
ISSN 1000-9825, CODEN RUXUEW E-mail: jos@iscas.ac.cn 
Journal of Software, Vol.18, No.9, September 2007, pp.2063−2069 http://www.jos.org.cn 
DOI: 10.1360/jos182063  Tel/Fax: +86-10-62562563 
© 2007 by Journal of Software. All rights reserved. 

 

量子克隆多播路由算法
∗

 

李阳阳+,  焦李成 

(西安电子科技大学 电子工程学院 智能信息处理研究所,陕西 西安  710071) 

Quantum Clonal Algorithm for Multicast Routing Problem 

LI Yang-Yang+,  JIAO Li-Cheng

(Institute of Intelligent Information Processing, School of Electronic Engineering, Xidian University, Xi’an 710071, China) 

+ Corresponding author: Phn: +86-29-88209788, Fax: +86-29-88201023, E-mail: lyy_791@yahoo.com.cn 

Li YY, Jiao LC. Quantum clonal algorithm for multicast routing problem. Journal of Software, 2007,18(9): 
2063−2069. http://www.jos.org.cn/1000-9825/18/2063.htm 

Abstract:  The bounded shortest multicast algorithm (BSMA) is believed the best constrained multicast algorithm. 
However, the large computation time restricts its application. As a global optimizing algorithm, genetic algorithm 
(GA) is applied to solve the problem of multicast more and more. GA has more powerful searching ability than 
traditional algorithm, however its property of “prematurity” makes it difficult to get a good multicast tree. A 
quantum clonal algorithm (QCA) to deal with multicast routing problem is presented in this paper, which saliently 
solves the “prematurity” problem in Genetic based multicast algorithm. Furthermore, the algorithm is accelerated by 
using quantum crossover. The algorithm has the property of simple realization and flexible control. The simulation 
results show that QCA has a better performance than BSMA and traditional GA. 
Key words:  mutlicast routing; bounded shortest multicast algorithm; clonal operator; quantum crossover; delay 

 constrained 

摘  要: BSMA(bounded shortest multicast algorithm)被认为是最好的受限多播路由算法;然而,过长的计算时间限

制了其应用.作为一种全局优化算法,遗传算法(GA)被越来越多地应用于解决多播路由问题.与传统的算法相比,遗
传算法的全局搜索能力更强,但其易“早熟”的特点使它并不总是能够得到最优多播树.提出量子克隆多播路由算法,
有效地解决了“遗传”多播路由算法中的“早熟”问题,量子交叉的引入,加快了算法的收敛速度.算法实现简单、控制

灵活.仿真结果表明,该算法的性能优于 BSMA 算法和传统的遗传算法. 
关键词: 多播路由;BSMA;克隆算子;量子交叉;时延限制 
中图法分类号: TP301   文献标识码: A 

近年来,随着越来越多的时延敏感的网络应用,如视频会议、远程教学以及其他分布式多媒体应用的出现,
时延受限多播路由算法也逐渐受到人们关注 .研究表明 ,时延受限多播问题为NP完全 (nondeterministic 
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polynomial complete)问题.针对这一问题,在过去几年里已经提出了很多启发式路由算法[1−3].然而,这些算法普

遍存在的问题是算法的复杂度太大,实现复杂.仿真结果表明[4],这些算法得到的多播树费用通常较大. 
除了启发式算法以外,遗传算法[5]由于良好的全局优化能力逐渐应用于求解时延受限多播路由问题.总的

说来,基于遗传算法的多播路由算法可分为 3 大类:基于二进制码、树型编码和整数编码.Xiang等人[6]采用N×N
的一维二进制编码机制(其中N为网络节点数)提出了通用的遗传算法,但这种编码方式使得算法编码、解码过

