析，并分别用５折交叉

验证和遗传算法对支 持 向 量 机 参 数 和 核 函 数 参 数 进 行 优 化，
最后采用支持向量机分类算法进行模型构建，以期实现正常

肝组织与肝ＶＸ２肿 瘤 组 织 的 活 体 和 离 体 的 判 别 诊 断，为 光

谱技术应用于肝癌的诊断提供理论依据，同时提出采用间隔

选取变量的方法不断减少特征变量，最终判断是否可以应用

多光谱技术的方法来 进 行 肝 ＶＸ２肿 瘤 组 织 和 正 常 肝 组 织 的

鉴别，为算法的效率进一步提升进行了有益探索。

１　实验部分

１．１　仪器与软件

动物实验得到了中国人民解放军总医院伦理委员会的批

准，并按照中国人民解放军医学院制定的动物实验指南进行

实验。对４只雄性患有ＶＸ２肝癌的新西兰大白兔进行 实 验，
实验中采集过程如图１所 示：光 谱 仪 器 采 用 美 国 ＡＳＤ（Ａｎａ－
ｌｙｔｉｃａｌ　Ｓｐｅｃｔｒａｌ　Ｄｅｖｉｃｅｓ，Ｉｎｃ．）公 司 生 产 的Ｆｉｅｌｄｓｐｅｃ４型 高 分

辨光谱仪，波长范 围 为３００～２　５００ｎｍ，光 谱 分 辨 率３ｎｍ。
光源为５Ｗ的卤素灯，波长 范 围 为３５０～２　５００ｎｍ，无 线 连

接的笔记本电脑进行数据的记录和采集。采用该仪器分别对

ＶＸ２肝癌兔子的正常肝组织和肝癌组织进 行 反 射 光 谱 采 集。
反射 探 头 的 光 束 直 径 为５ｍｍ，在 采 集 过 程 中 分 别 垂 直 对 准

图１　用于测量兔肝ＶＸ２肿瘤组织和正常组织的实验装置

Ｆｉｇ．１　Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ　ａｐｐａｒａｔｕｓ　ｆｏｒ　ｍｅａｓｕｒｉｎｇ　ＶＸ２ｔｕｍｏｒ
ｔｉｓｓｕｅ　ａｎｄ　ｎｏｒｍａｌ　ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｒａｂｂｉｔ　ｌｉｖｅｒ

待测兔子的ＶＸ２肿 瘤 组 织 和 正 常 组 织，对 每 只 兔 子 的 活 体

正常肝组织、活体ＶＸ２肿瘤肝组织、离体正常带血肝组织和

离体ＶＸ２肿瘤带血肝组 织 的 不 同 部 位 分 别 进 行 十 次 数 据 采

集，总共获得１６０个样本数据，其 中 每 次 保 存 的 数 据 均 进 行

十次平均。

１．２　支持向量分类

支持向量机［１４－１５］通过核函数定义特征映射关系，将待分

类的数据映射到更高维特征的空间中，来实现简单的线性可

分，然后在这个空间中构造最优的分 类 面，从 而 形 成 分 类 的

决策规则。ＳＶＭ（支 持 向 量 机）采 用 结 构 风 险 最 小 化（ｓｔｒｕｃ－
ｔｕｒａｌ　ｒｉｓｋ　ｍｉｎｉｍｉｚａｔｉｏｎ，ＳＲＭ）原则，构造最 优 分 离 超 平 面 来

