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摘要:该方法根据组成个体各基因意义单元值出现的频率,计算基因意义单元的权值,并基于此得到个体的相似
度;根据个体与上代最优个体的相似度,选择需要由用户进行评价的个体;基于当代所有已评价个体的信息,估计未
评价个体的适应值.将所提方法应用于窗帘进化设计系统,并与已有典型方法比较. 结果表明,所提方法在减轻用
户疲劳和提高搜索性能等方面均具有优越性.
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Novel interactive genetic algorithm for
estimating individual fitness based on similarity

GONG Dun-wei, CHEN Jian†, SUN Xiao-yan
(School of Information and Electrical Engineering, China University of Mining & Technology, Xuzhou Jiangsu 221116, China)

Abstract: In this algorithm, the weight of each gene meaning unit is calculated based on the emergence frequency of
the corresponding allele. By comparing the weights, we determine the similarity of two individuals. Individuals in the
current generation are selected for evaluation by the user according to the similarities between them and the most preferred
one in the former generation. The fitness of unevaluated individuals is estimated based on the information of all evaluated
individuals in the current generation. The proposed algorithm is applied to a curtain evolutionary design system, and
compared with existing typical methods. The experimental results validate that the proposed algorithm has advantages in
reducing user’s fatigue and improving the efficiency in exploration.
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1 引引引言言言(Introduction)
遗传算法(genetic algorithms, GAs)是一种模拟自

然界生物进化和遗传变异机制的概率搜索方法, 由
于该方法不要求目标函数可微或连续, 因此, 自提
出以来, 已成功应用于很多复杂优化问题[1]. 但是,
对于性能指标无法明确表示的优化问题,如产品设
计、乐曲创作等,传统的遗传算法不再适用. 为解决
该问题, Dawkins将人的智能评价与传统遗传算法的
进化机制相结合,提出交互式遗传算法[2]. 不同于传
统的遗传算法中, 使用明确定义的函数评价进化个
体的优劣的策略,在交互式遗传算法中,通过将进化
个体呈现给用户, 由用户根据主观评价为进化个体
赋予适应值.目前,该方法已成功解决很多实际优化
问题[3–6].

在交互式遗传算法中, 个体适应值由用户赋予,
而频繁的人机交互将导致用户疲劳,从而降低个体
评价的准确性, 影响算法的性能.为此, 交互式遗传

算法通常采用小规模种群和少进化代数, 这将大大
限制算法的搜索性能.在不增加用户疲劳的前提下,
采用大规模种群进化, 是提高算法搜索性能的有效
策略,并成为近年来交互式遗传算法研究的热点之
一[7].

采用大规模种群进化,可能带来的问题是,每进
化一代,需要评价很多个体.但是,用户疲劳的限制,
使得其只能评价部分个体;而对其他个体,需要采用
一定的方法, 估计其适应值.此时, 选择用户评价的
个体,以及个体适应值估计方法,将影响大规模种群
个体评价的准确度,进而影响算法的搜索性能.

目前,选择用户评价的个体,以及估计用户未评
价个体的适应值, 主要采用K–均值聚类方法, 将每
代进化种群的个体划分为若干类, 由用户评价每类
的中心个体,并根据中心个体的适应值,以及某个体
与中心个体的距离,估计该个体的适应值[8–9]. 该方
法为大规模种群个体的评价提供了可行方案,但是,

收稿日期: 2012−11−12;收修改稿日期: 2013−01−23.
†通信作者. Email: chenjian121206@163.com.
基金项目: 国家自然科学基金资助项目(61105063);江苏省自然科学基金资助项目(BK2010186).



第 5期 巩敦卫等: 新的基于相似度估计个体适应值的交互式遗传算法 559

对用户评价个体的选择具有一定的随机性, 难以保
证这些个体具有均匀的分布,使得个体表现型之间
的差异减小, 用户比较不同个体的负担增大; 此外,
已有的个体适应值估计策略仅利用中心个体的信

息,难以保证估计结果的准确度.

针对上述不足, 本文研究采用大规模种群进化
时, 在减轻用户疲劳的前提下, 提高算法性能的问
题,并提出一种新的基于相似度估计个体适应值的
交互式遗传算法. 该方法从用户评价个体的分布性
以及用户未评价个体适应值估计的准确性两方面入

手:首先,根据组成个体各基因意义单元值出现的频
率[10], 计算基因意义单元的权值, 并基于此得到个
体的相似度;其次,根据个体与上代最优个体的相似
度,选择用户评价的个体;最后,基于当代种群所有
已评价个体的信息,估计未评价个体的适应值.

