
 Vol.13, No.4 ©2002 Journal of Software  软 件 学 报 1000-9825/2002/13(04)0561-06 

基于共同进化计算模型的基因连锁问题求解   
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摘要: 针对传统单种群进化类算法(conventional evolutionary algorithms,简称 CEAs)求解基因连锁问题的不足,
基于生物界共同进化机制提出求解 NK 基因连锁问题的合作式共同进化算法(Coevolutionary algorithm,简称
CoEA),探讨其子种群的合作方式与个体适应值的计算方法,并从数学上分析该算法的性能,指出共同进化算法
中高于平均适应值模式的递增指数高于传统单种群进化算法.仿真结果证实了理论分析.结果表明,共同进化算
法比传统单种群进化算法对求解基因连锁问题的效力和效果更好. 
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进化计算是一类模拟自然进化过程来求解复杂问题的随机搜索和优化算法.在传统的单种群进化类算法
中,如遗传算法(GA)[1,2],种群中一个编码串代表了问题的一个完整解.这种解完整编码方式的主要不足有:第 1,
当问题解是由多部分组成时,解完整编码方式对解的好部分的利用可能会被其他较差的解部分所掩盖,从而使
算法易于陷入局部最优点而过早收敛;第 2,当编码串存在基因连锁时,其适应值不易计算,且算法的求解效率随
问题规模的增大而下降. 
针对传统单种群进化类算法的上述不足,本文基于合作式共同进化计算模型,以 NK 模型为代表,提出求解

基因连锁问题的共同进化方法.本文第 1 节给出 NK 模型的问题描述.第 2 节给出合作式共同进化计算模型,详
细介绍算法求解基因连锁问题的相关细节.第 3 节是算法性能分析.第 4 节列出了算法的仿真试验结果.最后是
结束语. 

1   NK模型的问题描述 

基因连锁是指染色体中一个基因的优劣与其他基因相关[3].基因连锁问题的典型代表是 NK 模型(或称为
NK 问题)[4],其中 N 表示染色体或编码串的长度,K 表示染色体内与一个基因相关联的其他基因的个数.本文只
考虑一种称为最近邻域基因关联的模型,一个基因只与其最邻近 K个基因相关联.表 1给出一个NK模型的例子
(N=4,K=2,字母表∑={0,1}),每个基因都与其左右相邻的基因相关联.表 1 的下半部分列出了每个基因对编码串
适应值的贡献,贡献值与相邻两个基因的贡献值相关. 
取所有基因的贡献总和作为整个编码串的适应值.若编码串 s=(l1l2…lN),li∈∑(1≤i≤N),则编码串 s 的适应值

可定义为 
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其中 f(li)表示第 i个基因的贡献值. 
NK模型中适应值空间的峰值点随着 K的增大而增多.随着适应值空间复杂性的增加和峰值点的增多,寻找

一个最优适应值编码串(Nash 平衡点[3])的难度也会增大.最优编码串是指其适应值最大.NK 问题的优化目标可
定义为 
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Table 1  NK model for N=4 and K=2 
表 1  N=4和 K=2的 NK模型 
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000 
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011 
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0.818    0.067      0.477    0.121 
0.913    0.656      0.021    0.776 
0.940    0.204      0.379    0.324 
0.267    0.356      0.128    0.689 
0.803    0.670      0.327    0.621 
0.723    0.636      0.821    0.126 
0.640    0.214      0.509    0.344 
0.467    0.446      0.166    0.019 
①子串,②关联关系,③贡献. 