完成分类任务。而很多情况下，原始的 样 本 空 间 内 有 可 能 找

不到一个可以正确划分出两类样本的超平面。在二维空间也

许很难找到划分两类样本的超平面，把样本从二维空间映射

到三维的特征空间，或者更高维的空 间，使 得 样 本 在 此 空 间

里存在这样的超平面来正确划分样本。

选择核函数、相应的核函数参数ｇ，惩罚因子ｃ，是支持

向量机分类的三个可优化 选 项。多 项 式 核 函 数 和Ｓｉｇｍｏｉｄ核

函数相比高斯径向核函数而言，设置 的 参 数 较 多，从 而 增 加

了模型的不确定性和不稳定性。高斯径向基核函数只需要设

定一个参数，对于 模 型 的 精 度 和 稳 定 性 更 容 易 控 制。因 此，

选择高斯径向基核函数。鉴于核函数参数ｇ和惩罚因子ｃ会

对计算收敛速度和预测精度产生影响，故分别采用交叉验证

和遗传算法对核函数参数ｇ和惩罚因子ｃ进行优化。

１．３　交叉验证优化支持向量机参数

交叉验证即统计学中的无偏估计，因为其能够有效避免

模型的过拟合问题，所以是目前最为常见的一种参数验证方

式。此外，它还是机器学习建立模型和 验 证 模 型 稳 定 性 的 常

用方法，因此从其名字上就可以推断出交叉验证是某样本在

校正集和预测集在交叉往复地使用。根据样本的切分方法不

同，交叉验证分为三种 方 法：简 单 交 叉 验 证，Ｋ折 交 叉 验 证

（Ｋ－ｆｏｌｄｅｒ　ｃｒｏｓｓ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ），留 一 交 叉 验 证 （ｌｅａｖｅ－ｏｎｅ－ｏｕｔ
ｃｒｏｓｓ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ）。研究中选择Ｋ－折交叉验证来多次验证寻找

