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應用增強型粒子族群最佳化演算法於單核苷酸多型

性標籤選取問題 

 
 

摘要 
 

單核苷酸多型性是由基因中單一個核苷

酸的改變所造成的，且被視為人體基因多樣性

的主要原因之一。過去都是利用 SNP 來進行

研究基因變異與疾病之間的關係，若透過

haplotype 來研究基因變異與疾病間的關係，

不但效率高，且節省成本。為了能夠以少量資

料找到蘊含豐富資訊量的 TagSNPs，我們透過

改良式的 PSO，來挑選最好的單核苷酸多型性

標籤。本研究在 PSO 裡加上了粒子與相互

(mutually)之間的資訊交換，以達到更好的搜

尋效果。本實驗測試資料集來自 HapMap 並且

以重建Haplotype的正確率和GEVALT所求得

的解作比較，結果顯示本實驗提出的改良式

PSO 確實能夠改善預測正確率，達到挑選出較

好的單核苷酸多型性標籤的目的。 
 

關鍵詞：單核苷酸多型性、haplotype、Tag 
SNP、PSO 

ABSTRACT 
 

Single Nucleotide Polymorphism is 
caused by single change of one Nucleotide 
in the gene, and is a major impact on variety 
of the human gene. In the past, SNP is used 
to process genetic mutation of research and 
relation between disease. We try to find out 
the relation between genetic mutation and 
disease through haplotype. It’s not only high 
in efficiency, but also save the cost. In order 
to be able to use a small amount of data and 
contains rich information of TagSNPs, we 
improved PSO to select better tagSNPs. In 
this paper we propose a new condition to 
original PSO, it is the exchange of mutually 
information of particles, called Mbest, to 

achieve better search results. The 
experimental data sets we used is download 
from HapMap, and compared the accuracy 
of reconstruct Haplotype and the result of 
using GEVALT. The results showed that the 
improved PSO this study proposed can 
indeed improve the accuracy of divination. 
We improved that Enhance PSO will select 
better tagSNPs.  
 
Keyword : Single Nucleotide Polymorphism, 
haplotype、Tag SNP、PSO. 

1.前言 
單核苷酸多型性  (Single Nucleotide 

Polymorphism, SNP)為基因組的一個特異和定

位點出現兩個或多個的核苷酸可能性；SNP
的產生可能會造成蛋白質表現的改變，所以

SNP 也成為影響人類在特徵上差異的關鍵，例

如有些人可能特別容易或特別不容易患上某

些疾病，或對於治療藥物的反應性有所差異等

現象。SNP 的發生頻率非常高，且每個人的

DNA 上所發生的 SNP 皆不同，故 SNP 常被當

作一種基因標記（genetic marker）。大約每一

千個鹼基對就會有單核苷酸變異的現象發

生，由於單核苷酸多型性序列資料的變異有

限，一般進行疾病基因之多型性變化分析時會

將 整 個 染 色 體 的 SNPs 進 行 基 因 定 型

(Genotyping)的動作。然而 SNP 資料太過龐

大，因此在進行 genotyping 的過程中必然會花

費大量的金錢和時間；為了解決上述情況，我

們從原始龐大的 SNP 資料中挑選出有少量但

具有足夠資訊可表示原始資訊的 SNPs，以達

到降低 genotyping 所需成本的目的，這種挑選

SNP 的過程稱為 Tag SNP Selection。 
     

在人類整個基因組中大約有數百萬個

SNP，然而這些相鄰的 SNP 位點會有整群遺
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傳給下一代的特性。這些位於同一染色體上某

