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摘 要 免疫算法已开始成为计算智能研究的一个热点 本文提出了一种基于免疫识别的免疫算法
,

该算法的

设计借鉴了生物免疫识别中的非选择机制
,

其求解思想与现有优化方法不同
,

它是通过在解空间中不断识别
、

选择出

劣解并加以排除来获得优解 本文详细介绍了该算法的设计
,

从理论上分析了算法的收敛性能和时间复杂度
,

并针对

飞 问题设计了相应的验证实验 理论分析和实验结果都表明该算法具有很强的问题求解能力

关键词 免疫算法 免疫识别 非选择 花 问题
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引言

近年来
,

人们意识到生物免疫机制对开发新的计算智能

的启示意义
,

基于人工免疫的计算模型及应用 已开始成为当

前的一个研究前沿川 典型工作如 模拟免疫系统的

自我非我识别机制
,

提出一个简单的非选择模型用于反病毒

研究 犯 利用免疫网络提出机器人的仲裁机制

借鉴免疫学习中较好的多样性来克服遗传算法 执
。 赶 易于陷入局部极优的缺点 ’ 在优化领域

,

目前的相关工作还集中在 以 为基础
,

通过增加体现免疫

特点的操作算子来提高算法的性能
,

一般称为免疫遗传算法

兀
,

或简称为免疫算法 认山 月

如焦李成等提出的基于免疫接种的 困
,

作者等也提出了基

于浓度调节的

人工神经网络
、

等优化方法的求解思想本质上都是
“

好上加好
” ,

即不断向优解爬山来得到最终解
,

其局部和全局

搜索能力在很多情况下都不能令人满意 在 以 中增加免疫
算子的作用 也 是有限的 ℃ 提出的非选择

,

模型实质上是一种与
“

好上加好
”

完全不同的求

解思路 在本文
,

我们借鉴生物免疫识别机制
,

提出了一种基

于 模 型 的免疫算法 基 于免疫识别 的免疫算法

刊议 山 邵 邵 川 将优化问
题的解空间对应为全空间

,

而非优解空间对应为自我空间
,

其

补集则对应为非我空间 在求解过程中
,

不断地用自我空间去

检测非我空间
,

减小非我空间
,

最终导致在非我空间中都是比

较好的解 这样我们通过不断地排除劣解来得到优解

本文后面的内容安排如下 第 节介绍 认 的设计 第

节对其收敛性能进行分析 第 节说明我们设计的实验及结

果分析 第 节是和其它几种典型优化算法的对 比 第 节是

结束语

算法设计

算法的生物免疫基础

生物免疫系统的基本功能是区分 自我和非我
,

免疫识别

是生物免疫系统各种功能的基础 根据 的细胞克

隆选择学说
,

生物免疫系统能够识别和抵抗各种抗原的袭击
,

是因为在胚胎期由于免疫细胞在增殖中发生基因突变
,

形成

了免疫细胞的多样性川 在抗体形成过程中
,

免疫系统采用了

一系列的学习和记忆机制 通过基因重组得到未成熟免疫细

胞 通过 机制在未成熟免疫细胞集合中清除自我成分 对

组成有效抗体的基因提高其在基因重组时被选择 的概率
,
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达到增殖的 目的 这些机制使得生物免疫系统表现出很强的

