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Abstract: A distributed asynchronous parallel evolutionary modeling algorithm for solving the evolutionary 
modeling problem of system of ordinary differential equations is proposed in this paper. Performed on a simulated 
parallel environment consisting of 128 Pentium III 500 PCs connected by a 10Mbps Ethernet, large-scale 
experiments have been done to systematically test the effect of some important parallel control parameters, which 
include the degree of connectivity between processors, the migration rate and the migration interval of individuals, 
on the performance of the algorithm. Many new experimental results are achieved as well as some analysis and 
explanations are given. Especially the best modeling results for the sequential algorithm and the parallel one are 
compared at the end. 
Key words: parallel genetic programming; parallel control parameter; evolutionary modeling; system of ordinary 

differential equations 

摘  要: 以常微分方程组的演化建模问题为主要研究对象,设计了分布式异步并行演化算法,并以 128 台 PIII 
500 微机通过 10Mbps 的以太网互联而成的机群系统作为模拟实验环境进行了大规模的并行实验,系统地测试

了算法中的一些重要的并行控制参数,包括处理机间的连通度、个体的迁移率和迁移代频等对算法性能的影响,
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得到了一些崭新的实验结果,给出了一些结果分析,特别是对串行算法和并行算法的最好建模结果进行了比较. 
关键词: 并行遗传程序设计;并行控制参数;演化建模;常微分方程组 
中图法分类号: TP18      文献标识码: A  

遗传程序设计(genetic programming,简称 GP)[1,2]是 20 世纪 90 年代初在遗传算法(genetic algorithm,简称

GA)[3]的基础上发展起来的演化计算的一个新分支,它为人们提供了进行自动程序设计的一种新思路和新方

法,目前正得到越来越广泛的应用.我们曾基于此方法研究了动态系统的常微分方程组建模问题[4~7].在研究中

我们发现,由于在计算模型适应值的过程中需要进行微分方程组的多步积分,建模的时间开销直接与输入的历

史数据量成正比,因此在很大程度上限制了所解决问题的规模和复杂性.另一方面,演化算法的一些控制参数,
如种群的规模、最大演化代数、最大树深等,由于受到运行时间的限制也不可能设置得太大,因此,也在很大程

度上制约了演化算法潜能的充分发挥,从而影响最终解的质量.为了能在较短的运行时间内找到精确度更高的

模型,我们考虑采用并行计算方法实现常微分方程组的演化建模. 
演化算法的基本结构和特征决定了它特别适合大规模并行.Bethke 于 1976 年对并行遗传算法开始了最早

的研究工作[8].此后人们根据不同的模型研究了各种不同类型的并行 GA,大致包括全局并行 GA、粗粒度并行

GA、细粒度并行 GA 和混合并行 GA 这 4 类[9].其中,粗粒度并行 GA 又称为分布式 GA 或“孤岛”式 GA,其基本

原理是将种群划分为若干子种群(demes),各自独立地进行演化,同时在演化过程中,子种群间按照一定的时间间

隔进行个体迁移.由于这种并行方式原理清晰,对实验环境要求较低,很容易用 PVM 或 MPI 在工作站网络或机

群系统上实现,因而已成为目前并行演化计算研究的主流.自从遗传程序设计技术出现以后,人们同时也开始了

并行 GP 的研究.Andre 等人[10]首先采用 64 个结点构成的网络和一台 486 PC 机实现了细粒度的并行 GP,用于

求解 5位偶校验器问题,并获得了超线性加速比.Nordin等人[11]采用 Parsytec Power Explorer 并行机实现了并行

AIM-GP 系统,求解了布尔校验、函数回归和图像分类 3 个问题,并对迁移率和迁移策略进行了一些实验研

究.Punch等人[12]则分别采用单种群和粗粒度多种群方法对Royal Tree问题进行了研究,得到的实验结果很出人

意料:采用任何并行设置下的多种群方法得到的结果总是比单种群方式要差.近年来,尽管人们对于并行 GP 的

研究已日益增多,但大多数都是针对特定问题的应用研究,对于算法内部的一些重要的控制参数,如处理机间的

连通度、个体的迁移率和迁移代频(子种群间每迁移一次间隔的代数)等,则缺乏较系统的研究,而这些参数的不

同设置往往直接影响到并行算法的性能.对于粗粒度的并行 GA,美国 Illinois 遗传算法实验室的 Cantú-Paz[13]

