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Abstract:  Aiming at the difficulty in good segments of the formula to be inherited in formula discovering using 
gene expression programming (GEP), this paper proposes an innovative immune formula discovering algorithm 
(IFDA), which is actually inspired by MHC (major histocompatibility complex) regulation principle of immune 
theory. In IFDA, the formula are mapped as a tree structure and transformed into both constant and variation section 
of antibody with a depth-first mechanism while its fragment is encoded into the MHC. By the feature of MHC 
regulation, IFDA mines the dataset to discover the proper formula very quickly. Many data are benchmarked for 
verifying the performance of IFDA in which all results from experiments show that the IFDA can really provide 
better performance than GEP in both convergence speed and formula complexity. 
Key words: major histocompatibility complex; immune theory; formula discovering; gene expression 

programming; immune formula discovering algorithm 

摘  要: 在分析了基于遗传原理的公式发现方法的优势与不足的基础上 ,根据免疫原理和 MHC(major 
histocompatibility complex)在免疫系统中的调控作用 ,提出了一种应用于公式发现领域的算法 IFDA(immune 
formula discovering algorithm)来解决公式进化中优良结构不易保护的问题.该算法将公式翻译成树状图,并按深度

优先的编码方法形成抗体的恒定区和可变区代码,把公式片段编码成为 MHC 代码,借鉴 MHC 调控原理指导抗体进

化,寻找出数据集合中蕴涵的规律,并用公式的形式表示.通过对多组基准数据的实验说明,此方法在公式复杂度和

收敛速度方面比基因表达式算法有更好的性能. 
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数据是人们进行科学计算和工程设计的主要依据,用一个抽象的公式直观地归纳数据之间的关系是科学

发展史上必不可少的过程.因此,如何迅速而准确地发现数据中蕴含的规律并用公式来表达,成为研究热点. 
对数据归纳分析并发现公式的过程通常是由该领域研究人员完成的.随着人工智能技术的发展,公式发现

技术发展迅速.目前常用的分析方法有遗传规划(genetic programming,简称 GP)[1]、遗传算法(genetic algorithm,
简称 GA)[2]和基因表达式编程(gene expression programming,简称 GEP)[3].但如何选择合适的模型结构是回归分

析中最为困难的问题.GP,GA 和 GEP 都是在遗传算法基础上发展起来的搜索算法. GP 采用的是动态的树状结

构编码方式,树的结点由终止符、原始函数与运算符组成.这种树状结构的层与结点是可变化的,非常适合表达

复杂的公式结构.但是由于组成群体的个体对应于不同的公式,因而长短不一,降低了寻找公式的速度.GA 采用

串状基因编码方式,每个基因的长短一致,但是单纯的串结构很难描述层次化的问题,缺少动态可变性,不太适

应复杂公式的发现.GEP 结合了 GA 和 GP 各自的优点,它的编码方式是先将个体编码为固定长度的线性串,待
进行优化求解时再对操作对象重新翻译成树.这样结合,既能解决复杂问题又提高了求解速度,受到研究者的广

泛关注[4]. 
然而,如何提取和保留公式中有用的片断,使公式中良好的特性得以继承是公式发现领域的一个难点.以

GEP 算法为例,其表现型(树状图)到基因型(字符串)转换时采用从左至右、从上到下的层次遍历得到.图 1 和图

2 就是式(1)在 GEP 中的不同表现形式.从图 2 中可以看出,基因型与表现型定义的映射关系使公式中原来在一

起的片断,如 a*b,被分开放置,这不利于对公式子结构的保护. 

 ed
c
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Fig.1  Representation type graph                 Fig.2  Genetic type graph 
图 1  表现型图                             图 2  基因型图 

公式发现从本质上讲是一个优化问题,而免疫算法在许多优化问题[6−8]中都得到了有效的运用.因此,本文

试图将免疫原理引入公式发现领域,提出了基于免疫原理的公式发现算法 IFDA(immune formula discovering 
algorithm). 

生物免疫系统是一个多层结构的防御系统,具有强大的识别学习和记忆的能力以及分布式、自组织和多样

性等特性.其中,特异免疫响应是指抗体(antibody,简写 Ab)与外来入侵者抗原(antigen,简写 Ag)发生的生物化学

反应.抗体是具有活性的免疫球蛋白,它由 4 条肽链组成,在肽链上有氨基酸数量和排列比较稳定的恒定区,称为

C区;还有氨基酸的排列因抗体不同而不同的可变区,称为V区.尽管抗体数量比抗原少很多个数量级,但是,通过

V 区的高频变异和 C 区的变化,确保抗体几乎能够与所有的抗原结合.除了 Ab 和 Ag 以外,免疫响应过程中的另

一个物质——主要组织相容性复合体(major histocompatability complex,简称 MHC)起到了关键的调控作用,指
导抗体尽快地朝着与抗原结合的方向变化. 