该方法的优点在于,个体的相似度计算融合了用
户的偏好信息,使得计算结果更加客观;选择用户评
价的个体,在当代种群具有均匀的分布,使得用户评
价负担进一步降低;估计用户未评价个体的适应值,
利用了用户评价的所有个体的信息,使得估计结果
更加准确.

本文的贡献主要体现在如下3个方面: 1)提出基
于基因意义单元值出现的频率,计算基因意义单元
权值的方法; 2)提出基于个体与上代最优个体的相
似度,选择用户评价个体的方法; 3)提出基于当代种
群所有已评价个体的信息,估计未评价个体适应值
的方法.

本文剩余部分安排如下: 第2节综述相关工作,
包括: 已有的个体适应值赋值、个体相似度计算,以
及进化信息的利用方法等;第3节详细阐述提出的方
法,包括: 基因意义单元的权值的计算、由用户评价
的个体的选择、剩余个体的适应值的估计, 以及算
法步骤等; 所提方法在窗帘进化设计系统的应用与
对比实验在第4节给出;最后, 第5节总结全文, 并指
出需要进一步研究的问题.

2 相相相关关关工工工作作作(Related work)
2.1 个个个体体体适适适应应应值值值赋赋赋值值值(Assignment of individuals’

fitness)
采用大规模种群进化时,每代种群包含的个体数

量大幅度增加,使得算法的搜索性能进一步提高,在
较少的进化代内搜索到用户满意解的概率增大.如
果采用传统的方法,由用户评价每一个体的性能,那
么势必增加用户评价的负担. 因此,必须研究新的个
体适应值赋值方法,在不增加用户疲劳的前提下,评
价个体的性能.

Lee等提出的个体适应值估计方法中,采用K–均
值聚类, 把每代进化种群分成若干类, 用户仅评价

每类的中心个体,基于中心个体的适应值及某个体
与中心个体的距离, 估计该个体的适应值[8]. Kim
等也采用K–均值聚类, 划分每代进化种群的个体,
但是,估计的进化个体适应值基于标准测试函数,主
要验证大规模种群进化对算法搜索性能的影响[9].
Suga等提出的大规模种群交互式遗传算法中, 采用
自组织映射网络,将每代进化种群划分为若干类,也
是通过评价每类的中心个体,估计其他个体的适应
值[11]. 巩敦卫等在大规模种群混合性能指标进化优
化方法中,采用K–均值聚类方法和基于相似度的估
计策略, 以减轻用户疲劳[12], 并进一步设计了大规
模种群交互式遗传算法,并用于服装进化设计问题,
但采用的聚类策略,使得每代进化种群划分的类个
数不断变化[7].

已有个体适应值赋值方法, 为大规模种群的进
化提供了导向,但是尚存在如下问题:首先,通过K–

均值聚类划分每代种群, 选择的类中心个体具有随
机性, 如果用户评价这些类中心个体,那么, 用户宝
贵的精力将消耗在这些具有较大随机性的个体的评

价方面; 其次,仅根据某类中心个体提供的信息,估
计该类中其他个体的适应值,往往使得多个不同个
体拥有相同的适应值,从而不利于不同个体的比较,
以及种群的后续进化. 这说明,研究新的个体适应值
赋值方法以提高种群的进化效率是非常必要的.

2.2 个个个体体体相相相似似似度度度计计计算算算(Calculation of individuals’
similarity)
采用大规模种群进化时选择用户评价个体以及

估计个体适应值, 往往利用个体相似度的信息, 因
此,个体相似度计算的准确性,将在一定程度上影响
个体评价的结果.

在范波等提出的基于用户相似度的协同过滤推

荐方法中, 考虑用户对不同项目类型具有不同的偏
好, 采用相关相似性和余弦相似性, 计算用户相似
度[13]. 卫俊霞等利用K–均值聚类和夹角余弦法解
决多光谱分类问题时, 通过光谱之间的欧氏距离反
映光谱相似度[14]. 徐风苓等将用户上下文信息引入
协同过滤推荐过程, 在预测移动网络服务环境下用
户的偏好时, 采用余弦相似度计算不同上下文实例
的特征相似度[15]. 笔者曾利用大规模种群交互式遗
传算法解决服装设计问题,通过统计服装个体编码
中相同的基因意义单元值,计算个体的相似度[7].

但是,现有的个体相似度计算方法,没有考虑组
成个体的不同基因意义单元的差异. 事实上, 用户
对组成个体的不同基因意义单元往往具有不同的偏

好,而融入用户偏好的相似度计算将更有利于用户
从众多个体中搜索到满意解. 因此,目前针对个体相
似度计算的研究较少. 这说明,为了提高算法的搜索
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性能,有必要研究融入用户偏好的相似度计算方法.