识别能力

借鉴 上述机制
,

着重利用 思想
,

我们提出了和现有的

优化求解策略不同的 认扭
,

将待解决的问题看作抗原
,

问题

的解看作抗体 在不断通过基因重组生成未成熟抗体后
,

利用

机制排除这些抗体中属于 自我的部分得到成熟抗体 如果

成熟抗体能很好地识别该抗原
,

我们就通过提高组成该抗体

的基因的浓度来奖励该抗体 反之则将对应的基因的浓度降

低
,

甚至将该基因加入 自我来完全消除该基因
,

达到惩罚的 目

的

的情况

令串长为
,

不失一般性
,

考虑确定位为两位的模式 尸

、

⋯
、 、

⋯
、 关

,

一
,

其中 出现的位置为
,

出现的

位置为 蕊
,

蕊
,

拼
,

假设在第 代
,

基因浓度矩阵为
。 ,

则模式 尸 出现的概率为

, ‘
岸

一 。

算法设计

图 是 的基本流程 和

类似
,

也不能直接处理解

空间的解数据
,

必须通过编码将

它们表示成基 因型 串结构数据

一般采用 进制编码 我们把待求

解问题 的组成要素作为基因段
,

把基因段所有可能的取值初始化

到基因库中 因此
,

基因库的所有

组合结果就是待求解问题的全部

解空间 气 在求解过程 中一般

不需要其他外部信息
,

仅用评估

编码和基因库初始化

若 尸 的样本实际出现
,

且该样本评价值寿 抗体的历史

平均评价值 则在基因库调整时
,

基因浓度修改如下 夕为衰

减系数
‘ ‘ △ 寿

, ‘ , △ 寿 △ 寿

基因重组 则当下 一次重组时
, 尸 出现的概率为

尽

非选择

抗体评估 与选择

, “

不丈

一 ‘

六 ‘、 马 ,
。

上全 寿
。 一 ‘

、

△ 寿

基因库调核

△ 寿
△ 寿

尸

图 的基木流程图

函数值来评估抗体或解的优劣
,

并作为以后免疫操作的依据

基因重组
,

非选择和基因库调整是 认 的 个主要免疫算

了二

假设问题规模为
,

于是基因段的个数也为 又假设每

个基因段所有 的可 能取值数 目为
,

则其具体操作过程如

下

基因重组

从基因库中的各个基因段随机选择相应 的等位基因
,

构

成一个合法的抗体 问题的解 时间复杂度为
·

这

借鉴了生物免疫机制中抗体的生成机制
,

目的是为 了提高算

法的全局搜索性能

非选择

基因重组得到的新抗体
,

可能是较优解
,

也可能是较差

解 就是用 自我来排除较差解
,

从而提高搜索速度
,

提高算

法的时间性能 与基因库不同
,

自我库不是初始生成的
,

而是

在求解过程中动态生成的 它是 的基础
,

并可 以有效缩小

搜索空间 记 自我规模为
,

则 ‘
· ,

时间复杂度为
,

即
·

基因库调整

基因库调整是利用成熟抗体来修正基因库中相应基因的

浓度
,

提高较好抗体中的基因浓度
,

降低较差抗体中的基因浓

度
,

从而期待下次基因重组能得到更好的抗体 易知其时间复

杂度也为
·

算法性能分析

统计确定理论中的双角 子机问题表明 要获得最优的可

行解
,

则必须保证较优解的样本数呈指数级增长囚 下而考虑

, ,

‘
· , 二

所以从概率意义上
,

如果模式评价值大于抗体的历 史平

均评价值
,

该模式在子代中得以指数级增长 此结论可 以推广

到确定位为多位的情况
,

干是得到定理

定理 在调整算子的作用下
,

如果衰减系数为
,

那么

平均评价值高于抗体历史平均评价值的模式将得以指数级增

长

认 可被描述为一个马尔可夫链 状态空间 ‘二 ,

其中 表示串个体的长度
,

状态空 间的元素是一个二进制表

示的整数 空间中的状态由于免疫算子引起的变化由矩阵

描述
,

而 尸 又可以很 自然地分解为随机矩阵
,

和 的乘

积
,

即有 双不滩 其中
, ,

和 分别描述重组算子
,

算

子和调整算子引起的变化

定理 采用重组算子 比例选择法
,

算子和调整算

子的 认
,

其概率转移矩阵 尸 是基本随机矩阵

证明 重组算子是在状态空 间 中的一个随机满射函

数
,

即 的每个状态都随机地映射到另一状态 因此 是随

机矩阵 又易知
,

在重组算子的作用下
,

从某状态 到另一状

态 的概率 尸、
,

因此 是定正的
,

所以 是基本的

算子的作用仅仅是直接排除差解
,

提高时间性能
,

对

不产生影响

调整算子的作用是提高某些基因被选择的概率
,

并不影

响 是基本随机矩阵的性质
,

所以算法的概率转移矩阵是基

本随机矩阵 证毕

推论 具有如定理 所示的标准免疫算法是一个遍历

马尔可夫链
,

即对于任意初始分布
,

在任意时刻
,

任意状态的

概率非零的链存在唯一的极限分布 证明略

类似遗传算法的相关证明
,

可以得到定理
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定理 具有定理 所示参数及在三种免疫算子的作用

下
,

不能收敛到全局最优解

证明 设 是状态空间中的一个状态
,

且
’ ,

尸 是时

间步 进人状态 的概率 显然
, 尸 尹 ’ 全 尸骨尸 二

’

