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基于DNA 编码的人工免疫模型在土壤质量评价中的应用

杨海东1, 胡月明2※, 邓飞其1

(1. 华南理工大学自动化科学与工程学院,广州 510640;　2. 华南农业大学地理信息工程研究所,广州 510642)

摘　要: 针对目前土壤质量评价方法中存在的不足之处,该文通过分析人工免疫模型中二进制编码所存在的问题,提出采用

DNA 编码对其进行改进,构造一种基于DNA 编码的人工免疫模型进行土壤质量评价。利用该模型对东莞赤红壤现代农业
试验区进行土壤质量评价,将试验区土壤质量分为 4等,根据实地抽样对照评价的结果,结果表明采用基于DNA 编码的人
工免疫模型进行土壤质量评价时与实际相符,并具有稳定、结果可靠等特点,能较好地解决在进行土壤质量评价时,对于具有
空间特性、模糊性、不确定性以及多指标的对象难以评价等问题。
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0　引　言

目前,土壤质量评价方法处于起步阶段,而土地评
价方法则比较丰富和系统,主要包括参数法、模型法、景
观生态法、土地系统分析法和地理信息系统法,其中很
多评价方法和原理可以借鉴到土壤质量的评价之
中[ 1, 2 ] ,例如主成分分析、逐步回归分析、层次分析法、多
元回归分析、相关系数检验、灰色关联度分析、模糊综合
判别等都是在土壤质量评价过程中可利用的一些经验
模型。
但将这些模型和方法应用于土壤质量评价时表现
出一定的局限性。土壤质量评价所需的数据中包含大量
的拓扑和ö或距离信息,通常按复杂的、多维的空间索引
结构组织数据,其访问是通过空间数据的访问方法,经
常需要空间推理、地理计算和空间知识表示技术。而这
些模型和方法在空间推理、地理计算和空间知识表示技
术等方面存在一定的缺陷, 并且缺乏知识自学习的能
力。利用人工免疫模型的知识表达、逻辑推理、多样性、
自学习和自适应能力以及地理信息系统 (G IS)强大的
空间数据管理、表示和地理计算等能力可以解决这些复
杂问题。针对人工免疫模型中二进制编码所存在的不
足,提出一个基于DNA 编码的人工免疫模型, 并将其
与 G IS 结合起来,对广东省东莞赤土壤现代农业试验
区 (以下简称试验区)进行土壤质量评价。根据实地抽样
对照检验的结果,基于DNA 编码的人工免疫模型所得
出的评价结果均与试验区土壤资源的实际情况大致相

符。同其它模型的结果相比,用基于DNA 编码的人工
免疫模型进行土壤质量评价具有稳定、结果可靠等特
点,能非常好地解决在进行土壤质量评价时,对于具有
空间特性、不确定性以及多指标的对象难以评价等问
题。

1　人工免疫模型的基本原理及其编码

免疫系统是一个复杂的、高度进化的功能系统,具
有学习、记忆和自适应调节能力,维持机体内环境的稳
定。免疫系统在显示识别、学习、记忆、适应性、多样性、
分布性机制等应用于不同计算任务的方法方面可以给
人们提供丰富的灵感和启示。人工免疫模型提取和反映
生物机体免疫系统这些特点,是一种具有导向性的随机
全局搜索方法[ 3 ]。
在大多数人工免疫模型的实现过程中,抗原与抗体
的识别、抗体的进化过程是建立在编码机制的基础上,

编码对于人工免疫模型的性能如搜索能力和抗体多样
性等影响较大。目前在人工免疫模型中的抗原、抗体基
因编码方法中最常用的是二进制字符串 ( b inary

strings) 的编码形式, 但是二进制编码本身存在
H amm ing悬崖[ 4 ] , 因而采用二进制编码的人工免疫模
型进行优化存在严重的缺陷。另外二进制编码还存在连
续函数离散化时映射误差,当个体编码串较短时,达不
到搜索精度要求; 而当个体编码串较长时,对提高精度
有所帮助,但使人工免疫模型的搜索空间急剧扩大,造
成人工免疫模型性能降低[ 4, 5 ]。
基于上述二进制编码存在的不足, 本文考虑从

DNA 计算及其多样性的角度[ 6 ] ,设计了一种基于DNA
编码机理的人工免疫模型。考虑单串DNA ,且将其表达
为 4字母的集合{G, C, T ,A },并用DNA 串来编码用于
表达待解决问题的候选解的抗体,从而在此基础上发展
基于DNA 编码的人工免疫模型的各种操作算子,如变
异、抗体的产生和抑制等,并开发基于DNA 编码的人

04

© 1995-2006 Tsinghua Tongfang Optical Disc Co., Ltd.   All rights reserved.