2.3 已已已有有有进进进化化化信信信息息息的的的利利利用用用(Utilization of the exist-
ing evolutionary information)
种群进化过程中保存的个体以及用户对个体的

评价等信息能够在一定程度上反映用户的偏好及其

变化过程. 如果基于这些信息进一步挖掘有价值的
知识,并用于指导后续的种群进化,将能大幅度提高
算法的性能.目前,这方面的研究已经取得丰硕的成
果.

Guo等设计的交互式遗传算法基于个体基因型
提取用户偏好,并用于设计新的遗传操作以加快种
群收敛的速度[16]. Tian等在语境信息检索中, 将用
户认知作为理解用户需求的重要语境因素,以提高
检索效率和用户对结果的满意度[17]. Palle等提出临
时存储的概念, 通过二维空间储存优势个体, 并在
适当的时候将这些个体加入到进化种群中, 提高种
群的多样性[18]. Sun等通过网格存储进化信息,并基
于这些信息挖掘有价值的知识, 用于设计新的进化
操作[19]. 洪榛等在利用差分进化算法求解多模优化
问题时,通过分析群体个体间的N阶最近邻,计算种
群的全局分布, 通过获取更多的全局最优解, 提高
算法的可靠性[20]. 此外, Gong等曾基于保存的种群
进化信息,不断减小无效的搜索空间,以加速进化种
群的收敛[21]. 进一步, Gong等又利用其他进化种群
的信息,指导当前种群的进化,以减少种群进化的代
数[22].

可以看出,提取并利用种群进化信息的根本目的
是提高算法的搜索性能.但是,目前对种群进化信息
的利用, 仅限于改进遗传操作或缩减搜索范围等方
面. 如果利用种群进化信息计算个体相似度,并基于
该相似度估计个体适应值,将会提高个体适应值估
计的准确度,从而提高算法的性能.但是, 目前相关
的研究成果却非常少. 鉴于此,研究新的个体利用方
法对提高算法的性能是非常有帮助的.

3 提提提出出出的的的方方方法法法(Proposed method)
不失一般性,考虑如下最大化问题:{

max f(x),
s.t. x ∈ S ⊆ Rn,

(1)

式中: f(x)是被优化的性能指标,但是,无法用明确
的函数表示; x是N维决策向量; S为x所在的空间.
在不引起混淆的情况下,仍记决策向量x的编码及其

搜索空间分别为x和S. 本文采用大规模种群交互式
遗传算法求解该问题,根据组成个体的各基因意义
单元值出现的频率,计算基因意义单元的权值,并基
于该权值得到个体的相似度;计算个体与上代最优
个体的相似度,依据相似度的数值大小,以固定的间
隔均匀选出部分个体交由用户进行评价; 利用用户

评价的当代所有个体的信息,估计未评价个体的适
应值.

3.1 基基基因因因意意意义义义单单单元元元权权权值值值的的的计计计算算算(Calculation of
weights of gene meaning units)
在交互式遗传算法中,用户评价某一个体时,通

常对组成该个体的不同基因意义单元具有不同的偏

好.计算个体的相似度时,如果用户对偏好的单元赋
予较大的权值,得到的个体相似度将更客观地反映
个体之间的相似关系.由于选择用户评价个体和估
计个体适应值均需要用到个体的相似度,因此,提高
个体相似度计算的准确性, 将有利于选择用户评价
个体和估计个体适应值.本节考虑通过组成个体的
基因意义单元的权值,改进个体相似度的计算方法.

由于基因意义单元反映个体表现型某属性的编

码片段,因此,某基因意义单元对应表现型的多样性
越好,该基因意义单元收敛的速度越慢,说明用户投
入了越少的精力用于评价该表现型,因此,用户对该
基因意义单元偏好程度越低, 从而该基因意义单元
的权值越小,反之亦然. 基于此,本小节通过计算同
代各基因意义单元的熵以及不同代熵的均值,得到
基因意义单元的权值.

本小节采用基因意义单元的熵[23], 刻画种群的
多样性. 记第t代进化种群为Pop(t),其规模为N ,个
体包含的基因意义单元数为nU , 第i个基因意义单

元为Ui,第j个个体的第i个基因意义单元值为U j
i (t),

与U j
i (t)相同的个体数为αj

i (t), 则Ui在第t代进化种

群的熵记为HUi
(t),可以表示为

HUi
(t) = − 1

N

N∑
j=1

log2

αj
i (t)
N

, (2)

式中:

αj
i (t) =

N∑
q=1

n(U j
i (t), U q

i (t)),

n(U j
i (t), U q

i (t)) =

{
1, U j

i (t) = U q
i (t),

0, U j
i (t) 6= U q

i (t).

