
［收稿日期］　２００７ －０２ －０６； 修回日期　２００７ －０５ －２８
［基金项目］　国家自然科学基金资助项目（６０６７５０３０） ；国家科技成果重点推广计划资助项目（２００３ＥＣ０００００１）
［作者简介］　杨炳儒（１９４３ －） ， 男， 天津市人， 北京科技大学教授、博士生导师， 主要研究方向为知识发现与智能系统， 柔性建模与集成技

术等； 秦奕青（１９６９ －） ， 女， 北京市人， 北京机械工业学院副教授， 北京科技大学博士研究生， 主要研究方向为数据挖掘

免疫进化机制及其在时序模式挖掘中的应用研究

杨炳儒
１， 秦奕青１， ２， 宋泽锋１

（１．北京科技大学信息工程学院， 北京 １０００８３； ２．北京机械工业学院计算机与自动化系， 北京 １０００８５）

［摘要］　针对目前动态数据挖掘中存在的问题，提出基于数据增量的动态挖掘进程概念；在动态挖掘进程和
生物免疫进化过程的相似性基础上，提出了知识发现中的免疫进化机制的基本内涵；给出了基于免疫进化机
制的时序模式挖掘算法及其实验分析，以验证理论的正确性和有效性。
［关键词］　动态数据挖掘； 免疫算法； 动态挖掘进程； 免疫进化机制； 时序模式挖掘
［中图分类号］　ＴＰ３１１　［文献标识码］　Ａ　［文章编号］　１００９ －１７４２（２００８）０４ －００８４ －０６

1　前言
许多知识发现系统需要从规律性变化的数据中

准确挖掘信息。 在这样的系统中，无论是频繁的还
是偶然的数据更新都有可能改变先前发现的知识或

规则的状态。 因此，知识的维护和更新就成为知识
发现研究中要解决的问题之一。

目前，知识发现研究采用增量更新、数据快照和
时间戳等方法对知识进行动态维护和及时更新。 以
关联规则为例，Ｄ．Ｗ．Ｃｈｅｕｎｇ 等研究了一系列维护
更新问题

［１］ ；何炎祥等在此基础上提出应用抽样技
术的算法 ＳＥＡ［２］ ；冯玉才等提出 ＩＵＡ／ＰＩＵＡ［ ３］

算法；
宋余庆、杨明、吉林根等先后提出了几种关联规则更
新算法

［ ４ ～６］ 。 这些算法基于动态库和交互方式，以
数据量增加后规则的维护算法居多，这样的动态挖
掘算法一般称为增量式挖掘算法。 一般来说，增量
式数据挖掘的研究是以静态挖掘为基础的。 如上述
算法其本质都是以 Ａｐｒｉｏｒｉ算法［７］

为基础，考虑数据
库的动态性或者约束条件的改变，以有效减少数据
库扫描次数和候选项目集为目标，实现增量式关联
规则的更新维护，得到比较精确的结果。

但是这类算法存在几方面问题。 一方面，在结
果分析上，由于挖掘是在新的时间断面上进行，所以

不可避免会造成一次数据中随机因素的增大，对生
成或者丢弃的规则和知识产生扰动。 另一方面，由
于大型数据库中海量数据的出现，使得原来的数据
挖掘算法存在实现上的困难。 再一方面，虽然在数
据库的数据积累过程中，知识库的结构具有一定的
稳定性，但它也在随着数据的积累不断变化。 因此，
有必要整体考察知识库中的知识随时间动态变化的

特点和规律，不再简单地以一次挖掘结果来决定知
识的取舍。

根据数据库和知识库动态变化特性，引入免疫
进化方法以解决上述问题，因为免疫进化计算适合
于直接解决动态问题，其核心思想就是利用进化历
史中获得的信息指导搜索或计算。
2　基于数据增量的动态挖掘进程概念

简单地说，动态数据挖掘是“运动的”挖掘，即
在静态挖掘的基础上，动态地考察每次挖掘的结果，
综合给出对知识的评价。 实际上，动态数据挖掘就
是从知识的演化角度，综合评价知识的类型，给出对
知识的取舍。 它要求知识发现系统不仅要考虑基于
动态数据库的增量式挖掘，而且要考虑基于动态知
识库的动态挖掘算法。

