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摘 要: 针对传统数据拟合方法需预先估计基函数、依赖于应用领域等问题, 基于遗传规划的动态可变特性 , 提

出将遗传规划与最小二乘法结合 , 设计具有一定通用性和自适应能力的数据拟合算法。在分析传统遗传规划算

法的基础上 , 详细介绍了算法改进方法 , 并针对各种类型的拟合数据进行了对比实验。实验结果表明 , 该算法不

仅可以应用到多种场合 , 而且可以提高拟合效率与精度。

关键词: 遗传规划; 改进 ; 数据拟合 ; 最小二乘法

中图分类号: TP301   文献标志码: A   文章编号: 1001- 3695( 2009) 02- 0481- 04

Data fitting based on improved genetic programming
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Abstract: There are many problems in current data fitting methods, such as it needs to estimate the radical function in ad-
vance and depends on the application field, and so on. Based on the dynamic alterable property of genetic programming
( GP) , combined GP with least square method, and designed a new data fitting method which had universal and self-adaptive
capacity. Firstly, analyzed the traditional GP. Secondly, introduced the improved method in details. Finally, fimiched some con-
trastive experiments based on various fitting data. Experiment results showthat this method can be applied in many fields, and
it can improve the fitting efficiency and precision.
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  在科学实验中 , 经常涉及大量数据 , 通常采用数据拟合方

法来探索这些数据隐含的内在规律。数据拟合在很多领域都

有应用 , 如工程数据分析、图像数据分析等 , 拟合方法也有很

多, 如最小二乘法、支持向量机、样条函数方法等
[ 1]

。传统的

曲线拟合, 如最小二乘法 , 先要根据专业知识 , 从理论上推导 ,

或者根据以往的经验 , 确定变量之间的函数关系, 从而预先确

定方程的结构形式( 线性形式、对数形式或多项式等 ) , 然后再

进行参数估计。但实际中很难准确判定方程的结构形式, 尤其

是数据无明显规律或数据量比较大的情况 , 很难估计数据间的

关系, 因此传统的曲线拟合均存在一定的局限性。

近年来 , 进化计算、自然计算等很多模仿自然生物进化过

程的算法应运而生 , 并在很多领域取得了较好的应用效果。遗

传规划早在 1992 年就由 Koza 教授提出, 并应用于很多领

域
[ 2] , 但国内对遗传规划的研究非常少 , 其应用也仅限于机器

人的路径规划方面。

遗传规划遵从生物进化的优胜劣汰 , 适者生存原则 , 具有

动态可变性、能够描述层次化问题等优点。目前, 也有人利用

遗传规划进行数据拟合
[ 3 ～5] , 但都直接利用传统算法进行计

算, 很难保证一次搜索到最优结果 , 而且针对不同的应用, 需要

依据经验重新设置算法参数。

针对传统数据拟合算法的不足 , 如需要预先设计基函数 ,

不同应用需设计不同的基函数等, 基于遗传规划在其他领域的

成功应用 [ 6] , 将遗传规划引入到数据拟合领域 , 并进行算法改

进, 结合最小二乘法 , 提出了一种具有一定自适应能力的数据

拟合算法。

1  传统遗传规划算法

遗传规划是从一组随机生成的初始可行解开始 , 通过选

择、交叉和突变等遗传操作 , 逐步迭代而逼近问题的最优解。

传统遗传规划算法操作步骤如下 :

a) 个体表示。传统遗传规划算法个体表示有三种方法 ,

即树状结构、线状结构和网状结构。其中 , 树状结构操作简单

方便 , 使用最为广泛。

b) 种群生成。遗传规划初始个体的生成方法主要有三

种, 即完全法、生长法和混合法。只用完全法形成的初始群体 ,

个体间在结构上很相似, 而只用生长法形成的初始群体 , 个体

间在结构上的差异可能会很大。为了增加群体的多样性 , 同时

又保证结构的合理性 , 可将两种方法结合起来。

c) 交叉。遗传规划包括三种交叉算子 , 即子树交叉、模块交

叉和自身交叉。通常采用子树交叉方式来产生新个体 , 即随机

从父代中选择出一些个体, 选择其中最好的个体进行交叉操作,

如果选择出的两个个体适应度相同, 则选择含有节点少的个体。

d) 变异。遗传规划主要有子树突变和点突变两种变异算

子。点突变只针对节点进行替换操作 , 如选择的节点是函数 ,
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则随机从函数集中选择一个代替 ; 子树突变是对所选择节点以