‘ 卜 尸 由定理可知
, 刀 在状态 的概率收敛至 尸罗

·

则有 ,

悠尸 ‘ “ “
一 尸罗 ‘

·

因此
,

标准 是不收敛

的 证毕

下面对标准 作一些改进
,

即不按 比例进行选择
,

而

是保留当前所得的最佳值 称作超个体 对马尔可夫链的描

述也作一定的扩展
,

即该超个体不参加免疫算子的作用 状态

空间 的基从 扩展至 为了描述方便
,

将该超个体置于

最左的位置
,

并能用 肠 从状态 加以访问 由于最佳个体

不受免疫算子作用
,

扩展的 尸
十

可被写成块对角矩阵
,

即

方矩阵 并 表示
,

则有如下定理

定理 具有定理 所示参数及在三种免疫算子的作用

下
,

如果采取最佳保留策略
,

则 扒 最终能收敛到全局最优

解

证明 子矩阵 产健 二 中集中了包含全局最佳个体

的状态 称为全局最优状态 的变换概率 因为 是一个基本

随机矩阵且 并
,

则所有包含在非全局最优状态中的概率收

敛于 则所有包含在全局最优状态中的概率收敛于
,

因此

有

尸 ’

卜

即算法收敛于全局最优解 证毕

二
’

‘ 中 ”为 ’“ 阵
’尸 ‘ 为 矛 方阵

‘

尸

尸了

⋯
‘、

一一

调整操作由
“

改良
”