一區域的一組具有相關性的 SNP，就稱之為單

體型(haplotype)。它代表一個特定區域上的

SNP 組合，在臨床醫學應用上，可根據較少的

疾病或病人檢體中，找到更為有用的變異組

合，若能了解導致這些疾病的基因變異的話，

人類便能夠對這類的疾病做出適當的治療和

預防。單就藥物反應的觀點來看，Haplotype
確實是比 SNP 更具有統計上的意義。 
     

一般而言，genotyping 挑選出來的 SNP
都是從單體型(haplotype)中挑選的，故又稱為

haplotype tagging SNPs (htSNPs)。為了挑選出

最佳的 htSNPs，在過去出現了許多的方法，

不斷被更新改進。其中有一種較被廣泛使用的

方法是利用人類基因體中區塊狀結構的特

性，也就是將人類基因體視為許多互斥區塊的

集合，而且每一個區塊內包含一個很小的

common haplotype 集合(其集合可定義整個族

群中該區塊至少 80%的變異)，即區塊的變異

度(haplotype diversity)都相當有限[2][13]。然

而在使用上述的方式之下會產生一個問題，就

是每一個區塊內的變異度相當的低，使得同一

區塊內所有 SNP 中會有許多重覆且多餘的資

訊，因此必須從每個區塊中僅挑選出足以分辨

所有 common haplotype 的 SNP，藉此達到特

定的比率[4][15]。 

挑選 htSNPs 的另外一種方法是透過計算

SNP 之 間關 聯性 的高 低  ( 如： Linkage 
Disequilibrium ; LD)，這種方法主要目的是讓

所有 SNP 都能夠和被挑選出來的 htSNPs 集合

中至少有一個 SNP 具有某種程度的關聯性 
(如：r2 = 0.8%) [1][6]。透過這類的方法， 
htSNPs 集合即可能間接把和該疾病有關的

SNP 推測出來。直到最近幾年，開始利用從所

有 SNP 中被挑選出來的 htSNPs 來預測剩餘未

被挑選的 SNPs，並且以預測的平均錯誤率降

至 最 小 為 目 的 來 挑 選 最 佳 的 htSNPs 
[5][14][16]。其中，Halldorsson 所提出的方

法，不同於一般 block-base 方式，而是屬於

block-free 的方法。一般 block-base 在挑選

htSNPs 時會限制只能夠在同一個區塊內選

取，區塊和區塊間在挑選 htSNPs 時不會互相

影響；然而 block-free 則能夠在整個基因體中

挑選 htSNPs，而不會侷限在同一個區塊中。 

在本研究中，我們從所有和疾病相關聯的

SNPs 中挑選出部份的 SNPs 子集合，並且使

這個子集合所蘊含的資訊量與原本 SNPs 集合

所包含的資訊量之間的誤差達到最小。本研究

以改良式的粒子族群最佳化演算法來挑選出

htSNPs，並且仿效 Halldorsson 等人的方法利

用從所有 SNP 中被挑選出來的 htSNPs 來預測

剩餘未被挑選的 SNP，有效的降低其預測的平

均錯誤率，挑選出最佳的 htSNPs。再根據文

獻(Oh 2004)[12]中所提出的區域搜尋方法，將

原先的設定做簡化及改良，以較簡單的方式直

接增加或刪除 tag SNP 的數量來節省運算時

間，並維持原先區域搜尋的效果，對染色體做

最後的修正。 

2.相關研究探討 

2.1 重建 Haplotype 的方法 

目前已有許多重建 Tag SNP 的方式被提

出，例如以正確率來考量的重建方式，透過某

些特定數量的 Tag SNP 選取，用來重建整個

haplotype，並且將重建後的錯誤率降至最低。

一般 genotyping 所需花費的時間非常久，加上

資料集非常龐大，是一種效率較差的方式。為

提升選取的效率，只利用將被挑選的 Tag SNP
來進行 genotyping，剩下沒被挑選的 SNP 則是

直接由 tag SNP 的 allele 來進行預測，如此將

可達到高效率和高正確率的目的。 

如圖 1 所示，設有 8 個 haplotype，每個

haplotype 分別有 6 個 SNP，利用挑選 SNP2、

SNP5 作為 tag SNP。圖 2 為進行測試的

haplotype，每個 haplotype 中的 SNP 以 0 和 1
來區分；皆以 test haplotype1為重建的例子，

由於 test haplotype1的 SNP2和 SNP5分別為 0
和 1，因此我們從圖 1 的 8 個 haplotype 中挑

選出 SNP2、SNP5均分別為 0 和 1 的 haplotype 
( 挑 選 結 果 為 haplotype1 、 haplotype2 、