2   求解 NK模型的共同进化方法 

2.1   合作式共同进化计算模型 

共同进化计算模型借鉴了生物界中的种群相互作用共同进化机制,是在现有进化计算的基础上形成的一
种解空间分离编码的动态搜索和优化方法[3,5].自然界许多物种间共同进化的互利现象是普遍的,如寄生/宿主、
捕食/逃逸现象等等.在共同进化计算模型中,每个子种群中的个体只代表问题解的一部分,从所有子种群中各
选择一个个体共同组成问题的一个完整解.共同进化有竞争式和合作式两种主要的模型.在合作式共同进化计
算模型中,各子种群中的个体通过相互合作为问题求解的总体目标作出各自的贡献. 
基于同步执行方式的合作式共同进化计算模型的基本框架如下: 
(1) 生成初始种群集合 Pop(t)={Popi},t=0;1≤i≤p,p为子种群个数,t为进化代数; 
(2) 根据合作关系和各子种群的状态计算所有子种群 Popi中每个个体的初始适应值;采用精英策略保留最 
好解; 

(3) 如果算法终止条件满足,转步骤(5);否则转步骤(4); 
(4) 对各子种群 Popi执行选择、杂交、变异等遗传操作,形成下一代种群 Pop(t+1);t=t+1,转步骤(2); 
(5) 输出结果,算法终止. 
相对于传统单种群进化算法而言,共同进化计算模型有以下几个主要优点:第 1,共同进化计算模型中由于

问题的各组成部分采用不同的子种群进行进化求解,因而能有效地克服传统单种群进化算法中解完整编码方
式解的好部分被差部分所掩盖的不足.第 2,共同进化是一种通用宏进化模型,各子种群的进化算法可以互不相
同,更能根据特殊需要和问题特点进行问题求解.第 3,共同进化计算模型不易过早收敛和陷入局部最优点. 

2.2   子种群划分 

将共同进化计算模型应用于求解 NK 模型,子种群中可行解的编码方式与传统单种群进化算法相同,一个
可行解就是一个定长的二进制串.确定共同进化算法中的子种群数,本质上是对 NK 模型进行适当的问题分解.
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对 NK模型而言,自然的问题分解方法是将长度为 N的二进制串等长地划分成 n段,这样就将 NK问题转化成 n
个子问题.每个子问题用一个子种群进行进化方法求解.当 K=0 时,不存在基因连锁;当 K>0 时,则表示存在基因
连锁.为了避免适应值计算的复杂性,希望子种群间的基因连锁程度越轻越好.于是,令子种群个数 n为 

l
Nn= . 

其中 l为子种群中编码串的长度(N≥l≥(K+1)). 

2.3   合作方式及适应值计算 

子种群中编码串的适应值是维持子种群进化的压力.合作式共同进化算法要求子种群中个体适应值的计
算必须考虑其他子种群的进化状态.子种群中一个编码串的适应值与它对整个问题求解所作出的贡献有关.对
子编码串贡献的评价方式确定了子编码串适应值的计算方式.而子编码串对整个问题求解的贡献与共同进化
算法中的合作方式相关. 
根据社会经济活动中广泛存在的“强强合作”现象,在合作式共同进化算法中也采用强强合作的简单合作

方式.在评价子种群中子编码串的贡献时,将该子编码串与其他子种群中的最好子编码串组合成一个完整解,从
组合的完整解的优劣来计算该子编码串的适应值.子种群 Popi 中子编码串 si=( , l ,…, )的适应值计算过程 il1

i
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i
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如下: 

(1) 从其他所有的子种群 Popj(j≠i,1≤j≤n)中选取一个代表 xj=( , ,…, l )(下标中的 l为子编码串的长度且
有 nl=N); 
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(2) 将 n个子编码串 x1,x2,…,xi−1,si,xi+1,…,xn,组合成一个完整解的编码串: 

s=( , ,…, , , ,…, ,…, l , ,…, ); 1
1l

1
2l

1
ll

2
1l

2
2l

2
ll

n
1

nl2
n
ll

(3) 子编码串 si的适应值为 . )()( sfsf i =

3   算法性能分析 

Holland 的模式定理[1]奠定了遗传算法的理论基础.基于字母表∑={0,1}上的定长二进制串编码技术,模式
中的通配符*可匹配 0或 1.模式 S的阶定义为模式中固定位置的数目,记为 o(S).模式 S的既定长度定义为模式
中第 1 个和最后一个固定位置的海明距离,记为δ(S).如模式 S=(1**1)可匹配 4 个串(1011,1001,1101,1111).在求
解 NK模型的共同进化算法中,设子种群 Popk中的子模式 Sk在第 t代时的平均适应值为 f (Sk,t), 
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其中 sk1,sk2,…,skq是 q个与子模式 Sk匹配的子编码串. 