程复杂化,并且算法的搜索空间随网络规模的增大而急剧增大,算法效率低.Ravikumar等人 [7]采用树型编码提

出了求解时延受限多播路由问题的遗传算法以克服算法搜索空间大的缺点,其个体为覆盖源节点和目的节点

集合的一棵子树.文献[8]根据树型编码的特点设计了适合问题求解的交叉和变异算子,分别提出了一种启发式

遗传算法.为了避免父代个体交叉操作后产生不连续的Steiner树,需要设计复杂的交叉算子.王新红等人[9]提出

了采用整数编码的遗传算法求解多播路由问题.该算法对目的节点进行编码,每一基因位上的整数表示从源节

点到该目的节点的一条路径.这种编码方式的优点在于加快了遗传操作的速度,算法实现简单,但如果预处理后

的备选路径集合庞大,则会导致算法收敛速度较慢.针对这一问题,该文采用k最短路径算法来减少问题的规模,
但未给出如何取k值. 

从多数仿真结果来看,遗传算法取得了比确定性算法更好的结果,但其易“早熟”的特性也影响了算法性能

的进一步提高,特别是当搜索空间很大的时候.为此,本文提出了量子克隆多播路由算法,该算法有效地克服了

早熟现象;而且通过引入量子交叉,加快了收敛速度.仿真结果表明,该算法是有效而可行的,与BSMA算法[1]和遗

传算法解决同类问题相比具有更令人满意的结果. 

1   多播路由问题描述 

通常,通信网络可以被表示为一个连通图 G(V,E),V 表示节点(路由器)的集合,E 为任意两相邻节点 x 和 y 间

通信链路 (x,y)的集合 .对于∀(x,y)∈E,均有两个正实数 d(x,y),c(x,y),分别表示链路 (x,y)的时延和费用 .对于

∀a,b∈V,则 a 和 b 间路径 P(a,b)的时延函数和费用函数为 
 ∑
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在多媒体实时业务的QoS传输中,基于时延受限的多播路由优化问题可以表述为:给定源节点s和目的节点

集合D∈V−{s},以及寻找从源节点s到所有目的节点v(v∈V)的多播树T=(VT,ET),T∈G,并且满足条件 
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其中,∆为实时业务允许时延的上限值,PT(s,v)为图G中从源节点s经多播树到目的节点v的路径. 

2   克隆算子[10] 

由于遗传和免疫细胞在增殖中的基因突变,形成了免疫细胞的多样性,这些细胞的不断增殖形成了无性繁

殖系,无性繁殖称为克隆.1958 年,Burnet等人提出了著名的克隆选择学说,其中心思想为,抗体是天然产物,以受

体的形式存在于细胞表面,抗原可与之选择性地发生反应.抗原与相应抗体受体的反应可导致细胞克隆性增殖,
该群体具有相同的抗体特异性,其中,某些细胞克隆分化为抗体生成细胞,另一些形成免疫记忆细胞以参加之后

的二次免疫反应.在此过程中,主要借助克隆使之激活、分化和增殖,以增加抗体的数量,通过进行免疫应答最终

清除抗原.因此,克隆选择是生物体免疫系统自适应抗原刺激的动态过程,在这一过程体现出的学习、记忆、抗

体多样性等生物特性正是人工免疫系统所要借鉴的.而免疫克隆算法[10]也正是基于抗体克隆选择这一生物特

性而形成的一种新的人工免疫系统方法,其中的核心算子——克隆算子是由亲合度诱导的抗体随机映射,包括
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了 3 个步骤,即克隆操作、免疫基因操作和免疫选择操作.抗体种群的状态转移情况可以表示成如下的随机 
过程: 

)1()()()( selectionoperator  genetic immuneclone +⎯⎯⎯ →⎯′′⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ →⎯′⎯⎯ →⎯ tAtAtAtA . 
设抗体种群规模为N,抗体种群A={a1,a2,…,aN},3 个主要操作具体描述如下: 

克隆操作 :设抗体群 A,其规模为 N: C
cT
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1

( ( ))( )  , 1,2,...,
( ( ))

i
i c N

j
j

D a tq k Int N i N
D a t

=

⎡ ⎤
⎢ ⎥
⎢ ⎥= × =
⎢ ⎥
⎢ ⎥
⎣ ⎦

∑
 (6) 

