
6变异

变异是指通过改变染色体中的一部分元素来形成新的染色体的过程。它能够提高种

群的多样性，降低进化算法陷入局部最优解的风险。

变异概率：

变异概率 p是用于控制变异发生几率的变量，变异概率主要有 2种，一种是染色体

变异概率，即对于任意一条染色体而言，其发生变异的概率（默认为 1）；另一种是条件

变异概率，又称片段变异概率，它是指在满足染色体变异概率的条件下，变异算子在染

色体上发生作用的最小片段（“最小作用片段”）将要发生变异的概率。一般来说进化算

法只考虑第二种变异概率，(前一种变异概率默认为 1)，因此第二种变异概率我们简称

其为“变异概率”，其详细的相关定义与定理如下：

定义 1. 给定一个变异算法，当它作用在染色体上的某片段时，如果该片段不能再细

分成互相独立的多个片段，那么称这个片段为该变异算子在染色体上的最小作用片段。

例如：对于二进制染色体的变异算子，它是作用在染色体的一个位（即一个“比

特”）——将 0变 1或 1变 0。因此染色体的位就是这种变异的最小作用片段。

又例如：对于两点互换变异算子，当它作用在一个排列编码的染色体上时，从染色

体上随机选择两个位进行元素互换，因此该变异的最小作用片段为整条染色体。

定理 1. 变异算子最小作用片段的长度由具体的变异算子决定，这个长度可以是固

定的也可以是不固定的。

定理 2. 给定一个变异算法，其在染色体上的最小作用片段可以有多个，长度可以

唯一也可以不唯一。

定义 2. 给定一个变异算法，在其最小作用片段上发生这种变异的概率称为该变异

算子的片段变异概率，进化算法中主要侧重强调这类变异概率，因此把它简称“变异概

率”。

定理 3. 给定一个变异算法，其所有的最小作用片段对应的变异概率可以是相同的

也可以是不相同的。

定义 3. 给定一个变异算法，把其有多少个发生了变异的最小作用片段的期望值称

为该染色体的变异期望次数。

例如：对于多项式变异算子，假如想要一条染色体上有 2个位的元素发生多项式变

异，那么此时的变异期望次数是 2。

定理 4. 给定一条染色体和一个变异算子，该染色体的变异期望次数等于所有最小

作用片段对应的变异概率之和。

例如：多项式变异算子常常会默认设定变异概率等于一个整数/染色体长度。这个

整数其实就等于染色体发生多项式变异的位数的期望值。

下面介绍几种常见的变异算法。

1)二进制染色体突变：

在二进制进化算法中，变异非常简单，只需根据变异概率反转染色体的每一位元素

(0->1或 1->0)即可。

2)连续进化算法的变异：

连续进化算法是指染色体的每一位是实数。此时变异的方法非常多，常见的有：

2.1)均匀变异：

均匀变异是指变异的结果服从均匀分布。它包括以当前值为中心点的均匀变异以及

以搜索域中央为中心点的均匀变异。均匀变异提供一个 α参数来调节变异的大小。α确

定了均匀变异的范围。

2.2)高斯变异：

高斯变异是指变异的结果服从正太分布。它包括以当前值为中心点的高斯变异以及

以搜索域中央为中心点的高斯变异。高斯变异提供一个 σ(正态分布的标准差)来控制变

异的大小。但它并不像均匀变异那样可以严格限制变异的范围，在大样本情况下，变异

结果落在中心点附近长度为 α的邻域的概率约为 68.27%；落在中心点附近长度为 3α的

邻域的概率约为 99.73%。

2.3)多项式变异：

在多项式变异中，当前元素值以一定概率加上一个服从多项式概率分布的值得到一

个邻近值，详见文献 [1]。

2.4)差分变异：

差分变异操作将一个可缩放且随机选择的向量差分量加到基向量中。下面的式子展

示了将三个不同且随机选择的向量结合以产生一个变异向量 vi,g：

vi,g = xr0,g + F · (xr1,g − xr2,g)

其中 F 是缩放因子，值取正实数，一般取 (0,1]之间的随机数，它可以控制种群的

进化率。

r0是基向量索引，它可以通过多种选择方式来确定 (详见前面的“选择”一节)。r0

一般是随机选取的且不同于目标向量索引 i的索引。差分向量的索引 r1 和 r2 也彼此互

不相同，并且它们也不同于基向量和目标向量的索引。下面是在一个 2维决策空间中构

造变异向量 vi,g 的示意图：

图 1 差分变异示意图

差分变异跟上面的变异算子有个很大的不同之处是它需要参照不止一个个体染色

体来进行变异。这跟重组是极为相似的，因此有些流派直接称差分变异为一种交叉算

子。本文档认为差分变异实质上是重组概率为 1的三父体重组算法，因为若加上差分变

异之后所需要进行的按概率和父代个体的交叉操作之后，整体上看就是一个完全意义

上的重组算子了。正因为单是就差分变异而言，它不需要重组概率，因此仍将其归类为

“变异”。

3)整数值突变：

对于元素为整数值的染色体的突变，一种普遍的做法是先按实数值进行突变，然后

四舍五入进行取整。另外一种方法是专门设计变异长度为整数且服从一定分布的整数

值变异算子。但后者通用性不强，而且往往需要跟实际问题结合起来专门设计相应的算

子，才有更好的表现。

4)互换突变 (Exchanged mutation)：

对于组合优化问题，染色体中每一位的值都是独一无二的，称为“排列编码”。这

意味着进行突变操作后依然要保持染色体的这个特征。互换突变算法在染色体上随机确

定两个基因片段并进行互换。这两个片段必须包含相同数量的基因。如图所示：

图 2 互换突变

除了这些经典突变方法外，另外在进化策略中，还有能够调整步长的突变方法，以

及一些自适应的变异算子，在这里就不展开介绍了。
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