
·基础理论与方法·

神经网络在预测糖尿病发病中的应用研究

高蔚 施侣元 董福霞

用机器模拟人类智能活动是人类长期以来梦寐以求的

理想，人工神经网络（!"#$%$&$!’ ()*"!’ ()#+,"-，.//），简称神经

网络（()*"!’ ()#+,"-，//）正是这样一种模型：它巧妙地将生

物神经网络（0$,’,1$&!’ ()*"!’ ()#+,"-，2//）的结构和工作原

理用数学形式模拟出来，使其具有人脑的某些功能。该方法

自上个世纪 34 年代重新兴起以来，已在诸多领域获得成功

应用［5］。在流行病学中也逐渐受到重视，关于疾病预测方面

的研究虽有一些，但多是以临床资料为基础［678］，基于流行病

学资料的疾病预测到目前为止还未见报道，我们将以某地糖

尿病流行病学调查资料为基础对这一方法在流行病学个体

疾病发病预测中的应用潜力及特点做一简要介绍。

一、方法及原理

59基本结构：与 2// 类似，// 的基本组成单位是神经元

（()*",(，又称结点 (,:);），对应于 2// 的神经细胞，网络信息

的加工、处理都是在其中完成的。它的三个基本组成要素是

为连接权、求和单元以及非线性激发函数（!&#$<!#$,( %*(&#$,(，

#"!(;%)" %*(&#$,(），分别模仿生物神经网络的突触连接特性、神

经细胞的整合特性以及阈值特性。其结构示意图见图 5。由

若干个神经元通过权值按照一定的方式连接起来就组成了

不同类型的 //［=］。本文所采用的是一种在模式识别和模式

分类中经常用到的 >?@ 网，其结构示意图见图 6［A］。这属于

结构相对简单的一种 //，由输入层、竞争（隐含）层以及线性

（输出）层共三层构成，信息流向为单向，其中输入层和竞争

层神经元为全连接，而竞争层与线性层神经元则部分连接，

每个线性层神经元与竞争层神经元的不同组相连接。

图! 神经元模型
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图" >?@ 网络结构图

69工作原理：与 2// 一样，// 是以“知识”（或“经验”）为

基础解决问题，而且它的“知识”也是通过学习获得，并以权

值的形式贮存在网络之中的，// 的学习即网络根据一定的

规则调整内部权值的行为；学习算法则是实现权值调整的具

体方法。学习方式主要分为监督学习和无监督学习两种，其

中监督学习除需向网络输入外，还需提供期望输出（正确答

案），// 根据期望输出与实际输出之间的差值（误差信号）来

调节系统参数；而无监督学习则只向网络输入，不提供期望

输出。不断重复的学习过程即训练，训练是使网络获得良好

预测性能的必经过程。

>?@ 网是对自组织特征映射（;)’%7,"1!($H$(1 %)!#*") D!E，

IJKL）的一种改进模式，其采用的 >?@ 算法可在监督状态下

对竞争层进行训练，在竞争层中网络将根据给定的输入、输

出特征自动学习适应样本特性并对输入样本分类，其具体工

作步骤为：!每输入一个样本 # 后，在输出阵列中找出具有

最大输出的单元 $；"设 # 所属类别已知为 %，而在第一阶段

学习中 $ 的类别为 &，则权值按如下公式调整：

’$（ ( ) 5）* ’$（ (）)!（ (）［ #（ (）+ ’$（ (）］ % * &

’$（ ( ) 5）* ’$（ (）+!（ (）［ #（ (）+ ’$（ (）］ % ! &

’,（ ( ) 5）* ’,（ (） , !
{

$

由上式可见，若对 # 分类正确，则使 $ 的权更靠近 #，否

则远离。对不是最大输出的单元，权值不动［A］。

// 的三大特点为高度并行性、高度的非线性全局作用

以及良好的容错特性，这使得 // 不仅对流行病学问题有广

泛的适用性，而且对于大规模流行病学调查中易出现的缺失

数据以及部分错误信息也有很一定的处理能力［=］。

B9网络结构的选取、训练及性能评价：由于目前尚缺乏

与 // 分析相配套、较成熟的变量选择方法，而在结构上，

’,1$;#$& 回归模型又等同于以 ’,1$;#$& 函数作为激发函数的单

层前馈网［M］，因此为减少运算量即缩短运算时间，先采用

’,1$;#$& 回归分析筛选出具有显著性意义的单因素变量，将这

些变量作为 // 的输入用于分析，输入层神经元数目与筛出
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的单因素变量个数等同；输出神经元数目与期望的目标输出