矩阵 表示
,

其作用就是将一个包含

优于当前超个体的个体的中间状态变换至超个体等于该个体

的状态 特别地
,

设 表示除超个体之外任意状态之中的最

佳个体 如果 二。 ,

则
,

其中严
, 二 ,

任孔否则 认 这样
,

每一行中恰好只有一个元素 换句话

说
,

一个状态要么被改进
,

要么保持不变 因此
,

改 良矩阵的结

构可写成

实验设计及结果分析

实验设计

以 巧 为例设计了相应的验证实验 首先引进如下记号

为问题规模 为抗体规模 城市集合 ‘ ‘

‘ ,
长 , ‘ ‘ , ‘ , 关 任 。。 ‘ , , ‘ ‘

, 笋 为城市间边集合 自我集合 初始为
,

规模为

由 ‘ , , ‘ ‘ , 尹

为城市间距离集合 浓度衰减系数为 尸 自我阑值 。 非我阂

值 凡城市间距离的浓度集合 勺
, ‘ , ‘ , 尹刀

作为基因集合
,

通过将 中各基因重组
,

得到抗体 路

径 生成抗体的过程是 从起点 , 可随机得到 出发
,

按照

一定的概率选择出下一个城市
,

直至得到一条合法抗体 基因

重组算子的动力学方程为

一

⋯
吸

姚 ⋯ 从
,

。 。

洲
。

全
。

八

姚
为了简单起见

,

假设只有一个全局最优解 则只有 为单位

矩阵
,

而其他所有 七 是单位矩阵且具有对角零值 则

有

其中 为可取点
, ‘为当前城市

算子的排除策略为 如果该抗体中包含 夕个以上 自我

集合中的基因
,

就认为该抗体已经被识别
,

则排除该抗体 本

文只考虑 夕二 的情况

评价函数 定义如下
二 ,

表示路径的长度

如果 爪历史平均值
,

则修改
,

并按照公式 修改

抗原中基因的浓度

。 。‘ 。 艺尸 乓
, 、在第 条路径中

, 二

对于 了的抗体
,

统计在其中出现的所有的基因
,

并

按照公式 计算这些基因的自我度量 勾

子下、

尸刃 ,
与 二 心 乙内

、

、
子

其中 二 尸 子矩阵 尸以
王 七 可以集中在一起 以长

如果 。 ,

那么将该边添加到 自我集合 中 如果求解

过程中出现的非我数 目超过 自我集合规模
,

那么将基因长

度最短的自我替换为当前 自我

选择文献「」中给出的标准 数据 来验证

的求解性能
,

目的是 考察与分析关键参数对算法性能的

影响 验证算法的求解能力

⋯⋯
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关键参数对算法性能的影响

对算法性能有影响的关键参数有
·

自我阂值
,

·

自我集合规模
, 蕊 簇 似

·

衰减系数
,

尸蕊

表 是针对自我阂值 的实验结果 重复 次实验的结果

表 自我闭值对算法的影响 召二
, 二

是 三种 下的求解曲线图

图 得到的最佳路径
,

长度为

度长

尸 平均结果果 平均代数数 最好结果果 最好代数数
,

〕洲又又 醉

麟

礴 宁

〕叉

又叉

创

长度

旧

〔

旧

旧

日

求解代数

图 最优解的求解曲线
,

最终收敛到

可以看到
,

最好的实验结果都收敛到了
,

这也是文献

〔 」中得到的最优解 图 是 的求解曲线
,

图 是求得的

最优解 本算法的收敛性很好
,

几乎每次都能得到最优解 另

外
,

当 尸为 时
,

算法收敛速度较快
,

在 代左右就得到

最优解
,

这是算法的一大优点
,

在实际应用中有着很大优势

由公式 可知
,

自我度量值是基因长度与所有等位基 因

长度之和的比值 显然
,

某基因的长度越长
,

则该基因成为 白

我的概率就越大 表 中的结果证明 对实验结果具有重大

影响 虽然在每种情况下
,

算法都收敛到最优解
,

但是随着

的降低
,

解的平均质量提高 这是因为 较大时
,

自我数 目就

会降低
,

从而不能有效地减小优解空间
,

导致解的质 量相应 下

俘子
表 收敛速度实验结果 尸 二

, 。
重复 次实验的

结果

巧

平平均结果果 平均代数数 最好结果果 鼓好代数数

以以

鼠

图 自我数量对比求解曲线图 从上到下

分别为 二 ,

巧
,

对参数 尸
,

第 节中的理论分析已经证明 当 时
,

平

均评价值高于抗体平均评价值的模式得以指数级增长
,

由表

可知
,

虽然每次的最优解相同
,

但 夕 的平均结果比 尸二 住

的好 另外
,

当 尸 时
,

求解时间远远高于 户二 的 这是

因为在有衰减的情况下
,

那些未被选择的
、

较差的基因的浓度

迅速降低
,

使得较好基因被选择的概率加大
,

因此求解速度加

快 但如果较好基因未被选择
,

则该基因的浓度将 自然衰减
,

导致下次被选择的概率更小 这就导致在有衰减的情况下
,

平

均结果比无衰减时要差

多样性分析

这 里定义了 一 个简单的多样性评价函数
,

来表征抗体多

样性 定义如下

、
。

兰 瓜
。 一

、
。 , 、 。

左竺

其中
衬

,、 、 。 二

艺
、 、 。

,

、 。 为第 。 代时的抗体数 目
寿二

图 是求解过程中的多样性曲线 到 以刃 代时
,

多样性依

然很好 随着求解的进行
,

总体上多样性降低 这是合理的
,

但依然保持较高的多样性
,

因此具有不断获得新解的能力
,

而

不易陷人局部极优

表 是参数 取不同值时的实验结果 可 以 看出
,

当

较小时
,

收敛速度较慢
,

但解的质量较高 当 较大时
,

收敛

速度较快
,

但是有可能得不到优解 这是因为 当排除了较多

的非我后
,

搜索空间减小
,

因此算法的时间复杂度降低
,

收敛

较快
,

但有可能排除了较好的基因
,

导致不能得到最优解

不能过大
,

否则由于非我集过小
,

导致获得有效解 的能力下

降 在实验中我们发现
,

当 时
,

求解效果显著下降 图

, , 求解代数

图 抗体多样性曲线
。 ,

召二
, 二 巧

,

尸
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表 和
、

的实验对比《 文献〔 未提供

〕

一、,
︸、一尹

优优化算法法 最好结果果 最好代数数 平均结果果 平均代数数

】】 礴对

胡

抖 妮 关关

,
门

和其他算法的对比

本节
,

将 和 以及蚂蚁系统 作对比分析一般
认为 以 的求解时间较长

,

的时间复杂度为 口
·

妒 ‘ 由 节可知 月丑 的时间复杂度为 。
· · ,

比上述算法要好 另外
,

由于 算子能排除一部分差基因
,

因

此
,

实际的时间性能要好于 四
·

我们认为
,

机制

起了决定性的作用 和现有的优化算法思想的不同在

于
,

利用 机制将搜索空间大大缩小
,

这是 的时间性能

较好的根本原因

表 是
、

和 求解 的实验对 比 在解的

质量和求解时间上山 都要好于 解的质量和 相当
,

但是 的收敛速度比 要快许多

结束语

借鉴生物免疫机制
,

本文提出了一种基于免疫识别的免

疫算法
,

并进行了理论分析和实验验证 还与其他典型优化算

法进行了对比
,

结果证明具有很好的效果
,

且具有很好的时间

复杂度
,

对于解决实际中的大规模问题尤其适合
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