工免疫模型来解决土壤质量评价问题。

2　基于DNA 编码的人工免疫模型的设计

基于DNA 编码的人工免疫模型的结构与常规人

工免疫模型的结构类似。待解问题通过 4字符集∑=

{A , T , C , G }编码以形成染色体,即DNA 串。模型的任
务是从DNA 串群体出发,模拟进化过程, 最后搜索出
优秀的群体和个体,满足求解问题的优化要求。下面具
体说明基于DNA 编码的人工免疫模型求解问题时的
步骤[ 6- 9 ]:

1) 分析问题
对问题及其解的特性进行分析和了解,设计解的合
适表达形式并采用DNA 对其进行编码。采用N 个具有
任意DNA 串的个体组成初始群体C 0。一个DNA 串由
4种碱基A , T , C, G 的结合体构成。

2) 初始抗体群体的产生
如果记忆库有初始抗体,则从中提取M 个DNA 串

(其中M 为记忆库中DNA 串的数量) ,并随机产生剩余
N - M 个DNA 串构成初始的子代DNA 串群体C 0;否
则随机产生N 个DNA 串构成初始的子代DNA 串群
体C 0。

3) 编码及适应度计算
在DNA 串中, 每 3 个连续碱基对应一个密码子,

共有 64个密码子,对应 20个氨基酸。译码就是结合具
体问题,建立氨基酸与待求解问题的映射关系,一般来
讲,可以将每个氨基酸对应一个值,例如,用- 10～ + 10

的自然数表示,则值域为〔- 10, + 10〕,然后,结合具体
问题将其映射到合理的值域上即可, 就可以求得对应
DNA 串的适应度。

4) 选择
对DNA 串的选择是以DNA 串的期望繁殖率 ei为
基准。设当前的子代DNA 串群体为 C k- 1, 分别计算
C k- 1 中N 个DNA 串的适应度 ax v 和期望繁殖率 ei。具
体计算过程如下:

① 计算DNA 串V 的浓度 cv

cv = [∑
N

w = 1
acvw ]öN (1)

其中

acvw =
1 ay ,w ≥ T ac

0 ay ,w < T ac
(2)

式中　ay ,w——抗体 y 和w 之间的结合度; T ac——一
预先确定的值。
② 计算DNA 串V 的期望繁殖率

ei = ax v öcv (3)

将C k- 1中的DNA 串按 ei的降序排列,同时取前M

个DNA 串存入记忆库中。判断是否满足结束条件,如
果是,则结束;否则继续下一步操作。

5) 变异
变异率 pm 按期望繁殖率值自动调整, 具体公式如
下

pm =
k 1 (em ax - e)

em ax - eavg
　e > eavg

k 2　　　　 　e < eavg

(4)

式中　em ax—DNA 串群中最大期望繁殖率值; eavg——
每代DNA 串群的平均期望繁殖率值; e—— 要变异
DNA 串的期望繁殖率值。
设定 k 1, k 2 取 (0, 1) 区间的值,则 p m 的值可以根据

(4) 式自适应调整。从 (4) 式可以看出,DNA 串期望繁
殖率值越接近最大值, p m 就越小。以一定的概率 pm 从
DNA 群体B k 中随机选取若干个DNA 个体,对于选中
的DNA 串个体,随机地选取某一位进行DNA 串中碱基
序列的变化,从而得到DNA 种群C k。

6) 将产生的新一代DNA 群体C k 返回第 3)步,再
进行评价、选择、变异等操作。

3　基于DNA 编码的人工免疫模型的土壤质量
评价

　　以广东东莞赤红壤现代农业试验区为例,采用基于
DNA 编码的人工免疫模型,在地理信息系统工具软件
A rc Info 的支持下进行土壤质量评价。
3. 1　试验区土壤质量概况
试验区位于东经 114°07′,北纬 23°03′,地处珠江三
角洲经济开发区,面积约 1. 4 km 2。海拔 12. 5～ 48. 3 m ,

