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摘　要: 基于免疫系统的动力学模型,根据一类抗体可结合多个抗原表位并逐步达到亲和度成熟的机理,研究并实

现了一种多模态免疫进化算法 (M IEA ). 算法的主要算子包括正选择、记忆细胞产生、超变异和抗体相似性抑制. 对

不同的多峰值函数进行的仿真实验证明,算法能够找到多模态问题的全部最优解或尽可能多的局部最优解. 通过与

同类算法进行比较和计算复杂性分析表明,该算法不仅计算量小、具有更好的搜索性能,而且无需任何先验知识,可

实现真正的自适应搜索.
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Abstract: Based on imm une dynam ic model, a m ult i2modal imm une evo lu tion algo rithm (M IEA ) is designed. T he

algo rithm is insp ired by the m echan ism in w h ich a k ind of an tibody can iden tify m ult i2ep itope of an an tigen and

gradually accomp lish affin ity m aturat ion in the evo lu tionary p rocess. T he m ain operato rs of the algo rithm include

po sit ive selection, m emo ry cells p roducing, hyper2m utation and sim ilar an tibodies supp ression. T he sim ulation

resu lts show that it can find ou t all op tim al so lu tions and local op tim al so lu tions as m any as po ssib le and can realize

adap tive search ing w ithou t any transcenden tal p resump tions.
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1　引　　言
　　现实世界中绝大多数实际优化问题都属于多模

态组合优化,即存在多个最优解,或者存在一个全局

最优解与若干个局部最优解,类似数学中的多峰函

数. 由于传统搜索方法一次只能非确定地搜索一个

极值点,对这类问题基本无效. 遗传算法 (GA )具有

概率选择机制和全局搜索的特点,在解决多模态优

化问题中具有一定的可能性,但搜索过程中适应度

小的极值点不断地被淘汰,因此很难同时搜索出多

个峰值,而往往仅能收敛到一个模态. 为此,人们提

出了许多改进的遗传算法,试图解决多模态函数的

优化问题. 如文献 [ 1 ]提出了基于适应度共享 (SH )

机制的小生境遗传算法; [ 2 ]提出一种新的聚类算法

用于多峰值函数的优化,并与SH 算法进行了比较,

效果有所提高; [ 3 ]中介绍了多模态优化的分区处理

策略,但仅适用于较为简单且规则的问题 (因为一般

问题模态区域的数目很难事先确定) ; [ 4 ]提出了用

于多模态搜索的平衡空间遗传算法,较好地克服了

现行方法的一些问题,但该算法对不连续函数仍难

以应用.
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面对GA 的种种问题,人们希望开辟新的思路,

试图以新的生物学发现作为构建新算法的模型基

础. 随着免疫计算的兴起,近年来人们提出了许多免

疫进化算法. 如文献[ 5 ]提出了基于免疫记忆和免疫

网络调节的集成免疫进化算法并证明了其收敛特

性; 文献[ 6 ]以信息熵作为描述工具,提出了解决多

模态函数极值的并行进化免疫算法 ( IA ).

本文通过对免疫进化机制深入系统的分析,结

合免疫系统的动力学模型,基于免疫细胞在自我进

化中的亲和度成熟机理,提出一种全新的多模态免

疫进化算法 (M IEA ) : 通过智能模拟高亲合度抗体

的正选择、记忆细胞产生、免疫细胞超变异和抗体相

似性抑制等进化机制,可最终找出多模态问题的所

有最优解,或一个最优解和尽可能多的局部优化解.