分类一致；!"# 网络结构的设计中竞争层是直接关系到将来

网络性能好坏的核心因素，目前还缺乏公认有效的方法，本

研究结合前人研究成果和实验测试结果确定竞争层神经元

规模。

!"# 网各连接权的初始权值是随机分配的，同时需设定

学习率以确定权值调整的幅度。与其他 $$ 一样，!"# 网也

存在过度训练问题，即网络拟合性能在达到某个临界点后如

果继续训练虽然模型对训练样本的拟合能力仍会继续提升，

但却使模型对测试样本的预测性能下降。交叉证实法（%&’(()
*+,-.+/-’0）是目前认为较好的方法之一［1，2］，其具体操作过程

为：将训练组随机分为若干子集，随机取其中一个子集作为

交叉证实组，其他剩下各组用于训练网络，在训练过程中每

输入一定数量的训练样本用证实组经常检查网络的拟合性

能，如此反复并用随机的方式选择不同的子集作为证实组，

当网络对证实组的总预测性能开始下降或达到预定目标时

即停止训练。训练结束后，还需用一组在网络训练期没有

“见”过的样本集即测试组对网络性能作出评价，若预测性

能符合预定目标即可尝试实际应用。

二、实例分析

为进一步探讨及评价 $$ 用于流行病学个体疾病预测的

效果及特点，我们以3 444例（其中糖尿病患者 564 例，正常者

3 787人）人群糖尿病流行病学筛查资料为基础，采用 !"# 网对

糖尿病患病状态进行预测，并将其与当前医学领域中广泛应

用的个体疾病状态预测方法———判别分析相比较。

59对象分组：将糖尿病患者及正常者随机等分为两组，其

中一组为训练组用以训练网络，另一组为测试组用于评价网

络性能。训练采用交叉证实方式，综合前人研究成果［57］结合

本文研究目标确定交叉证实组中患者及正常人的具体构成为

5: ; 1<。为判断缺失数据对预测效果的影响，在测试组中人为

制造 47 例带有一个缺失变量的样本，缺失变量按 ,’=-(/-% 回归

分析中获得的因子顺位顺序选取，即第一例缺失!值最大的

变量项，第二例缺失!值第二大的变量项，依此类推。

49$$ 分析结果：

（5）变量筛选结果：经 ,’=-(/-% 回归分析在 79 78 水平上共

筛选出 44 个有显著性意义的变量，见表 5。

（4）网络结构选择结果：输入层、竞争层神经元个数分别

为 44、54，线性层神经元数为 4。

（3）网络训练及预测结果：网络训练学习率定为795，当

对交叉证实组真阴性率为 577>，总准确率 ? 28>时停止训

练。网络预测结果见表 4。

39判别分析结果：经逐步判别分析，共筛选出 1 个有显

著意义的判别指标，它们分别是腰臀比、职业、糖尿病家族

史、脉搏、肾病史、高血脂症史、高血压史、年龄。将这 1 个指

标用于建立判别方程，结果见表 3。

<9缺失项对预测效果的影响分析：由表 < 可见缺失项对

网络的分析结果几乎没有影响，不一致的比例仅为 5 ; 47，除

了第一例缺失重要预测变量腰臀比的样本之外，其他均在两

种状态下获得一致结论，而判别分析则在前 : 个缺失样本中

全部误判，缺失项目对预测结果影响较大。

表! 单因素 ,’=-(/-% 回归分析结果

变 量 !值 !" 值 # 值

腰臀比 592<8 : 9228 7 9777 5
高血脂症史 59625 8 922< 7 9777 5
高血压史 59:27 8 9<45 7 9777 5
脑血管病史 59876 < 9853 7 9777 5
收缩压 59432 3 9<84 7 9777 :
体重指数 59541 3 9712 7 9777 <
肝病史 59773 4 9646 7 9756 5
吸烟史 79::1 5 9287 7 9777 <
文化程度 79338 5 9321 7 9777 1
饮酒史 @ 79::: 7 985< 7 9776 4
经济收入 @ 794:3 7 96:2 7 9735 3
脉 搏 59246 : 91:: 7 9777 5
肾病史 59632 8 9:27 7 9777 5
糖尿病家族史 59:11 8 9<76 7 9777 5
冠心病史 59<<8 < 94<4 7 9777 <
其他病史 59474 3 9341 7 9777 2
舒张压 597:5 4 9112 7 9777 4
年 龄 7961: 4 9528 7 9777 5
居住年限 79381 5 9<37 7 9777 4
性 别 @ 792<1 7 9311 7 9777 5
职 业 @ 7934< 7 9643 7 9777 5
职业性体力活动 @ 79527 7 9146 7 9777 <

表" !"# 网络分析结果

实际结果
网络预测结果

正常数 异常数
合计

正常数 5 848 7 5 848
异常数 48 :5 1:

合计 5 887 :5 5 :55

表# 判别分析结果

实际结果
网络预测结果

正常数 异常数
合计

正常数 5 485 46< 5 848
异常数 41 81 1:

合计 5 462 334 5 :55

表$

!
!!!

