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Abstract: Genetic drift in evolutionary computation, which results from the selection pressure, sampling error and 
recombination, drives the population to converge to a single individual uniformly, thus causing premature stagnation 
or losing alternative global or local optima. For multi-parent diagonal crossover and scanning crossover are 
generalizations of the various conventional crossover and recombination operators, genetic drift from which is 
analyzed theoretically in this paper. By analyzing the frequency of the dominant allele, it is strictly proved that 
multi-parent diagonal crossover and uniform scanning crossover do not cause a genetic drift, but multi-parent 
occurrence-based scanning crossover induces a strong genetic drift that augments with the increasing of the number 
of parents. The simulant genetic optimization shows that the genetic drift induced by multi-parent occurrence-based 
scanning crossover reduces both the population diversity and the convergence rate, thus deteriorating the 
performance of an evolutionary search. 
Key words: evolutionary algorithm; genetic drift; recombination 

摘  要: 进化计算中存在的遗传漂移现象导致种群均匀地收敛于单一个体,产生早熟收敛或丢失可选的全局

(或局部)最优解.遗传漂移起源于选择压、选择的采样误差和重组算子的作用.多父代重组算子是多种交叉和重

组算子的广义化.以多父代重组算子为对象,研究重组的遗传漂移现象.通过基因频率分析,严格地证明多父代对

角交叉和均匀扫描交叉不会引起遗传漂移,但基于基因出现频率的多父代扫描交叉导致遗传漂移,其程度随重

组规模的增加而加剧.应用基于基因出现频率的多父代扫描交叉的仿真遗传优化实验的数据表明,重组的遗传
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漂移不但导致种群多样度的急剧下降,而且降低了进化搜索的收敛速度,从而降低了进化搜索的性能. 
关键词: 进化算法;遗传漂移;重组 
中图法分类号: TP18   文献标识码: A 

有性繁殖是自然生物进化的普遍现象,模拟这一自然进化现象,进化算法使用重组算子组合不同父代个体

的遗传信息(基因)生成可能的优良个体.取决于目标问题的特性和候选解的表示方法,研究者们提出了大量的

重组算子,例如,一点交叉、两点或多点交叉、均匀交叉、离散重组、中间重组等.近年来,组合多个父代个体的

遗传信息已成为一种常用的重组技术. 
在重组算子的理论研究方面,Beyer[1]针对球函数分析了全局重组算子的收敛速度,章珂等人[2]针对二进制

编码的遗传算法分析了交叉位置的选取对搜索性能的影响,张文修等人[3]分析了遗传算法交叉算子的几何性

质.迄今为止,重组算子的作用机制和理论分析仍然是进化算法理论研究的最薄弱环节之一.遗传算法学派基于

模式定理和积木块假设[4]强调重组算子的优点,进化策略学派则基于遗传修复假设[5]应用重组算子. 
遗传漂移是指种群均匀地收敛于单一个体的趋势,其起因来自于选择压、采样误差和基因重组等因素的影

响.近年来,进化计算中存在的遗传漂移现象已受到研究者们[6~8]的关注.由于广义多父代重组算子是多种常用

交叉或重组算子的一般化,本文以此为研究对象,应用基因频率分析方法解析地分析不同重组算子的遗传漂移

现象,应用仿真优化验证重组的遗传漂移对进化搜索性能的影响,为重组算子的设计和应用提供理论和实验 
依据. 

1   广义多父代重组 

重组被广泛地应用于遗传算法和进化策略中,是重要的搜索算子.除了传统的一点交叉、多点交叉、均匀

交叉、离散重组、中间重组以外,近年来,多父代重组已成为一种常用的重组技术.由 Eiben[9]提出的多父代对角

交叉和扫描交叉是多父代重组技术的典型代表. 
对角交叉.将 r(重组规模)个父代个体中每一个个体以完全相同的方式分割成 r 个子段,沿对角线方向从各

个体中选取一个子段构造一个子代个体,r×r个子段总可以构造 r个子代个体,为方便起见,将这种交叉称为对称

对角交叉(symmetric diagonal crossover,简称 SDC).如果 r 个父代仅构造一个子代,则称其为非对称对角交叉

(asymmetric diagonal crossover,简称 ADC).显然,r=2 的 SDC 等价于标准的一点交叉,从某种意义上说,它也是 2
父代多点交叉的广义化. 