Int(x)表示大于等于x的最小整数,而Nc是与克隆后的规模有关的设定值且满足Nc>N.由此可见,对单一抗体而言,
其克隆规模是依据抗体亲合度D(ai(t))的大小自适应地调整,即当抗体受到抗原的刺激后会根据影响的大小来

决定克隆规模的多少.克隆操作生成了单一抗体的多个镜像,实现了个体空间的自适应扩张.克隆之后,种群变

为 
 },...,,,{ 21 NAAAAA ′′′=′  (7) 

其中, 
 1,...,2,1 , },,...,,{ 121 −===′ − iiijiqiii qjaaaaaA

i
 (8) 

免疫基因操作 :主要包括变异操作和交叉操作.值得注意的是,为了保留父代种群信息,免疫基因操作不 C
gT

作用于 A∈A′. 

免疫选择 :是从经克隆免疫基因操作后的各自子代和相应父代中选择优秀的抗体,从而形成新的种群,

即 ,其中 A″(t)为经过免疫基因操作后的抗体种群.具体地,根据亲合度,∀i=1,2,…,N, 

C
sT

))()(()1( tAtATtA C
s ′′∪=+

若有 
 ( ) { ( ) | max ( ), 1,2,..., 1}i ij ij ib t a t D a j q′′ ′′= = −  (9) 

使得 
 D(ai(t))<D(bi(t)),i=1,2,…,N (10) 
则 
 ai(t+1)=bi(t),i=1,2,…,N (11) 
即用bi代替原抗体ai,否则保持不变.免疫选择完成后得到下一代抗体群A(t+1). 

3   量子克隆多播路由算法 

3.1   搜索空间动态扩展 

当时延约束放宽时,备选路径的数目很大,因此导致算法的搜索空间过大,减缓算法的收敛速度.为了加速

算法的收敛速度,有必要缩小搜索空间.下面以 Waxman 随机网络模型为基础,生成一个节点数为 100、平均度

为 4 的网络,以 15%的网络节点为目的节点,随机产生 50 组源节点和目的节点,分别求出最优多播树,并统计最

优多播树中的路径是备选路径集合中的第 k 条代价最小路径的概率,结果如图 1 所示. 
从图 1 可以看出,最优多播树中的路径是备选路径集合第 1 条路径的概率为 0.524,第 2 条的概率为 0.174,

第 3 条的概率为 0.111,其趋势随 k 的增大而减小;最优多播树中的路径是备选路径集合中的前 12 条路径的概率

高达 0.98.由此可见,真正构成最优多播树的路径往往是备选路径集合中较小的几条,一般取前 12 条就可以了.
所以,利用 Djikstra 算法来求前 k 条最短路径,这样便在减少备选路径数的同时,还可缩短计算备选路径集的时

间.但在某些情况下,备选路径集中代价较大的路径也会出现在最优多播树中,如图 1(a)中有一条排在备选路径
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集中第 34 条的路径出现在第 1 组源节点和目的节点的最优多播树中. 
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Fig.1  (a) and (b) denote the probability density and distribution of k-th minimal path  
图 1  (a)和(b)分别表示第 k 条最小路径的概率密度和概率分布函数 

为了使算法能够找到最优解,我们提出了搜索空间动态扩展法,其思想是,首先求出从目的节点到源节点的

所有满足时延条件的路径,并按代价升序排序.在算法开始时只选择前 k 条路径,根据算法运行状况,动态扩展 k
值,最终扩展到整个备选路径集.详细算法见算法 1. 

算法 1. 搜索空间动态扩展算法. 
步骤 1:令k取一个较小的初始值k0; 
步骤 2:执行量子克隆算法的一次迭代; 
步骤 3:如果最优多播树连续 m 次保持不变,转步骤 4;否则,转步骤 2; 
步骤 4:令 k=2k,转步骤 2. 
根据图 1,可以容易地选择k0,在本文中取k0=8.由统计结果可知,备选路径集合中的前 8 条路径有 96%是最

优多播树中的路径. 