属低丘陵地带,区内丘陵岗地坡度平缓。由于地处南亚
热带,高温多雨,年均气温 21. 9℃,日均温≥10℃,积温
为 7600℃,无霜期长达 350 d,平均日照时数为 1929 h,

年均降雨量 1790 mm , 4～ 9 月为雨季, 占年降雨量的
80%以上, 10～ 3月为旱季,干湿交替较为明显,雨热同
季。区内成土母岩主要为砂页岩。自然植被已不复存在,

仅在低丘顶部保留有少量以马尾松为主的次残林和草
丛灌木,如芒萁、桃金娘、岗松等,其余已开垦为旱地或
种植果树,现种植的果树有荔枝、龙眼、芒果和杨桃等。
作物一年两熟至三熟,主要农作物为蔬菜和水稻等。
试验区的土壤类型包括 3个土类、5个土属及 9个
土种。低丘陵顶部分布着自然赤土壤,耕型赤土壤分布
于山坡及部分谷地,只有极少低平谷地分布着水稻土及
厚熟土 (菜园土)等。各种土壤类型的面积分配情况见表
1。

表 1　试验区的土壤类型及面积

T ab le 1　So il types and areas in the experim en tal field

土类 亚类 土属 土种
面积
öhm 2
占土壤
总面积ö%

赤土壤 赤土壤 砂页岩赤土壤 薄厚页赤土壤 4. 2 3. 54

中厚页赤土壤 3. 5 2. 95

厚厚页赤土壤 3. 3 2. 78

砂页岩赤红地 页赤红坭地 18. 8 15. 86

页赤红砂坭地 13. 9 11. 73

页果园土 67. 5 56. 96

厚熟土 普通厚熟土 菜田 菜田 4. 9 4. 13

菜地 菜地 2. 1 1. 77

水稻土 潴育型水稻土 坭肉田 坭肉田 0. 3 0. 28
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表 2　土壤质量评价因素指标体系

T ab le 2　Evaluat ion facto r index system of the so il quality

等　级 É Ê Ë Ì

土地利用类型 水田、菜地 园地 牧草地、林地
未利用地、
建设用地

土壤质地 壤质 黏壤质、砂壤质 黏质、砂质 粗骨

有机质含量ö% > 3 2～ 3 1～ 2 < 1

全氮含量ö% > 0. 15 0. 10～ 0. 15 0. 075～ 0. 10 < 0. 075

速效磷含量
öppm

> 20 10～ 20 5～ 10 < 5

速效钾含量
öppm

> 150 100～ 150 50～ 100 < 50

pH 值 6. 5～ 7. 5 5. 5～ 6. 5 4. 5～ 5. 5 < 4. 5

等级分值 4 3 2 1

3. 2　评价因素及指标的确定
根据科学性、完备性和数据易获取等原则,选取土
壤有机质含量、全氮含量、速效磷含量、速效钾含量、土
壤 pH 值、土壤质地、土地利用类型等 7 个因子作为试
验区土壤质量评价的评价因素。S index= (土壤有机质含
量、全氮含量、速效磷含量、速效钾含量、土壤 pH 值、土
壤质地、土地利用类型)。
参照广东省土壤普查和土地利用详查成果资料中
的土壤性状分级标准[ 10 ] ,根据东莞试验区内多年试验
研究的结果,结合专家建议,确定试验区土壤质量评价
的评价因素指标体系,见表 2。
3. 3　评价单元的划分
土壤类型采用 1993年完成的试验区土壤类型调查
成果图; 土地利用类型、土壤质地、土壤 pH 值、土壤性
状采用土地利用现状调查所获得的图件、表格、文字材
料及室内分析数据。对所选因素的专题地图,经过图形
预处理,应用地理信息系统软件A rc Info 进行数字化,