子种群 Popk(t)的平均适应值为 k
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,pk为子种群 Popk的种群规模.设ξ(Sk,t)为子种群 Popk(t)

中与子模式 Sk 匹配的子编码串个数.在 t+1 代时,期望有ξ(Sk,t+1)个子编码串与子模式 Sk 匹配.根据按比例选 
择有: 
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在求解 NK问题的传统单种群遗传算法中,假设分解后的 n个子问题互不关联,则按比例选择对由 n个子模
式组成的模式 S=(S1,…,Sn)的作用可表示为 
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在求解 n个独立子问题的合作式共同进化算法中,按比例选择对模式 S=(S1,…,Sn)的作用为 
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定理. 在基于独立子问题求解的共同进化遗传算法中,高于平均适应值的模式在算法后续代中试验次数
的递增指数高于传统遗传算法的递增指数. 
证明:即证明式(1)和式(2)中的递增指数满足: 
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为简单起见,证明过程以 n=2为例.即证明 
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但此证明过程可推广至一般情况. 

采用分析法.由于 f 1(t)>0, f 1(t)>0,由不等式(4)有 

[ f (S1,t)· f (S2,t)]·( f 1(t)+ f 2(t))≥[ f (S1,t)+ f (S2,t)]·( f 1(t)· f 2(t)). 
于是 
 f (S1,t)· f 1(t)·[ f (S2,t)− f 2(t)]+ f (S2,t)· f 2(t)·[ f (S1,t)− f 1(t)]≥0. (5) 

当条件 f (S1,t)≥ f 1(t)与 f (S2,t)≥ f 2(t)成立时,不等式(5)一定成立.由此反向推理,不等式(4)必然成立.同样,
一般情况下不等式(3)也成立. □ 
此定理说明,在求解独立子问题的共同进化算法中,高于平均适应值的解的试验次数的递增指数也越高,因

此共同进化算法的问题求解效率高于传统的进化算法. 

4   仿真分析 

实验仿真是目前进化计算中检验算法性能的最主要的手段之一.为了检验文中算法求解 NK 问题的效力
和效果,分别对不同规模的问题作了对比仿真实验.算法中使用单点杂交算子和位变异算子、轮盘赌规则的按
比例选择和精英保留策略.实验中的重要参数有,各子种群的种群规模皆为 50/p(p为子种群数),单点杂交概率为
0.9,位变异概率为 0.05.算法以最大的迭代代数作为终止条件(CoEA 中的 1 代是指其子种群依次各进化 1 代),
最大迭代代数为 500.每个 NK 问题的基因适应值贡献都是 0.0~1.0 之间的随机数.采用 Potter[3]的分类法,令
N=24,分别对轻度基因连锁(K=0,1)和中度基因连锁(K=6)的 3 种情况进行仿真对比试验.图 1~图 3 分别给出了
在这 3种情况下算法在不同进化代所找到的最好解的静态性能曲线(20次运行的平均值).图中图例标的数字代
表子种群数 p(p=1时为 CEA算法,p>1时为 CoEA算法). 
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Fig.2  Fitness vs generation (K=1) 
图 2 收敛曲线(K=1) 
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Fig.1  Fitness vs generation (K=0) 
图 1  收敛曲线(K=0) 
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K=0 时表示各基因间不存在基因连锁,这相当于对各组成部分互不关联问题的求解.图 1 的静态性能曲线
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表明,随着子种群数的增多,算法的收敛性也越好.这个结果与前面的算法性能分析是一致的.图 2和图 3的收敛
曲线也表明 CoEA 的性能优于 CEA.但同时也可以看出,算法终止时的收敛点并不总随着子种群的增多及算法
收敛速度的加快而变好.这说明当子种群间相互关联时,子种群个数对算法的收敛点有重大影响.针对不同程度
的基因连锁度(N=24,K=0,…,7),图 4 列出了算法在 500 代终止时的最好解与子种群个数的对比曲线(20 次运行
的平均值),说明基因关联情况下子种群数宜设为 2~4个. 
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Fig.4  Number of species vs fitness 
图 4 种群数收敛曲线 
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Fig.3  Fitness vs generation (K=6) 
图 3  收敛曲线(K=6) 
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5   结束语 