IFDA 算法模拟了 Ab,Ag 和 MHC 在免疫响应中的相互关系,将抗体编码映射为表达式(公式),将待分析数

据集比作抗原,表达式的一部分比作 MHC,用抗体与抗原的亲和度体现为公式对数据集的拟合/归纳能力,而抗

体的寻优过程就是体现数据集各变量相互关系的公式逐步得以浮现的过程. 
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1   免疫学中 Ag,Ab 和 MHC 定义[9] 

在免疫系统中,除了抗体与抗原的相互作用以外,主要组织相容性复合体在免疫响应中也扮演着一个极为

重要的角色. 

1.1   抗原Ag 

在生物免疫学中,抗原被定义为能够在机体中引起特异性免疫应答的物质,如细菌、病毒或其代谢产物等. 

1.2   抗体Ab 

抗体是在抗原刺激下机体免疫应答的产物,它与抗原产生选择性的反应.抗体由重链和轻链构成 V 型核心

区域,分为恒定区和可变区两部分.在给定的物种中,不同抗体分子的恒定区都具有相同的或几乎相同的氨基酸

序列;而可变区内有一小部分氨基酸残基变化特别强烈,这些氨基酸的残基组成和排列顺序更易发生变异. 

1.3   主要组织相容性复合体MHC 

主要组织相容性复合体是由一群紧密连锁的基因群组成,定位于抗体的特定区域,呈高度多态性.MHC 不

仅与移植排斥反应有关,还广泛参与抗原递呈、制约细胞间相互识别等诱导免疫应答的诱导和调节,具有重要

的免疫学意义.Messaoudi 等人[10]指出,根据实验和大量数据统计分析,MHC 的多态特性使 MHC 分子能够训练

T 细胞,确保 T 细胞在感染一开始就能尽快地杀死病原体,避免病原体所造成的疾病和死亡.这说明 MHC 在抗体

选择和进化过程中起到了关键的调控作用,它不仅带来了抗体的多样性,并且调控抗体在免疫应答过程中尽快

地与抗原结合. 

2   IFDA 基本定义 

2.1   抗原Ag 

在 IFDA 中,准备用于公式发现的数据集合被定义为抗原.这些数据集通常为真实的实验数据或工程量测

数据. 
2.2   抗体Ab 

在 IFDA中,抗体对应于表达式(公式),其结构可以分为两部分,一部分是恒定区(低变异区),另一部分是可变

区(高变异区).因此,在 IFDA 算法中也将抗体分为两个部分,G 区和 C 区.G 区存放公式的结构,类似于可变区;
而 C 区存放公式中的一些系数,即常数,类似于恒定区.这两个区域被连接成一个线性串,如图 3 所示. 

对于表达公式结构的 G 区,为了与代数表达式建立对应关系,借鉴 GEP 的方法,通过树状图进行映射,但是, 
GEP 采用的是从左到右“层序存放”形成树状图,而 IFDA 采用深度优先的“根序存放”形成树状图.以式(1)为例,
采用深度优先的方法,得到的 G 区表达形式如图 4 所示. 

 
 

Fig.3  The structure of antibody      Fig.4  String type of antibody’s G area in IFDA 
图 3  抗体的结构                 图 4  IFDA 抗体串形表示(G 区) 

图 4中,Q表示平方根.可以看出,在公式中比较接近的内容片断如 a*b,d−e,在抗体串型表达式中依旧连在一

起,这样就比较容易进行片断的提取和继承了. 
对于树状结点图,如果一个树结点最大允许的叶结点为 M 个,则很容易证明,如果该树有 K 个结点,那么总

结点数不大于 M×K+1.因此,当运算符的最大目数(即运算符进行运算所必须的参数个数)已知且运算符个数确

定的前提下,IFDA 的 G 区的长度就能被确定. 
例如,已知运算符集{+,−,*,/,Q,E}中的最大目数是两目,其中,Q 表示平方根,E 是以自然数为底的指数表达

式,要求公式中最多含有 5 个运算符,G 区的长度为 11.为了确保生成的公式有效,要求串的第 1 位为运算符.图 5

G area C area + / * a b C Q − d e 
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显示了部分随机产生抗体串的 G 区部分.对应的表达式树结构图如图 6 所示. 
 
