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一种基于免疫算法的空间关联规则挖掘方法
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摘　要：针对海量数据空间关联规则挖掘的不足，提出了一种基于免疫算法的空间关联规则挖掘方法。算法

充分利用了免疫识别、免疫记忆及克隆选择特性，把要挖掘的空间关联规则作为抗原，候选项目集作为抗体，

把挖掘的关联规则存入记忆库，加快了关联规则的挖掘速度。以杆塔故障的空间要素的关联关系为例，验证

了算法的有效性。
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　　自１９９５年Ｋｏｐｅｒｓｋｉ将传统关联规则拓展到

空间数据挖掘领域以来，很多学者对空间关联规

则的概念、挖掘算法、不确定性的表达和挖掘结果

的可视化等方面进行了深入的研究并取得了一系

列的成果［１３］。目前，关于空间关联规则挖掘的研

究基本上是基于一般事务数据库的关联规则挖掘

算法进行［４８］。这些研究的特点是基于属性数据

库，将这些算法应用于空间数据挖掘存在的主要

不足为空间数据量庞大及空间数据之间存在复杂

的关系（拓扑关系、位置关系和距离关系），导致算

法效率较低。

免疫算法是利用人工免疫系统（ａｒｔｉｆｉｃｉａｌｉｍ

ｍｕｎｅｓｙｓｔｅｍ，ＡＩＳ）的仿生机制设计出的一种新

型算法［９］。ＡＩＳ具备强大的识别、学习和记忆能

力，及分布式、自组织、多样性和没有中心控制点

等特性。它的自体／非自体识别能力正是空间关

联规则挖掘良好而又天然的解决方法。同时，免

疫算法具备高效率并行搜索的能力，是处理大规

模数据项目集的有效方法［１０］。为了解决海量空

间数据的关联规则挖掘问题，本文提出了一种基

于免疫算法（ｉｍｍｕｎｅａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＩＡ）的空间关联

规则挖掘方法，挖掘过程不需要生成大量的频繁

项集，从而提高关联规则挖掘的总体性能。实验

表明，算法具有良好的性能。

１　基于免疫算法的空间关联规则挖

掘

１．１　相关概念

表１为某雷电频发地杆塔故障监测的数据样

本。

１）抗原。通常对应要解决的问题，根据不同

的问题有不同的数据编码形式。本文将用户感兴

趣的属性值作为抗原，例如，对于表１，若认为杆

塔故障的最主要影响因素为犱１，则可以将犱１作为

抗原。

表１　某雷电频发地杆塔故障监测数据样本

Ｔａｂ．１　ＰｏｌｅａｎｄＰｏｗｅｒＦａｕｌｔＭｏｎｉｔｏｒｉｎｇＤａｔａＳａｍｐｌｅｓｏｆａＦｒｅｑｕｅｎｔＴｈｕｎｄｅｒＤｉｓｔｒｉｃｔ

植被平均高度 植被面积 与植被距离 雷击频率 杆高 车流量 污染级别 污染源名称 道路宽度 与道路距离 杆塔故障率

犪１ 犫１ 犮１ 犱１ 犲１ 犳１ 犵１ 犺２ 犻３ 犼１ 狅１

犪２ 犫２ 犮２ 犱２ 犲２ 犳２ 犵２ 犺３ 犻１ 犼３ 狅２

犪３ 犫２ 犮１ 犱２ 犲１ 犳３ 犵１ 犺１ 犻２ 犼２ 狅３

　　２）抗体。通常对应要解决的问题的优化解。 本文中抗体即是最终挖掘的空间关联规则，例如，
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对于表１，设抗原为犱１，则抗体是犱１狅１。