带缺失值样本的分析结果

样本
序号

网络
分析

判别
分析

样本
序号

网络
分析

判别

!!

分析

5 A" !!A 55 B B
4 B"" !!A 54 B B

!!3 B A 53 B B

!!< B A 5< B B

!!8 B A 58 B B

!!: B A 5: B B

!!6 B B 56 B B

!!1 B B 51 B B

!!2 B B 52 B B
57 B B 47 B B

" 表示带与不带缺失项的样本在两次分析中结果不一致；

"" 表示带与不带缺失项的样本在两次分析中结果一致
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三、讨论

对具有明确分类的疾病状态进行预测最常用的是判别

分析，它分为很多亚类［!!，!"］，每一种都有其各自的适用条件，

应用时首先需对欲分析资料进行分析，根据资料特点选用相

应的方法，而非参数方法虽然对变量的分布类型无特别要

求，但其统计效率往往很低。这一过程还是建立在已知该问

题采用判别分析的基础上，如果连这也不清楚，要从众多的

统计学方法中选择合适的一种是非常不容易的，需要有很强

的统计学背景，而方法选择过程又是必不可少的，因为如果

对资料判断不准或对欲分析资料不甚了解造成误用，往往会

导致错误结论。

#$% 算法可在竞争层中根据给定的输入、输出特征自动

学习适应样本特性并对输入样本分类［&，!’］，这一特性使 ((
在进行疾病个体状态预测中，对研究者的专业要求有可能降

低到最低限度，研究者只需知道如何解释结果，而不必担心

由于资料特征或统计学方法的适用条件认识不足而犯原则

性错误，它甚至可以不对分析变量做任何处理如将计量资料

变成等级资料（这在许多预测技术中是必需的），是一个拿来

就能用的方法，应用起来既方便又可充分利用样本中所含的

信息［!)］。

(( 属于非线性模拟系统，其特有的设计及工作原理使

其对被分析的资料特性几乎没有任何限制，并行处理信息的

方式又使它对残缺资料以及干扰（错误）信号具有一定的处

理能力，这使其在流行病学应用中具有其他现有方法无法比

拟的优势。本研究中 (( 预测与判别分析预测糖尿病的总错

误率分别为!*&+（, - ". / ! &!!）和!0*1+（"1) - "0 / ! &!!），同

时 (( 对正常个体的识别率达到了 !,,+，(( 的预测效果明

显好于传统统计学方法。这一方面与 (( 的超强非线性拟合

能力有关，另一方面也与 (( 的容错特性是密不可分的［.］。

(( 是根据“经验”进行判断、解决问题的，在训练过程中

如果它“见”到的多为正常个体，则它识别正常个体的能力也

会相应增强［!.］，如本研究所用的训练样本中正常个体占绝

大部分2)*&&+（! .". / ! &!!），因此在外推证实过程中该网络

对正常个体的识别准确率达到 !,,+（! .". / ! .".），对异常

个体的识别能力则相对较差，需强调的是：从网络本身来讲，

它的预测能力可以无限精确，对一组给定的样本来说，网络

的最终预测结果与训练样本特性密切相关，这样就可通过调

整训练样本组成以满足不同的需要。

此外，由于调查的规模较大以及调查对象的不配合等因

素，流行病学资料中常常会有一些带有缺失项目的样本，对

于这种资料，为防止这些样本对总体预测的干扰，降低预测

效力，传统的模型往往是将其删去，但这样做无疑将损失一

部分信息，这种情况在传统的预测模型中一直都没有更好的

解决办法。由于 (( 的一个主要特点为对信息的处理及推理

过程具有高度并行的特点，这一特性使网络中的每一个神经

元都作为相对独立的功能单位对输出产生作用，但作用又很

微小，这样即使输入信息中含有少量空缺项或干扰项，也不

至于会影响整个网络的输出，因此能很好地处理带有缺失或

干扰项目的资料，本研究的结果证明了这一点，这是该方法

的另一个独特优点［!&］。

尽管 (( 方法具有诸多优点，但 (( 方法还处于起步阶

段，仍存在一些缺陷，如与常规方法相比，模型的建立及训练

时间较长，同时许多关键问题如模型结构的选取、训练方式

以及过度训练的防止等问题还需进一步探讨。随着对神经

网络研究的不断深入，必将会获得更加广泛的应用。
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