下的整个子数用随机生成的新子树代替。

e) 新一代个体。传统遗传规划算法通常采用误差绝对值

作为适应度函数来评价个体的优劣 , 并分别从父代和通过交叉

变异产生的子代中选择出一部分个体构成新种群 , 再重复 c)

和 d) 的遗传操作 , 直到达到最大进化代数。

由于遗传规划是一种随机性很强的全局搜索优化算法, 是

否能收敛到全局最优解与初始种群的质量、参数选择、遗传操

作及适应度值的计算方法等有很大关系。因此 , 有必要对其进

行改进 , 以提高其收敛性能 , 使其更适合实际应用。

2 算法改进

2. 1 参数设置

1) 个体表示   树状结构在程序中可以采用数组和类等

方式灵活存储 , 简单方便 , 因此采用树状结构表示个体。遗传

规划用终止符集抽象表示问题的输入 , 用函数集模拟对输入的

处理, 针对数据拟合问题 , 可以设计终止符集为 T = α} , 函

数集 F = { + , - , ×, / , sin, cos, log, ⋯} 。函数集越详尽 , 产生

的个体越复杂 , 因此 , 函数集到底应该包含多少运算符要依据

实际应用情况进行调整 , 以提高算法效率。

2) 种群产生  为了保证个体结构合理以及种群具有多样

性, 采用混合法产生初始种群。同时 , 为了防止个体在进化过

程中无限制地增大 , 限制了个体的节点数目最大为 25, 并按式

( 1) 选择节点 :

node =
f random_num > ( flag* flag +3 ) / ( size - i + 1)

t        else
( 1)

其中: size 为限制个体的最大节点数 ; flag 为条件标志, 初始为

1, 每从函数集中选择一次 , 自动加 1, 从终止符集中选择一次 ,

则自动减 1; i 为产生节点数; random_num为产生的随机数。

3) 适应度函数  数据拟合最终的目的就是使拟合出来的

函数能最大限度地包含原始数据 , 能充分展现出原始数据的内

在规律。在未知数据内在规律的情况下 , 利用遗传规划可以产

生不同结构的基函数。产生基函数后 , 如何评价这些基函数。

遗传规划主要通过适应度函数来评价每个个体 , 鉴于最小二乘

法在确定拟合函数结构后 , 具有较好的效果。因此 , 本文利用

最小二乘法来设计适应度函数:

fi =
M

j= 0
| j) - y j |2  =1 , 2, ⋯ ( 2)

其中: p为遗传规划产生的个体 , 即拟合函数。

4) 终止条件  为了提高算法效率, 保证每次运行能找出

较优的结果 , 设置了如式 ( 3) 所示的终止条件, 三个条件只要

有一个满足就结束程序。

p =

fi < 0. 001

hits≥90%

gen = max_gen

( 3)

其中: hits 表示拟合匹配程度 ; max_gen 为进化代数。

2. 2 轮盘赌选择进行交叉

遗传规划的交叉操作主要有子树交叉、自身交叉和模块交

叉等三种方法。本文选择了子树交叉法来实现交叉操作 , 为了

保证种群的多样性 , 引入了轮盘赌来选择进行交叉的个体 , 具

体操作流程如下 :

假设 , 种群中有 N个染色体 c1 , c2 , ⋯, cN, 其适应度函数值

分别为 f1 , f2 , ⋯, fN , 优化问题为适应度函数值越小越好。

a) 归一化处理整个种群中染色体的适应度值

0 ) = 0 i) = i - 1) + ( 1 /fi ) /ξ; i = 1, 2, ⋯ , N ( 4 )

其中 ξ=
N

i =1
1/fi, fi≠0。如果 fi = 0, 可以令 f′i = fi + ζ, 重新计算

式( 3) 。ζ为常数 , f′i≠0。

对于适应度函数值越大越好的情况 , 可以将式( 4) 改为

1) = 0 i) = i - 1 ) + fi /ξ; i = 1 , 2, ⋯ , N ( 5 )