 

(a)                                              (b) 

Fig.5  String type example of antibody’s G area 
图 5  抗体 G 区串型表达举例 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

(a)                                       (b) 

Fig.6  Tree type example of antibody’s G area 
图 6  抗体 G 区树型表达举例 

从图 5 和图 6 可以看出,采用深度优先原则,自顶向下将串结构翻译成树结构,当树结构已经表达完整时,后
面未被翻译 G 区的部分内容将被忽略.例如,图 5(a)的内容被完全映射成了表达式树,而图 5(b)只是串结构前面

的有效部分被映射成了树结构. 
抗体的 C 区用于说明公式中的常数项的具体内容.如果 G 区长度为 L,其中,运算符个数为 k,它所对应的 C

区长度为 L−k,这样就保证了公式中的每一位系数都能对应到 C 区中的一位. 
在 IFDA 算法中设计了一个常数项集.常数项集通常随机产生,常数项中的常数可以是整数,也可以是浮点

数.C 区的每一位用一个数字表示所对应的系数是常数项集中的第几个数据(即索引号).例如,设常数项集中由 8
个数据{1.5,2.34,5.6,0.8,1.2,3.14,9.36,10}组成.当 C 区的长度为 6 时,C 区内容与对应的数据关系如图 7 所示. 

2 3 1 3 7 8 
 

2.34 

 

5.6 1.5 5.6 9.36 10 

Fig.7  Example of antiboy’s C area 
图 7  抗体 C 区举例 

因此,一个数学表达式可以通过抗体的串结构和表达树两种方法来显示,这三者存在着相互的对应关系. 
图 8 为抗体编码的例子.图 8(a)是抗体的串结构表示形式,左侧有浅色底纹的部分是表示公式结构的 G 区,右侧

无底纹的部分为 C 区.G 区由 3 类符号组成:一类是运算符,如 Q 表示平方根;一类是公式中的变量,如 x;还有一

类表示公式中的系数,均用“?”表示.每个“?”所代表的具体数值依照其先后次序,从 C 区中依次取出常数集中的

索引号,再找到对应值.C 区的长度是根据 G 区而定的.以图 8(a)为例,假设确定的公式复杂度为包含 5 个运算符

(最大目数为 2),那么根据前面的分析,G 区的长度为 5×2+1=11,而含有 5 个运算符的公式最多含有 6 个常数,因
此,C 区的长度为 11−5=6.由于随机产生的 G 区还包含了 3 个公式变量 x,因此,G 区中只有 3 个常数,所以,实际

使用的是 C 区的前 3 位.图 8(b)的树结构是按照自上向下、深度优先的方法,结合常数项集的内容得到的.而式

(2)就是这两种结构对应的数学表达式. 
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 (a)                                                 (b) 

Fig.8  Example of antibody encode 
图 8  抗体编码举例 

2.3   适应度计算 

适应度函数用来计算各抗体所对应个体的适应度,指导种群的进化.因此,适应度函数的选择直接影响到整

个遗传操作的方向.在 IFDA 算法中,适应度函数的设计见式(3). 
对于第 i 个抗体, 

 

∑
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−+

=
S

j
jij TC

if

1

2)(1

1)(  (3) 

其中, 
Cij:第 i 个抗体对应的公式表达式利用第 j 个样本中的变量数据求得的值; 
Tj:第 j 个样本中包含的实际测得的该目标函数值的真实值; 
S:表示样本的数量. 
因此,理想状态下,抗体的最大适应度值为 1. 

2.4   MHC集合 

2.4.1   MHC 集合生成 
根据 MHC 限制原理,在后天免疫应答中,抗体必须识别 MHC 才能与抗原反应.因此,把抗体 G 区中的片段

作为 MHC 分子,以确保生成的抗体的合法性.MHC 分子的长度小于抗体 G 区的长度,其编码方式与抗体相同.
模拟免疫学中 MHC 的进化方式[11],IFDA 中 MHC 集合初始来源分为两个部分:一部分来源于与该公式有关的

领域知识,如挖掘一个与能量有关的公式,按照经验可能与速度的平方有关,可以把“*VV”作为 MHC 分子(如果

没有任何领域知识可以借鉴,可以将这部分的比例设置为 0);另一部分 MHC 则随机产生.MHC 初始集合中的

MHC 分子将以一定的比例替换随机产生的初始抗体群的 G 区,对初始抗体群进行修正.例如,初始的抗体群的

数量是 100,MHC 的替换比例是 30%(替换的具体方法见第 3.3 节),那么,有 30%初始抗体的 G 区将进行 MHC
替换操作. 
2.4.2   MHC 集合调整 

MHC 的集合不是一成不变的,它随着抗体的进化过程进行动态更新.当抗体进化停滞代数大于 MHC 集合
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更新代数的阈值时,MHC 集合根据强度进行调整.在 MHC 集合准备进行调整之前,除了原来 MHC 集合中的分