扫描交叉.设 x1,x2,…,xr表示父代个体,x 表示新生子代个体,个体的编码长度为 L(实数编码下表示目标变量

的维数),扫描交叉的算法可用下列伪代码描述: 
Algorithm SC 
{ initialize position markers as i1=i2=,…,=ir=1; 
 for i=1 to L 
 { choose j from 1,…, r; 
  let ith allele of x be the ijth allele of parent j; 
  update position markers; 

} 
} 
该算法仅定义了扫描交叉的一般框架,其实现取决于 j 的选择方法和位置标记的更新方法.最简单的实现

可以是 j 取区间[1,r]上的均匀随机整数,并令 ij=(i−1)j+1.扫描交叉不仅适用于二进制、整数和实数编码表示,也
适用于组合优化中的有序表示.例如,如果个体的表示是一个排列,可令 

}},...,{ ,)1(|min{ )1(1 ji
j

kjj xxxikki −∉−>= , 

这样,可确保子代个体的当前位基因取第 j 个父代个体的一位尚未在子代个体中出现的基因,从而保证子代个
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体的表示仍然是一个排列. 
采用不同方法确定当前位基因的值 ,可形成不同的扫描交叉算子 .基于基因出现频率的扫描交叉

(occurrence based scanning crossover,简称 OSC),将当前基因的值设置为父代个体相应基因座上出现频率最高

的基因值,当出现频率相同时,则随机地取任意父代个体的基因值.均匀扫描交叉(uniform scanning crossover,简
称 USC)随机地取任意父代个体的基因值,因此,r 个父代个体以相同的概率捐献基因.基于适应值的扫描交叉

(fitness based scanning crossover,简称 FSC)按与父代个体的适应值成比例的方法确定子代个体的基因值.可
见,r=2 的 USC 等价于遗传算法的均匀交叉算子;在实数编码情况下,r=µ(µ 表示种群规模)的 USC 等价于进化策

略的全局离散重组. 

2   基因频率分析 
重组的操作对象为基因.重组可能导致等位基因座(locus)上某基因值(allele)出现的频率增加或减少,也就

是说,重组可能引起基因的漂移.一旦某基因值从等位基因座上消失,只能依赖变异算子来恢复,因此,变异是基

因漂移的反作用力.虽然选择引起个体数量的变化,个体数量的变化也意味着基因频率的改变,但由选择引起的

遗传漂移已在文献[8]中有所分析.为简单起见,本文不考虑选择和变异算子的影响,应用基因频率分析方法研究

二进制编码下重组算子的遗传漂移现象.在进行重组算子的漂移分析之前,需要定义下列术语: 
多数基因(dominant allele):某基因座上出现频率最高的基因值,其出现频率记为 p,其他基因值则为少数基

因,其出现频率记为 q=1−p. 
遗传漂移(genetic drift):如果重组算子引起子代种群中某基因座上的多数基因频率增加,即 pt+1>pt,则称该

重组算子导致基因漂移或遗传漂移.这里,t 表示进化过程的代序列数. 
下面分 3 种情况分析广义多父代重组算子的漂移现象,并研究重组规模对漂移速度的影响. 

2.1   对称对角交叉 

SDC 虽然对随机选择的多个父代个体的基因段进行重组,但由于子代个体的数量与父代个体的数量完全

相同,重组后,每个父代个体的等位基因一定在某个子代的相同基因座上出现,因此,重组不改变任何等位基因

的频率,不会导致基因漂移. 

2.2   非对称对角交叉和均匀扫描交叉 

ADC 虽然重组多个父代个体的基因段创建一个子代个体,但由于父代个体的选取是随机事件,子代个体的

基因段到底取自哪一个父代也是随机事件,就子代个体的单个基因座而言,多数基因的出现频率完全等价于

USC 的情况,可以用相同的方法进行分析. 
定理 1. 在应用 ADC 或 USC 时,对任意基因座上的某个等位基因,t+1 时刻的基因频率 pt+1 等于该基因 t 时

刻的基因频率 pt,ADC 和 USC 不引起遗传漂移. 
证明:已知重组规模为 r,那么,基因座上某等位基因 t+1 时刻的基因频率 pt+1 为 
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其中, 表示 r 个父代个体中某基因座上出现 i 个该基因的组合数, 表示一个组合中出现 i 个该基因
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定理 1 得证. □ 
虽然 ADC 和 USC 均不导致遗传漂移,但这并不意味着它们是完全等价的重组算子,因为 ADC 重组父代个

体的基因块,似乎更符合模式定理和积木块假设.关于二者对遗传算法性能的影响,已超出本文的范围,有待进

一步研究. 