最优的核函数参数ｇ和惩罚 因 子ｃ，即 支 持 向 量 机 的 分 类 参

数，其中Ｋ取５，使其对兔肝的正常组织和ＶＸ２肿瘤组织的

分类性能能够得到很好的提高。

１．４　遗传算法优化支持向量机的分类参数

遗传算法是通过模拟达尔文生物进化论自然选择和遗传

学机理来进行搜索最优解的一种方 法。其 中，染 色 体 是 遗 传

物质的主要载体，而染色体是多个基 因 的 集 合。由 于 基 因 编

码是非常复杂的，所以通常用二进制 进 行 编 码。设 置 初 代 种

群个数，按照“物竞 天 择，适 者 生 存，优 胜 劣 汰”的 原 理，来

逐代演化出最优解。研究中设置初始种群规模为４０，最大遗

传代数１００，变异率为０．１，根据设定的范围对需要优化的参

数，随机产生初始种群。遗传代数计数器ｔ＝０开始。把支持

向量机的分类正确率作为目标函数值，计算种群中每个个体

的适应度。若ｔ＞１００或 平 均 适 应 度 值 变 化 持 续 小 于 某 一 常

数超过一定代数，则所得到的具有最大适应的个体作为最优

解输出，得到优化的参数。
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２　结果与讨论

２．１　反射光谱分析

图２（ａ）是其中一只兔子 的 正 常 肝 组 织 和 ＶＸ２肿 瘤 组 织

未出血活体的高光谱反射数据曲线，其中１—１０为正常肝组

织未出血活体的反 射 曲 线，１１—２０为 ＶＸ２肿 瘤 组 织 未 出 血

活体的反射曲 线，从 图 中 很 明 显 可 以 区 分 出 正 常 肝 组 织 和

ＶＸ２肿瘤组织。通过对比发现可以选择４００～１　８００ｎｍ区间

的数据为特征变量，其他区间因为测 试 系 统 噪 声 较 大，会 对

分类造成一定的 干 扰。图２（ｂ）包 含 了 未 出 血 活 体 正 常 肝 组

织、未出血活体肝ＶＸ２肿瘤组织、出血离体正常肝组织和出

血离体肝ＶＸ２肿瘤组织：ｄａｔａ１—ｄａｔａ５为未出血活体正常肝

组织，ｄａｔａ６—ｄａｔａ１０为未出血活体肝肿瘤组织，ｄａｔａ１１—ｄａ－
ｔａ１５出血离体肝ＶＸ２肿瘤组织，ｄａｔａ１６—ｄａｔａ２０为出血离体

正常肝组织。为了更容易区分不同组织对应的反射曲线的不

同，分别采用不 同 的 颜 色 对 应 不 同 组 织 来 进 行 光 谱 曲 线 绘

制。显而易见，对应相同 组 织 的 反 射 曲 线 走 势 基 本 一 致，而

反射光谱强度的不同，主要由反射探头与待测表面相对位置

误差导致。从反射曲线看，正常肝组织 和 肿 瘤 组 织 的 区 别 相

对比较明显。分别用交叉验证优化支持向量机分类和遗传算

法优化支持向量机分类分别对活体和离体的正常肝组织、肿

瘤组织进行二分类以及活体的正常肝组织和ＶＸ２肿瘤组织、
出血离体的正常肝组织和肝ＶＸ２肿瘤组织进行四分类。

图２　兔肝ＶＸ２肿瘤组织和正常组织的反射图（ａ）和未出血活体正常肝组织、未出血活体肝ＶＸ２肿瘤组织、出血离体正 常 肝

组织和出血离体肝ＶＸ２肿瘤组织的反射光谱图（ｂ）

Ｆｉｇ．２　Ｒｅｆｌｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ＶＸ２ｔｕｍｏｒ　ｔｉｓｓｕｅ　ａｎｄ　ｎｏｒｍａｌ　ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｒａｂｂｉｔ　ｌｉｖｅｒ（ａ）ａｎｄ　ｓｐｅｃｔｒａｌ　ｒｅｆｌｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｎｏｒｍａｌ　ｌｉｖｅｒ　ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｎｏｎ－
ｂｌｅｅｄｉｎｇ　ｌｉｖｉｎｇ　ｂｏｄｙ，ＶＸ２ｔｕｍｏｒ　ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｎｏｎ－ｂｌｅｅｄｉｎｇ　ｌｉｖｉｎｇ　ｂｏｄｙ，ｎｏｒｍａｌ　ｌｉｖｅｒ　ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｂｌｅｅｄｉｎｇ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ａｎｄ　ＶＸ２ｔｕｍｏｒ
ｔｉｓｓｕｅ　ｉｎ　ｂｌｅｅｄｉｎｇ　ｉｓｏｌａｔｅｄ（ｂ）

２．２　ＳＶＭ与ＳＶＭ－ＧＡ的诊断潜力对比分析

进行了两种分类模式研究：（１）对 正 常 肝 组 织 和 肝 肿 瘤

组织进行二分类，把活体正常肝组织和离体正常肝组织标记

为１号，把离体肝ＶＸ２肿 瘤 组 织 和 离 体 肝 ＶＸ２肿 瘤 组 织２
号；（２）对活体正常肝组织、活体ＶＸ２肿瘤组织、出 血 离 体

正常肝组织、出血离体肝ＶＸ２肿瘤组织进行四分类，分别依

次标记为１号、２号、３号和４号。采 用５折 交 叉 验 证 误 差ｅ
进行评价诊断的潜力，ｅ的定义为［１６］

ｅ＝Ｎ１Ｎ ＝Ｎ－Ｎ２Ｎ ×１００％

其中，Ｎ 为样本总数，Ｎ１ 为 错 误 识 别 的 样 本 数，Ｎ２ 为 正 确

识别的样本数。

在１６０个样本中随机选择１３０个样本为训练样本，３０个

为预测样本。首先进行４００～１　８００ｎｍ区间支持向量机 的 二

分类和四分类，采用５－ｋ交叉验证方法优化 惩 罚 参 数 和 核 函

数参数，其预测集的分类结果分别如图３（ａ，ｂ）所示，其中二

分类优化的惩罚参数ｃ为４，核函数参数ｇ为０．１２５　０，其校

正集和预测集 的 准 确 率 分 别 达 到 了１００％和１００％，见 图３
（ａ）；四分类中优化出的参数ｃ为８，ｇ为０．１２１　１，其校正集

和预测集的准确率都达到了９９．２４２　４％和９３．３３３％，见图３

（ｂ）。说明采用５－ｋ交 叉 验 证 优 化 参 数 进 行 支 持 向 量 机 二 分

类和四分类的模型准确度很高，从而也说 明 了 经 过５－ｋ交 叉

验证优化支持向量机 参 数 进 行 正 常 肝 组 织 和 ＶＸ２肿 瘤 组 织

在可见近红外波段的支持向量机分类具有很高的可行性。

　　使用遗传算法优化支持向量机参数，然后采用支持向量

机进行分类。二分类和四分类中每代的最高适应度和平均适

应度函数如图４（ａ，ｂ）所示，二分类和四分类的预测集的准确

率如图４（ｃ，ｄ）。其 中 二 分 类 优 化 的 参 数ｃ为０．８４５　６，ｇ为

０．０６２　５，其校正集和预测集的准 确 率 都 达 到 了１００％；四 分

类中优化出的参数ｃ为５．５３０　７，ｇ为０．０６８　５，其 校 正 集 和

预测集的准确率分别 达 到 了９９．２４２　４％和１００％。从 二 分 类

和四分类结果来看，采用遗传算法优化参数进行支持向量机

分类的模型准确度效果更好。为了进一步更清楚地对比交叉

验证和遗传算法对支持向量机参数的优化效果，由表１给出

了其校正集和预测集的分类正确率。由表１可以看出遗传算

法的优化结果相对交叉验证优化的结果准确率更高。

　　为了进一步提高数据分析和处理效率，为后续采用多光

谱内窥镜进行肿瘤组织分类奠定基础，研究了数据简化对分

类算法准确度地影响。在４００～１　８００ｎｍ之间选取每隔ｎ（ｎ
为 整 数）个 波 段 取 一 个 变 量，进 行 遗 传 算 法 优 化 参 数 的 支 持
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图３　采用５－ｋ交叉验证方法优化ＳＶＭ参数的预测集二分类（ａ）和四分类（ｂ）