2　免疫进化机理及其动力学模型
2. 1　免疫进化机理分析

免疫系统[7 ]是一个分布式、自组织和具有动态

平衡能力的自适应复杂系统. 其主要运行机制有: 1)

免疫响应: 随着对高亲和度抗体 (A b)的免疫正选择

和抗原 (A g)驱动的免疫细胞超变异的循环过程,抗

体对抗原的亲和度不断增升直至达到亲和度成熟;

2)免疫记忆:免疫系统通过学习抗原产生优秀抗体,

并对有优良特性的抗体给予奖励 (Baldw in 效应) ,

利用克隆选择机制产生记忆细胞; 3)免疫调节: 免

疫系统内部各免疫细胞之间形成一个相互作用的动

态平衡网络. 当有外界抗原入侵时,通过免疫调节,

达到新的免疫平衡;在无抗原入侵时,抗体间的相互

促进与抑制作用可维持适当数量的必要抗体,以维

持免疫平衡. 抗体一旦产生,将分组进入淋巴系统实

施进化,直至达到亲合度成熟,即抗体与抗原达到最

佳匹配. 一种抗原有多个不同的抗原表位,而抗体只

有一种感受体,因此一个抗原能够和多个抗体结合.

2. 2　免疫进化的动力学模型

Farm er [8 ]将免疫进化过程描述为免疫系统动态

方程模型. 根据Farm er 模型[8 ]和Baldw in 效应的数

学机理,可设计评价抗体的4个要素: 抗体之间的刺

激度 (Sim ) ,抗体之间的抑制作用 (Sup ) ,抗体与抗

原的亲和度 (A ff)以及对优秀抗体的奖励 (P ra ise).

这4个因素对于抗体评价值 (F itness)的影响可表示

为

F itness = A ff + Sim - Sup + P raise, (1)

其中加减表示各项对评价值的作用方向.

新的研究结果还表明[9 ]: 在T 细胞免疫响应期

间,高亲和度的B 细胞只出现在早期的免疫响应中

(结合抗原) ,这说明高亲和度的B 细胞比低亲和度

的B 细胞发生后期超变异的机会要少. B 细胞受体

(BCR )的初始亲和度与其变异概率成反比,这说明

了BCR 亲和度能够直接调节变异率; 而且高亲和度

的B 细胞未能经历与低亲和度B 细胞相同轮回的超

变异机会. 这样就形成了以免疫正选择→记忆细胞

产生→不同概率的细胞超变异→相似性抑制为流程

的抗体循环进化过程.

3　多模态免疫进化算法设计
3. 1　算法流程

算法主要涉及 3 方面内容: 抗原与抗体的编码

形式,抗原与抗体以及抗体与抗体之间的相互作用

和整个系统的构造. 通常抗原对应待解决的问题,抗

体对应问题的解,抗原与抗体的相互作用机制和整

个系统的构造将取决于问题本身的特点. 在解多模

态问题时,可将待求解问题 (或其目标函数)定义为

抗原,目标函数的多个峰值视为不同的抗原表位,免

疫响应中产生的抗体视为问题的解; 则抗体与抗原

之间的匹配程度 (即亲和度)可直接用抗体 (解)所对

应的目标函数值来评价. 若采用二进制对多模态函

数的自变量进行编码,则每个自变量为一个二进制

编码串,自变量个数即抗体编码的维数, 记为 d. 所

有自变量的编码串连在一起构成一个抗体,抗体的

变异、编码及解码方法与基本遗传算法相同.

整个进化过程完全遵循Farm er的动力学模型,

具体步骤如下:

1) 首先随机产生规模为M 的初始抗体群,可分

为N 组以实现并行 (或单组)进化. 对各组抗体计算

亲和度 (目标函数求值) ,进行抗体评价,亲合度越大

则评价值越高.

2) 在每组抗体群中,依次选择n0 个亲和度高且

编码不同的抗体 (正选择)加入记忆细胞库,记忆细

胞可直接进入下一代种群. 该过程对应Baldw in 效

应,体现对优秀抗体的奖励.

3) 若记忆细胞满足结束条件,则算法结束; 否

则将每组抗体根据亲和度大小划分为高、中、低3个

部分 (数量可按1∶2∶1的比例设置)进行超变异操

作,使其中高亲和度抗体部分有较小的变异率,低亲

和度抗体部分有较大的变异率,而中亲和度抗体部

分的变异率介于它们之间. 该过程与高亲和度的B

细胞不能与低亲和度B 细胞有相同机会的变异机理

一致,并且对应式 (1)中的抗体刺激作用 (Sim ).

