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Dans ce travail, nous hybridons un algorithme a essaim de particules avec
Palgorithme de classification SVM (Support Vector Machines SVM) pour per-
mettre la sélection d’attributs sur des données issues de puces & ADN.

Ces données se caractérisent par un grand nombre de genes & étudier simul-
tanément mais avec peu d’exérimentations.

La sélection d’attributs permet de réduire l’ensemble de genes a étudier et
d’améliorer la classification des instances du jeu de données. La sélection
d’attributs peut se modéliser comme un probleme d’optimisation combinatoire:
soit un ensemble d’attributs F' = {f1,..., fi, ..., fn}, Pobjectif est de trouver
F’ C F qui maximise une fonction de score © : I' — G telle que

F' = argmazccr{©(G)}, (1)

ou I' est 'espace de tous les sous-ensembles d’attributs possibles de F' et G
un sous ensemble de T'.
Il est classique dans la modélisation de la sélection d’attributs de considérer
qu’une solution est un vecteur de bits ot un ’1’ indique que attribut fait parti
du sous ensemble d’attributs selectionnés et un ’0’ indique que l'attribut n’en
fait pas parti.

Afin d’utiliser les PSO pour réaliser la sélection d’attributs, nous avons donc
utilisé un encodage binaire et avons adapté ’algorithme de PSO continu a cet
encodage discret.

Une premiere contribution montre que ’algorithme PSOgy as est capable de
trouver des genes d’intérét et d’améliorer la classification de maniere significa-
tive. Une comparaison de I'approche avec différentes méthodes de la littérature
a été réalisé sur six jeux de données différents de puces a ADN traitant du can-
cer (leukemia, breast, colon, ovarian, prostate, and lung) disponibles sur le web
et nous a montré les tres bonnes performances de la méthode.



