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乙型肝炎病毒（Hepatitis B Virus，HBV）是一类

引起人类慢、急性肝炎的环状DNA病毒〔1〕。目前全

球约有 2.4亿人感染乙型肝炎，每年约有 78万人死

于慢性或急性乙型肝炎。根据世界卫生组织

（WHO）〔1〕报告，我国有5%~10%的成年人是HBV慢

性感染者。

HBV基因为部分闭合双链环状 DNA，全长约

3.2 kb。它主要分为P、X、C和 S 4个基因区，C区分

为C基因和前C基因片段，S区分为前 S1、前 S2和 S
基因片段〔2〕。目前研究表明：HBV基因型可以分为

A、B、C、D、E、F、G和H 8种类型，不同的基因型呈现

不同地理区域分布，我国主要以B和C两种基因型

为主〔3〕。

本文将基于机器学习算法和数据挖掘技术实现

HBV多序列比对、系统进化分析和特征提取3个层

次的分析。这将有利于进一步了解HBV病毒在序列

层次下的进化关系、突变过程、基因特点和基因型种

类，进而为HBV患者提供更科学有效的辅助治疗。

1 材料与方法

1.1 数据源 本文选用的HBV序列数据源来源于

云南省第一人民医院〔3〕，选取的HBV序列片段为X

和前C基因片段。10例HBV感染者样本使用聚合

酶链式反应（Polymerase Chain Reaction，PCR）扩增

技术克隆至 364个样本，每例样本的克隆数如表 1
所示。

表1 HBV感染者样本及其克隆数

编号

8
13
17
24
10
26
32
213
264
320

HBeAg
+
+
+
+
-
-
-
-
-
-

克隆数

40
45
33
37
28
10
35
53
43
40

真实基因型

NA
NA
Ba
NA
C
C
C
C
C
C

预测基因型

C
C
Ba
C
C
C
C
C
C
C

注：+和-分别代表HBeAg阳性和阴性类别，NA代表未

知基因型。

1.2 分析方法 HBV序列分析流程图如图1所示，

整个分析过程由3个步骤组成。步骤1获取HBV数

据源，数据源包括 364 个 HBV 样本序列和 38 个
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HBV参考序列，然后进行多序列比对。为了保证