其中 ξ=
N

i =1
fi。

b) 随机产生一个数 β, β∈ [ 0, 1] 。如果 i - 1 ) < β<

i ) , 那么选择第 i 个染色体进行交叉操作。

c) 重复步骤 b) 选择另一个染色体 c j, j≠i。

d) 如果所选择的两个个体相同或适应度值相等 , 则重复

b) , 直到选择出两个不同的个体。

e) 在选择出的两个染色体中用均匀分布的随机方法分别

选择交叉点 , 包括交叉点在内的交叉点以下的子树称为交叉

段。

f) 交叉两个父代个体的交叉段 , 完成交叉操作。

2. 3 混合变异

为提高算法搜索能力 , 使结果更接近于全局最优解 , 避免

早熟收敛 , 本文选择了两种方式来实现突变 , 即大规模突变和

子树突变。

2. 3. 1 大规模突变

大规模突变是根据整个种群的适应度情况来确定是否进

行突变 , 其目的主要是为了提高较差个体的性能 , 提高种群多

样性 , 避免陷入早熟 , 大规模突变的操作过程如下 :

a) 利用式 fi = 1 population - i + 0. 0001) , 将最小适应度变为

最大适应度问题。

b) 计算整个种群适应度 :

fitpopulation = ( N×foptimal ) / (
N

i =1
fi) ( 6 )

其中 : N为种群大小 ; foptimal为最优个体适应度。本文对种群个

体进行了按适应度排序, 所以第 0 代个体就是最优个体, 即

foptimal = f0 。

c) 如果 fitpopulation > α, 则转 d) 进行大规模突变, 否则不进

行。α可根据情况确定 , 本文中 α= 0. 9。

d) 对种群中第 N/4 ～N的个体利用随机产生新个体方式

来替代。

2. 3. 2 子树突变

子树突变主要发生在利用轮盘赌选择了两个父代个体进

行交叉后 , 依据如下步骤进行 :

a) 随机产生一个数 β, 如果 β< Pmute则转 b) 进行子树突

变, 否则不进行。

b) 随机产生变异点 , 随机生成一棵树结构个体 , 用该树代

替变异个体变异点以下的子树。

c) 如果变异后的个体节点数超过最大限制节点 , 则转 b)

重新进行子树变异。

2. 4 新一代个体的选择

由于遗传规划过程存在很大的随机性 , 适应度高的个体不

一定是最差个体。但传统方法中 , 适应度较大的个体很少有机

会在下一代中起作用。为了解决该问题 , 给适应度较大的个体

一定的表现机会 , 本文引入了按适应度排序 , 具体操作如下 :
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a) 复制父辈个体。

