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遗 传 算 法 的 改 进
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摘 要 简单遗传算法存在着收敛速度慢
、

易陷入局部极小等缺陷
。

针对这 点
,

对遗传算法的各个环节作了

改进 对初始方案集的产生做了改进
,

提出了更加适合自然规律的竞争选择法
,

设计出与迭代次数成反比
、

与

父串间的距离成正比的自适应变异率
。

实例验证表明
,

改进的遗传算法的收敛速度和获得全局最优解的概率

都有很大的提高
。
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分类号

,

, ,

遗传算法 简称 是一种参数搜索算法
,

其特点见文献
。

采用适应度比例选择
、

单

点交叉和单点变异的遗传算法称为简单遗传算法
,

它的缺陷是收敛速度慢
、

易陷入局部极小

等
。

为便于应用
,

笔者对此加以改进
,

提出了改进的遗传算法
。

产生初始方案集的改进

生成初始染色体群最简单的方法
,

就是利用随机数发生器随机地产生一系列方案
,

然后以

此为基础进行迭代
。

此方法简单方便
,

但是产生的初始方案杂乱无章
,

良萎并存
。

只有经过若

干次迭代后
,

那些生命力强的染色体才会被遗传或产生出来
,

进而提高染色体的品质
,

得到满

意的解
。

如果产生的初始方案集接近于最优方案
,

迭代次数就会减少很多
,

从而加快收敛
。

有

些文献根据工程的具体情况设定若干组变量值
,

并添入相应的编码
,

由于考虑了工程人员的经

验
,

所以产生的这些初始染色体的适应度值不会很低
,

这样无形中就减少了多次无必要的迭

代
,

从而加快了收敛速度 但是这种方法在很大程度上取决于工程人员的经验
,

而且并不是对
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所有的问题都可以由实际情况给出几个适应值较高的方案
,

