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[摘要 ]  利用正交实验法的全局均衡思想,提出一种采用多点正交交换的遗传算法.算法通过正交表安排遗传算法的交

换运算,并在所产生的多个子代中选择适应度大的进入下一次进化,这样既加快了算法的收敛速度又保证了种群的多样性.

实验证明,该算法不但可以有效地克服标准遗传算法的缺陷,而且计算速度、精度和算法稳定性也得到了显著提高.
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Abstract: By using the g loba l equ ilibrium design ideo logy of orthogonal exper imentm e thod, the paper proposes a ge-

netic a lgor ithm w ith mu lt-i po int orthogona l crossover ope ration. C rossover ope ration o f the algorithm is based on the

orthogona l array, and the tw o ofm any o ffspr ing that have b igger fitness are cho sen to put in nex t evo lution. The a lgo-

rithm can ensure population mu ltifo rm ity and converg ence speed rapidly. The research results show tha t the a lgo rithm

can no t on ly ove rcom e the shortcom ings o f SGA e ffective ly, but a lso ev idently improve the com puting speed, com pu-

ting prec ision and computing stab ility.
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0 引言

遗传算法 ( GA )是一种借鉴自然界中 /适者生

存,优胜劣汰 0思想的全局优化算法. 它把求解问

题的可能解看做是用染色体串编码的个体,由多个

个体 (或称为染色体 )构成种群, 用个体的适应度

函数值作为个体优劣的评价指标,在种群的进化过

程中, 不断使用选择、交换、变异这 3种遗传算子,

使问题的解不断进化, 直至产生全局最优解.遗传

算法特别适合处理传统搜索方法所不能解决的复

杂问题和非线性问题. 遗传算法收敛由 H ollond
[ 1 ]

用模式定理证明了,但算法收敛的条件严格,文献

[ 2]研究了遗传算法的收敛并给出收敛的充分条

件.遗传算法虽然可以稳定收敛,但是,它局部搜索

能力差,收敛速度很慢.为此,改善遗传算法全局搜

索性,已成为是遗传算法领域的研究热点.

目前, 一种把遗传算法与其它优化算法相结

合,以利用启发式信息以及与领域有关知识的混合

遗传算法已成为改善遗传算法性能的主要策略之

一.其中一种常用的方法就是把局域搜索技术嵌入

到遗传算法的基本环节中,同变异和交换算子一起

作用,在评估后,对后代施行快捷的局部优化,这样

所得到的算法既具有遗传算法的整体优化特性,又

能加快算法的收敛速度. 如在文献 [ 3]中, 把遗传

算法与准牛顿法、爬山法和 Ne lderM ead. s S implex

M ethod结合起来, 发现遗传算法与准牛顿法的结

合使全局优化问题既有遗传算法全局收敛可靠性

又有准牛顿法的高精度.

正交试验设计法是一种试验的优化设计技术,

将该技术引入到遗传算法中, 可以改善遗传算法的
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局部搜索能力和收敛速度. 目前, 所取得的成果主

要有: 把正交设计引入 GA, 提出一种基于家族优

生学的进化算法
[ 4]

; 用实数交换操作的混合遗传

算法
[ 5]

; 利用正交试验设计法求解遗传算法的欺

骗问题
[ 6]

;用正交设计确定区间水平, 在每个区间

水平按遗传算法进行搜索
[ 7]

. 根据遗传算法和正

交试验法的特点,本文研究了一种采用多点正交交

换的遗传算法.算法通过正交表安排遗传算法的交

换运算,并在所产生的多个子代中选择适应度大的

进入下一次进化,这样既加快了算法的收敛速度又

保证了种群的多样性. 实验证明, 该算法在参数寻

优中, 收敛速度比简单遗传算法 ( SGA )快,且不陷

入局部最优点.

1 多点正交交换的遗传算法

遗传算法是一种全局并行搜索的寻优方法,它

通过选择复制、交叉、变异等 3种遗传算子的作用,

使优化群体不断进化, 最终收敛于最优状态.遗传

算法虽然可以稳定收敛, 但它局部搜索能力差, 收

敛速度很慢.

111 正交试验的原理

正交试验设计法是解决多因素、多水平试验问

题的一种有效方法. 在实际问题中, 试验往往是多

因素多水平的,如果对每个因素的每个水平都相互

搭配进行全组合试验,然后从所有的搭配方案中找

出最优方案,则总的试验次数将会爆炸式地增长.