haplotype5、haplotype6符合)，如圖 3。接著將

此 4 個 haplotype 中 4 個未挑選的 SNP (SNP1、

SNP3、SNP4、SNP6) 進行投票。以 SNP1為例，

四個 haplotype 的 SNP1中有三個為 1，一個為

0，如此經過投票，我們預測 test haplotype1的

SNP1為 1；同理，針對 test haplotype1的 SNP3

進行投票，結果僅有一個 haplotype 的 SNP3

為 1，剩餘的都為 0，因此 test haplotype的 SNP3

預測結果為 0。如此方法可將剩餘的 haplotype
之 SNP 全部預測出來，之後再根據預測的統

計結果計算出預測的正確率，以評估該 tag 
SNP 的好壞。 
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Tag SNPs：SNP2、SNP5 

Tagged SNPs：SNP1、SNP3、SNP4、SNP6 

圖 1 Haplotype Dataset 

 

    圖 2 進行測試的 haplotype 

 

  圖 3 挑選後的 Haplotype 

2.2 STAMPA 

STAMPA 是由 Eran Halperin 等人所提出

的 tag SNP 選取方法[3]，是一種新的 haplotype
預測的方法，並且結合了動態規劃來選取適當

數量的 tag SNP。目的是以能夠找到最大

haplotype預測正確率的 tag SNP為出發點所設

計，但是在測試的過程中我們發現 haplotype
平均預測正確率並不高，因此我們利用

STAMPA挑選 tag SNP的方法並加入粒子最佳

化演算法來選取更好的 tag SNP 組合，以改善

haplotype 預測平均正確率。 

2.3 GEVALT 
GEVALT 是由 Haploview 和 Gerbil 還有

STAMPA 所構成的程式，程式可從網站

http://acgt.cs.tau.ac.il/gevalt/下載。將 GEVALT
裡 STAMPA 所計算之正確率數值與本研究提

出的方法 EBPSO 對於所求得的正確率做比

較，顯示出改善的結果。 

3.研究方法 

3.1 Haploview 

為了確保資料集內所有 SNP 的品質都在

一定的水準之上，每個測試資料在透過 Gerbil
進行 haplotype phasing 之前，利用 Haploview 
[8]來進行篩選，並對每個 SNP 進行品質控

制，如此解決了因為採樣的不足或是因為資料

遺失使該 SNP 變的沒有意義的情形。 

3.2 二進制粒子族群最佳化(Enhanced Binary 
Particle Swarm Optimization) 

以下簡述本研究所提方法，Kennedy 和

Eberhart 於 1997 年提出了離散二進制粒子族

群最佳化(Binary Particle Swarm Optimization, 
BPSO)，使得粒子族群最佳化更容易解決組合

最佳化的問題。 

假設族群大小為 m 並且在 d 維的搜尋空

間中搜尋最佳解，則粒子的位置和速度表示形

式如下： 
}...,,2,1{ idXiXiXidX =              

miidViViVidV ...,,2,1},...,,2,1{ ==

idX 為粒子位置的集合，而 idV 為速度的集

合，在每一次迭代中，粒子透過下列(1)、(2)
兩個公式來更新速度及位置： 

)(2

)(1
1

id
XgBestrandC

id
XidpBestrandCt

idVWt
id

V

−⋅⋅

+−⋅⋅+⋅=+
   (1) 

1

1

1
)( 1

+−

+

+

=
t

id
v

t
id

e

VS       (2) 

0;1

))((

11

1

==

<

++

+

t
id

t
id

t
id

XelseXthen

vSrandif
    (3) 

    其中公式(2)、(3)的 )( 1+t
idvS 為 Sigmoid 函

數，此函數能夠將輸入的值限制於 0 和 1 之

間，因此，透過此函數讓粒子更新過後的速度

限制在[0, 1]的範圍。 

本研究提出的一種改良式 BPSO，與原先

BPSO 不同的是加上了相互之間的資訊交換，

其速度更新公式如下公式(4)： 
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簡單來說，在過去使用的 BPSO 只應用到