由式(2)可知, 某代进化种群具有U j
i (t)的个体越

少, HUi
(t)越大,说明用户对该基因意义单元的偏好

越不明确. 用户对某基因意义单元的偏好不明确存
在很多原因,比如,在种群进化初期,用户对个体认
知不完全; 用户对该基因意义单元反映的表现型重
视程度不够等. 这使得难以通过某一代的HUi

(t)确
定用户对Ui的偏好.鉴于此,本小节首先对HUi

(t)归
一化处理, 对基于不同进化代得到的熵值赋予不同
的权值, 并将第1到第t代熵值的加权平均值作为用

户在第t代对Ui的偏好,记为θi(t),则

θi(t) =
1
t

t∑
m=1

Hmax −HUi
(m)

Hmax

R(m), (3)

式中:
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R(m) =

{
1 + e−Ts − e−m, m < Ts,

1, m > Ts,
(4)

Hmax为基因意义单元熵的最大值.在种群进化初期,
用户对个体的认知不明确,此时,各基因意义单元熵
值的参考价值较小,应赋予较小的权值;种群进化一
定代数后, 用户的认知逐渐清晰,此时, 得到的各基
因意义单元熵值具有较大的参考价值,应赋予较大
的权值,这可以通过式(4)反映.此外,当用户对优化
对象认知缓慢时, Ts取较大的值;反之,取较小的值.
将θi(t)归一化后的值,作为Ui的权值,记为θ′i(t),则

θ′i(t) =
θi(t)

nU∑
i=1

θi(t)
. (5)

由式(5)可知, θ′i(t)越大,该基因意义单元的熵值
越小, 因此, 对应表现型的差异越小, 说明用户投入
精力用于该基因意义单元的评价越多, 从而用户越
偏好该基因意义单元. 基于式(5), 能够得到组成个
体的所有基因意义单元在第t代的权向量,记为 ~Θ(t),
则

~Θ(t) = (θ′1(t), θ
′
2(t), · · · , θ′nU

(t)). (6)

3.2 由由由用用用户户户评评评价价价的的的个个个体体体的的的选选选择择择(Selection of indi-
viduals evaluated by user)
为使得用户评价的个体在当代种群具有均匀的

分布,以方便用户进行评价个体比较,进一步降低评
价负担, 本小节提出基于个体相似度的用户评价个
体选择方法. 该方法首先计算当代进化种群的个体
与上代最优个体的加权距离, 进而得到它们的相似
度;然后,依据相似度的数值大小,以固定的间隔均
匀选出若干个体交由用户进行评价. 该方法只计算
同上代最优个体的加权距离,可尽量减小计算量. 由
于该步骤仅用于选择由用户评价的个体,后续选择
个体进行遗传操作时,仍由用户的评价结果决定,因
此该方式不会造成进化方向被错误的引导.

记第t代的最优个体为xB(t),那么xB(t − 1)即为
第t−1代的最优个体.对于Pop(t)的个体xj(t),首先,
计算向量~r(xj(t), xB(t− 1))以反映xj(t)与xB(t− 1)
的基因意义单元的差异,即

~r(xj(t), xB(t− 1)) =

(n(U j
1 (t), UB

1 (t− 1)), n(U j
2 (t), UB

2 (t− 1)), · · · ,

n(U j
nU

(t), UB
nU

(t− 1)))T, (7)

式中:

n(U j
i (t), UB

i (t− 1)) =

{
0, U j

i (t) = UB
i (t− 1),

1, U j
i (t) 6= UB

i (t− 1).

然后,考虑由式(6)得到的各基因意义单元权值,可得
xj(t)与xB(t − 1)的加权距离, 记为D(xj(t), xB(t −
1)),则

D(xj(t), xB(t− 1)) =
~Θ(t) · ~r(xj(t), xB(t− 1)). (8)

由式(8)可知, xj(t)与xB(t−1)不同的基因意义单
元越多,且这些单元的权值越大, D(xj(t), xB(t−1))
越大,此时, xj(t)与xB(t − 1)的相似度应该越小,反
之亦然. 鉴于此, xj(t)与xB(t − 1)的相似度, 记为
Sim(xj(t), xB(t− 1)),可以表示为

Sim(xj(t), xB(t−1))=1−D(xj(t), xB(t− 1))
nU∑
i=1

θ′i(t)
.