在动态数据挖掘中，作为挖掘结果的知识主要
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受以下几个方面的环境因素影响：ａ．动态变化的数
据库；ｂ．动态变化的知识库；ｃ．动态变化的用户感
兴趣度；ｄ．挖掘相关领域的时空变迁；ｅ．论域与阈
值的变化等，其中最重要的是时变数据、背景知识和
用户兴趣。

定义 １　动态数据挖掘的环境空间是 ５ 元组 Ω
＝（U， V， R， S， T），其中，U 表示动态数据库，V 表
示动态知识库，R 表示用户感兴趣度论域；S 表示变
迁的时空域；T表示论域与阈值集。

对于时序数据库，数据会随着一定的时间间隔
不断地加入数据库。 在考虑其增量数据添加后知识
发现中的动态挖掘问题时，首先规定一定的时间间
隔，对挖掘的数据库 ＤＢ 采用如下的分库方案。

方案 １　如果数据库的字段中包含时间属性 T，
则根据 T i 将数据库逻辑地划分成 n 个 ＤＢ i，使每个
ＤＢ i 与 T i 对应。 其中，T i ＝｛ ｔｒａｃｔｉｍｅ i， ｔｒａｃｔｉｍｅ j｝为
一时间区间，且满足：如果 i ＜j，那么 ｔｒａｃｔｉｍｅ i ＜ｔｒａｃ-
ｔｉｍｅ j， i， j ＝１， ２， …， n。

方案 ２　如果数据库的字段中不包含时间属
性，那么将数据库 ＤＢ 逻辑地分成 n 个 ＤＢ i，满足当 i
＜j时，ＤＢ i ＜ＤＢ j，且 ＤＢ n ＝ＤＢ。
在此分库方案的基础上，提出了动态挖掘进程

的概念。
定义 ２　基于数据增量的动态挖掘，通过对数

据库的划分方案对逻辑子库依据时间顺序不断挖掘

知识，综合每次挖掘结果给出对知识的评价过程，称
为动态挖掘进程。

动态挖掘进程与增量式挖掘既相互联系又有所

区别。 一方面，动态挖掘进程融合了增量式挖掘。
它不仅依靠增量式挖掘方法实现当前的挖掘，而且
要利用每次挖掘结果进行动态分析，剔除不确定因
素对数据造成的影响，指导每次挖掘。 另一方面，基
于数据增量的动态挖掘进程不同于单纯的增量式挖

掘。 增量式挖掘注重具体算法的研究，在当前挖掘
中尽量利用前一次挖掘的结果，使当前挖掘的算法
复杂度降低，以求算法的高效性和有效性。 而基于
数据增量的动态挖掘进程不仅针对变化的数据库，
在每次挖掘时选用具体的增量式挖掘算法，以求得
一次挖掘的结果；而且它在对知识的评价运用上，不
是依据前一次挖掘的结果，而是根据每一次挖掘结
果，综合地历史地对挖掘的规则进行评价。 在使用
动态挖掘进程进行知识发现时，甚至可以不注重具
体的挖掘结果，而通过对知识或者规则的跟踪性研

究，使用户挖掘出自己感兴趣的知识。 这种历史地、
综合地跟踪性研究可以很好地避免一次挖掘中数据

的随机因素对挖掘结果造成的干扰。
按照哈肯的协同学思想，如果把每次挖掘的结

果看成一个个微观层次的子系统，那么整个动态挖
掘进程就是在已有的结果基础上再进一步地给予宏

观上的研究，形成整体地对知识或者规则的认识和
评价，有效地防止上一次挖掘的结果的不确定性所
带来的影响。 动态挖掘进程的这种动态性特点使得
利用生物系统的免疫进化解决其中问题成为可能。
3　知识发现中的免疫进化机制内涵
3．1　生物免疫进化过程