基于合作式共同进化计算模型,本文提出一种求解基因连锁问题的进化算法,并分析了与之相关的问题,如
种群间的合作方式和子种群中个体适应值的计算等,从数学上分析了基于合作式共同进化算法的性能,指出合
作式共同进化算法中好的解个体能以高于传统单种群进化算法的递增指数递增.仿真分析证实了算法的理论
分析结果,表明共同进化算法比传统单种群进化算法对求解基因连锁问题的效力和效果更好. 
基因连锁问题在数值优化和并行与分布式系统中任务分配与调度[6]等应用领域中是广泛存在的.由于基

因连锁问题的复杂性,进一步研究共同进化算法中各子种群的相互作用方式和子种群的自适应划分,对该问题
的求解和应用具有十分重要的意义. 
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Abstract: It is difficult for conventional single population-based evolutionary algorithms (conventional 
evolutionary algorithms——CEAs) to solve epistatic interaction problems. Based on computational model of 
cooperative coevolution inspired by the coevolutionary phenomena of natural species, a coevolutionary algorithm 
(CoEA) for solving NK-landscape problem is proposed. Some problems related to the interactions among species 
and individual’s fitness computation are discussed. Mathematical analysis shows that the exponential increase index 
of CoEA is higher than that of CEA for a schema which fitness is higher than the average fitness of population. 
Simulation results verify the theoretical result, and show that the coevolutionary algorithm is more efficient and 
effective than CEA in solving epistatic interactions problems. 
Key words: epistatic interaction; computational model of cooperative coevolution; coevolution computation 
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第 12届中国计算机学会网络与数据通信学术会议 

征 文 通 知 

为推动我国在此方向的研究,探讨计算机网络与数据通信技术的发展动态与趋势,促进我国科研人员在此领域的交流与合作,中
国计算机学会网络与数据通信专业委员会拟于 2002年 12月 2~4日在武汉举办“第 12届中国计算机学会网络与数据通信学术会议”.
会议由华中师范大学计算机科学系承办,并将邀请该领域的国际知名学者作专题特邀报告.为保证本次会议的学术质量,现向全国科
技工作者公开征稿.征稿范围包括计算机通讯网络理论与工程的各个方面.本次会议的论文将结辑出版优秀论文将由计算机学会推
荐给有关核心期刊发表. 

一、征文要求 

 (1) 论文应是未公开发表过,一般不超过 6000字; 

 (2) 全文电子邮件投稿,要求 Word2000兼容的电子文档,所有内容放于一个文件中; 

 (3) 编排格式: 

 标题: 居中,2号黑体;作者: 居中,4号仿宋;作者地址: 5号楷体;摘要、关键词: 5号楷体;正文:5号宋体,分节标题 4号;参考文
献: 小 5号宋体. 

 (4) 投稿地址:华中师范大计算机科学系谭连生教授收   E-mail: L.Tan@ccnu.edu.cn 

二、重要日期 

论文提交截止日期: 2002年 8月 15日   论文接收通知日期: 2002年 10月 1日   会议注册日期: 2002年 12月 2日 

联系人:谭连生教授  湖北省武汉市华中师范大学计算机科学系(430079) 

电话: 027−87673277  传真: 027−87876070  E-mail: L.Tan@ccnu.edu.cn 
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