(9)

为了降低用户评价负担, 选择用户评价的个体
时,考虑这些个体在种群的分布,依据当代个体同上
代最优个体的相似度的数值大小, 以固定的间隔均
匀选出个体.记每代进化种群中,用户评价的个体数
为l, 依式(10)计算一系列参考相似度, 记为Sim′

k(t)
(k = 1, 2, · · · , l):

Sim′
k(t) = Simmin(xj(t), xB(t− 1)) +

k − 1
l − 1

(Simmax(xj(t), xB(t− 1))−
Simmin(xj(t), xB(t− 1))), (10)

式中:
Simmin(xj(t), xB(t− 1)) =

min
j=1,2,··· ,N

Sim(xj(t), xB(t− 1)),

Simmax(xj(t), xB(t− 1)) =
max

j=1,2,··· ,N
Sim(xj(t), xB(t− 1)).

对于进化种群Pop(t), 选择与xB(t − 1)的相似度最
接近Sim′

k(t)(k = 1, 2, · · · , l)的l个个体, 提交用户
评价.

3.3 剩剩剩余余余个个个体体体的的的适适适应应应值值值的的的估估估计计计(Estimation of
other individuals’ fitness)
对于用户未评价的个体,需要采用合适的方法估

计它们的适应值,从而为后续的遗传操作提供依据.
为此,本小节基于用户评价的所有个体的信息,估计
某个体的适应值:首先,根据用户评价的某个体的适
应值和与该个体的相似度,估计某未评价个体的适
应值;然后,对于用户评价的所有l个个体,通过求取
上述估计值的加权平均值,作为该个体适应值的估
计.在计算加权平均值时,权值即为该个体与用户评
价个体的相似度.

记根据用户评价的个体xj(t)的适应值Fj(t)和与
xj(t)的相似度估计的未评价个体xi(t)的适应值为
F̂ j

i (t), Fmax与Fmin分别为个体适应值的上下限. 当
Sim(xi(t), xB(t − 1))大于Sim(xj(t), xB(t − 1))时,
F̂ j

i (t)应比Fj(t)更接近Fmax, 也即F̂ j
i (t)应位于区间

[Fj(t), Fmax]内;反之, F̂ j
i (t)应位于区间[Fmin, Fj(t)]
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内.基于此, F̂ j
i (t)可以表示为:

当Fj(t) >
Fmax + Fmin

2
时,

F̂ j
i (t)= Fj(t)+ (Sim(xi(t), xB(t−1))−

Sim(xj(t), xB(t−1)))(Fmax−Fj(t)). (11)

当Fj(t) 6 Fmax + Fmin

2
时,

F̂ j
i (t)= Fj(t) + (Sim(xi(t), xB(t− 1))−

Sim(xj(t), xB(t−1)))(Fj(t)−Fmin), (12)

式中: i = 1, 2, · · · , N − l, j = 1, 2, · · · , l. 基于用
户评价的所有l个个体,可以得到xi(t)适应值的估计
值,记为F̂i(t):

F̂i(t) =

l∑
j=1

F̂ j
i (t) · Sim(xj(t), xi(t))

l∑
j=1

Sim(xj(t), xi(t))
. (13)

由式(13)可知, xj(t)与xi(t)的相似度Sim(xj(t),
xi(t))越大, F̂ j

i (t)对F̂i(t)的影响越明显.

3.4 算算算法法法步步步骤骤骤(Steps of proposed algorithm)
将本文所提方法融入到传统的交互式遗传算法

中, 能够得到新的基于相似度估计个体适应值的交
互式遗传算法,该算法的步骤如下:
步步步骤骤骤 1 设置算法所用参数的值,包括: 交叉和

变异概率、最大进化代数等,令进化代数t = 0,初始
化种群;
步步步骤骤骤 2 根据第3.1节的方法,计算组成个体各基

因意义单元的权值;
步步步骤骤骤 3 根据第3.2节的方法, 选择用户评价的l

个个体,并提交用户评价;
步步步骤骤骤 4 根据第3.3节的方法,估计当代进化种群

用户未评价个体的适应值;
步步步骤骤骤 5 判断算法是否满足终止条件, 若是, 转

步骤7;
步步步骤骤骤 6 实施选择、交叉和变异等遗传操作,生

成下一代种群,令t = t + 1,转步骤2;
步步步骤骤骤 7 输出最优个体,算法结束.