子作为候选 MHC 以外,新增的候选 MHC 是从适应度大的优秀抗体集合片断 G 区中进行截取的.假设有一优秀

抗体同图 8(a)所示,按照长度为 3、第一位必须是运算符的原则,可以截取的片段有 Q/*,/*x,*x*,*−?,−?x. 
MHC 的强度计算公式为 
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其中, 
MHCj:第 j 个 MHC; 
Abi:第 i 个抗体; 
f(Abi)的适应度; 
Ij:第 j 个 MHC 的强度; 
n:抗体集中抗体的数量; 
Find(MHCj,Abi):判断 MHCj 串是否在 Abi 串中,如果在 Abi 串中,则返回 1;否则,返回 0; 
Good(Abi):判断 Abi 是否属于优秀抗体集合,如果属于,则返回 1;如果不属于,则返回 0. 
根据 MHC 分子的不同强度和 MHC 集合中的数量 k,选取强度最大的前 k 个 MHC,组成新的 MHC 集合,

完成 MHC 集合的调整. 

3   算子描述 

进化算子是所有进化算法的核心,不同的算子设计对进化将产生极大的影响. 

3.1   选择和复制 

在 IFDA 算法中,选择与复制的依据是适应度值,采用轮盘赌加精英保留法策略来完成.由于抗体之间的差

异非常大,所以,计算得到的适应度值的差距也非常大,如果直接用抗体的适应度作为比例计算的依据,可能会

导致只有 1 个抗体被选择、复制,从而使进化过程过早地收敛.因此,在计算复制比例时,没有直接选用适应度值,
而是根据适应度值的排位计算,见式(5). 
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其中, 
Abi:第 i 个抗体; 
Ri:第 i 个抗体复制比例; 
n:抗体集中抗体的数量; 
Rank(Abi):抗体在抗体集合中的排位,与抗原结合越好,适应度就越高,排位数也就越小.适应度最高的抗体,

最小排位数为 0. 

3.2   变  异 

变异可以发生在抗体的任何部位.然而,抗体的结构组织必须保持完整无缺.在G区,头部的符号只能进行运

算符变异,抗体其他位置的符号都可以变成其他符号(运算符、变量或常量),但是必须保证变异结束后整个抗体

的运算符的个数不变;在 C 区,只能进行常数项位置的变异.这样,抗体的结构组织被保留下来,并且所有经变异

生成的新个体在结构上都是正确的编排. 
例如,考虑每个抗体进行双点变异的情况.如表 1 所示,设抗体为: 
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Table 1  Antibody before mutation 
表 1  变异前抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q / * x * − ? x ? ? x 2 3 1 3 7 8

假设变异位置选择为位置 3 和 8,统计被选择的点位变异前的运算符总数为 1,为了保证变异结束后整个抗

体的运算符个数不变,这两个变异点位变异后的运算符总数也必须为 1.如果位置 3 的“*”变成了 x;位置 8 的 x
只能变异为运算符,假如变异成了“/”,得到新的抗体,见表 2. 

Table 2  Antibody after mutation 
表 2  变异后的抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q / x x * − ? ／ ? ? x 2 3 1 3 7 8

 

3.3   MHC串替换 

按照 MHC 的强度和 MHC 串替换率进行抗体的更新.MHC 串替换的起始位置选择与 MHC 长度和抗体 G
区的长度有关.如果 G 区的长度为 L,而 MHC 串长度是 t(通常 MHC 长度取为最大运算符目数加 1).当 MHC 的

起始字符是运算符时,可以选择的位置范围在 1~L−t+1 之间;当 MHC 的起始字符不是运算符时,可以选择的位

置范围缩小为 2~L−t+1 之间. 
以表 1 表示的抗体为例,假设选择的位置是 1,MHC 分子的内容是 E−x,那么,MHC 替换后的抗体见表 3. 

Table 3  Antibody after MHC replacement 
表 3  MHC 替换后的抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody E − x x * − ? x ? ? x 2 3 1 3 7 8

替换后的抗体进行运算符个数的校验,如果运算符的个数与设定要求不一致,则通过强制变异进行调整,以
满足限制条件. 

3.4   MHC串插入 

按照 MHC 的强度和 MHC 串插入率进行抗体的更新.MHC 串插入的起始位置选择的范围与 MHC 串替换

相同.以表 1 所示的抗体为例,假设选择的位置是 5,MHC 分子的内容是 E−x,那么,MHC 插入后的抗体如表 4 中

上方的表格所示. 