了各個粒子的 pBest 和群體的 gBest 來影響每

個粒子下一次移動的速度產生，其結果有可能

落入區域最佳解，或者是無法確實及有效的找

尋最佳解，而產生一個搜尋上的盲點；在公式

(4)可發現一個式子 )(3 idxmBestrandc −⋅⋅ ，

就是將當次迭代之中，將各個粒子更新後的位

置多作一次比較，找出最好的解作為 mBest
使每個粒子加上了一個影響的條件，如此不但

能避免落入區域最佳解，還能增加其搜尋到最

佳解的機率。此想法源自於基因演算法

(Genetic Algorithm, GA)的交配模式，可以發現

其主要跳脫區域最佳解的機制在於交配和突

變兩個過程，所使用到的資訊也是目前染色體

所擁有的資訊，然而原始的 PSO 並無交配和

突變的動作，利用這個觀念，如果仿照 GA 模

式，增加目前迭代中每個粒子移動的資訊給其

他粒子參考，便能與 GA 有相似的最佳化求解

優勢，因此便考慮到 PSO 在做最佳化的過程

當中，加上了目前每個粒子相互之間有用的資

訊做為條件，去影響每個粒子移動的速度，彌

補了原始 PSO 中沒有交配的程序，如此將更

有效的找尋到最佳解。而 mBest 的值有兩種可

能的情形，一種即本身的值就等於全域最佳解

(gBest)，另一種是比 gBest 稍微差的結果，雖

然後者適應值較 gBest 差，但在整體上並非必

需排除的，由研究中可以得知它也會間接的影

響粒子往最佳解的方向移動，這也就是主要將

mBest 加入速度更新公式的原因，將其相互之

間的資訊再做交換，避免落入區域最佳解的情

形，在搜尋最佳解的過程上扮演著提供重要且

有用資訊的角色。 

下圖 4 顯示，有 A、B、C 三個粒子，X
為最佳解的位置，經過第一次移動後，產生了

gBest 於粒子 A 的位置，而 mBest 即為所有粒

子當次迭代過後較佳的粒子，也就是 C1 的位

置；以 B 粒子來說，經過一次移動到了 B1的

位置，對於下一次的移動，若是一般的 PSO
情形，B1 會受 gBest 的影響移動到 B2，但此

時並不為最佳解，若 B1 受到 gBest 和 mBest
的影響，則會移動到 B2’的位置，成為新的

gBest。藉此說明了當 mBest 和 gBest 不為相同

粒子的情況下，會使粒子跳脫 gBest 的影響往

更好的方向移動，又因為 mBest 恆小於或等於

gBest，所以此方法能降低粒子落入區域最佳

解的機率。 

 
圖 4 EBPSO 粒子移動圖 

單核苷酸多型性標籤選取問題的目的在

於從大量的 SNP 資訊集合中，挑選出最有利

用性、資訊量最高的 SNP，即挑選 tag SNP 的

過程。在機器學習的領域當中特徵選取問題是

屬於最佳化問題的一種，因此可以使用最佳化

演算法來解決單核苷酸多型性標籤選取問

題，本研究便透過粒子最佳化來改善文獻

(Eran Halpern 2005)[3]中利用動態規劃法挑選

SNP 時造成平均預測正確率較差的情形。 

3.2 粒子初始化 

為符合 PSO 問題形式，必須先設計出粒子

的模式，以二進制的編碼方式來設計 PSO 的

粒子，其概念如下： 

 
圖 5 粒子的設計圖 

如上圖 5 所示，每個粒子皆以二進制的

方式來設計 Pi = {pi1, pi2, ... ,pin}且 pin = {0, 
1}，其中 i 表示粒子的編號，n 則表示 SNP 數

量；若假設 pin = 1 則表示第 i 個粒子的第 n 個

SNP 被挑選為 tag SNP，反之亦然。舉例來說，

假設一粒子的內容如 Pi = {1, 0, 1, 0, 0, 1, 0}即
粒子中被選為 tag SNP 的 SNP 為{SNP1, SNP3, 
SNP6}，剩餘的 SNP 則是將要被預測的 SNP，
即 tagged SNP。 

使用 GEVALT 內的 Grebil 工具，執行
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genotype 轉 haplotype 的動作，接下來是用