4) 在记忆细胞库中根据抗体编码的相似性程

度进行免疫调节,即进行抗体相似性抑制,抑制阈值

设为∆. 具体抑制方法是: 若任意两抗体之间的欧氏

距离小于等于∆(D≤∆) ,则删除其中亲和度较低的

抗体. 该过程对应式 ( 1) 中的抗体抑制 ( Sup ) 和

Farm er 模型中劣等抗体的死亡. 其中两抗体x i 与x j
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之间的欧氏距离可按下式计算 (d 为抗体维数) :

D = ∑
d

k= 1

(x i, k - x j , k ) 2. (2)

　　重复进行上述过程,直到满足算法循环的结束

条件 (如达到了预先定义的进化代数 T 或最大亲合

度不再变化) 为止. 最后记忆细胞库中剩余的抗体

就是所求问题的多个最优解.

3. 2　M IEA 算法描述

Step 1: 在多模态函数的定义域内随机产生M

个初始抗体.

Step 2: 将M 个抗体划分为N 个抗体组,每组有

n = M öN 个抗体, 每组抗体分别进行抗体评价, 即

计算亲和度.

Step 3: 从每组中正选择出 n0 个亲和度最高且

编码各异的抗体,克隆复制到记忆细胞库,记忆细胞

库规模为m .

Step 4: 判断结束条件. 满足则输出记忆细胞,

解码后即是所求问题的多个优化解, 其亲和度值即

是目标函数的多个极值, 其中最大者也是全局最优

值,算法结束;否则继续.

Step 5: 每一抗体组分别进入免疫系统,根据抗

体的亲和度值划分为高 (P h) ,中 (P m ) ,低 (P l) 3个子

抗体群进行超变异操作,变异率应满足 P h < P m <

P l.

Step 6: 变异后的抗体与记忆细胞一起进行相

似性抑制,抑制阈值为 ∆,按规模M 产生新一代抗体

种群,转 Step 2.

4　仿真实验与性能分析
4. 1　实例研究与仿真实验

选择用于优化算法测试的两个经典多模态函

数:

f 1 (x ) = sin6 (5Π(x 3ö4 - 0. 05) ) ,

　　　　x ∈ [ 0, 1 ]; (3)

f 2 (x ) = exp - 2ln2õ x - 0. 1
0. 8

2

õ sin6 (5Πx ) ,

　　　　x ∈ [ 0, 1 ]. (4)

　　函数 f 1 在定义域范围内有 5个非均匀分布的

相等峰值. 文献[ 2 ] 中列出了使用函数 f 1 对其聚类

算法与SH算法、K均值聚类方法的适应值共享遗传

算法 (KM EAN ) 进行测试的比较结果,实验中各算

法均运行 20次,结果取 20次的平均值. 这里对函数

f 1 也重复测试 20次,结果取平均值,实验条件和算

法参数见表 1. 实验中将初始抗体群等分为 3个抗体

组 (N = 3) , 3组变异率均相同 (也可取不同). 算法

未使用交叉算子,峰值误差同其他算法,抑制阈值 ∆
= 0. 1,其余条件及实验结果一起列入表 1.

函数 f 2 为峰值不等的典型函数,在定义域范围

内有 5个大小不等的峰. 类似地,文献[ 6 ]应用 IA 算

法对函数 f 2 进行了仿真实验, 并与基本遗传算法

(SGA ) 作了对比, 实验条件、参数设置及实验结果

见表 2. 这里使用本文算法及 SH 算法同样对函数 f 2

进行了仿真测试, 重复实验 20 次, 其余条件和实验

结果如表 2所示. 每次算法均能搜索到函数 f 2 的全

部峰值.