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅ　ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ　ａｎｄ　ｔｒｕｅ　ｖａｌｕｅｓ　ｏｆ　ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ（ａ）ａｎｄ　ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ（ｂ）

ｏｆ　ＳＶＭ　ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ　ａｒｅ　ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ　ｂｙ　ｕｓｉｎｇ　５－Ｋ　ｃｒｏｓｓ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ

图４　采用遗传算法优化支持向量机参数优化的二分类和四分类的适应度图（ａ）和（ｂ）及相应的预测集结果（ｃ）和（ｄ）

Ｆｉｇ．４　Ｆｉｔｎｅｓｓ　ｃｕｒｖｅｓ（ａ）ａｎｄ（ｂ），ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔｓ（ｃ）ａｎｄ（ｄ）ｏｆ　Ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ　ａｎｄ　Ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ
ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ　ｂｙ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

向量机分类分析，并对其计算时间进 行 考 察。分 析 结 果 如 表

２所示。从表２可以看 出 随 着 选 择 的 变 量 数 的 减 少，算 法 的

运行时 间 逐 渐 降 低，二 分 类 和 四 分 类 的 准 确 率 均 超 过 了

９０％。分类结果每隔１００ｎｍ选择一个变量，最 终 选 择１４个

谱段作为特征变量，其二分类和四分类的校正集结果和预测

集结果分别达到了９９．２４２　４％和９３．３３％，而且运行时 间 分

别为１１．４和２０．０ｓ，与选择全波段时的运行时间：３４０．３和

４９１．０ｓ相 比，运 行 时 间 分 别 只 有 原 来 的３．３５％和４．０７％，

同时依然保持了较高的分类精确度。说明未来采用多光谱鉴

别兔子正常肝组 织 和 ＶＸ２肿 瘤 组 织 是 可 行 的，可 以 做 到 在

确保一定地分类准确度情况下，极大提高分类效率。

３　结　论

　　使 用 高 光 谱 ＡＳＤ对 兔 子 的 未 出 血 活 体 正 常 肝 组 织、未

出血 活 体 肝ＶＸ２肿 瘤 组 织、出 血 离 体 肝 组 织、出 血 离 体 肝
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表１　采用两种方法优化支持向量机参数二分类和四分类的结果比较

Ｔａｂｌｅ　１　Ｃｏｍｐａｒｅｓ　ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　Ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ　ａｎｄ　Ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ　ｏｆ　ＳＶＭ　ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ　ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ　ｂｙ　ｔｗｏ　ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｍｅｔｈｏｄ

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ　ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ
ｍｅｔｈｏｄ

Ｏｐｔｉｍａｌ　ｖａｌｕｅｓ
ｏｆ　ｃ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

Ｏｐｔｉｍａｌ　ｖａｌｕｅｓ　ｏｆ
ｋｅｒｎｅｌ　ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ　ｇ

Ｔｈｅ　ａｃｃｕｒａｃｙ　ｏｆ
ｔｈｅ　ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ

ｓｅｔ

Ｔｈｅ　ａｃｃｕｒａｃｙ
ｏｆ　ｔｈｅ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

ｓｅｔ

Ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ
５－ｆｏｌｄ　ｃｒｏｓｓ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ　 ４　 ０．１２５　０　 １００％（１３０／１３０） １００％（３０／３０）

Ｇｅｎｅｔｉｃ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ　 ０．８４５　６　 ０．１２１　１　 １００％（１３０／１３０） １００％（３０／３０）

Ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ
５－ｆｏｌｄ　ｃｒｏｓｓ　ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ　 ８　 ０．０６２　５　 ９９．２４２　４％（１３０／１２９） ９３．３３３％（３０／２７）

Ｇｅｎｅｔｉｃ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ　 ５．５３０　７　 ０．０６８　５　 ９９．２４２　４％（１３０／１２９） １００％（３０／３０）