曾对其中部分参数作了较深入的研究,得到了一些指导性的理论和实验结果,对于一些较复杂的 GP 问题,这些

结论是否依然成立则有待进一步的考察. 
基于以上原因,本文以较复杂的常微分方程组的演化建模为典型的 GP 问题,设计了有效的分布式异步并

行算法,通过大规模实验,研究了算法中一些重要的并行控制参数对算法性能的影响,并且对串行算法和并行算

法所得到的最好结果进行了比较. 

1   常微分方程组的演化建模 

1.1   问题描述 

假设一个动态系统是由 n 个相互关联的函数 x1(t),x2(t),…,xn(t)来加以描述的 .已知该系统在时刻 tj 

(j=0,1,2,…,m−1)的观测数据为 

 X= , (1) 
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其中 tj=t0+j×∆t 表示观测时间,∆t 为时间步长,要求用一阶常微分方程组 
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来描述(拟合)该组数据,即在模型空间中寻找一个形如式(2)的模型作为该动态系统的模型,使得||X*−X||最小, 
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并可由此预报系统的未来状态.这就是动态系统的常微分方程组建模问题. 

1.2   串行演化建模算法 

常微分方程组串行演化建模算法采用的是两级演化建模的思想,即在以 GP 技术优化模型结构的同时嵌套

以 GA 优化模型参数的过程.算法的基本结构如下: 
PROCEDURE  常微分方程组的串行演化建模 
  begin   
      输入观测数据矩阵 X(0); 
      初始化模型种群 P(0); 
      Geno := 0; 
      repeat 
          采用 GP 的模型的结构优化过程; 
          模型的简洁化和规范化处理; 
          采用 GA 的模型的参数优化过程; 
          Geno := Geno + 1; 
      until 满足终止条件; 
      输出 P(Geno)中的最好模型并进行系统预测; 
  end 
其中,采用 GP 技术进行模型结构优化的过程请参见文献[4]中第 4.2 节“自适应的演化建模过程”部分,进行参数

优化的 GA 算法详见文献[6]中第 5 节“Ⅲ类算法:GP+GA 算法”的有关描述.由于篇幅有限,这里不再赘述. 

1.3   异步并行演化建模算法 

并行演化建模算法的设计采用的是分布式异步并行演化算法,其基本步骤如下: 
Step 1. 由一台主处理机读入建模的数据文件、演化算法的一些控制参数(包括种群规模 n、最大演化代数

Maxgeno、最大树深 D 等)以及并行算法的一些控制参数(包括创建的进程数 P、处理机间的连通度δ、迁移率

ρ、迁移代频 g 等),然后创建进程,将这些信息发送到其他Ρ台从处理机. 
Step 2. 主处理机和 P 台从处理机各自独立地进行演化建模的过程,包括种群的初始化、模型的结构优化

和参数优化(执行选择-杂交-变异过程)和个体的适应值评估等.同时,每台处理机在演化建模的过程中还与其他

处理机进行信息交换,包括: 
(1) 每隔 g 代将当前种群中的 m 个最好的个体发送到其他δ台邻接的处理机(在原种群中仍保留其副本).

其中 m 由迁移率ρ和子种群大小 nd 决定,即 m=ρ ×nd(nd=n/(P+1)). 
(2) 在每一演化代多次检查有无其他处理机发送来的个体.如果有,则用接收到的 m 个个体替换当前种群

中的 m 个最差个体;如果没有,则继续执行下面的操作. 
Step 3. 当主处理机运行到最大代数 Maxgeno 时,则向其他 P 台从处理机发送终止消息,并将自身种群中最