3.2   算法描述 

(1) 编码机制 
对每个目的节点v∈D,利用Djikstra第k最短路径算法找出源节点s到目的节点v的所有满足最大时延限制∆

的路径组成路径集,作为算法编码空间的备选路径集.设Ri表示目的节点为i路径的集合,其基数为 ix . 

定义 1. 一个抗体 a 就是多播路由优化问题的一个候选解,表达成一个多值向量: 
 ,),...,,( 21 Saaaa n ∈= ,1 ii xa ≤≤ ni ≤≤1  (12) 

其中,n 为目的节点数. 
(2) 亲合度的建立 
定义 2. 形如式(12)抗体的亲合度 D(a)等于其目标函数值的倒数,即 

 D(a)=1/Cost(a) (13) 
免疫选择的目的是最大化其亲合度. 
(3) 变异算子 
本文采用以概率pm对形如式(8)的 上的抗体的每一个码位赋以随机值,且随机值的范围为[1,iA′ ix ]. 

(4) 量子交叉 
实施量子交叉作用于子种群间,实施过程是:若抗体个数为 5,抗体长度为 8,具体操作见表 1、表 2. 
经过全干扰交叉操作后,种群中的抗体变化见表 2. 
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Table 1  Before all interference crossover 
表 1  全干扰交叉前 

No. Antibody 
1 A(1) E(2) D(3) C(4) B(5) A(6) E(7) D(8)
2 B(1) A(2) E(3) D(4) C(5) B(6) A(7) E(8)
3 C(1) B(2) A(3) E(4) D(5) C(6) B(7) A(8)
4 D(1) C(2) B(3) A(4) E(5) D(6) C(7) B(8)
5 E(1) D(2) C(3) B(4) A(5) E(6) D(7) C(8)

Table 2  After all interference crossover 
表 2  全干扰交叉后 

No. Generated antibody 
1 A(1) A(2) A (3) A(4) A(5) A(6) A(7) A(8)
2 B(1) B(2) B(3) B(4) B(5) B(6) B(7) B(8)
3 C(1) C(2) C(3) C(4) C(5) C(6) C(7) C(8)
4 D(1) D(2) D(3) D(4) D(5) D(6) D(7) D(8)
5 E(1) E(2) E(3) E(4) E(5) E(6) E(7) E(8)

如上所示的是一种按对角线重新排列组合的交叉方式,其中生成的一个新抗体为“A(1)−A(2)−A(3)−A(4) 
−A(5)−A(6)−A(7)−A(8)”,我们称这样的交叉方式为“全干扰交叉”[11],即量子交叉.上面仅给出一种方式,我们还可

以采用不同的方法产生“交叉基因位”来实施交叉.这种量子交叉可以充分利用种群中尽可能多的抗体信息,改
进普通交叉的局部性与片面性.量子交叉作用在抗体种群之间,增加信息交流,克服进化后期的早熟,加快收敛,
提高运算效率. 

整个算法的流程见算法 2. 
算法 2. 量子克隆算法求解多播路由问题. 
步骤 1:t=0,初始化抗体种群 A(0),其中,SC 表示为最优解连续不变的次数,设定算法参数,计算初始种群的亲

合度; 
步骤 2:依据亲合度和设定的抗体克隆规模,克隆操作生成 A′(t); 
步骤 3:对克隆后的子群体内部进行变异操作,生成种群 A″(t); 
步骤 4:对种群 A″(t)进行免疫选择; 
步骤 5:将亲合度弱的 T%个抗体用 T%个亲合度强的抗体采用量子交叉操作生成的抗体来替代,形成新 

种群; 
步骤 6:t=t+1,计算新种群的亲合度函数保留最佳解,记录 SC 值:若满足终止条件,则终止计算;否则,如果

SC=m,则令 k=2k,更新 SC 值,回到步骤 2. 
算法 2 的复杂度分为搜索备选路径的时间复杂度和利用量子克隆算法求解最优多播树的时间复杂度两部

分.假设网络节点总数为N,目的节点数为Nd,搜索备选的时间复杂度为O(Nd×N2);利用量子克隆算法求解的时间

复杂度为O(gen×Nc×Nd),其中,gen为算法迭代次数,Nc为克隆规模,因此,算法总的时间复杂度为 
O(Nd×N2)+O(gen×Nc×Nd). 