b) 复制通过选择交叉、变异等产生的子代个体。

c) 将父辈与子代个体组合在一起 , 按适应度从小到大排

序, 从中选择出较优的 N个个体形成新一代种群。

d) 继续进行其他操作。

通过上述改进操作 , 提高了种群的多样性 , 并大大降低了

遗传规划早熟收敛的概率。

3 实验分析

为了使遗传规划算法更好地应用在数据拟合领域 , 前文讨

论了在参数设置、交叉个体选择、变异及新一代个体选择等方

面的改进。为了验证算法的有效性 , 在 VC6 下实现了该算法 ,

并针对不同类型的数据进行了大量实验 , 分别与最小二乘法和

传统遗传规划算法进行比较。下面给出了 3 组不同性质的实

验分析 , 这些实验都是在同一组进化参数下进行的 , 即 Pcross =

6, Pmute = 0. 01, N= 20, max_gen = 50。区别是函数集和终止符

集有所不同。

3. 1 实验 1

针对明显有规律性的数据 , 在同样的初始条件下 , 分别给

出 3 组测试数据 , 每组数据包含 10 个数据项 , 如表 1 所示。函

数集 F = { + , - , ×, / } , 终止符集 T = , 将本文算法分别与

最小二乘法和传统遗传规划算法进行比较。

表 1  测试数据 1

编号 i x i y1i y2i y3i

1 - 0 . 4 0. 76 1. 55 - 0. 24

2 - 0 . 3 0. 79 1. 39 - 0. 21
3 - 0 . 2 0. 85 1. 25 - 0. 15

4 - 0 . 1 0. 91 1. 11 - 0. 09
5 0 0. 99 1 0

6 0 . 1 1. 11 0. 91 0. 11
7 0 . 2 1. 24 0. 84 0. 24

8 0 . 3 1. 39 0. 79 0. 39
9 0 . 4 1. 56 0. 76 0. 57

10 0 . 5 1. 75 0. 75 0. 74

3. 1. 1 与最小二乘法比较

针对表 1 的 3 组测试数据 , 分别假设基函数是 2 阶多项式

和 3 阶多项式形式 , 用最小二乘法进行拟合 , 与本文算法拟合

结果进行对比 , 得到如表 2 所示的计算结果。

表 2 实验结果对比 1

组 算法名称 拟合方程 误差

1
2 阶拟合 1 . 0114x2 + 0 . 9964x + 0. 9992 0. 004 33

3 阶拟合 0 . 0447x3 + 1 . 0047x2 + 0. 9902x + 0. 9995 0 . 004 3

2

本文算法 x2 + x + 1 0 . 004 5

2 阶拟合 0. 9735x2 - 0. 9949x + 1 . 002 0 . 004 0

3 阶拟合 0 . 1496x3 + 0 . 9511x2 - 1. 0157x + 1. 0031 0 . 003 0

本文算法 x2 - x + 1 0 . 004 5

2 阶拟合 0 . 9811x2 + 0 . 9977x + 0. 0027 0 . 005 1

3 3 阶拟合 - 0 . 0408x3 + 0 . 9872x2 + 1. 0033x + 0. 0024 0 . 005 0

本文算法 x2 + x 0 . 005 0

  表 2 中的误差为平均误差 , 可以利用式( 7) 进行计算, 主

要用来评价拟合结果的优劣。

e = ( (
n

k =1
| k) - yk |2 1 /2 ( 7)

3. 1. 2 与传统遗传规划算法比较

利用传统遗传规划算法和本文算法 , 针对表 1 的每组数据

分别进行 51 次实验 , 记录每次找到拟合结果时的进化代数 , 并

进行统计 , 得到如表 3 所示的进化代数对比数据。图 1 为本文

算法针对三组测试数据得到的拟合曲线与实际数据的拟合情

况对比图。以表 1 的第 1 组数据( 即 xi, y1i) 为例 , 图 2 为传统

遗传规划算法和本文算法在 51 次实验中 , 每次实验成功时的

进化代数对比图 ; 图 3 为最优个体适应度变化曲线 ; 图 4 为计

算过程中种群多样性的变化曲线。

表 3 进化代数

进化代数 算法 最小值 最大值 平均值

1
传统 GP 9 50 29

本文算法 0 49 21

2
传统 GP 8 50 28

本文算法 0 47 18

3
传统 GP 8 50 26

本文算法 0 41 9

3. 1. 3 分析

从表 2 可以看出 , 在数据量比较小、且有一定规律性的情

况下 , 利用最小二乘法和本文算法均能得到较好的拟合结果 ,

最小二乘法在有些情况下反而能得出比本文算法更逼近的拟

合结果。

从图 1 可以看出, 在不改变程序的情况下 , 本文算法可以

适应不同数据的拟合 , 并且基本能找到最佳的拟合函数。

从表 3 和图 2 可以看出 , 针对表 1 给出的 3 组测试数据所

进行的 51 次实验 , 本文算法总体上要比传统遗传规划算法运

行效率高 , 即能在较短的时间内找出最佳拟合结果 , 某些情况

下, 甚至在第 0 代就能找到结果。而传统遗传规划算法需要运

行较长时间才能找到拟合结果 , 有些情况甚至进化完 50 代都

不一定能找到最佳拟合结果。

从图 3 和 4 可以看出 , 本文算法与传统遗传规划算法相比

有两个优势 , 即适应度能快速收敛和种群多样性比较好 , 这也

证明了本文算法的改进是有效的。

3. 2 实验 2

实验 1 主要针对一些规范数据进行实验, 这些数据在数量

比较小时 , 通过观察甚至就可以看出其中的规律 , 难以说明本

文算法的优势。在同等条件下 , 针对一些表面上难以看出其关

系的数据进行测试。其中 1 组数据如表 4 所示。

表 4  测试数据 2

编号 i 1 2 3 4 5
x i 2 3 4 5 7
y i 106. 42 108. 20 109. 58 109. 50 110. 00

编号 i 6 7 8 9 10

x i 8 10 11 14 15
y i 109. 93 110. 49 110. 59 110. 60 110. 90

编号 i 11 12 13

x i 16 18 19
y i 110. 76 111. 00 111. 20
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  针对表 4 数据 , 分别采用最小二乘法、传统遗传规划算法