所以这种方法有一定的局限性
。

为了保证遗传算法搜索的全局性和稀疏性
,

笔者对初始方案集的产生采用如下改进措施

首先在解空间均匀产生若干个小区域
,

然后再在每个小区域内随机产生 个原始解以构成初

始解群
。

这样能够扩大 初始解群的多样性
,

减小了陷入局部最小解的可能性
。

选择方法的改进

从群体中选择优胜的个体
,

淘汰劣质个体的操作叫选择
,

其目的是把优化的个体直接遗传

到下一代或通过配对交叉产生新的个体再遗传到下一代
。

选择的基础是对群体中个体的适应

度的评估
。

到目前为止
,

选择方法有适应度比例法
、

最优串保留法
、

期望值法
、

排序选择法
、

联赛

选择法
、

排挤选择法和适合度自适应变化法等 多种
,

详见文献 〕
。

适应度比例法是 目前遗传算法中最基本也最常用的选择方法
,

也叫赌轮或蒙特卡罗选择

法
。

在该方法中
,

各个个体的选择概率与其适应度值成比例
。

其选择概率公式如下

尸‘一

全
一‘

式中 尸
‘

为选择概率 为染色体序号 关 为个体 的适应度值 为染色体群体数
。

显然
,

概率 尸 反映了个体 的适应度在整个群体的个体适应度总和中所占的比例 个体

适应度越大
,

其被选中的概率就越高
,

反之亦然
。

按上式计算出群体中各个个体选择概率后
,

就

可以决定那些个体被选出 但是
,

这种方法容易引起过早收敛
,

同时由于该方法是基于概率的

选择
,

存在统计误差
。

最佳个体保存法的思想是把群体中适应度值最高的个体不进行配对交叉而直接复制到下

一代中
,

这种选择方法又称复制
。

其优点是
,

进化过程中某一代的最优解可不被交叉和变异操

作所破坏
,

但是
,

这也隐含了一种危机
,

即局部最优个体的遗传基因会急速增加而使进化有可

能陷入局部解
。

也就是说
,

该方法的全局搜索能力差
,

更适合单峰性质的搜索空间搜索
,

而不适

合多峰性质的搜索空间搜索
,

所以此方法一般要与其他选择方法结合使用
。

以上 种选择方法都没有顾及染色体群的特点
,

这势必造成选择压力不足或波动
,

引起遗

传的延迟或振荡
。

在 自然界中
,

当一种群中的个体大量繁殖生存时
,

为争夺有限的资源
,

群体中

个体之间的竞争压力必然加剧
,

所以个体的寿命和出生率也因此而降低
。

基于这种竞争机制
,

并结合上述 种选择方法
,

笔者提出了竞争选择法
,

即先用适合度比例法进行选择
,

经配对交

叉后产生下一代
,

再利用最佳个体保存法将上一代的最佳个体复制下来
,

为了保持群体规模不

变
,

需要从这个新群体中淘汰 个个体 该个体与最佳个体的欧氏距离最短
。

显然
,

这种方法

可以适当地加大竞争压力
,

较好地体现了自然界优胜劣汰的规律
,

并且能够避免适应度高的个

体被淘汰的可能性
。

交叉方式的改进

到 目前为止
,

交叉方式有单点交叉
、

双点交叉
、

均匀交叉和序号交叉等近 种方式 ’
。

进

行交叉的 个个体
,

何时采用哪种方式
,

是一个值得研究的问题
。

采用多点交叉容易破坏原有的基因块
,

但可以产生较多新的基因块 因而在迭代初期优秀

个体不多时
,

为了扩大搜索的解空间
,

采用这种方式比较合适
。

采用单点交叉不易破坏原有的
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基因块
,

因而在迭代后期优秀个体较多时
,

其中肯定有一些优良基因块
,

不宜采用多点交叉
,

可

以以较大的概率发生单点交叉
。

要进行交叉的 个个体
,

根据不同的情况进行不同的交叉
,

经分析
,

各种交叉方式的发生

概率大致分配如表 〕所示
。

表 各种交叉方式发生概率分配表

进行交叉的双亲 分配比例

第 个 第 个 单点交叉 双点交叉 多点交叉

优 优

优 差 差 优

差 差

本文中以个体质量的好坏作为采用哪一种交叉方式的标准
,

即个体适应度小于一定值时

采用多点交叉
,

而当个体适应度大于一定值时采用单点交叉
。

根据表
,

选取这一定值为群体

的适应度平均值
。

自适应变异率的设计

在简单遗传算法 或标准遗传算法 中
,

变异率是个常数
。

通常
,

对于变异率是

一常量的情况
,

经过多次迭代后
,

群体的素质会趋于一致
,

这样就形成了
“

近亲繁殖
”

但近亲繁

殖对后代的质量不利
。

同样
,

如果双亲的基因码链非常接近
,

其后代对于双亲
,

素质提高也极

少
。

因此
,

群体基因的多样性变差不仅会减慢进化历程
,

而且可能导致进化停滞
,

过早收敛于非

最优解
。

目前许多学者都认识到变异率需要随着遗传进程而 自适应变化
,

这种有组织性能的遗

传算法具有更高的鲁棒性
、

全局最优性和效率
。

文献 提出一种交叉率 尸
。

和变异率 尸 随基

因操作的在线性能 自适应变化的有效方法
,

性能提高则 尸
。

增加
,

反之则 尸 增加 文献 〕研

究了 随迭代次数变化的效果
,

实例证明 尸 随指数下降有较好性能
,

文献 的自适应有效

基因突变也有类似结果 文献 〕提出一种自适应变异方式
,

尸 与 对父串间的海明距离成反

比
,

结果显示能有效保持基因的多样性 文献 〕提出一种 尸
。

和 随父串的适合度自适应变

化的新方法
,

进行了详细的理论分析和广泛的实验研究
,

结果显示该方法在非线性和多模型问

题的优化中性能优异
。

可见
,

在今后的研究中
,

遗传算法结构
、

基因操作和参数都会向自组织的

形式发展并将进行系统的综合
。

笔者借鉴文献 〕和 的思想
,

提出一种 尸 与父串间相对距离成反 比
、

随迭代率 迭代

次数与最大迭代次数的比值 指数下降的自适应变化的方式
。

具体公式设计如下

。
、

一
二 ·

一
二

尸 , 一
尸

。

尸 簇尸皿

式中 尸。
二 , 尸 分别为最大和最小变异率

, 二、分别为迭代次数和最大迭代次数
, 、

分

别为父串间的欧氏距离和最大欧氏距离
。

这种方法在群体中各个个体过分趋于一致时
,

会使变异的可能性增加
,

从而提高群体的多

样性
,

增强算法维持搜索的能力 而在群体的多样性 已经很强时
,

则减小变异率
,

以免破坏优良

个体
。

这种方法同样能够保证在迭代初期
,

对劣质个体赋予较大的变异率
,

以造成足够的扰动
,

扩大解空间
,

而随着迭代次数的增加
,

该变异率逐步减小至一常量
,

从而保证平滑收敛
。

这是符
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合优胜劣汰规律的 同时
,

为了防止发生局部收敛和

出现随机搜索
,

在整个迭代过程中
,

将变异率控制在

之间
,

即选取 ,
二 , 二

。

变异率分别随迭代次数和父串间距离变化的示

意图见图
。

尸口一

实例验证

为了验证改进的遗传算法是否有效
,

对多个例

子进行了验算
。

现示出其中的 个如下
。

设有这样一个数学问题 一 十 ‘ , ”
·

簇 簇
, , ,

且
,

均为实数
。

对于该问题
,

可设定适应度函数为 一
,

收敛条件为
二 ,

最大迭代次数为
。

分

别采用简单遗传算法和本文改进的遗传算法进行了

次计算
,

结果如表 所示
。

尸 一

图

】 皿

一
八

变异率 尸 与父 串间相对距离

、、和迭代率 、 的关系

表 简单遗传算法与改进遗传算法的计算结果比较

遗传算法 参数选取 收敛概率 平均迭代次数 平均收敛时间
‘ ,

简单遗传算法

改进初始解群的

改进交叉方式和

变异率的

改进初始解群
,

选择
、

交叉和变异方式的

。 ,尸

尸
。

一
,

尸 一

尸
。

一
,

尸、
二

一
,

尸 一

一
, 尸

二 ,

尸

平均收敛时间是在同一机器上进行比较的
。

针对简单遗传算法收敛速度慢
、

易陷入局部极小等缺陷
,

对遗传算法的各个环节做了改

进
。

实例证明
,

改进的遗传算法的收敛速度和获得全局最优解的概率都有了很大的提高
。
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