好的模型作为最终模型,输出其拟合与预测结果.而其他 P 台从处理机接收到主处理机的终止命令后则立即停

止运行. 
上述算法具有以下几个特点: 
(1) 虽然处理机间个体的发送是每隔固定代数进行的,但各处理机内个体的接收是采用每代频繁检测的方
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式,有则接收,无则继续,从而处理机间无须等待,实现了完全地异步并行.这是算法最重要的一点. 
(2) 算法直接选取主处理机自身种群里最好的个体作为最终模型,而没有采取主处理机从各从处理机中收

集最好个体再进行择优的常用方法.因为若采用后者会使得主处理机的消息负荷太重,尤其是当邻接处理机数

目很大时.实际上,经过频繁的个体迁移之后,主处理机已从其他处理机那里获得足够的局部最优信息,保证了

自身种群的多样性. 
(3) 算法中所考虑的并行控制参数较多且灵活可调,有利于开展较系统的实验研究. 

2   并行建模实验 

2.1   建模实例 

我们选取化学反应动力学中的一个典型的连串反应作为计算实例: 
甲醛(x1)在水溶液中与尿素反应生成羟甲基脲(x2),再与尿素反应生成亚甲基二脲(x3),其反应式为 
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反应在 308.15K 和过量的尿素 c2(0) = 2mol⋅dm−3 的条件下进行,催化剂 HCl 的浓度为 0.0008mol⋅dm−3,甲醛的初

始浓度 x1(0)为 0.1mol⋅dm−3.反应体系物质浓度满足如下微分方程组 
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式中 =k1k ′ 1c2(0), k =k2′ 2c2(0).其中 k1=0.007dm3⋅mol−1⋅min−1,k2=0.021dm3⋅mol−1⋅min−1.根据连串反应的浓度解 
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我们计算出反应发生 110 分钟内每间隔 2 分钟各物质的浓度值作为仿真数据,取前 50 个点为建模样本点演化

建立常微分方程组,并以后 5 个点作为待估样本点. 

2.2   实验设置 

本文的模拟并行实验环境是由 128 台 PIII 500(128M 内存)微机构成的机群系统,计算机之间通过 10Mbps
以太网连接,用 PVM3.3 编程实现. 

为了将并行结果与串行结果作对比,我们首先运行了 10 次串行演化建模程序,演化建模的有关参数设置见

表 1. 
Table 1  Parameter settings of the evolutionary modeling 

表 1  演化建模的参数设置 

Structure optimization of model (GP)
  Function set: F={+,−,*,/,∧,sin,cos,exp,ln}(where x^kdenotes xk) 
  Terminal set :T={x1,x2,x3,t,c}(where c is a constant) 
  Other parameters: n=6400,D=3,Maxgeno=100 

Parameter optimization of model (GA)
  N=30  M=8  a=−0.5  b=1.5  
  The max number of crossovers: MAX=200 
  (The definitions of all parameters are refered to reference[6]) 

在所有的并行实验中,我们所使用的处理机总数固定为 128,即子种群数为 128,各子种群独立进行演化建

模的参数设置同表 1,只是规模 nd =6400/128=50.其他并行控制参数的设置因实验目的不同而由所不同,具体请

参见第 2.3 节的有关内容. 
对于并行算法的性能,我们主要从最终解的质量和并行加速比两方面来进行评估.其中评价解质量的好坏

主要是通过计算模型的拟合误差 FE(即适应值): 
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拟合误差越小,则解越好.此外,我们还计算了模型的预测误差 PE: 
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对于并行算法的加速比 Sp,则定义为串行执行时间 Ts 与并行执行时间 Tp 之比,即 
 Sp=Ts/Tp. (8) 
对于每组实验均独立运行 10 次,计算平均拟合误差 AFE 和平均运行时间,进而求得并行加速比 Sp. 