３）信息熵。假设某抗体有 犕 个基因，每个

基因位上采用的字符集大小为犛（若采用二进制

编码，字符集就为｛０，１｝，犛＝２），则该抗体的信息

熵为：

犎（η）＝
１

犕∑
犕

犼＝１

犎犼（η） （１）

式中，犎犼（η）＝∑
犛

犻＝１
－狆犻犼ｌｇ狆犻犼，犎犼（η）为该抗体第犼

个基因的信息熵，狆犻犼是字符集中第犻个符号出现

在第犼个基因座上的概率。

４）亲和力。亲和力表示抗原抗体之间的结

合强度，亲和力越高则抗原与抗体结合强度越高。

５）抗体的适应值。抗体的适应值用于评价

抗体的优劣。选取恰当的适应度函数是空间关联

规则挖掘的一个关键问题，因为基于免疫算法的

空间关联规则挖掘算法的主要目标就是优化种群

中抗体的适应值。确定所有满足阈值条件的关联

规则，并删除负相关的规则，所得到的各关联规则

的支持度与置信度之和即为该抗体的适应值，即

犳（犻）＝犛（犻）＋犆（犻） （２）

式中，犳（犻）为抗体犻的适应值；犛（犻）、犆（犻）分别表

示抗体犻的支持度和置信度。

１．２　免疫算法流程

１）抗原识别，将需要解决的问题抽象成符合

处理的抗原形式。抗原识别对应于求解问题。

２）产生初始抗体群体，如果记忆库中有记忆

抗体，则将记忆库中的抗体看成是初始抗体的一

部分，不足的部分，系统随机产生。

３）亲和力计算，计算抗原与抗体之间的亲和

力。

４）记忆细胞分化，与抗原有最大亲和力的抗

体加入记忆库。由于记忆细胞数目有限，新产生

的与抗原具有更高亲和力的抗体替换较低亲和力

的抗体。

５）抗体的促进和抑制，高亲和力抗体受到促

进，高浓度抗体受到抑制。

６）群体更新，群体更新保证了抗体群的多样

性。该操作将群体中亲和力较小的部分抗体用产

生的等量新抗体取代。

７）抗体产生，通过交叉和变异操作来产生新

的抗体。

８）若满足结束条件（结束条件一般指迭代周

期达到最大代数）则结束，否则转步骤３）。

１．３　算法原理

一般而言，由空间数据库挖掘关联规则是一个

两步的过程：① 找到所有支持度大于最小支持度

的项目集，这些项目集被称为频繁项集。② 使用

找到的频繁项集产生期望的强关联规则。根据定

义，这些规则必须满足最小支持度和最小置信度。

在具体应用中，往往存在着仅对空间数据库

组成事务的某一个或几个项集感兴趣，仅需要对

这几个项集进行关联规则挖掘即可，而不必要对

整个数据库进行全面的规则提取。因此，只需要

将重点放在几个重点的项集上，对其相应的关联

规则进行挖掘即可。故可将免疫算法的思想引入

空间关联规则挖掘中，进行关联规则提取，其具体

步骤如下所示。

１）以要挖掘的空间关联规则作为抗原，可设

定一个或多个抗原。

２）抗体抗原编码，一般采用字符编码或实数

编码方式。

３）确定抗体种群规模犕，免疫选择阈值犜犺

及终止条件最大迭代次数犖。

４）在解空间随机产生狀个候选解作为抗体

种群和记忆库中的抗体，共同组成初始种群犘狋（狋

＝０）。

５）计算种群中每个抗体的适应值，从当前种

群中选择适应值最高且适应值互不相同的犖１个

抗体，进行克隆操作，每个抗体克隆的数目犖犮与

其适应值成正比。对于克隆新生成的抗体，实施

超变异操作（超变异操作就是在变异操作之前先

进行倒位操作），抗体的适应值越高，其对应的变

异率越小。

６）分别计算抗原犃犵与抗体狏之间的亲和

力犪狓狏及抗体狏与抗体狑 之间的亲和力犃狏狑。

根据信息熵的定义，可得到任意两个抗体之

间的亲和力：

犃狏狑 ＝
１

１＋犎（２）
（３）

式中，犃狏狑的取值范围是（０，１）；犎（２）是抗体狏和

狑 之间的信息熵，犎（２）＝０时说明抗体狏和狑 的

所有基因都是相同的。

由于关联规则中最重要的参数是置信度与支

持度，所以把抗原犃犵与抗体狏之间的亲和力定

义为：

犪狓狏 ＝犠狊×
ｓｕｐｐｏｒｔ（犡犢）

ｍｉｎｓｕｐ
＋

犠犮×
ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ（犡犢）

ｍｉｎｃｏｎｆ
（４）

式中，犠狊＋犠犮＝１，犠狊≥０，犠犮≥０；ｍｉｎｓｕｐ是支持

度的阈值；ｍｉｎｃｏｎｆ是置信度的阈值。

７）把抗体种群中，同时满足最小支持度和最
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小置信度条件的抗体加入到记忆库中。由于在关