STAMPA 產生一組解加入 PSO 初始流程的粒

子當中。接著進行初始化粒子，一般粒子的初

始化方式都是以隨機的方來產生，但是每個資

料集的 SNP 數量皆不同，且所有挑選的 tag 
SNP 數量都是以相同的機率來產生的話那效

率會變的很差，為了減少修正粒子所需要的時

間，在初始化粒子時將挑選該 SNP 為 tag SNP
的機率以 t/n來計算，t表示所要挑選的 tag SNP
數目，n 則表示 SNP 的數目，如此一來一旦想

要挑選的 tag SNP 數目越少，每個 SNP 會被挑

選為 tag SNP 的機率便會隨之降低；反之，若

想要挑選的 tag SNP 數目越多，每個 SNP 會被

挑選為 tag SNP 的機率越高，如此便能夠有效

的降低修正 tag SNP 數量所花費的時間，也挑

選了適量的 tag SNP。為了確保經過 PSO 演算

過程後的每個粒子所代表的 tag SNP數量維持

在一定的個數，我們新增了一個修正的步驟，

也就是在 PSO 迭代過程中，同時再進行區域

搜尋(local search)的動作。過程中會根據粒子

本身所對應的 tag SNP數目與目前所要挑選的

tag SNP 數目做比較，若目前挑選的 tag SNP
數量大於所要挑選的 tag SNP 數目，則進行刪

除的步驟，反之則進行增加 tag SNP 的步驟。

在修正的兩個程序(新增、刪除)中，若要進行

刪除一個 tag 的動作，則會依序將 tag SNP 中

所有為 1 的基因輪流設為 0，並且計算該粒子

的適應值，如圖 7 所示，粒子中若有四個 1，
則會產生四種不同可能染色體且每個粒子都

有自己的適應值，最後挑選出適應值最高的粒

子作為修正的結果；同樣的，若是新增一個 tag
則會以粒子中為 0 的位置來依序更改為 1，如

圖 8 所示，將原來的粒子中四個為 0 的基因輪

流設為 1 並且計算各自的適應值，最後再挑選

出最佳的粒子作為修正後的結果。從上面敘述

和圖中很容易發現移除和新增的過程，一次只

能對一個 tag SNP 做新增或刪除的動作，因此

在修正的步驟當中，我們不僅要決定該粒子要

使用新增或刪除步驟來進行修正，同時也需要

決定進行修正的次數以達到正確修正的目的。 

 

圖 7 刪除程序 

 

圖 8 新增程序 

將修正後的 haplotype 傳入 GEVALT，使用

STAMPA 計算各粒子的適應值(也就是正確

率)。此時即可依照適應值分別求出 pBest、
gBest 和 mBest 的數值，將 pBest、gBest、mBest
和其它粒子資訊代入速度更新公式，更新每個

粒子的位置及資訊，接著進行迭代流程，直到

符合終止條件才結束。 

4.結果與討論 

4.1 測試資料集 

本研究所使用的測試資料集是從多篇文

獻或是 HapMap 網站中所取得的 genotype 資

料集，包含了 LPL、STEAP 及取自(S.B. Gabriel 
2002)[15]中的 PopulationD 取用 10 個資料集

(D1、D8、D9、D10、D28、D29、D32、D41、
D42、D49)進行測試，因此於本研究中總共使

用了 12 個測試資料。 

4.2 參數設定 

為了證明 EBPSO 的求解能力，使用
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STAMPA 加上 EBPSO 進行預測，又因必須公

平的與其他文獻作比較，所以在本研究中

GEVALT 的各項參數，我們採用與該文獻作者

所相同的初始設定，距離限制參數=30 (Eran 
Halpern 2005)[3]，即所有挑選出來的 tag SNP
當中選取任兩個 tag SNP，其距離皆不超過