在生物免疫系统中，一切免疫反应均源于抗原
的入侵。 其机理是通过外部抗原的入侵产生免疫应
答，引起免疫细胞对抗原的识别，将抗原信息传递给
免疫活性细胞；再通过抗体与抗原的匹配（以亲和
度度量），对抗体进行选择、变异，促使相应抗体的
增殖、分化；之后，引起炎症反应，浆细胞合成并分泌
抗体，产生体液免疫。 生物免疫系统还可以产生免
疫记忆，当再次遇到相同抗原分子时能作出迅速反
应，给出更快更强的应答。

生物免疫系统的上述特点成为人们解决工程实

际问题的灵感来源。 基于生物医学研究对自然免疫
系统的不同机理的认识，人们设计出许多利用免疫
进化机制处理各种问题的方法。 Ｄｅ Ｃａｓｔｒｏ 和 Ｖｏｎ
Ｚｏｂｅｎ开发了基于免疫网络亚动力学的数据分析和
数据简化算法

［８］ ，并检验了免疫系统内克隆选择机
制的作用

［９］ 。 该方法继续扩展和应用到数据聚类，
产生了 ａｉＮｅｔ 算法。 实验表明，把进化人工免疫网
络与传统统计方法结合，能够有效实现从数据集中
提取有用的信息聚类

［ １０］ 。 此外，Ｔｉｍｍｉｓ提出了一种
资源有限人工分类器

［１１］ ，并很好地改进了其效
率

［ １２］ 。 Ｊ．Ｔｗｙｃｒｏｓｓ提出了基于免疫阴性选择原理
的 Ｗｅｂ 文本分类算法［１３］ 。

尽管人工免疫系统中的各种模型采用了自然免

疫系统的不同机理，但最主要的还是抗原与抗体的
亲和作用。 对抗体与抗原的亲和作用进行建模几乎
在所有的模型和技术中采用。
3．2　动态挖掘进程与生物免疫进化过程的相似性

综合分析知识发现的动态挖掘进程，发现它与生
物免疫进化过程有很多相似之处。 在此，赋予生物免
疫系统的基本概念在动态挖掘进程中新的含义。
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１）“抗原”对应动态挖掘中新增的数据；
２）“抗体”对应挖掘得到的知识；
３）“记忆库”对应知识库；
４）“免疫细胞的产生”意味着随机产生或从记

忆库中提取知识或规则构成初始群体；
５）“抗原与抗体的相遇”意味着新数据到来后

知识的演化；
６）“抗体识别抗原”意味着以知识或者规则的

相关值作为个体浓度的适应度，进行抗体适应性的
评价，其实，这就是抗体对抗原的结合强度；

７）“抗体的繁殖”意味着基于上一步的计算结
果对抗体群体进行选择、变异操作得到新群体；

８）“免疫记忆” 意味着把与抗原能够很好匹配
的抗体作为规则保存到数据库，以备知识展示或者
下一次数据到来前生成初始种群。

图 １ 说明了生物免疫进化过程与知识发现系统
中动态挖掘进程之间的相似性。

图 1　生物免疫进化过程与动态挖掘进程的相似性比较
Fig．1　A comparison between the evolutionary immune

process and dynamic mining process

3．3　知识发现中的免疫进化机制内涵
综观知识发现的动态挖掘进程与生物免疫进化

过程在过程原理上的相似性，并根据实际处理问题
的需要，在基于内在认知机理知识发现理论
ＫＤＴＩＣＭ 中的双库协同机制、双基融合机制、信息扩
张机制的基础上

［ １４］ ，提出知识发现系统的免疫进化
机制，其基本特征的非形式化描述如下：

１）把新增加的数据作为抗原，已有的知识作为
抗体，通过抗体对抗原的识别，依据其结合强度的大
小，实现抗体的增殖、分化、变异，通过记录知识的持
续数，表征知识的衰减和保持；

２）结合利用双库协同机制中的启发式协调
器

［１４］ ，把常识、用户以及专家知识作为疫苗，实现对

抗体的接种，形成定向挖掘，提高抗体的适应性以及
获取新的知识的能力；

３）对获得的新规则不急于作为记忆保存，而是
先评价，期望去除矛盾知识，但是重复或冗余的知识
要记忆，在形成新的应答抽取初始抗体群时，重复的
知识被抽取的可能性更大，宜于实现知识库（记忆
库）的实时维护和奉行。

