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摘 要

癌症是可怕的疾病之一，也是21世紀科學家的研究挑戰之一。在癌症的診斷和治療中，癌症分類扮演著非常重要的角色。

隨著DNA晶片技術的出現，為不同類型的癌症，建構其相對基因表達譜，已成為一個具前瞻性的癌症分類手段；然而，它

卻也為目前機器學習研究帶來挑戰。晶片技術的資料特點是，高維度且樣本數少，過穩合是一個重大的問題；因其高維度

，而樣本數少的數據使情況變得更糟。支持向量機（SVM）統計分類算法，藉著超平面的幫助將數據分離。 SVM對受雜

訊干擾之高維數據(如晶片技術)的分類性能表現良好，然，使用支持向量機的一個主要缺點是，分類器的性能取決於參數

設置。 在這篇論文中，我們使用SVM分類對基因表達數據作癌症分類。一個粒子群優化（PSO）和模擬退火（SA）的混

合方法，以確定最佳的SVM參數設置，提高SVM模型的性能；為了有效的提高癌症分類方法，混合各種技術，以彌補單

一技術的弱點。該方法的驗証，則以6種不同的癌基因表達數據集；結腸癌，白血病，肺癌，卵巢癌，前列腺癌和乳腺癌

。實驗結果證明，該方法的分類準確率，相較於其他現有的方法，非常具競爭力。
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