利用正交表的均匀分散性和整齐可比性
[ 8]
来安排

多因素、多水平试验, 可以实现对试验方案的最优

设计. 正交表如表 1所示.
表 1 正交表 L4 ( 2

3 )

实验次数 /实验因素数 X Y Z

1 1 1 1

2 1 2 2

3 2 1 2

4 2 2 1

  A是一个 n @m矩阵,它的第 j列的元素为由数

码 1, 2, ,, tj ( j = 1, 2, ,, m ) 所构成. 它的任两列

中,同行元素所构成的元素对是一个完全对,而且,

每对出现的次数相同, 则称 A是正交表. 简记为

Ln ( t1 @ t2 @ , @ tm ) = Ln ( tm ), n为试验数, m为因

素数, t为水平数.这里所谓的完全对是指: 有两组

元素 A 1, A 2, ,, A r与 B1, B2, ,, B s, 把 rs个元素对

(A 1, B 1 ), (A 1, B 2 ), ,, (A 1, B s ), (A 2, B1 ), (A 2,

B2 ), ,, (A 2, B s ), ,, (A r, B 1 ), (A r, B2 ), ,, (A r,

B s ), 叫做由元素 A 1, A 2, ,, A r与 B 1, B2, ,, B s所构

成的完全对. 正交表有下列性质: ( 1) 它的任两个

元素都构成有相等重复的完全试验, 但是, 一般来

说,却不能构成有 m个因素的完全试验. (2) 在第

i, j两列所构成的水平对中, 每个水平对都重复出

现 n / ti tj次,其中 n为试验数. ( 3)每一列中各水平

出现的次数相同,如第 j列中,每个水平都出现 n / tj

次 ( j = 1, ,, m ). 表 1 是一个简单的正交表

L4 (2
3
),它用来安排 3因素 2水平试验.表中X、Y和

Z代表 3因素;数字 / 10和 / 20代表因素的 2个不同

的水平,从表中可知因素的 2
3
种组合就只要 4重组

合进行试验.

112 多点正交交叉算子

遗传算法的局部搜索能力与交叉和变异算子

有关,其中,交叉运算的目的是把染色体中性能优

良的组块, 遗传到下一代某个染色体中, 使之具有

父辈染色体的优良性能. 但是, 在简单遗传算法

( SGA )中采用一点交叉运算, 使得许多情况下无

法达到这个目的,而采用多点交叉运算可以避免这

个问题
[ 9]
.在多点交叉运算中, 其交叉组合有多种

方式存在, 且随着交叉点的增多, 组合方式的数量

将会爆炸式地增长. 为了解决这个问题, 本文研究

了一种正交多点交叉算子,通过正交表安排多点交

叉运算,以保证交叉运算后能够得到优良染色体,

提高遗传算法的局部搜索能力和收敛速度.

定义 1 设染色体进行N - 1点交叉运算,则

交叉的染色体子串的个数为N,将这 N个子串看成

N个因素.

定义 2 将染色体的每一个交叉子串,设置为

同一水平, 这样,两个的染色体的交叉运算,就是一

个N因素、2水平试验.

定义 3 用 N因素、2水平正交试验表安排染

色体的子串交叉,得到 2
N
个新染色体,通过适应度

函数选取两个适应度最大的作为子代染色体,进入

下一次进化算法.该生成子代染色体的过程是多点

正交交叉算法.

例如, 设一个长度为 24的染色体,如进行 2点

交叉运算, 则要交叉的染色体子串为 3.将染色体 1

的每一个子串设置为水平 1,染色体 2的每一个子

串设置为水平 2,如表 2所示.这样, 2点交叉运算就

成为一个二水平三因素的试验.
表 2 染色体参数设置

水平 /因素 X Y Z

染色体 1 1 01010101 10101110 01001011

染色体 2 2 11001100 00101011 11010101
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  但因素间可能会有交互作用, 一个二水平三

因素的试验, 可用正交表 L8 ( 2
7
) 来安排试验. 将

L8 ( 2
7
)表中的水平用 / - 10和 / 10来表示,如表 3

所示.
表 3 正交表 L8 ( 2

7 )

实验次数 /列号 1 2 3 4 5 6 7

1 1 1 1 1 1 1 1

2 1 1 1 - 1 - 1 - 1 - 1

3 1 - 1 - 1 1 1 - 1 - 1

4 1 - 1 - 1 - 1 - 1 1 1

5 - 1 1 - 1 1 - 1 1 - 1

6 - 1 1 - 1 - 1 1 - 1 1

7 - 1 - 1 1 1 - 1 - 1 1

8 - 1 - 1 1 - 1 1 1 - 1

  在表 3中的 7个 8维向量相互正交,且第 1和

第 2列的元素相乘, 是第 3列;第 1和第 4列的元素

相乘,是第 5列;第 2和第 4列的元素相乘,是第 6

列.从试验设计的角度,若将因素 X 和 Y分别放在

第 1、2列,则它们的交互作用X @ Y反映在第 3列.

所以, 该列不能再排其他因素, 否则主效应与交互

效应将混在一起,两者都无法估计. 考虑因素间可

能会有交互作用的一个二水平三因素试验的设计

方案如下:

列号 1 2 3 4 5 6 7

因素 X Y X @ Y Z X @ Z Y @ Z

  该方案中,每个主效应和交互效应各占 1列.