生成单因素图层。
采用A rc Info 的多边形拓扑叠加功能,通过对各评
价因素的单因素图层进行叠置分析,用生成图层的图斑
作为试验区土壤质量评价的评价单元。共分 175个评价
单元。
评价所需的属性数据从评价单元图的属性数据表
中获取。
3. 4　评价结果的计算
采用基于DNA 编码的人工免疫模型计算评价结
果。其基本步骤如下:

1) 土壤质量等级划分的标准
本文在利用基于DNA 编码的人工免疫模型进行
土壤质量评价时,结合聚类方法的基本原理进行土壤质
量等级划分。其划分的基本标准是:使属于同一土壤质
量等级中评价单元的特性尽可能地相似,而不同土壤质
量等级间的特性差异尽可能地大。

2) 初始种群的产生及其编码
在A rc Info 的支持下,对试验区土壤资源进行矢量

叠置、图斑融合、属性数据处理等一系列的操作过程之
后, 将试验区土壤资源划分为 175 种一级土壤资源类
型,即 175个土壤评价单元。在试验区土壤评价单元集
合中随机选取 10组对象,并根据试验区土壤质量的评
价要求将其划分为 4 个等级, 按此要求确定每组 4 个
点,代表着土壤评价的 4个中心。将每一组对象编码为
一个 10×4×3位的DNA 种群个体 c,随机选取的10组
对象构成了初始种群C 0。即对搜索空间进行 10×4×3

维的编码,则 10为初始DNA 群体的规模。
3) 计算适应度
当前群体中的每一DNA 个体 c, 都对应着 4 个中
心。按照试验区土壤质量评价的要求将集合分为 4 簇,
对于第 i簇C i,定义其簇内距离为

S i =
1

ûC iû∑x∈C i

‖x - z i‖ (5)

式中　z i——簇C i的均值。定义簇C i和簇C j 之间的簇
间距离为

d ij = ‖z i - z j‖ (6)

并定义

R i = m ax
i≠j

S i + S j

d ij
(7)

则试验区土壤质量评价的目标函数定义为

D B =
1
K∑

K

i= 1
R i (8)

个体 c的适应度定义为
f (c) = 1öD B [ 7 ] (9)

在计算完一个个体的适应度之后,用所产生的 4个
均值{z iû i = 1, 2, 3, 4}构成新的个体,并以此代替当前
的个体 c。然后,判断停机条件 (重复迭代 100次或两次
之间的群体簇内距离之差小于 0. 1)。若条件满足,则停
止运行并输出结果。否则,继续。

4) 选择
根据公式 (1)、(2)、(3) 计算个体的期望繁殖率,然
后,按期望繁殖率进行克隆选择。

5) 变异
根据公式 (4) 计算个体的变异率 pm。以一定的概率

p m 从DNA 群体中随机选取若干个DNA 个体,对于选
中的DNA 串个体,随机地选取某一位进行DNA 串中
碱基序列的变化,从而得到DNA 种群C k。

6) 转向步 3)。
对试验区 175个土壤评价单元的集合进行了评价,

试验重复进行了 1000次,每次评价的初始值独立随机
产生。基于DNA 编码的人工免疫模型通常在 10次迭
代之内收敛到最佳适应度,收敛在 20次迭代以上的概
率要小于 1‰。
3. 5　评价结果分析
基于DNA 编码的人工免疫模型的试验区土壤质
量评价结果及采用传统的模糊综合评判法得到试验区
土壤质量评价结果,见表 3和图 1、2。
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表 3　试验区土壤质量评价结果表