4 在在在窗窗窗帘帘帘进进进化化化设设设计计计系系系统统统的的的应应应用用用(Application
in curtain evolutionary design system)

4.1 问问问题题题背背背景景景(Backgrounds)
窗帘作为日常生活的必需品,需要满足美观、实

用的要求. 传统的窗帘设计过程非常复杂,需要同时
考虑使用场合、图案以及颜色搭配等诸多因素, 因
此, 即使经过系统培训的设计师也很难设计出一款
优秀的作品.
事实上,人对窗帘的评价主要依据其外观,即图

案和配色,因此,可将窗帘设计问题转化为一个组合

优化问题,由设计者从不同的图案和配色中,选出最
满意的方案.由于人的偏好模糊多变,且不同人的偏
好存在较大差异,因此,很难找到一个统一且精确的
目标函数对设计方案进行评价. 这说明,采用传统的
遗传算法无法求解该问题,但却可利用交互式遗传
算法解决.
本文的窗帘进化设计系统基于Visual C++ 6.0开

发,利用3ds Max 2009构建窗帘部件的3D模型,包括:
帘头、侧帘以及窗纱等3部分,分别记为基因意义单
元1, 2, 3. 系统为每一部分建立独立的素材库,以图
片形式存储具有不同图案和配色的布料素材, 通过
OpenGL技术对每一部分做贴图处理,从而将其拼接
成完整的窗帘, 呈现给用户. 该系统通过交互式遗
传算法驱动进化进程, 设计者需要根据3部分的图
案、颜色以及搭配效果等,对方案做出合理评价,进
化数据以Excel表的形式记录. 由于目前还没有将交
互式遗传算法应用到窗帘设计的先例,因此,该系统
在验证本文方法性能的同时, 也为窗帘设计提供了
一种新颖的途径.

4.2 实实实验验验设设设计计计(Experiment design)
在第3.1节计算基因意义单元的权值时, 设置了

参数Ts, 因此, 需要给出Ts的合理取值. 为此, 第1组
实验记录不同Ts取值的情况下, 用户对不同基因
意义单元的权值, 并根据实验结果, 设定Ts的值. 为
了验证所提方法能够合理确定用户对不同基因意

义单元的偏好, 第2组实验记录不同用户评价个体
过程中历代的权向量 ~Θ(t). 此外, 第 3组实验将基
于本文方法得到的交互式遗传算法, 简称为本文
方法, 与小规模种群交互式遗传算法(traditional in-
teractive genetic algorithm, TIGA)以及基于聚类估计
个体适应值的大规模种群交互式遗传算法(large
population interactive genetic algorithm with clustering
strategy, LIGA–CS)对比, 验证所提方法在提高搜索
效率和减轻用户疲劳方面的有效性.

4.3 遗遗遗传传传操操操作作作及及及参参参数数数设设设置置置(Genetic operations and
parameter settings)
分别基于TIGA、LIGA–CS以及本文方法, 开发

相应的系统. 在TIGA中, 用户对进化种群的个体赋
予0到100之间的精确数,作为其适应值;在LIGA–CS
中, 用户对进化种群划分后的每类中心个体赋予精
确适应值,其他个体的适应值根据所属类的中心个
体的适应值估计.具体而言,依据式(10)选出用户评
价个体,作为每类的中心个体,其他个体按最近邻法
完成聚类. 用户对中心个体评价后,依据式(11)或式
(12)估计其他个体的适应值.此外, LIGA–CS中各基

因意义单元的权值均为
1
3

.

对于采用大规模种群进化的交互式遗传算法,种
群规模N = 100. 为了不增加评价负担,用户每代评
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价的个体数为8,其他个体的适应值由系统根据相应
的策略估计.对于采用小规模种群进化的交互式遗
传算法,种群规模等于用户每代评价的个体数,即N

= 8. 所有方法均采用相同的遗传策略和控制参数,
包括: 规模为2的联赛选择、单点交叉以及单点变异,
且交叉和变异概率分别为0.6和0.05, 最大进化代数
Tmax = 20. 进化终止条件为种群进化到最大代数.
此外, 如果某代进化种群中有75%以上完全相同的
个体,或用户已经找到满意解, 那么, 手动终止种群
进化.

4.4 交交交互互互界界界面面面(Interactive interface)
系统的人机交互界面如图1所示. 该界面的主体

为8个具有3D效果的窗帘, 用户可以任意角度旋转
窗帘,进行全方位观察. 系统的所有操作均集成在菜
单栏中,包括:“效果”、“进化”以及“实验记录”
等. 通过“效果”菜单, 用户能够改变颜色和场景.
系统支持对背景色、环境光色、镜反射色以及漫反

射色等的自定义设置,还支持反混淆、光照、阴影以
及旋转等场景模式. 与种群进化相关的操作均集成
到“进化”菜单中. 通过“实验记录”菜单, 用户能
够设置实验结果的保存路径及文件名.

图 1 人机交互界面
Fig. 1 Human-computer interface

图2为系统的进化操作界面,用户能够在参数设
置部分设置交叉和变异概率,以及最大进化代数. 个
体评价部分供用户对窗帘个体评价. 此外,系统还提
供计时功能,以记录用户的评价时间.