2.3   基于基因出现频率的扫描交叉 

在二进制编码下,多数基因的频率定义域为[0.5,1).定义域左边为闭区间的原因是考虑到种群规模为偶数

的情况,右边为开区间是考虑到当多数基因的频率为 1 时,漂移将停止.令 t 时刻某基因座上多数基因的频率为

pt=p∈[0.5,1),那么,t+1 时刻的多数基因频率 pt+1 可分为当 r 为奇、偶数两种情况来计算. 
考虑 r 为奇数的情况,为简便和直观起见,令 r=2m+1,此处,m≥1.那么, 
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上式中等号右边的求和符号表示 r 个父代个体中至少出现 m+1 个多数基因的累计概率.令 
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可得到下面的定理. 
定理 2. 当重组规模为奇数,即 r=2m+1 时,对一切 m≥1 和 p∈ [ ,都有 1) ， 5.0

  0),( ≥pm∆ . (6) 

当且仅当 p=0.5 时,∆(m,p)=0 才成立. 
证明:应用归纳法.当 m=1,p∈[0.5,1)时, 
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显然,当 p=0.5 时,∆(1,p)=0;当 p∉(0.5,1)时,∆(1,p)>0,式(6)成立. 
当 m>1 时,假设式(6)成立.当 r=2(m+1)+1 时,先从 2m+1 个基因中确定多数基因,然后再从另外两个基因中

确定多数基因.因此,从 2m+3 个基因中计算多数基因频率等于计算下列概率之和: 
(1) 2m+1 个基因中至少包含 m+2 个多数基因的概率; 
(2) 2m+1 个基因中仅包含 m+1 个多数基因,另外两个基因中至少包含 1 个多数基因的概率; 
(3) 2m+1 个基因中仅包含 m 个多数基因,另外两个基因均为多数基因的概率. 
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又因为 p∈[0.5,1),[p2+2p(1−p)+p(1−p)]≥[p2+2p(1−p)+(1−p)2]=[p+(1−p)]2=1,所以, 
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由归纳法,式(6)成立,定理 2 得证. □ 
当 r 为偶数时,令 r=2m,m≥1,考虑到 2m 个父代基因中两种基因出现次数可能相同的情况,式(4)和式(5)的定

义分别为 

 ∑
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定理 3. 当重组规模为偶数,即 r=2m 时,对一切 m≥1 和 p∈[0.5,1),都有 
  0),( ≥pm∆ . (11) 

当且仅当 m=1 或 p=0.5 时,∆(m,p)=0 才成立. 
证明:应用归纳法.当 m=1 时,∆(m,p)=p(1−p)+p2−p=0,式(11)成立. 
当 m=2 时, 
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显然,当 p=0.5 时,∆(2,p)=0;当 p∈(0.5,1)时,∆(2,p)>0,式(11)成立. 
当 m>2 时,假设式(11)成立.当 r=2(m+1)时,按照定理 2 的证明方法可得 

).,( )1()1(       

)]1()1(2[)1()1(       

)1( )]1(2[)1( )1()1(
2
1       

)1()1(
2
1),1(

111
2

2

2

2
2

2111
2

2

2

2
2

2
2

2111
2

2

2

2
2

111
)1(2

)1(2

1)1(

)1(2
)1(2

111
)1(2

pmpppCppC

ppppppppCppC

ppppCpppppCppCppC

pppCppCpm

mmm
m

m

mi

imii
m

mmm
m

m

mi

imii
m

mmm
m

mmm
m

m

mi

imii
m

mmm
m

m

mi

imii
m

mmm
m

∆

∆

=−−+−>

−−+−+−+−>

−−+−+−+−+−=

−−+−=+

−++

+=

−

−++

+=

−

−++

+=

−+++
+

+

++=

−+
+

+++
+

∑

∑

∑

∑

 

由归纳法,式(11)成立,定理 3 得证. □ 
综合定理 2 和定理 3 的内容,可得出下列推论: 
推论 1. 当重组规模为 2 时,OSC 不会引起遗传漂移. 
证明:由定理 3 的证明过程可知,当 m=1 时,∆(m,p)≡0.根据遗传漂移的定义,推论 1 成立.  □ 
推论 2. 当重组规模大于 2,且 p∈(0.5,1)时,OSC 导致遗传漂移. 
证明:因为当 p∈(0.5,1)时,对于一切 r≥3(m≥1)的奇数或 r≥4(m≥2)的偶数重组规模,都有 

tttt pppppm >⇒≥−⇒> ++ 11   0  0),(∆ , 

根据遗传漂移的定义,推论 2 成立. □ 
当 p=0.5 时,虽然从理论的角度讲,OSC 不改变基因频率,但由于实际的种群规模和重组规模都有限,随机采

样误差将会破坏 p=0.5 的平衡态,从而导致不确定的漂移方向. 
推论 3. 当 p∈(0.5,1)时,重组规模越大,遗传漂移速度就越快. 
证明:由定理 2 和定理 3 的证明过程可知,因为当 p∈(0.5,1)时,对于一切 r≥3(m≥1)的奇数或 r≥4(m≥2)的偶数,