表２　采用遗传算法优化支持向量机参数优化二分类和四分类不同特征变量下的结果

Ｔａｂｌｅ　２　Ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　Ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ　ａｎｄ　Ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｎｕｍｂｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅｓ　ｏｆ　ＳＶＭ　ｐａｒａｍｅｔｅｒ　ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ　ｂｙ　Ｇｅｎｅｔｉｃ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｍｅｔｈｏｄ

Ｏｐｔｉｍａｌ　ｖａｌｕｅｓ
ｏｆ　ｃ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

Ｏｐｔｉｍａｌ　ｖａｌｕｅｓ
ｏｆ　ｋｅｒｎｅｌ　ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ　ｇ

Ｔｈｅ　ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ　ｖａｒｉａｂｌｅｓ

Ｒｕｎｎｉｎｇ　ｔｉｍｅ
ｏｆ　ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

／ｓ

Ｔｈｅ　ａｃｃｕｒａｃｙ　ｏｆ
ｔｈｅ　ｃａｌｉｂｒａｔｉｏｎ
ｓｅｔ／％

Ｔｈｅ　ａｃｃｕｒａｃｙ　ｏｆ
ｔｈｅ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｓｅｔ／％

Ｇｅｎｅｔｉｃ
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ－
Ｔｗｏ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ

０．８４５　６　 ０．１２１　１　 １　４０１　 ３４０．２６　 １００　 １００
５．２２０　６　 ０．２９４　４　 ９０２　 ２２１．０２６　 １００　 １００
１．２１３　２　 １．４６３　４　 ２８０　 ８３．７４　 １００　 ９６．６７
２．６０４　１　 １．５３９　８　 １４０　 ４４．２８　 １００　 ９６．６７
５．６００　７　 １．８５７　５　 ９４　 ３２．９０　 １００　 ９６．６７
５．５３２　１　 ２．９１９　４　 ７０　 ２７．３６　 １００　 ９６．６７
３．３４１　６　 １．６８６　３　 ５６　 １９．５１　 １００　 ９６．６７
７．９５２　８　 ２．４６５　０　 ４７　 ２０．２２　 １００　 １００
８．２５２　６　 １．５９０　５　 ３５　 １７．５４　 ９９．２４　 ９６．６７
９．９１１　７　 １．３６３　３　 １４　 １１．４１　 ９９．２４　 ９３．３３

Ｇｅｎｅｔｉｃ
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ－

Ｆｏｕｒ　ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ

５．５３０　７　 ０．０６８　５　 １　４０１　 ４９０．９９　 ９９．２４　 １００
７．６７０　８　 ０．０６２　３　 ９０２　 ２９８．９７　 ９９．２４　 ９３．３３
７．１７７　７　 ０．２９２　６　 ２８０　 ８３．６４　 １００　 ９３．３３
３．６０４　４　 ０．９５７　１　 １４０　 ７２．０５　 ９９．２４　 ９３．３３
５．５３８　０　 ０．８１３　５　 ９４　 ４８．５９　 ９９．２４　 ９３．３３
６．３６０　３　 ２．０１１　９　 ７０　 ４５．１７　 １００　 ９６．６７
９．１０７　５　 １．０１９　６　 ５６　 ３５．３７　 ９９．２４　 ９６．６７
３．９０９　３　 ２．４３６　１　 ４７　 ３１．８４　 ９８．４８　 ９６．６７
７．６７５　２　 １．６３３　２　 ３５　 ２７．８７　 ９８．４８　 ９３．３３
５．７４１　３　 ４．３３５　５　 １４　 ２１．０２　 ９９．２４　 ９３．３３

ＶＸ２肿瘤组织进行反射光谱的采集，然后对原始数据进行支

持向量机分类，在分类的过程中分别采用了两种方式优化参

数，即５折交叉验证和遗传算法对支持向量机参数和核函数

参数进行优化，最终两种分类方式都 取 得 了 很 好 的 结 果，而

遗传算法优化的结果表现更好。因此在不断有规律减少变量

的情况下选择遗传算法优化参数，对分类结果和时间进行了

比较。研究发现，随着变 量 数 的 减 少，其 分 类 结 果 一 直 保 持

较好的准确性，而算法运行的时间却 得 到 了 大 幅 减 少。为 未

来兔肝的正常组织和 ＶＸ２肿 瘤 组 织 的 多 光 谱 高 效 实 时 鉴 别

奠定了一定的基础。

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
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