30，而 EBPSO 部份粒子數目為 10、迭代次數

為 50。 

4.3 STAMPA、EBPSO 和 STAMPA-EBPSO
研究結果與比較 

表 1 是採用 STAMPA 與 EBPSO 兩種方法

實驗，並以 tagSNP 數為 2 的數據比較結果，

可發現 EBPSO 方法就已經能在初期有提升的

效果。表二是針對正確率達到 100%所需的

tagSNP 個數比較，發現 STAMPA-EBPSO 可產

生優於 STAMPA 或者 EBPSO 的效果。 

表 1. STAMPA 和 EBPSO 在 2 個 tagSNP 執行

下的預測正確率比較 
tagSNP 數為 2 

資料集 
STAMPA EBPSO 

PopulationD -D1 61.24 65.33 

PopulationD -D8 75.66 78.78 

PopulationD -D9 68.48 73.94 
PopulationD -D10 79.74 84.96 
PopulationD -D28 72.91 76.41 
PopulationD -D29 75.81 77.47 
PopulationD -D32 73.85 74.31 
PopulationD -D41 78.27 79.10 
PopulationD -D42 69.13 70.83 
PopulationD -D49 78.46 83.50 

LPL 82.93 84.53 
STEAP 84.00 90.67 
Averge 75.04 78.32 

 

表 2. STAMPA、EBPSO 和 STAMPA-EBPSO
方法達到正確率 100%所需 tagSNP 個數比較 

tag SNP 個數 
資料集 

STAMPA EBPSO STAMPA-EBPSO

PopulationD 
-D1 40 40 40 

PopulationD 
-D8 41 41 41 

PopulationD 
-D9 48 48 48 

PopulationD 
-D10 35 35 35 

PopulationD 
-D28 64 64 64 

PopulationD 
-D29 50 50 50 

PopulationD 
-D32 49 50 49 

PopulationD 
-D41 76 75 75 

PopulationD 
-D42 76 76 76 

PopulationD 
-D49 13 13 13 

LPL 47 48 47 

STEAP 15 15 15 

 

針對下圖 9 可發現，EBPSO 在初期的效

果很好，但在中後段平均上卻劣於 STAMPA，

因此才將 EBPSO 和 STAMPA 做結合，取兩方

法的優點改善正確率，在 4.4 節會做更詳盡的

分析。 

 
圖 9 STAMPA和EBPSO 於PopulationD-D10
的結果比較圖 

4.4 討論 

本研究將原始 BPSO 的速度更新公式裡，

加入粒子相互之間的資訊交換，結果顯示增強

了 PSO 的效能，並將其應用於 tagSNP 選取及

預測正確率的問題上，將 STAMPA 與本研究

的 EBPSO 做結合，成為新的預測方法；參考

文獻(Eran Halpern 2005)[3]的方式並將其演算

法進行改善與比較，文獻中所使用的單核苷酸

標籤選取方法是先設計了一套新的重建
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haplotype 方法，並結合 STAMPA 的動態規劃