但在试验安排时,只需要 X、Y、Z所在的第 1、第 2、

第 4列,将该 3列的 2个水平换算成实际的水平,得

到遗传算法的两点交叉算子的试验方案.

新定义的 2点交叉算法的遗传基本结构如下:

( 1) 初试始化种群随机产生N个个体.

( 2) do{

 fo r ( i = 0; i < N; i+ + )

  {计算第 i个个体的适应度值; }

  根据适应值通过轮盘赌选择算法选出 N

个父体;

  按照交叉概率 Pc取出 2个父体, 根据新

定义的交叉操作产生 8个子代, 并计算它们的适应

度值, 保留适应度值大的 2个个体;

  按照变异概率对新种群的个体进行变异
操作;

wh ile( (不满足性能指标要求 )&& (没有完成

规定代数的寻优 ) ); }

( 3) 从群体中选择最优个体,输出寻优结果.

在交叉运算得到 8个新染色体中,含了原两个

父代染色体 (第 1次和第 8次试验 ),且选取两个适

应度最大的作为子代. 所以, 该算法既保证了种群

的多样性, 又是一种精英策略的局部寻优算法.

2 试验与仿真

由于遗传算法中大量的随机操作,理论上进行

严格分析是非常困难的, 通常人们采用一些典型的

测试函数来检测算法的实际效率
[ 10]
. 为验证多点

正交交叉的遗传算法的有效性,本文用函数优化问

题进行仿真实验,以多峰 Scha ffer和 Rosenb rock函

数作为测试函数,分别用简单遗传算法 ( SGA: 采用

赌轮法选择,单点交叉和单点变异, 固定交叉和变

异概率 )
[ 9]
、自适应遗传算法 ( AGA: 采用赌轮法加

精英最优保留法选择, 单点交叉和单点变异, 自适

应改变交叉和变异概率 )
[ 9 ]
以及本文提出的多点

正交交叉的遗传算法 (这里采用 2点交叉 )对上述

函数进行优化对比. 在性能测试中, SGA, AGA和

改进算法参数取为: 群体规模 popsize = 100;

Schaf fer函数编码长度 L = 48位 (两变量的编码长

度分 别 为 l = 22 位 ), 最 大 迭 代 代 数

M axGenerat ions = 200代. Rosenbrock函数编码长

度 L = 32位 ( l = 16位 ); Pm 0 = 0104; Pc = 1;最大

迭代代数 M axG enerat ions = 1 000代.

Rosenbrock函数定义为:

m in f 1 ( x ) = 100( x
2
1 - x2 )

2
+ (1 - x1 )

2

  - 21048 [ xi [ 21048
函数 f 1是一个二维单峰值函数,具有一个全局

极小点 f1 ( 110, 110) = 010, 但它却是病态的,在函

数曲面上沿着曲线 x2 = x1
2
有一条较为狭窄的山

谷,传统的梯度优化方法搜索到山谷边缘时, 往往

会发生振荡,难以进行全局优化.

Schaf fer函数定义为:

 max f2 (x ) = 015 -
sin

2
x

2

1 + x
2

2 - 015
[ 1 + 01001( x2

1 + x
2
2 ) ]

2   

 - 100 [ x i [ 100

函数 f 2在其定义域有无数个局部极大点,只有

一个全局极大点 f2 ( 010, 010) = 110, 但由于变量
的取值范围大, 最大值峰周围有一圈脊, 它们的取

值均为 01990 283, 因此很容易使算法陷入此局部

极大点.

本文采用 M atlab编制了相应各个算法的仿真

试验程序, 为了消除随机干扰, 每个试验都重复进

行 50次,具体试验统计结果如表 4所示.
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表 4 算法性能比较

函
数

平均迭代数 平均时间 / s 收敛率 /% 最优解

本文 SGA AGA 本文 SGA AGA 本文 SGA AGA 本文 SGA AGA

f 1 2113 13513 5017 514 3215 1517 100 100 100 010 010 010
f 2 42113 / 89811 9212 / 15412 72 0 45 1 / 1

  从实验结果中可以看出, 本论文所研究的多

点正交遗传算法,具有更好的收敛性能.

3 结语

针对传统的遗传算法存在许多局部寻优能力

差、收敛速度慢的不足, 本文把正交设计引入 GA

中,提出了一种多点正交交叉的交叉遗传算法, 算

法通过正交表安排遗传算法的交换运算, 并在所产

生的多个子代中选择适应度大的进入下一次进化,

这样既加快了算法的收敛速度又保证了种群的多

样性. 研究结果表明, 该算法性能得到了很大提高,

因此具有良好的应用前景和推广价值.
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