联规则挖掘过程中，事先不能知道挖掘的关联规

则的数目，因此不设定记忆库的规模。

８）抗体的促进和抑制。计算抗体的期望值，期

望值低的将受到抑制。抗体在种群中的浓度为：

犆狏 ＝
１

狀∑
狀

狑＝１

犪犮狏狑 （５）

式中，犪犮狏狑＝
１，犃狏狑＞犜犺

０，｛ 其他
。

抗体犞 的期望值定义为：

犛狏 ＝
犪狓狏
犆狏

（６）

　　由上式可知，与抗原亲和力高的抗体和低浓

度的抗体生存的机率较大，高亲和力的抗体得到

促进而高浓度的抗体受到抑制，从而体现了免疫

控制的多样性。

９）从抗体种群中未进行克隆的个体中随机

选择犖犱个抗体，用经过抗体抑制保留的抗体中

适应值最高的犖犱个抗体进行替换，得到下一代抗

体种群犘狋，狋＝狋＋１。

１０）若满足终止条件，把编码还原为规则，结

束挖掘过程；否则转步骤５）。终止条件为迭代周

期达到最大迭代次数。

在记忆库中设置关联规则表和有趣规则表，

关联规则表和有趣规则表分别存放关联规则和有

趣规则。每次挖掘的结果都存放在关联规则表和

有趣规则表中，表中记录有规则结构、支持度、置

信度等项目。

１．４　空间关联规则挖掘算法分析

本文算法从种群中选择适应值最高且适应值

互不相同的犖１个抗体，作为进行克隆候选个体。

这种选择策略能够保证搜索区域的多样性，避免

陷入未成熟收敛。每个抗体克隆的数目犖犮与其

适应值成正比，即

犖犮 ＝ｍａｘ 犖ｍｉｎ，ｒｏｕｎｄ
犖ｍａｘ×犳（犻）

犳（ ）｛ ｝
ｍａｘ

（７）

式中，犖ｍｉｎ和 犖ｍａｘ分别为最小和最大克隆数目；

犳ｍａｘ为当前种群中抗体的最大适应值。

在更新抗体种群时，随机选择犖犱个未进行克

隆操作的抗体，用经过抗体抑制保留的抗体中适

应值最高的犖犱个抗体进行替换，每代种群的规模

保持恒定。本文算法在选择克隆候选抗体时，既

考虑了抗体的适应值，又考虑了抗体之间的相似

性，该过程包含了对相似抗体的抑制，它能与种群

更新机制共同保持种群中个体的多样性。

空间关联规则频繁项集挖掘的主要开销在空

间数据库的多次扫描时间上，导致算法的时间代价

非常高。本文算法充分利用了免疫算法的免疫记

忆特性，通过免疫学习把挖掘的关联规则保存在

记忆库中，加快了关联规则的挖掘速度，同时算法

具有较强的鲁棒性和快速、有效的全局搜索能力。

２　实例及分析

对雷击频发地杆塔故障监测的数据集进行空

间关联规则提取，软件工具选取 ＶＣ＋＋ 与 Ｍａｔ

ｌａｂ。杆塔故障监测部分数据如表２所示。

首先对数据库进行泛化处理，泛化处理后的

空间数据集如表３所示。再对泛化后的空间数据

集的属性值进行编码，部分编码结果如表４所示。

然后应用算法对空间关联规则进行挖掘，取种群

规模为１０００，免疫选择阈值为９０％，最大迭代次

数为５００代。当以支持度阈值为３０％、置信度阈

值为９０％进行空间关联规则挖掘测试时，挖掘出

关联规则１２６条，挖掘时间为１９．８ｓ，得到的部分

空间关联规则如下：

表２　某雷击频发地杆塔故障监测数据

Ｔａｂ．２　ＰｏｌｅａｎｄＰｏｗｅｒＦａｕｌｔＭｏｎｉｔｏｒｉｎｇＤａｔａｏｆａＦｒｅｑｕｅｎｔＴｈｕｎｄｅｒＤｉｓｔｒｉｃｔ

植被平均

高度／ｍ

植被面

积／ｍ２
与植被

距离／ｍ

雷击频率

／（次／ａ）

杆高

／ｍ

车流量

／（辆／ｈ）

污染

级别

污染源

名称

道路宽

度／ｍ

与道路

距离／ｍ

杆塔故障

率／（次／ａ）

８ ３５ ３ ３ ２７ ３０００ 高 煤窑 ３０ ３ ６

２ ３ １５ １ ６ ２５００ 低 砖瓦厂 ３５ １２ １

… … … … … … … … … … …

表３　泛化后的空间数据集

Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｒａｔｉｏｎＳｐａｔｉａｌＤａｔａｓｅｔｓ

植被平均高度 植被面积 与植被距离 雷击频率 杆高 车流量 污染级别 污染源名称 道路宽度 与道路距离 杆塔故障率

高 较大 较近 较高 高 大 高 煤窑 较宽 较近 高

低 较小 较远 较低 低 大 低 砖瓦厂 较宽 较远 低

… … … … … … … … … … …
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表４　部分属性值编码结果表