针对动态挖掘进程，展开基于免疫进化机制的
知识发现系统的研究极具意义。 它通过识别新数
据，利用历史挖掘的知识及其参数，实现快速有效的
挖掘。 利用免疫记忆的原理，对以前经常挖掘出的
知识，在一次挖掘中不因为其不能满足参数阈值要
求就随意抛弃，而是加以保护（但持续数降低），这
避免了由于数据的随机分布而带来对挖掘结果的过

大影响。
4　应用

为了验证知识发现系统中免疫进化机制在解决

实际问题中应用的有效性，以时序模式挖掘为例，进
行了相关的实验。

将时序数据挖掘看成是一个动态挖掘进程，即
在静态时序挖掘的基础上，动态地考察、综合每次挖
掘的结果，给出知识的评价；从知识演化的角度，综
合地评价知识的类型，给出对知识的取舍。 针对随
时间变化的时序数据库，在每次挖掘的时候，选用具
体的增量式挖掘算法，求得一次挖掘的结果；并利用
每次挖掘结果进行动态分析，剔除不确定因素对数
据造成的影响，从而改进挖掘结果，指导每次挖掘。
4．1　几个定义

１）规则持续数。
定义 ３　对一个规则 R，取 ０ ＜ ＜１，称

　　α＝q i，n ＋ （q i，n －１ ＋ （q i，n －２ ＋…
＋ （q i，２ ＋ （q i，１ ））） （１）

为规则 R 相对第 i 个参数的持续数。
规则持续数反映了规则 R 相对第 i 个参数来说

能够持续的强度。 实际应用中可以根据需要设定 的

值。 由于 ０ ＜ ＜１，所以随着挖掘次数的增加， n→０，
说明以前挖掘的结果对现在的影响逐渐减弱。

定义 ４　在动态挖掘进程中，如果当前是第 n 次
挖掘，那么前 n －１ 次挖掘得到的规则持续数定义为

βi ＝αi ／（（１ － n） ／（１ － ）） （２）
βi 反映了到目前为止，规则应有的持续程度。
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在考虑知识的传承和淘汰问题时，可以事先设定规
则持续度阈值，然后依据持续度阈值，决定规则的持
续还是淘汰。

２）知识的编码。 免疫进化机制要求对数据及
知识进行必要的编码。 对抗原抗体采用实数编码的
方式。

设事务数据库有 s 个属性，如果记其第 i 个属
性为 X i，对应的数值域是 D i，其中 i ＝１， ２， …， s，
则数据库中一条记录就是一个 s 维向量，其每一维
上的分量取值对应于相应属性的数值域。 它的一个
正则划分数值子域为 D i，１ ， D i，２ ， …， D i， t，定义一个
映射为 D i， j→j， j ＝１， ２， …， t i。

由此映射就可以对一条记录进行如下的编码：
如果这条记录的第 i 个属性取 D i， j，那么其编码的第
i 位就取得 j 值；如果这条记录的第 i 个属性值取空
值，则该位置取 ０。 这样，一条记录其编码的第 i 位
就是 ０， １， …， t i 中的某一个确定的值了，即一条记
录的编码第 i位的值域是｛０， １， …， t i｝，记为 V i，即
V i ＝｛０， １， …， t i｝。

定义 ５　称事务数据库 X 对应的所有属性，其
对应的编码值域 V i 的笛卡尔积

V ＝V１ ×V２ ×… ×Vs （３）
为抗原的形态空间。

对于抗体（频繁项目集或者候选项目集）的编
码可以采用同样的编码原则，因为频繁项目集或者
候选项目集的长度一般都小于记录的属性个数，这
样只要把空缺位置填 ０，把项目集对应属性位的值
对应于相应的编码就可以得到抗体的编码。