图 2 进化操作界面
Fig. 2 Interface of evolutionary operations

4.5 实实实验验验结结结果果果与与与分分分析析析(Experimented results and
analysis)
首先, 通过实验获取最优的Ts值.由于不同的Ts

值直接影响θi(t)的大小, 因此, 针对每一Ts取值, 分
别独立进行5次实验,记录每次实验每代进化种群所
有θi(t)的值, 并求取5次实验相同代θi(t)的平均值.
由于本文的实例仅有3个基因意义单元,用户可在较
少进化代内熟悉个体,因此,仅讨论Ts = 2, 3, 4, 5等
4种情况. 不同的实验种群进化结束需要的代数不
同,且在后续进化中θi(t)的变化较小, 因此, 只取前
8代的数据进行分析. 实验结果如图3(a)–3(d)所示,
其中: 横坐标表示进化代,纵坐标表示用户对不同基
因意义单元的偏好.

(a) Ts = 2

(b) Ts = 3

(c) Ts = 4

(d) Ts = 5

图 3 Ts取值对用户对基因意义单元偏好的影响

Fig. 3 Influence of different Ts on user’s preferences over

gene meaning units
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由图3可知:
1) 对于所有Ts取值, θi(t)的变化规律均相同.任

何一个基因意义单元, 在种群进化初期, 用户对该
基因意义单元的偏好均较小;随着种群的不断进化,
偏好值逐渐增大, 并在某一进化代后趋于稳定. 这
由θi(t)从(0.035, 0.042, 0.03)(Ts = 2), (0.022, 0.036,
0.03)(Ts = 3), (0.024, 0.035, 0.031) (Ts = 4), 以及
(0.028, 0.034, 0.032)(Ts = 5)分别增加到(0.052,
0.073, 0.046)(Ts = 2), (0.036, 0.061, 0.052)(Ts = 3),
(0.036, 0.069, 0.052)(Ts = 4), 以及(0.05, 0.06, 0.049)
(Ts = 5)明显看出.这是因为,在种群进化初期,个体
表现型差异较大,因此, HUi

(t)较大,且R(t)较小,使
得由式(3)得到的θi(t)均较小;随着种群的不断进化,
用户偏好逐渐明确, 个体表现型差异不断缩小, 因
此, HUi

(t)不断减小, 同时R(t)增大, 导致θi(t)逐渐
增大.上述θi(t)的变化完全符合用户的认知规律.

2) Ts的取值越小, θi(t)趋于稳定的速度越快. 当
Ts = 2时, 从第3代开始, θi(t)即趋于稳定; 当Ts = 3
时,从第4代开始, θi(t)趋于稳定;当Ts = 4时,从第4
代开始, θi(t)也趋于稳定;当Ts = 5时,从第5代开始,
θi(t)才趋于稳定. 为了更快的获取稳定的θi(t)值,本
文在后续实验中,设定Ts = 2.
其次,验证所提方法能够合理确定用户对不同基

因意义单元的偏好.由于本文采用归一化后的偏好
作为基因意义单元的权值,因此, 4个用户独立进行5
次实验,记录每次实验每代进化种群所有θ′i(t)的值,
并求取它们的平均值.由于不同实验种群进化结束
时的代数不同, 因此, 仅取前10代的数据进行分析.
实验结果如图4(a)–4(d)所示,其中: 横坐标表示进化
代,纵坐标表示基因意义单元的权值,即θ′i(t)的值.

(a) 用户1

(b) 用户2

(c) 用户3

(d) 用户4

图 4 不同用户实验得到的基因意义单元权值

Fig. 4 Gene meaning units’ weights for different users

由图4可知:
1) 对于任一用户,在初始若干进化代内,各基因

意义单元的权值会有一定的波动,之后趋于稳定. 例
如,用户1, 2和3在前3代的权值均波动明显,而用户4
直到第5代,各基因意义单元的权值才趋于稳定. 这
是由于, 用户的偏好通过反复的人机交互来逐渐引
导种群进化的,只有不断修正以前的权值,才能客观
反映用户的偏好,这符合用户的认知规律.

2) 不同用户实验, 同一基因意义单元的权值有
明显差异. 例如, 用户1和2实验时, 单元1, 即帘头部
分的权值明显小于侧帘及窗纱部分. 可能的原因是,
在窗帘实际效果图中, 帘头部分的面积所占比例较
小, 对整体效果的影响也较小. 而用户3和4实验时,
窗纱部分的权值最小. 这是由于,窗纱部分经常被帘
头和侧帘遮挡,降低了用户对该部分的重视程度.

上述实验结果与分析表明,所提方法能够合理确
定用户对不同基因意义单元的偏好,从而得到准确
的基因意义单元权值.