手法進行單核苷酸標籤選取。為了改良該文獻

所提出的動態規劃單核苷酸標籤選取方法，我

們以延用了原作者的動態規劃法並且透過特

徵選取的觀念，並加入改良式的 EBPSO 最佳

化演算法，再與 STAMPA 所執行後的結果相

比較，獲得更高的平均預測正確率。舉圖例來

說，最直觀的從 X 軸和 Y 軸的關係可以發現，

tagSNP 數量越多，則預測出的正確率就越

高，接著比較 STAMPA 和本研究提出的

EBPSO 方法結合產生的結果；在最少 tag SNP
的情況之下所呈現的預測正確率，由於

STAMPA 挑選 tag SNP 時至少要挑選兩個 tag 
SNP 才能夠進行預測，因此我們就以最低限度

的兩個 tag SNP 作為初始，又可由表 1 結果顯

示，在兩個 tag SNP 的條件下，只使用 EBPSO
方法，平均下來就可以提升 3.28%，雖然整體

正確率曲線差距不大，但是使用 EBPSO 的演

算法所呈現的結果，就已經能找到比較好的正

確率，證明 EBPSO 可以在少量 tagSNP 的情

況下提升正確率。由表 2 可以發現，某些資料

集 在 使 用 STAMPA 、 EBPSO 和

STAMPA-EBPSO 各自達到 100%正確率的

tagSNP 數 量 並 不 相 等 ， 例 如 在

PopulationD-D41 資料集的結果可發現，新的

EBPSO 方法即可以利用 75 個 tagSNP 就達到

100%的正確率，若只是用 STAMPA 方法則需

76 個 tagSNP 才可達成，可得知 EBPSO 在達

到最高正確率速度方面也有改善。 

下圖 10 和圖 12 分別為 PopulationD-D41
和 PopulationD-D42 以 原 始 STAMPA 和

STAMPA+EBPSO 方法所呈現的結果，將少量

tagSNP 的線段放大，並由圖 11 和圖 13 可以

發現在 5 個 tagSNP5 之前有明顯的改善。另

外兩張圖(圖 14、圖 15 分別是使用 STEAP、
PopulationD-D49 兩個資料集做實驗，可以直

觀 的 看 出 ， 不 論 是 用 STAMPA 或 者

STAMPA-EBPSO 來執行，結果一樣顯示在少

量 tagSNP 時 預 測 值 同 樣 會 大 於 原 始

STAMPA ，並且在最差的情況也只是和

STAMPA 的結果一樣，因此整體的預測結果定

不會比 STAMPA 差。圖 16 為 PopulationD-D42
使用 BPSO 方法的結果，發現只使用 BPSO 方

法呈現的線段，則會不如 STAMPA 或

STAMPA-EBPSO 的線段那樣平滑，是因為

PSO 在移動過程中，漸漸修正位置的情形，如

果在某次迭代粒子位置變差，在下次移動中將

會引導粒子往更好的位置移動，如此線段才會

顯示抖動不平滑，整體平均上就因抖動情形而

相對較差，所以才需要 STAMPA 與 BPSO 的

結合，又由於 EBPSO 對於找尋最佳解的效果

又高於 BPSO，不但能提高正確率，又能使曲

線如 STAMPA 般平滑，因此運用兩方法的優

點作綜合性提升正確率。觀察整個 tagSNP 數

量與預測正確率的關聯曲線，可以發現如果以

原始 STAMPA-EBPSO 方法去預測正確率，相

較於 STAMPA方法的優勢在於 tagSNP數量較

少的時候，會有優異的正確率表現，證明能夠

有效的以少量的 tagSNP 去預測其它 SNP。隨

著 tagSNP 各數增加，結果也會有些微的改

善，雖然不如少量 tagSNP 的改善幅度，但最

差的結果也只是和 STAMPA 一樣，再加上

tagSNP數量增加的預測結果，需要預測的SNP
數量相對減少，因此整體上結果是有改善的。 

 

   
  圖 10 STAMPA 和 STAMPA-EBPSO 用  
  於 PopulationD-D41 的結果比較圖  

  
  圖 11 PopulationD-D41 在 5 個 tagSNP 情 
  況下的放大結果比較圖      
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    圖 12 STAMPA和 STAMPA-EBPSO用於 
    PopulationD-D42 的結果比較圖  

    
    圖 13 PopulationD-D42 在 5 個 tagSNP 情 
    況下的放大結果比較圖 

 

    
    圖 14 STAMPA和 STAMPA-EBPSO用於  
    STEAP 的結果比較圖 

   
    圖 15 STAMPA和 STAMPA-EBPSO用於 
    PopulationD-D 49 的結果比較圖 

    
   圖 16 EBPSO 用於 PopulationD-D42 的結 
   果圖 

5.結論 

在本文中，我們提出了一個改良 BPSO
的演算法，為 EBPSO，以 mBest 加入速度更

新的條件，降低落入區域最佳解的情形，並將

此方法加以應用於單核苷酸多型性標籤選取

問題；原始問題是以 STAMPA 方法去預測正

確率，優點在於對多數 tagSNP 的預測效果較

為穩定，但初期預測效果並不理想，在本實驗

中將新的 EBPSO 方法於同樣條件下進行預

測，結果顯示，EBPSO 方法在挑選極少數量

的 tagSNP 情況下平均預測效果有顯著的提

升，並且能在某些資料集中以較少的 tagSNP
達成 100%的正確率，因此結合 STAMPA 與

EBPSO 方法，綜合兩方法在各方面的優勢，

有效的提升整體預測正確率。  
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