３）抗体与抗原的结合强度和抗体对抗原的刺
激水平。 计算抗体与抗原的结合强度的一般方法包
括：海明空间的海明距离、Ｅｕｃｉｌｉｄｅａｎ 形态空间的
Ｅｕｃｉｌｉｄｅａｎ 距离和 Ｍａｎｈａｔｔａｎ 形态空间的 Ｍａｎｈａｔｔａｎ
距离等。 根据知识发现系统的动态挖掘进程的特
点，结合上述的抗原、抗体的编码形式，定义抗体、抗
原的结合强度如下：

定义 ６　如果抗原的编码是 Ａｇ ＝（ ａｇ１， ａｇ２，
…， ａｇL ），抗体的编码是 Ａｂ ＝ （ ａｂ１ ， ａｂ２， …，
ａｂL），取

δ ＝ １　ｉｆ ａｇ i ＝ａｂ i

０　ｅｌｓｅ 　μ＝ １　ｉｆ ａｂ i≠０
０　ｅｌｓｅ

其中 i ＝１， ２， …， L，那么，抗体 Ａｂ 与抗原 Ａｇ 的
结合强度为

D ＝∑L

i ＝１
δi ∑L

i ＝１
μi （４）

当 D ＝１ 时，抗体与抗原就是完全匹配的。
定义 ７　把对一个抗体与所有抗原的结合强度

相加，得到的值称为所有抗原对抗体的刺激水平。
刺激水平可以决定对抗体的取舍。

定义 ８　假设有两个时间序列 A１ ＝｛ x１ １ ， x１ ２ ，
…， x１ n｝和 A２ ＝｛x２ １ ， x２ ２ ， …， x２ n｝，其模式分别为
｛a１ １ ， a１ ２ ， …， a１ n｝和｛a２ １ ， a２ ２ ， …， a２ n －１ ｝，如果
满足 d（A１， A２ ）≤ｐｃ，则称时间序列 A１ 与 A２ 是在

给定误差 ｐｃ 允许下的相似时序模式。
相似关系一般应该满足传递性，但上述定义的

相似模式不满足传递性，为相似关系的处理带来了
不便。 另外，考虑到下一步编码的方便，给出了相似
模式的改进定义。

定义 ９　把 －９０°到 ９０°之间 n 等分。 如果一条
线段对应的编码等于 i，则它相似于角度 －９０°＋
１８０°／２n ＋i ×１８０°／n对应的模式。 如果 ２ 条线段对
应的编码相等，则它们相似。

定义 ９ 满足相似关系的传递性，即相似于同一
模式的 ２ 个线段，本身也相似，从而具有传递性，为
处理相似关系带来方便。 该定义也为编码带来方
便。 编码采用十进制，一个线段模式对应的编码就
是它最接近的中心角的编码值，一个序列的模式就
可以定义为它的每一个线段对应的编码序列。 然
后，把要找的候选模式作为抗体，把时间序列对应的
窗口序列集中的序列作为抗原，并根据式（４）将抗
体与抗原之间的结合强度进一步定义如下：

定义 １０　如果抗原的编码是 Ａｇ ＝（ ａｇ１ ， ａｇ２ ，
…， ａｇL ），抗体的编码是 Ａｂ ＝ （ ａｂ１ ， ａｂ２ ， …，
ａｂL），取

δ ＝ １　ｉｆ ａｇ i ＝ａｂ i

０　ｅｌｓｅ，
这里 i ＝１， ２， …， L，那么，抗体 Ａｂ 与抗原 Ａｇ 的结
合强度为

W ＝∑L

i ＝１
δi L （５）

当 W ＝１ 时，抗体与抗原完全匹配，在计算结
合强度时，可以作为该序列的支持度。
4．2　算法

基于免疫进化机制的时序模式发掘算法：
输入 n（把 －９０°到 ９０°等分为 n 份）；窗口 w；时

间序列 A＝｛x１ ，x２，……， xn｝；
输出时序模式。
Ｓｔｅｐ１　先由时间序列和窗口 w 值，得到对应的
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序列集 W（ s） ＝｛ s１，s２ ，…， sn －w ＋１ ｝；
Ｓｔｅｐ２　计算序列集中每一个序列的模式作为