HBV多序列比对的质量，本文采用手动比对方法

对HBV序列进行多序列比对。步骤 2就比对后的

HBV序列进行系统进化分析，通过构造系统进化

树建立HBV样本序列与参考序列之间的进化分

析。本文使用邻接法〔4〕、最大似然法〔5〕、最小进化

法〔6〕、平均距离法〔7〕和最大简约法〔8〕5种常用方法分

别对 10例HBV克隆序列构建系统进化树；为了研

究碱基位点与 HBeAg阳性与阴性的关系，步骤 3
对 364个HBV样本序列进行特征碱基位点提取，

提取方法采用CFS（Correlation Feature Selection）〔9〕、

卡方检验（Chi-square Test）〔10〕和信息熵（Information
Entropy）〔11〕3种方法进行特征提取。为了评价特征

提取前后的分类精度，分别使用决策树C4.5算法〔12〕、

朴素贝叶斯（Nave Bayes）〔13〕、支持向量机（SVM）〔14〕和

随机森林（Random Forest）〔15〕4种分类器对HBV序

列样本进行分类精度比较。

图1 HBV序列分析流程图

2 HBV序列系统进化分析

进化分析是从分子特性出发了解生物系统的

内在规律。进化论表明物种之间存在一定的亲缘

关系，一般用系统进化树距离的大小表示序列进化

中亲缘关系的远近。

本文使用MEGA v6软件中的邻接法、最大似然

法、最小进化法、平均距离法和最大简约法5种方法

对 10 例 HBV 克隆序列构建系统进化树，参数为

MEGA软件默认设置参数。通过分析系统进化树，5
种方法所预测的HBV基因型完全一致，这也验证了

不同方法预测HBV基因型结果一致性。

除了编号 8、13和 24的真实基因型未知外，其

余编号的预测基因型与真实基因型结果完全一致，

见表1。这也进一步说明采用系统进化树预测未知

HBV序列基因型的方法是有效的。

3 HBV序列特征提取

特征提取也叫特征选择，它是数据预处理的关

键步骤。其主要思想是从已知的特征属性集中根

据某一特定准则提取出区分性较好的单个特征子

集或一个最优特征属性子集〔16〕。经特征提取后可

以剔除大量的冗余信息和不相关特征信息，这不仅

降低特征属性空间维数，还节约分析时间和提高对

目标函数的预测性能力。

目前研究表明，每条HBV序列的碱基位点中，

往往很多碱基位点是保守的，与HBV基因型分类无

关，因此对HBV序列的碱基位点进行特征提取可以

提高HBV基因型正确率和预测水平，同时在序列层

次下挖掘与乙型肝炎患者相关的单核苷酸多态性

位点（Single-Nucleotide Polymorphism，SNP）〔17〕。

3.1 特征碱基位点提取 HBV序列经过多序列比

对后，总共有 624个碱基位点。由于CFS方法提取

的是一个最优属性集，其大小为 11。然而，卡方和

信息熵方法按照权重重要性排列每个碱基位点，其

大小为 624。为了公平地比较他们之间的分类精

度，卡方和信息熵方法都统一选择前11个最具有代

表性的特征属性集。

另一方面，为了研究属性集大小与分类精度之

间的关系，将卡方和信息熵方法提取的特征属性集

大小扩大至20、30、40和50。
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3.2 分类结果分析 本文选取决策树C4.5、Naïve
Bayes、SVM和Random Forest 4种经典分类器对CFS、
卡方和信息熵 3种特征提取前后的HBV序列进行

分类分析。软件平台为WEKA v3.7，属性集大小设

置为11，20、30、40和50。
如表 2所示，Original代表原始HBV序列数据，

CFS-11代表 CFS特征提取方法后的HBV序列数

据，Chi-11、Chi-20、Chi-30、Chi-40和Chi-50分别

代表卡方特征提取法的前 11、20、30、40和 50特征

属性集大小的 HBV 序列数据，InfoGain- 11、In⁃
foGain-20、InfoGain-30、InfoGain-40和 InfoGain-50
分别代表信息熵特征提取法的前 11、20、30、40和

50特征属性集大小的HBV序列数据。当特征属性

集大小为 11的时候，4种分类器的分类精度 ACC
（Accuracy）有所降低，但是所选择的11个特征属性

集也能够很好的表征出原始HBV序列数据的 624
个特征属性。随着特征属性集大小的增大，4种分

类器的分类精度ACC都有增大的趋势。特别地，当

特征属性集大小选择合适时，Naïve Bayes和 Ran⁃
dom Forest的分类精度ACC可以达到最大值 1。这

些结果表明：特征提取对HBV序列数据降维的同

时，也能够保证甚至提高分类精度ACC。
表2 比较不同特征提取方法的分类精度ACC

分类精度ACC
Original
CFS-11
Chi-11

InfoGain-11
Chi-20

InfoGain-20
Chi-30

InfoGain-30
Chi-40

InfoGain-40
Chi-50

InfoGain-50

决策树 C4.5
0.982
0.979
0.977
0.977
0.984
0.984
0.989
0.984
0.984
0.987
0.987
0.987

Naïve Bayes
0.997
0.992
0.982
0.974
0.997
1.000
1.000
1.000
0.997
1.000
1.000
1.000

SVM
0.986
0.981
0.984
0.981
0.992
0.986
0.992
0.992
0.989
0.989
0.989
0.989

Random Forest
0.997
0.997
0.989
0.986
1.000
0.995
0.997
0.997
0.997
0.995
1.000
1.000

注：使用的分类器为决策树C4.5算法、Naïve Bayes、SVM
和Random Forest。

4 结语

本文从多序列比对、系统进化分析和特征提取

3个层次对 10例HBV感染者的HBV序列进行分

析。首先采用手动比对方法对HBV序列进行多

序列比对。然后利用邻接法、最大似然法、最小进

化法、平均距离法和最大简约法构造 10例HBV克

隆序列的系统进化树。5种系统进化树构造法的

预测结果完全一致，预测的 10例（编号 8、10、13、
17、24、26、32、213、264和 320）HBV感染者基因型

分别为：C、C、C、Ba、C、C、C、C、C和C。除去未知基

因型，准确率为 100%。为了降低HBV序列数据的

维数，采用CFS、卡方检验和信息熵3种方法进行特

征提取。4种分类器（决策树C4.5、Naïve Bayes、SVM
和Random Forest）的分类结果表明：特征提取能够

降低HBV序列数据的维数，同时保证甚至提高分类

精度。
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Research on Phylogenetic Analysis and Feature Selection Based on HBV Sequence
Xie Zuoxiang, Chen Xia, Zhang Junpeng*

（College of Engineering, Dali University, Dali, Yunnan 671003, China）

〔Abstract〕Hepatitis B Virus（HBV）infection is a global health problem and each HBV genotype has its unique feature. 10 patients
HBV sequences are used to study the evolutionary relationship and the process of mutation base of HBV on the sequence level.
Molecular Evolutionary Genetics Analysis（MEGA）software is firstly applied to make multiple sequence alignment and phylogenetic
analysis for HBV sequences. Then, Waikato Environment for Knowledge Analysis（WEKA）software is applied to conduct feature
selection for HBV sequence. The results show that the phylogenetic trees can accurately predict genotypes of 7 patients HBV
sequences. Furthermore, feature selection can improve the accuracy of classifiers.
〔Key words〕HBV; multiple sequence alignment; phylogenetic analysis; feature selection
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