和本文算法进行拟合 , 通过 50 次实验 , 得到拟合结果如表 5 所

示。其中误差利用式( 7) 计算得到。

表 5 实验结果对比 2

名称 方程 误差 成功率

传统 GP 112 + 111 . 18327 / - 0. 311128x2 - 27 . 55132 0 . 628 5 69 %

最小二乘法 - 0. 02026 x2 + 0. 61161x + 106 . 45 0 . 501 1 100%

本文算法 111 . 4 - 9 /x - 1 /x2 0 . 205 9 90 %

  在 50 次实验中 , 由于最小二乘法是在已经确定基函数结

构形式的情况下进行拟合的 , 每次都逼近相同的函数 , 成功率

为 100% , 平均误差也一致 ; 而传统遗传规划算法 , 50 次实验中

有 16 次没有找到结果 ; 本文算法有 5 次没有找到结果。从表

5 和图 5 可以看出 , 在数据没有明显规律的情况下 , 本文算法

能拟合出最逼近的结果。

3. 3 实验 3

前面 2 组实验 , 主要针对小批量数据 , 用来验证算法的有

效性和可移植性。本次实验主要通过大量数据 , 来验证算法的

执行效率。利用 MATLAB 6. 5 随机生成各种数据点 , 作为测试

数据, 如 y = x + x2 + normrnd( - 1, 1, 1, 201) , x∈[ - 10, 10] , x

按 0. 1 变化 , 表示产生 201 个数据点 , 并给 y 添加了满足正态

高斯分布的随机噪声 , 在与前面实验同样的条件下 , 分别用最

小二乘法、传统 GP 和本文算法进行拟合, 得到如表 6 所示

结果。

修改函数集为 F = { + , - , ×, / , sin, cos} , 其他条件不变 ,

利用 y = sin( 2x) + normrnd( - 0. 1, 0. 1, 1, 1, 1001) , x∈ [ 1,

101] 产生 1 001 个测试数据, 分别用三种方法进行拟合 , 得到

如表 6 所示结果。其他实验情况这里就不再列出。

表 6 实验结果对比 3

名称 方程 误差 耗时 / ms

1

最小二乘法方程 0 . 99x2 + 0 . 97x - 0 . 7 1 . 501 9 2

GP x2 + x 1 . 311 6 40

本文算法 x2 + x - 1 1 . 032 7 15

2

最小二乘法方程 8. 07 e( - 2. 04 x2) 1 . 501 9 3

GP sin( 2x ) 0 . 144 8 76

本文算法 sin( cos x + 2x - sin ( cos x) ) 1 . 032 7 25

  从表 6 可以看出 , 随着数据点个数的增加 , 传统 GP 和本

文算法运算时间也加长, 而最小二乘法运算时间变化很小 , 但

最小二乘法的拟合结果却不如传统 GP和本文算法精确。

4  结束语

传统数据拟合方法需要依据经验知识预先确定拟合函数

的结构形式 , 由此设计的程序也只能解决某一领域的某一确定

问题 , 可移植性较差。而遗传规划具有动态可变特性 , 不需要

先验知识 , 因此 , 本文将遗传规划引入到数据拟合领域。同时 ,

结合实际应用经验 , 为了提高运算效率、避免传统遗传规划算

法的早熟收敛、种群多样性差等问题 , 从适应度函数设计、交叉

个体选择、变异操作等方面对其进行了改进。针对不同类型的

数据 , 将本文算法与最小二乘法和传统遗传规划算法等进行了

比较 , 验证了本文算法的有效性 , 证明其具有一定通用性 , 可直

接移植到其他领域进行应用, 并且具有较高的计算精度和执行

效率。但本文算法也存在一定的问题 , 即针对比较复杂的应用

场合 , 需要适当调整函数集和终止符集。
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