Table 4  Antibody after MHC insertion 
表 4  MHC 插入后的抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q / * x E − x * − ? x 2 3 1 3 7 8                                           

Validation and adjustment (mutation) 
Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q / * x E − x ? x ? x 2 3 1 3 7 8

插入串后的抗体需要进行运算符个数的校验,如果运算符的个数与设定要求不一致,则通过强制变异进行

调整.以表 4 为例,MHC 插入后运算符总数减少了一个,根据不满足抗体的运算符数量不变的原则,必须通过变

异,确保运算符的数量不变.可以采取的变异措施是:如果运算符个数大于规定运算符,则选择离插入串尾部最

近的运算符(不包括插入串部分)变异为操作数;如果运算符个数小于规定运算符,则选择离插入串头部最近的

操作数(不包括插入串部分)变异为运算符.表４所示,经过 MHC串插入操作以后,运算符总数由 5变成了 7,因此,
对第 8 位和第 9 位进行强制变异,第 8 位的内容“*”变异为“?”,第 8 位的内容“−”变异为 x. 
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3.5   移  位 

算法中,可移位的元素是一些抗体的片段,这些片断可以被激活并跳转到抗体的其他部位.移位可以发生在

G 段,也可以发生在 C 段,但不能在这两段之间发生互相之间的移位.以表 1 所示的抗体为例,假设移位点位是 G
段的 3 到 5,移入的位置是 2,那么,移位后的抗体见表 5. 

Table 5  Antibody after shift 
表 5  移位后抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q * x * / − ? x ? ? x 2 3 1 3 7 8

 

3.6   交  换 

算法中可以进行两个元素的交换.与移位相同,交换可以发生在G段,也可以发生在C段,但不能在这两段之

间发生互相之间的移位.以表 1 所示的抗体为例,假设交换点位是 G 段的 3 和 7 的位置,那么,交换后的抗体见 
表 6. 

Table 6  Antibody after exchange 
表 6  交换后抗体 

Position 1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7
Antibody Q / ? x * − * x ? ? x 2 3 1 3 7 8

 

3.7   常数集更新 

公式的优劣除了与公式的结构形式有关以外,与公式中常数的选取也有密切的联系.因此,在算法的操作算

子中设置了常数项的变异算子,进行常数项集更新.但是,这个特殊的算子并不是每一代都运行,而是只在停滞

代数大于常数集更新代数阈值时才运行.项集中常数变异的概率与其每个常数在优秀个体中使用的比例有关,
使用比例越高的常数,其变异率越低. 

4   算法实现 

IFDA 算法. 
Step 1:算法参数初始化 
基本参数设定,包括单条抗体的运算符数、抗体群数目、MHC 数目、最大运行代数、最大允许相同运算

代数、MHC 集合更新代数阈值、变异概率、MHC 串替换概率、MHC 串插入概率、移位概率、交换概率和

常数集更新代数阈值. 
Step 2:群体初始化 
MHC 初始化,抗体初始化. 
Step 3:计算抗体群亲和度 
分别计算抗体群中 n 个抗体的亲和度,选出优秀抗体. 
Step 4:结束判断 
更新运行代数和停滞代数:如果停滞代数大于最大允许相同运算的代数或者运行代数大于最大运行的代

数程序,则转向 Step 8;否则,转至 Step 5. 
Step 5:MHC 集合调整 
如果停滞代数大于 MHC 集合更新代数阈值,则根据优秀抗体产生候选 MHC 集合,计算 MHC 强度,进行

MHC 集合调整. 
Step 6:常数项集合调整 
如果停滞代数大于常数项集合更新代数阈值,则进行常数项集合调整. 
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Step 7:抗体进化 
包括抗体的选择和复制、变异、MHC 串替换、MHC 串插入、移位和交换操作.返回 Step 3. 
Step 8:结束 
从算法流程可以看出,除了抗体正常的进化过程以外,算法还通过 MHC 集合的调整以及常数项集合的调

整,进行公式结构调整的指导以及公式常数项调整的指导. 

5   实验与结果 

5.1   实验数据 

由于公式发现问题比较复杂,没有得到普遍承认的基准测试数据,因此,CS[12]从各类科学文献中收集了 220
组数据(http://www.ics.uci.edu/~mlearn/databases/function-finding/function-finding.data)作为评判公式发现问题

的基准测试数据,这些数据包含了各类误差和各种不确定的因素,比使用人为公式设计的测试数据更能反映公

式发现方法在性能上的优劣. 
在本实验中,从这 220 组数据中随机选取了 20 组数据进行性能测试,被选中的测试数据集编号分别为

11,22,23,41a,41b,47,58,68,73,84a,84b,90,127a,127b,135d,143,148,160,179,212a,215. 