抗原 Ａｇ，得到编码；
Ｓｔｅｐ３　随机取若干个抗原作为抗体，产生初始

抗体种群 Ａｂｓ， 放入记忆矩阵 M；
Ｓｔｅｐ４　亲和度计算，根据抗原对抗体的刺激水

平，计算当前抗原 Ａｇ 和 M 中每个抗体 Ａｂ 的结合
强度，统计支持度；

Ｓｔｅｐ５　克隆选择，选择具有高结合强度的抗体
进行克隆，规模正比于结合强度；

Ｓｔｅｐ６　抗体成熟度，抗体进行变异，规模反比
于结合强度，接种疫苗；

Ｓｔｅｐ７　重新选择：计算每个 Ａｂ 和当前抗原 Ａｇ
的结合强度，重新选择具有较高支持度的抗体，将具
有较低支持度的抗体作为当前抗原；

Ｓｔｅｐ８　重复执行 Ｓｔｅｐ５ ～Ｓｔｅｐ７，直到满足规定
的执行次数；

Ｓｔｅｐ９　ｉｆ 第一次计算 ｔｈｅｎ 转 Ｓｔｅｐ１１；
Ｓｔｅｐ１０　进行抗体抑制，对新出现的支持度超

过最小支持度的抗体，到原来数据中进行检查；
Ｓｔｅｐ１１　分类记忆结合强度高的抗体，以及抗

体持续数；
Ｓｔｅｐ１２　展示支持度大于最小支持度的模式；
Ｓｔｅｐ１３　监视直到新数据的到来；
Ｓｔｅｐ１４　将新数据结合原来的数据，生成新的

窗口序列集合 W（ s） ＝｛ s１，s２， …， sn －w ＋１ ｝（抗原）；
Step１５　由记忆抗体集产生新的初始抗体种群

Ａｂｓ，放入矩阵 M，转入 Ｓｔｅｐ４；
Ｓｔｅｐ１６　重复执行 Ｓｔｅｐ４ ～Ｓｔｅｐ１５，直到满足结

束条件；
Ｓｔｅｐ１７　结束。

4．3　实验分析
取某股票 ８ 个月中每天的平均价作为实验数据

（见图 ２）。 取 w ＝４， 观察连续 ４ 天股价的变化形
态。 取 n ＝９，允许最大偏差为 ２０°，支持度取 ０．１５。

先取 ３ 个月数据运行程序，分析得到 ２ 个模式
（见图 ３）。 模式显示出股价以上涨和调整为主。 然
后，增加 ２ 个月的数据，系统很快显示这 ２ 个模式仍
为频繁模式，说明股价仍以上扬为主。 又增加 ３ 个月
数据后，系统显示这 ２ 个模式仍是频繁模式，但是同
时出现另外一个下降模式（见图 ４）。 考虑到下降模
式出现较晚，并且其持续度比上升模式持续度较低，
所以总的来说可以认为股价呈现上扬调整的态势。

图 2　某股票 8个月每天交易的平均价格走势
Fig．2　The average price trend for a certain stock

图 3　第一次、第二次显示模式
Fig．3　Patterns shown at the first and second runtime

图 4　第三次显示模式
Fig．4　Patterns shown at the third runtime

由此可见，基于数据增量的动态挖掘进程利用
已有模式及其变异进行发现，不仅可以较快发现新
的模式，而且它在对知识的评价运用上，不是依据前
一次挖掘的结果，而是根据每一次挖掘结果，综合地
历史地对挖掘的规则进行评价。 这种历史地综合地
跟踪性研究能够避免一次挖掘中数据随机因素对挖
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掘结果造成的干扰，说明利用免疫进化机制解决动
态挖掘问题的方法是有效的。
5　结语

在阐明数据挖掘中动态挖掘进程与生物免疫进

化机制之间相似性的基础上，提出知识发现系统中
的免疫进化机制内涵，并通过时序模式挖掘验证了
新机制的有效性和先进性。 由于生物免疫进化机制
是复杂的，所以一般应用系统都是从某一特定角度
出发利用它来解决实际工程问题。 今后，一方面要
继续跟踪生物免疫进化方面的新研究进展，另一方
面要扩充和完善现有的知识，发现系统中免疫进化
机制的理论基础，将其应用到更多类型的数据挖掘
进程中。
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