为了比较不同方法的性能,独立运行本文和对比
方法各10次, 记录种群进化需要的代数、用户评价
耗时、搜索效率(通过搜索到的互异个体数与总的个
体数的比值反映), 以及种群进化结束时, 用户是否
成功找到满意解等, 实验结果如图5和表1所示. 鉴
于实验数据不服从正态分布,因此,本文采用Mann-
Whitney U方法, 进行非参数检验, 以说明不同方法
关于某些性能指标差异的显著性. 取显著性水平为
0.05,得到的渐进显著性水平如表2所列.
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图 5 不同方法的箱型图

Fig. 5 Box-plots of different algorithms

表 1 不同时间内找到满意解的比例/%
Table 1 Rates of satisfactory solutions in

different time intervals

12 min 14 min 16 min

本文方法/% 50 90 100
LIGA–CS/% 30 70 100

TIGA/% 10 40 70

表 2 对比方法的渐进显著性水平
Table 2 The asymptomatic significance of

comparative algorithms

进化代数 评价耗时/s 搜索效率

本文方法VS. LIGA–CS 0.043 0.041 0.023
本文方法VS. TIGA 0.002 0.005 0.001

由图5及表1和2可知:
1) 在进化代数方面, 本文方法与两种对比方法

的渐进显著性水平均小于0.05, 说明本文方法与对
比方法存在显著差异;再结合图5(a)实验数据的分布
可知,本文方法在该性能指标上优于其他两种方法.
原因在于,与LIGA–CS相比,本文基于相似度和用户
评价的全部个体,估计的未评价个体适应值更加准
确, 正确引导了种群朝着用户偏好的方向进化; 与
TIGA相比, 本文方法每代搜索到的个体更多, 增大
了用户找到满意解的概率.因此,本文方法需要的进
化代数较少.

2) 关于用户评价耗时,与LIGA–CS和TIGA相比,
本文方法需要的评价时间更短, 且本文方法与对比
方法的差异显著, 这有利于减轻用户疲劳. 原因在
于,本文提出的用户评价个体选择策略,保证了所选
个体表现型的差异性, 便于用户比较不同个体的优
劣,从而能够更快的评价个体.

3) 对于搜索效率,本文方法显著高于LIGA–CS
和TIGA,这说明,在种群进化过程中,本文方法搜索
到的互异个体占的比例高. 原因在于, 在LIGA–CS
中,个体适应值估计不够准确,使得部分个体的适应
值偏大,从而降低了后代种群的多样性. 对于TIGA,
由于种群规模小、种群多样性差, 使得种群进化陷
入了局部收敛, 从而造成搜索到的互异个体比例最
低.

4) 采用大规模种群进化, 用户能在算法结束时
找到满意个体;而当采用小规模种群进化时,算法会
因进化种群个体的相似度过高而提前结束, 造成用
户无法搜索到满意个体.此外, 与LIGA–CS相比,本
文方法找到满意解的速度更快, 这从需要的进化代
数和用户评价耗时等指标上也能够看出.
上述实验结果与分析表明,本文方法能够以最少

的进化代数和用户评价耗时,找到最多的互异个体.
这表明, 本文方法能够在减轻用户疲劳的前提下提
高搜索效率.

5 结结结论论论(Conclusions)
采用大规模种群进化从而在每代搜索到更多的

个体,成为提高交互式遗传算法性能的重要途径之
一.本文研究采用大规模种群进化时,在减轻用户疲
劳的前提下,提高算法性能的问题,并提出一种新的
基于相似度估计个体适应值的交互式遗传算法. 该
方法根据组成个体各基因意义单元值出现的频率,
计算基因意义单元的权值,并基于此得到个体的相
似度,使得个体相似度的计算结果更加客观;计算当
前代个体与上代最优个体的相似度,按相似度的大
小均匀选出部分个体供用户评价, 使得用户评价负
担进一步降低; 基于当代种群用户评价的所有个体
的信息估计未评价个体的适应值,使得估计结果更
加准确.
将所提方法应用到窗帘进化设计系统中,并与已

有的典型方法比较. 实验结果表明,所提方法能够在
减轻用户疲劳的前提下提高搜索效率.
需要指出的是,本文提出的用户评价个体选择方

法不能够保证性能优秀的个体由用户评价,或者说,
这些个体的适应值往往通过本文的方法估计得到.
但是,这些个体往往反映了种群进化的方向,适应值
估计的不准确将会影响种群的进化进程. 这说明,选
择用户评价个体时, 同时考虑个体性能和分布性对
于进一步提高算法性能是十分有帮助的;此外,采用
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合适的方法进一步提高个体适应值估计的准确性也

有利于进一步提高算法的性能.这些都是今后需要
进一步研究的问题.
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