5.2   实验设置 

为了客观地分析 IFDA 的性能,选择了在公式发现上表现出色的基因表达式算法进行对比.整个实验按终

止条件分为两个类别进行:第 1 类的程序运行终止条件为:如果进化出现 K(分别取 K 为 30 和 100)代以上的停

滞,则程序终止运行;第 2 类的运行终止条件是进化运行 1 000 代后,程序终止运行.对于 IFDA 算法,将其分为两

种方式进行:一种是基本方式 IFDA_1,这种方式的初始 MHC 集合中不包含人为设定的 MHC;另一种是改进方

式 IFDA_2,在基本方式基础上,初始 MHC 集合中包含了两个人为设定的 MHC(“/??”和“^??”),其目的是为了扩

大公式中常数项值的区间;同时,IFDA_2 常数项集处理也与 IFDA_1 有所不同,采用了整数优先策略.也就是说,
初始生成的常数均为整数(目前采用的取值空间为−10~10),在整数常数进化受阻后,变异为浮点数. 
5.2.1   GEP 参数设置 

在所有的实验中,设置每条抗体的基因数为 3,基因头部长度为 6,抗体数为 300,抗体变异率为 0.044,常数变

异率为 0.044,IS 移位率为 0.1,IS 串长度为 0.1,IS 常数移位率为 0.1,IS 常数串长度为 3,基因移位率为 0.1,单点交

叉率为 0.3,两点交叉率为 0.3,基因交叉率为 0.1,常数项集规模为 10,包括一个固定的常数 2.781 8 和 3.141 57,
其他由−1~1 之间的随机数组成. 
5.2.2   IFDA_1 参数设置 

在所有的实验中,设置单条抗体的运算符数为 10,抗体群数目为 300,MHC 数目为 10,MHC 集合更新代数阈

值为 20,变异概率 0.3,MHC 串替换概率为 0.15,MHC 串插入概率为 0.15,移位概率为 0.2,交换概率为 0.2,常数集

更新代数阈值为 20.常数项集规模为 10,包括一个固定的常数 2.781 8 和 3.141 57,其他由−10~10 之间的随机浮

点数组成. 
5.2.3   IFDA_2 参数设置 

在所有的实验中,设置单条抗体的运算符数为 10,抗体群数目为 300,MHC数目为 10,初始设定MHC为“/??”
和“^??”,MHC 集合更新代数阈值为 30,变异概率为 0.3,MHC 串替换概率为 0.15,MHC 串插入概率为 0.15,移位

概率为 0.2,交换概率为 0.2,常数集更新代数阈值为 20.常数项集规模为 10,初始包括一个固定的常数 10 和 1,其
他由−10~10 之间的随机整数组成. 

每种方式均运行 10 次,通过其适应度平均值比较性能. 

5.3   实验结果 

IFDA 与 GEP 对比的数据拟合度和收敛特性比较见表 7. 
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Table 7  Algorithm performances comparison 
表 7  算法性能比较 

Average fitness 
(stagnation for 30 generations) 

Average fitness 
(running 100 generations) 

Convergence rate 
(stagnation for 100 generations) Case 

GEP IFDA_1 IFDA_2 GEP IFDA_1 IFDA_2 GEP (%) IFDA_1 (%) IFDA_2 (%)
11 0.003 9 0.006 7 0.011 3 0.005 1 0.015 5 0.058 5 20 40 60 
22 0.855 8 0.865 3 0.850 2 0.897 6 0.884 3 0.893 1 30 60 90 
23 0.013 6 0.015 0.030 3 0.005 5 0.029 8 0.032 1 20 80 100 
41a 0.513 0.527 4 0.520 4 0.513 2 0.548 2 0.538 9 40 90 90 
41b 0.565 9 0.607 7 0.601 3 0.512 6 0.612 4 0.615 10 80 90 
47 0.007 7 0.019 8 0.025 6 0.008 4 0.0289 0.043 3 10 80 90 
58 0.022 2 0.041 3 0.082 0.022 6 0.083 2 0.086 10 30 30 
68 0.190 1 0.443 7 0.356 7 0.203 8 0.443 7 0.387 9 30 90 80 
73 0.274 7 0.556 2 0.543 7 0.340 1 0.569 8 0.623 5 20 80 90 
84a 0.237 5 0.441 1 0.391 3 0.279 8 0.599 9 0.493 2 40 100 80 
84b 0.286 7 0.630 4 0.523 4 0.320 9 0.726 6 0.753 5 40 50 70 
90 0.07 0.414 1 0.423 4 0.279 0.644 2 0.653 2 10 40 40 