2.3   有关实验及结果分析 

2.3.1 并行控制参数对最终解质量的影响 
这部分实验主要考察决定算法通信开销的 3 个并行控制参数,即处理机间的连通度、个体的迁移率和迁移

代频对解质量的影响及其相互关系. 
根据文献[13]的研究结果:具有相同的图连通度的不同通信拓扑结构所获得的解的质量几乎相同,我们在

实验中进行处理机间的信息交换时只需考虑拓扑的连通度δ,即每台处理机的邻接处理机数,而不必关心具体

采用的是何种拓扑结构.为方便起见,这里考虑的是一种最简单的拓扑连接方式,即若某台处理机的编号为 k,则
与其邻接的δ台处理机分别为{k+1,k+2,…,k+δ} mod (P+1).不失一般性,对于δ,我们考虑了两种极端情况和一种

中间情况 ,即δ =1(单连接 ),127(全连接 )和 64(半连接 ).对于每种情况 ,我们均通过设置不同的迁移代频

g=1,5,10,20 和迁移率ρ=0%,2%,6%,10%,14%(即 m=0,1,3,5,7)进行了组合实验,所得到的 3 种情况下的 AFE 值随

g 值和ρ值变化的曲线如图 1 所示. 
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            (a) δ = 1                               (b) δ = 64                             (c) δ = 127 

Fig.1  The average fitting errors (AFE) in three cases of connectivity (δ) by varying  
the migration rate (ρ) and the migration generation interval (g) 

图 1  处理机间连通度δ不同时,迁移率ρ和迁移代频 g 的变化对平均拟合误差 AFE 的影响 
对于此实验结果,我们有如下讨论: 
(1) 由图 1可见,当子种群间无个体迁移(即ρ=0%)时,AFE值最大.实际上,这个值 0.020 678比串行实验的平

均结果 0.016 009 要大得多.而一旦子种群间发生了个体迁移,则无论 g 和ρ取值如何,解的平均质量均有明显改

善.由此可见,采用这种无个体迁移的分种群的并行方式无多大实际意义,因为它获得的解比串行程序还要差. 
(2) 对图 1 中各图作进一步的观察与分析后可见,为确保获得较好的解,这 3 个并行参数之间明显地存在着

一种制约与平衡关系.这可以由以下实验现象来说明: 
首先,由图中各曲线所呈现的上下起伏以及不同曲线间错综交杂的现象可见,解的平均质量的好坏并不是

孤立地受某一并行参数的影响并单调变化的,它是以上 3 个控制参数综合作用的结果,因而不能简单地认为:个
体迁移得越多、越频繁或者邻接的处理机数越多,所获得的解就越好. 
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其次,从各图最差解的情况来看:当δ=1 时,g=20 所得解最差,对于ρ而言,则其值为 2%或 14%时易于导致较

差解;当δ=127 时,g=1 所得解最差,而ρ =14%时总是一致地获得最差解;当δ=64 时,则结果不明显.由此可见,当处

理机间连接疏松时,不宜采用不频繁或者迁移个体数太少的交换方式;而当处理机间连接紧密时,过于频繁或者

迁移个体数太多的交换方式则应当加以避免. 
因此,在连通度、迁移率和迁移代频这三者之间应该保持一种平衡,以保证获得最好的解所必需的基本通

信量.至于选取何值最为合适,从图中的实验结果来看,通常采取半连接的方式以及适中的迁移代频和迁移率

(δ=64,g=10,ρ =6%)所得到的解较好. 
2.3.2 并行控制参数对并行加速比的影响 

设计并行算法的一个重要目的是力求在更少的执行时间内找到至少与串行解同等质量的解.对于串行执

行时间与并行执行时间的比较也就涉及到并行加速比问题.类似于图 1,我们将算法在 3 种不同连通度下改变 g
值和ρ值所得到的加速比曲线绘制于图 2. 

由图 2 可见,对于不同的连通度,其加速比曲线呈现出明显不同的特征: 
由图 2(a)可见,当处理机间仅存在单连接时,在同一ρ值下,总是在 g=1 时获得的加速比最小.这是可解释的,

因为交换越频繁,处理机间的通信开销越大,从而并行执行时间越长.但在其他所有情况下,改变ρ和 g 的值对加

速比无明显影响. 
由图 2(b)可见,当处理机间为半连接时,随着ρ值的改变,加速比发生较大变化的是当 g=1 时的情况,并且其

加速比值并不随ρ值的增大而一致地减小,而是当ρ大于某值(这里为 6%)时,其值反而增大. 
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           (a) δ = 1                             (b) δ = 64                             (c) δ = 127 