4. 2　实验结果与性能分析

评判多模态优化算法的有效性主要从两个方面

考虑:一是考察能够搜索到多模态函数的峰值个数,

搜索到的峰值个数越多越好;二是看计算量. 计算量

用算法评价个体的累计次数来估计, 对一个个体循

环一次,计为评价一次. 从上述实验结果可以看出:

表 1　使用函数 f 1 对不同算法的测试条件及结果

算法
交叉
率 P c

变异率 Pm
峰值误差 e

抑制阈值 ∆
个体编码长
度L öb its

群体
规模M

迭代
次数 T

实验结果 (搜索
到的峰值个数)

算法
计算量

文献[ 2 ]算法 1. 0 0. 01 e < 0. 02 30 60 50 4. 6 3 000

KM EAN 1. 0 0. 01 e < 0. 02 30 60 50 4. 6 3 000

SHA 1. 0 0. 01 e < 0. 02 30 60 50 4. 8 3 000

本文算法
(M IEA )

无
Pm = {P h, Pm , P l}

Pm = {0. 04, 0. 25, 0. 4}
e < 0. 02
∆= 0. 1

12
60

N = 3
30 5 1 800

表 2　使用函数 f 2 对不同算法的测试条件及结果

算法
交叉
率 P c

变异率 Pm
峰值误差 e

抑制阈值 ∆
个体编码长
度L öb its

群体
规模M

迭代
次数 T

实验结果 (搜索
到的峰值个数)

算法
计算量

SGA 1. 0 0. 01 e < 0. 02 16 100 200 1 20 000

IA 1. 0 0. 01 e < 0. 02 16 100 200 5 20 000

SHA 0. 88 0. 003 e < 0. 02 14 100 100 5 10 000

本文算法
(M IEA )

无
Pm = {P h, Pm , P l}

Pm = {0. 05, 0. 35, 0. 5}
e < 0. 02
∆= 0. 1

12
60

N = 3
80 5 4 800
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本文算法与相关的算法比较, 不仅能够搜索到测试

函数的全部或较多的峰值,而且因为个体编码较短,

没有交叉操作,所以算法整体计算量大大减少. 若考

虑算法的并行因素,则进化速度将更快.

本文算法的主要操作算子包括正选择、记忆抗

体产生、细胞超变异及相似性抑制. 其中正选择算子

的作用在于保证免疫系统中抗体进化进程的方向

性,由于采用确定性正向选择,不需要对目标函数进

行变换以使函数值为正值. 与其他搜索算法一样,变

异算子属于全局搜索算子, 其作用在于不断改变子

空间,从而扩大搜索范围,原则上可扩大到整个搜索

空间. 算法中的变异率大小由抗体的亲和度高低来

调节,这样,使得高亲和度的抗体能够在小范围内继

续搜索以提高亲和度, 而低亲和度和中等程度的抗

体能够扩大搜索范围. 这既符合免疫进化过程中免

疫细胞的亲和度成熟机理, 也具有定向诱发变异的

特征,同时也体现了负反馈机理, 即超变异后, 若提

高或降低了抗体的亲和度,则在下一轮变异时,亲和

度将反作用于变异率, 使低亲和度的抗体有较大的

变异率,从而使进化过程具有稳定性. 相似性抑制是

要在记忆抗体群中消除低亲和度抗体, 这与免疫模

型中低亲和度抗体的消亡机理相一致.

算法中的主要计算过程包括正选择、超变异和

相似性抑制. 每一代中算法从每组 n = M öN 个抗体

中选择出 n0 个高亲和度且编码不同的抗体所需时

间为O (n) , 超变异部分的时间为O (nL ) , 抑制运算

部分的时间为O (m 2) (m 是每一代中记忆细胞的总

数目, 每一代的m 值可能都在变化, 但这种变化仅

仅是线性增加) , 因此算法总的时间复杂性为O [ (1

+ L ) n + m 2 ].

5　结　　论
　　本文提出了一种用于求解多模态问题的免疫进

化算法M IEA. 仿真实验和性能分析表明: 该算法操

作算子简单,易于实现,并可体现并行计算的特征;

它不仅能搜索到多模态函数的所有全局最优解和尽

可能多的局部最优解,具有很好的搜索性能,而且比

同类算法计算量大大减少,且无须任何先验知识,从

而实现了真正的自适应搜索.
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