都有 ),(),1( pmpm ∆∆ >+ 成立,根据 ),( pm∆ 的定义和物理意义,推论 3 成立.  □ 

当种群规模为 100,应用 OSC 时实测的多数基因频率动态曲线(运行 20 次的平均值)与按式(4)和式(9)计算

的曲线几乎完全吻合,验证了理论分析的正确性,限于篇幅,其具体数据和曲线图在此不再赘述. 

3   OSC 的应用效果 

上节的理论分析并未涉及重组的漂移现象对遗传算法性能的影响.本节通过仿真优化实例来说明 OSC 的
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遗传漂移对遗传算法性能的影响.选择下列典型人工函数作为测试平台: 
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f1 称为球模型,为单峰函数的典型代表.f2 称为广义 Griewangk 函数,其全局单峰结构受余弦函数的调制,具
有非线性不可分特点.f3称为 Fletcher-Power函数,aij,bij是区间[100,100]上的随机整数,其全局最小值随随机数 αj

的变化而变化,该函数模拟了工程上的回归问题,具有广泛的工程背景. 
对于上述测试函数,分别应用两点交叉和 OSC 的遗传算法进行优化.为了便于观察重组规模的取值对种群

多样度的影响,实验算法采用 η=1.05 的线性排序选择,以降低选择的遗传漂移.其他参数的设置为:种群规模

µ=100,目标变量的编码长度等于 10×维数,变异概率取编码长度的倒数,两点交叉的概率等于 1.种群多样度定 
义为 

1
1

−
−

=
µ
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其中,ni 表示个体 i 在种群中的样本数. 
对每个函数,每种算法各进行 10 次独立的优化,每次优化完成 100 000 次函数评估.10 次运行后总的最佳目

标函数值 fbest、平均最佳目标函数值 favg 和平均种群多样度 d 见表 1. 
Table 1  Performance comparison of two points crossover and OSC 

表 1  两点交叉和 OSC 的性能比较 
f1 f2 f3 Algorithm 

favg fbest d favg fbest d favg fbest d 
Two points crossover 51 9 1.00 1 1 1.00 4 191 863 1.00 

3 215 57 9 5 1.00 1.00 12 839 4 845 1.00 
5 1 969 1 154 54 26 0.60 0.50 63 748 12 356 0.61 Size of recombination
7 2 546 1 669 65 34 0.55 0.44 70 215 25 572 0.60 

表 1的数据表明,OSC遗传算法的优化效果明显地不如两点交叉的遗传算法.随着重组规模的增加,OSC引

起的基因漂移导致种群多样度下降.平均种群多样度变化的动态数据表明,对于重组规模大于 3 的 OSC,大约仅

需 1 代的时间,种群多样度即下降至表中数据所示的水平,但由于变异的作用,进一步下降的趋势将被抑制.另一

方面,由于OSC独立地重组各基因座上的等位基因,不能有效地利用优良积木块的构造作用,在一定程度上造成

了对优良积木块的破坏,因此,难以产生有效的搜索. 

4   结  语 

本文通过基因频率分析了广义多父代重组算子的遗传漂移现象,严格证明了 SDC,ADC,USC等算子不会导

致基因级的遗传漂移,但 OSC 引起强烈的遗传漂移,其程度随重组规模的增加而加剧.应用 OSC 的仿真优化实

验表明,不同于选择所导致的遗传漂移,OSC 的遗传漂移不能提高局部搜索速度,反而会产生降低种群多样度的

消极效果. 
虽然提高优良个体的选择概率有可能部分地抵消 OSC 所引起的基因漂移,但增加了选择自身的遗传漂移.

因为 OSC 对独立的基因座进行重组,不同基因座的多数基因频率相互独立,对每个基因座采用不同的变异概率

并自适应地调整变异概率可能是克服基因漂移的有效方法,但这种措施并不能减少 OSC 对优良积木块的破坏

性.因此,OSC 所引起的遗传漂移和破坏力对进化搜索的不利影响是难以克服的. 
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