4   仿真实验比较研究 

仿真网络的生成采用了改进的Waxman随机网络模型[4].它保证了生成网络的连通性,并保证每个节点的度

数大于等于 2.在该模型中,任意两个节点u,v之间存在链路的概率为 

 ⎟
⎠

⎞
⎜
⎝

⎛−=
L

vudvup
α

β ),(exp),(  (14) 

其中,d(u,v)为节点 u 到节点 v 的欧氏距离,L 为任意节点间的最大距离,参数α和β控制产生网络的特征,其值在

(0,1)之间 ,参数α控制网络中短边与长边之比 ,β用来调节网络节点的平均度数 ,采用的网络坐标空间为

4000km×4000km,α为 0.26,β为 0.4,节点的平均度数为 4,时延上限∆为 100. 
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我们以遗传算法GA[9]和BSMA[1]为比较基础,采用如下的性能指标: 

 ∑ =
= M

i TCost
TCost

M
R 1

GA/BSMA

QCA

)(
)(1  (15) 

其中,M表示实验次数,R值小于 1 表示QCA的平均性能优于GA和BSMA,R值变大,则说明QCA的平均性能变差.
其中,R1表示QCA与BSMA的性能比较,R2表示QCA与GA的性能比较.实验中,QCA的参数设置如下:种群规模

N=30,克隆规模Nc=100,pm=0.5,pc=0.8,T%=0.5;遗传算法的参数设置如下:种群规模N=100,pm=0.2, pc=0.6.同时,
为了测试BSMA得到的多播树的最小费用,仿真时并不限制其替换超边的数量. 

4.1   算法随目的节点数增长的性能比较 

用前述的网络生成算法随机生成一个节点数为 100 的网络,考察算法在不同目的节点数下的性能比较.目
的节点占网络节点总数的比例为 5%~40%,每隔 5%采样,在每个采样点上,QCA与GA和BSMA各独立运行 10次,
进化代数为 200 代.图 2 给出了QCA与GA和BSMA比较的结果.从实验结果来看,R1和R2都在 0.85 附近,这充分

表明了QCA的性能优于GA和BSMA的性能.随着目的节点比例的增大 ,R1和R2的趋势在不断变小 ,也说明了

QCA比GA和BSMA具有更强的搜索能力. 
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Fig.2  Percentage of QCA to GA and BSMA versus number of goal nodes 
图 2  QCA 与 GA 和 BSMA 在不同目的节点数下的比较结果 

4.2   算法随网络节点数增长的性能比较 

由于 BSMA 算法求解复杂度太高,不适用于求解大型网络的多播路由问题.因此在本节实验中,我们只考察

QCA 和 GA 的性能比较.固定目的节点占网络节点数比例为 15%,考察算法在不同网络节点数下的性能比较.网
络节点数为 100~500,每隔 50 采样,在每个采样点上,QCA 和 GA 各独立运行 10 次,进化代数为 1 000 代.图 3 给

出了 QCA 和 GA 比较的结果.从实验结果来看,R 小于 1 且比较稳定,这充分表明 QCA 比 GA 具有更优的性能

和良好的扩展性. 

5   结  论 

针对进化算法在解时延受限多播路由问题时出现的搜索空间过大和易陷入局部最优的缺点,本文提出了

搜索空间动态扩展的量子克隆多播路由算法.该算法设计了克隆算子和量子交叉以实现全局优化的目的,并通

过搜索空间动态扩展方法克服搜索空间过大的缺点.在实验中,给出了该算法与遗传算法和 BSMA 随目的节点

和网络节点数增长的性能比较.结果表明,该算法比遗传算法和 BSMA 具有更强的搜索能力和更快的收敛速度,
同时具有良好的扩展性. 
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Fig.3  Comparison of QCA to GA below different number of network nodes 
图 3  QCA 与 GA 在不同网络节点数下的比较结果 
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