127a 0.024 4 0.075 0.089 5 0.055 2 0.103 6 0.126 8 20 30 30 
127b 0.004 6 0.010 8 0.012 1 0.019 0.037 6 0.057 20 50 90 
135d 0.562 9 0.830 9 0.845 2 0.634 5 0.865 4 0.893 1 50 90 90 
143 0.371 4 0.563 8 0.653 2 0.525 7 0.674 0.693 3 20 80 90 
148a 0.972 3 0.981 9 0.989 0.976 5 0.985 2 0.991 7 30 70 80 
160 0.999 0.998 1 0.999 9 0.999 5 0.998 4 0.999 9 30 40 50 
179a 0.015 6 0.038 2 0.032 8 0.014 4 0.080 4 0.040 9 30 60 90 
212a 0.019 7 0.05 0.064 2 0.023 9 0.082 8 0.100 7 40 70 100 
215 0.003 9 0.006 7 0.011 3 0.005 1 0.015 5 0.058 5 20 100 100 
Avg 0.29 0.39 0.38 0.32 0.43 0.44 26 66 78 

Remark: Data 拟合度计算公式为式(2),Avg. is the average of these cases 

除了将 IFDA 与 GEP 相对比以外,还与提供原始实验数据的研究人员在文献中归纳的公式进行对比,绘制

了数据拟合度的对比曲线图,如图 9 所示. 
为了比较各种方法得到的公式的复杂程度,以公式中运算符为依据,绘制了公式复杂度比较图(如图 10 所

示).图中的纵坐标表示公式中含有的运算符的个数. 
为了比较 IFDA 和 GEP 方法的运行速度,统计了各个算例运行 1 000 代所需要的平均时间,如图 11 所示.

同时,以每代的最小拟合误差为基准,绘制误差变化曲线图(如图 12 所示),从而探寻这两类算法搜索特性的异 
同点. 

 
 
 
 
 

(a) Stop when stagnation for 30 generations 
(a) 当 30 代停滞时程序结束 

 
 
 
 
 
 

(b) Stop when stagnation for 100 generations 
(b) 当 100 代停滞时程序结束 

Fig.9  Formula fitness comparison 
图 9  公式拟合度比较 
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Fig.10  Formula complexity comparison 
图 10  公式复杂度比较 

 
 
 
 
 
 

Fig.11  Time per generation comparison (run for 1 000 generation) 
图 11  运行时间比较(运行 1 000 代) 

 
 
 
 
 
 

Fig.12  Evolutionary curve comparison (run for 1 000 generation) 
图 12  进化曲线比较(运行 1 000 代) 

5.4   结果分析 

从表 7 和图 9 可以看出,在 30 代停滞进化结束的实验中,IFDA 在 case41a,case41b,case68,case84a,ccase84b, 
case90,case127a,case143 和 case215 这 9 个算例中适应度明显高于原始研究给出的拟合公式;但 case11,case148a
和 case212a 中低于原始研究给出的拟合公式在其他算例中拟合效果类似.IFDA 与 GEP 算法相比,IFDA 适应度

几乎全部优于 GEP 得到的公式的适应度,特别是 case68,case73,case84a,case84b,case90,case127a,case143 和

case148a 这 8 个算例的效果更为明显.IFDA_1 和 IFDA_2 两种方法相比,效果没有明显的差异. 
在进化 1 000 代的实验中,IFDA 在 case41a,case41b,case68,case84a,ccase84b,case90,case127a,case143 和

case215 这 9 个算例中适应度明显高于原始研究给出的拟合公式;但在 case11,case148a 和 case212a 中低于原始

研究给出的拟合公式,在其他算例中拟合效果类似.这一点与 30 代停滞进化结束的实验结果完全相同,但是进

化 1 000 代的实验的适应度值高于 30 代停滞进化结束的实验. 
IFDA 与 GEP 算法相比,IFDA 适应度全部优于 GEP 得到的公式的适应度,特别是 case41a,case41b,case58, 

case68,case73,case84a,case84b,case90,case127a,case143,case148a,case212 和 case215 这 13 个算例的效果更为明

显.可见,在同等运算次数下,IFDA 比 GEP 算法效果更为明显.另外,IFDA_1 和 IFDA_2 两种方法相比,IFDA_2
效果略好于 IFDA_1. 

从图 10 可以看出,原来研究提供的参考公式都比较简洁.GEP 算法除了在 case90,case135 和 case160 中得

到了较为简洁的公式形式以外,其他时候的公式都非常繁琐.而 IFDA 有 14 个算例的公式与参考公式同样简洁

或更为简洁,其中有 5 个算例得到的公式形式与参考公式类似,而其余 9 个算例得到的公式形式不相同.观察与

参考公式形式同样简洁的 IFDA 的算例:case47,case68,case135,case179,发现 IFDA 得到的公式更能反映出实际
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测量值的情况,即适应度更高.而 IFDA_1 和 IFDA_2 性能类似,IFDA_2 略优于 IFDA_1. 
从图 11 可以看出,就每一代的平均运算速度而言,在绝大部分算例中,IFDA 要比 GEP 快两倍以上.而