Fig.2  The parallel speedups (Sp) in three cases of connectivity (δ) by varying  
the migration rate (ρ) and the migration generation interval (g) 

图 2  处理机间连通度δ不同时,迁移率ρ和迁移代频 g 的变化对于并行加速比 Sp 的影响 
这种变化在ρ=14%时最为明显.这是由迁移率的增大所带来的双面效应所引起的.一方面,迁移个体数的增

多使得处理机间的通信时间增大;另一方面,来自其他子种群的大量个体的迁入使得原子种群很快收敛到一个

较小的多样性范围,虽然演化的最大代数保持不变,但由于子种群内存在大量的同类模型,而同类模型只进行一

次参数优化,所以实际上每一代的运行时间大大缩短.因此,当ρ值增大到一定程度,使得其对算法收敛速度的影

响更甚于通信时间的代价时,则加速比呈现上升的趋势. 
由图 2(c)可见,当处理机间为全连接时,图中曲线最显著的特征是当 g=1 时出现了一致的超线性加速比,并

且随ρ值的增大,加速比呈上升趋势;而当 g 取其他值时则无此现象.对此实验现象,我们的解释是:在这种处理机

间的连通度已达最大的情况下,再进行最频繁的个体交换(每隔 1 代迁移一次)势必会大大加快子种群的收敛速

度,并且迁移率越大,收敛越快,从而使得并行算法的执行时间大大缩短,由此出现了超线性加速比. 
2.3.3   串行结果与并行结果的比较 

我们采用串行算法得到的最好的模型为 
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(FE=0.010541,PE=0.002981,运行时间=39745 秒(约 11 小时))其拟合与预测曲线如图 3(a)所示. 
采用并行算法得到的最好模型为 
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(FE=0.000145,PE=0.00004,运行时间=377 秒(约 6 分钟))并行参数设置为δ=64,g=20,ρ=10%,其拟合与预测曲线

如图 3(b)所示. 
由以上结果可见,采用并行算法后不仅运行时间大大减少(减小了 100多倍),并且搜索到的模型也比串行模

型的精确度要高得多(拟合误差约减小了 100 倍),其拟合与预测曲线和原产生数据的仿真曲线几乎完全重合. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

Fitting 
Simulated 

Predicted 

x2 
x1 

x3 
C

on
ce

nt
ra

tio
ns

 o
f c

om
po

ne
nt

s 
(m

ol
.d

m
−3

) 

Time (min) 
60 80 100 120 40200

0.10

0.08

0.06

0.04

0.02

0.00

Predicted 
Fitting 
Simulated 

x2 
x1 

x3 

C
on

ce
nt

ra
tio

ns
 o

f c
om

po
ne

nt
s 

(m
ol

.d
m

−3
) 

Time (min)
100 12080600 20 40

0.10 

0.08 

0.06 

0.04 

0.02 

0.00 

(a) The best serial model                                  (b) The best parallel model 

(a) 串行最好模型                                         (b) 并行最好模型 

Fig.3  The fitting and predicted curves of the best models under two algorithms 
图 3  两种算法下所得最好模型的拟合与预测曲线 

3   结束语 

本文以常微分方程组的演化建模问题为主要研究对象,设计了分布式异步并行演化算法,并以 128 台 PIII 
500 PC 机互联而成的机群系统作为模拟的并行环境进行了大规模实验,系统地测试了算法中一些重要的并行

控制参数,包括处理机间的连通度、个体的迁移率和迁移代频等对算法性能(包括解的平均质量和并行加速比

两方面)的影响,得到了一些崭新的实验结果,并作了一些合理的分析和解释.当然,这些结论的得出是基于我们

所解决的具体问题的,尚不能完全从理论上作出严格的证明,它们对于并行 GP 的研究者在解决其他问题时是

否适用还有待进一步验证.我们希望本文的研究能为这些研究者的算法设计提供一定的指导性. 

致谢  本文在实验过程中得到了国防科学技术大学的刘杰、卢宇彤、何新芳、王正华、赵文涛等老师的热心
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