Ｔａｂ．４　ＰａｒｔｏｆＡｔｔｒｉｂｕｔｅＥｎｃｏｄｉｎｇ

属性名 属性值 编码值 属性名 属性值 编码值

较大 １ 较高 １

植被面积 中等 ２ 雷击频率 中 ２

较小 ３ 较低 ３

高 １ 高 １

植被平均高度 低 ２ 杆高 低 ２

较远 １ 大 １

中 ２ 中 ２

与植被距离 较近 ３ 车流量 小 ３

… … … … … …

　　与植被距离＝３∧植被面积＝１∧雷击频率＝

１杆塔故障率＝１［ｓｕｐｐｏｒｔ＝３３．７％，ｃｏｎｆｉ

ｄｅｎｃｅ＝９２．５％］；

与道路距离＝３∧车流量＝１∧雷击频率＝１

杆塔故障率＝１［ｓｕｐｐｏｒｔ＝３５．６％，ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

＝９９．５％］；

植被平均高度＝２∧车流量＝３∧污染级别＝

２杆塔故障率＝２［ｓｕｐｐｏｒｔ＝３６．４％，ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

＝９７．２％］。

从以上的挖掘结果来看，结合该雷击频发地

的实际情况，基于免疫算法的空间关联规则挖掘

算法是有效的。

为了便于同本文提出的算法相比较，同时采

用经典Ａｐｒｉｏｒｉ算法和面向主题的基于多层次空

间概念的关联规则挖掘算法ＦＴ＿ＭＬＳＡＭ 对上

述数据集进行空间关联规则提取，并分别对提取

的质量和时间进行分析。

图１表明，当支持度比较大时，３种算法的时

间代价相差不大，而当支持度的阈值不断降低时，

由于经典Ａｐｒｉｏｒｉ算法和ＦＴ＿ＭＬＳＡＭ 算法均要

不断地扫描数据库，时间聚集增加，产生大量的候

选集合。因此，基于免疫算法的空间关联规则挖

掘算法的效率优于经典Ａｐｒｉｏｒｉ算法和ＦＴ＿ＭＬ

ＳＡＭ算法。

图１　算法时间性能比较

Ｆｉｇ．１　ＴｉｍｅＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＴｈｒｅｅＡｌｇｏｒｉｔｈｍｓ

固定置信度阈值为０．７，支持度阈值从０．３

增加到０．６时，３种算法所得到的满足阈值条件

的关联规则数目如图２所示。可以看出，随着最

小支持度的增加，频繁项集的数目逐渐减少，所得

到的空间关联规则数目也会相应减少，但对于不

同的阈值条件，本文算法都能得到更多的满足阈

值条件的空间关联规则。

图２　不同支持度阈值得到的空间关联规则数目

Ｆｉｇ．２　ＮｕｍｂｅｒｏｆＳｐａｔｉａｌＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎＲｕｌｅｓｏｆ

ＤｉｆｆｅｒｅｎｔＳｕｐｐｏｒｔＴｈｒｅｓｈｏｌｄｓ

固定支持度阈值为０．５，置信度阈值从０．６

增加到０．９时，３种算法所得到的满足阈值条件

的关联规则数目如图３所示，本文算法仍能得到

更多的满足条件的关联规则。

图３　不同置信度阈值得到的关联规则数目

Ｆｉｇ．３　ＮｕｍｂｅｒｏｆＳｐａｔｉａｌＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎＲｕｌｅｓｏｆ

ＤｉｆｆｅｒｅｎｔＣｏｎｆｉｄｅｎｃｅＴｈｒｅｓｈｏｌｄｓ

３　结　语

空间关联规则是传统关联规则在空间数据挖

掘领域的延伸，但又与传统关联规则存在着较大

的不同。空间数据库中包含有大量的对象和对象

间的关系，所以空间关联规则本质上是空间实体

间相邻、相连、共生和包含等基于多关系数据格式

的关联规则。在传统关联规则挖掘中，尽管采用

支持度和置信度阈值可过滤出高频强模式，但是

往往还会出现大量的规则冗余、无意义模式，同

时，空间谓词计算复杂度高，时间代价大。目前，

大多数算法采用空间Ａｐｒｉｏｒｉ算法或它的变形。

本文提出了一种基于免疫算法的空间关联规

８８４１
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则挖掘算法，该算法充分利用了免疫算法的免疫

识别、免疫记忆和克隆选择特性，通过免疫学习

把挖掘的关联规则保存在记忆库中，克隆选择有

利于群体的相对稳定，加快了关联规则的挖掘速

度，同时算法具有较强的鲁棒性和快速、有效的全

局搜索能力。通过实际数据集与相关算法进行了

比较，实验结果表明了本文算法具有更优的性能，

适用于海量空间数据库的关联规则挖掘。
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