IFDA_1 和 IFDA_2 的速度基本相同,在 case23 和 case84b 中,IFDA_2 比 IFDA_1 略快,其他算例两者基本相同.
从图 12 中可以看到,在达到相同拟合程度的情况下,IFDA 比 GEP 需要的搜索代数要少.这说明 IFDA 与 GEP
比较,进行公式发现的时间明显少于 GEP 算法.表 7 统计了各算例在运行出现 100 代以上停滞时,程序结束的条

件下能够达到满意拟合度(以大于已知最优解的 75%为条件)的收敛比例.GEP,IFDA_1和 IFDA_2的平均值分别

为 26%,66%,76%.从总体上看,在此种运行条件下,IFDA 算法的收敛性能好于 GEP 算法. 
综上所述,IFDA 能够比 GEP 更好地拟合测量数据集合,得到的公式的形式也易为人们所接受.IFDA 算法在

搜索公式机制方面比较灵活,在研究人员没有领域知识时,算法能够较快地找到合适的公式;当研究人员具有一

定的领域知识时,算法能够有效地利用经验知识,缩小搜索范围,更快地找到能够反映数据的公式. 

6   结  论 

公式发现方法的研究在实际中具有重要的意义.由于公式的表现形式非常复杂,因此,关于公式发现的研究

进展不是很大,而进化算法的出现给公式发现研究带来了新的生机.本文借鉴各种进化算法在公式发现问题上

的求解思路,提出了利用免疫系统的抗体进化来模拟公式,从而提高拟合能力的 IFDA 算法.IFDA 主要有 3 个特

点:(1) 采用了深度优先的“根序存放”进行树与串之间的相互转换,保证了树结构紧密关联的内容在串结构的

物理位置上也紧密关联;(2) 利用树形结构的特点,分析了公式中运算符和系数之间的关系,制定了等长串的生

成规则,既保证了公式的复杂度,也保证了操作的简便性;(3) 充分应用了免疫系统 MHC 调控原理,提高了公式

发现的能力,加快了公式发现的速度. 
IFDA 的研究为免疫算法开辟了新的应用场合,但这只是一个开始.如何进行分段公式发现等问题,还有待

进一步的探索. 

致谢  我们衷心感谢论文评审专家给予本文非常有价值的建议和指导. 
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第 9 届国际青年计算机会议(ICYCS 2008) 
征 文 通 知 

第 9 届国际青年计算机会议(ICYCS 2008)由中国计算机学会主办，由中南大学信息科学与工程学院承办，将于 2008 年 11 月

18 日−21 日在张家界召开。会议的主题是“计算机与通信前沿(Computer and Communications Frontiers，CCF)”。计算技术与通信

服务的结合正在极大地改善着人类的生产与生活。基于之前多届 ICYCS 国际学术会议的成功经验，ICYCS 2008 将为计算机科学

与技术及相关学科的科学家和工程师提供一个论坛，以交换和讨论他们的经验教训、创新思想、研究成果，以及计算机在各行业

中的应用情况。ICYCS 2008 将包括特邀报告、论文发表、专题讨论和研讨会(Workshop)等。 

一、大会范围 

ICYCS 2008 诚邀计算机科学与技术及相关学科中原始的、未经发表的研究成果。感兴趣的主题包括，但不限于：理论计算机

科学、计算机安全、计算机体系结构、计算机与通信、计算机软件、生物信息学、计算机网络、人工智能、计算机工程、计算机

应用。 

二、论文提交与出版 

大会论文集及研讨会论文集将由 IEEE Computer Society 出版(正在联系中，EI 源刊)。论文要求使用英语写作并且遵循 IEEE

标准会议格式(8.5″×11″，双栏)。论文要求通过 ICYCS2008 会议网站 http://www.csu.edu.cn/ICYCS2008/提交。论文第一作者要求年

龄不超过 45 岁。录用的论文要求版面限制为 6 页(或者最多 8 页但要对超出的版面另外收费)。优秀论文经过进一步修订后将推荐

到 Journal of Computer Science and Technology(专刊，SCI 和 EI 源刊)和《软件学报》（增刊，EI 源刊）。程序委员会将为大会及每

一个研讨会评选一篇优秀论文。 

三、重要日期 

论文提交截止日期：2008 年 5 月 1 日    录用通知发出日期：2008 年 7 月 1 日 

正式论文提交截止日期：2008 年 8 月 1 日 

四、联系方式 

联系人：王国军，刘明，陈志刚    联系电话：0731-8877711，8876677，8830797 

E-mail：csgjwang@mail.csu.edu.cn; x-info@mail.csu.edu.cn; czg@mail.csu.edu.cn  
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