T ab le 3　Evaluat ion resu lt of so il quality in the experim en tal field

质量

等级

基于DNA 编码的人工免疫模型

土壤类型单元数 面积öhm 2 占试验区土壤面积ö%

模糊综合评判法

土壤类型单元数 面积öhm 2 占试验区土壤面积ö%

É 25 15. 77 13. 31 35 27. 31 23. 05

Ê 29 17. 74 14. 97 27 17. 37 14. 66

Ë 9 8. 35 7. 05 7 5. 02 4. 24

Ì 112 76. 64 64. 68 106 68. 8 58. 08

合计 175 118. 5 100 175 118. 5 100

图 1　基于DNA 编码的人工免疫模型的试验区
土壤质量评价结果图

F ig. 1　Evaluat ion resu lts of the art ificia l imm une model

based on DNA 2encoding in the experim en tal field

图 2　基于模糊综合评判法的试验区土壤质量评价结果图

F ig. 2　Evaluat ion resu lts of the fuzzy comp rehensive

evaluat ion of so il quality in the experim en tal field

　　由表 3和图 1、2可以看出,采用基于DNA 编码的
人工免疫模型和模糊综合评判法进行试验区的土壤质
量评价,所得出的结果基本相近。结果表明:一等地面积
为 15. 77 hm 2,占试验区土壤总面积的 13. 31%。这类土
壤实际种植的作物主要是对土壤质量要求较高的龙眼、
荔枝、杨桃、杨梅,说明评价结果基本上能反映土壤质量
的实际情况。二等地面积为 17. 74 hm 2,占试验区土壤
总面积的 14. 97% ,主要种植野生蔬菜、荔枝、杨桃。三
等地面积仅为 8. 35 hm 2, 占试验区土壤总面积的
7. 05% ,主要为荒地,只有很少面积种植有杨桃、芒果。
四等地面积为 76. 64 hm 2, 占试验区土壤总面积的
64. 68% ,该等地除部分种植芒果外,其余全分布在未规
划利用区,主要为荒地、荒草地、灌木林或废弃的荔枝ö
龙眼种植区,植被稀疏,土壤质量以退化为主,且绝大部
分土壤退化非常明显。

4　结论与讨论

本文充分利用地理信息系统 (G IS)提供的强大空
间数据处理和分析能力,将之与基于DNA 编码的人工
免疫模型进行有效的集成, 并首次应用于土壤质量评
价,该模型具有以下优点: (1)能够有效地量化空间数据
与非空间数据; (2)能较好地解决在进行土壤质量评价
时,对于具有空间特性、模糊性、不确定性以及多指标的
对象难以评价等问题。 (3)本文提出基于DNA 编码的
人工免疫模型属于一种新的土壤质量评价模型,该模型
的构造不但丰富了土壤质量的评价方法,而且拓宽了人
工免疫模型的应用范围。

从东莞赤红壤现代农业试验区应用实例来看,本文
所采用 2种评价方法所得出的评价结果均与试验区的
土壤资源的实际情况大致相符,根据实地抽样对照检验
的结果,其中以基于DNA 编码的人工免疫模型得出的
结果更接近实际情况。该模型能够揭示东莞赤红壤现代
农业试验区的土壤质量状况,为该区土壤质量的合理开
发利用与保护、为农业的可持续发展提供可靠资料与决
策依据。
但在采用基于DNA 编码的人工免疫模型进行土
壤质量评价时,由于记忆库规模、初始抗体数等参数的
值都是根据实际经验选取,模型的收敛速度和评价结果
也受到人为主观的影响。因此如何进一步改进人工免疫
模型,将是下一步需要研究的问题。
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Artif ic ia l imm une m odel based on D NA-encod ing
and its appl ica tion in eva luating the so il qua l ity

Ya ng Ha idong 1, Hu Yuem ing 2※, D e ng Fe iq i1

(1. S chool of A u tom a tion S cience and E ng ineering , S ou th Ch ina U niversity of T echnology , Guang z hou , 510640, Ch ina;

2. G IS L abora tory , S ou th Ch ina A g ricu ltu ra l U n iversity , Guang z hou 510642, Ch ina)

Abstract: Based on the sho rtage of the eva lua t ion m ethods fo r so il qua lity, the art if icia l imm une m odel w as

app lied to eva lua te so il qua lity. A fter ana lyzing the sho rtage of b inary2encoding in the art if icia l imm une m odel,

the au tho rs p ropo sed to in tegra te DNA w ith imm une algo rithm and to con struct an art if icia l imm une m odel based

on DNA 2encoding. T hen the new evalua t ion m ethod w as u sed to eva lua te the so il qua lity in Dongguan
A gricu ltu ra l M odern iza t ion Experim en ta l F ield in Guangdong P rovince. T he resu lts show ed the new evalua t ion

m ethod w as stab le and reliab le. T he art if icia l imm une m odel based on DNA 2encoding w as ab le to so lve the so il

qua lity eva lua t ion p rob lem s w h ich w ere uncerta in, fuzzy, and had a spa t ia l characterist ic. It w as a lso ab le to
so lve the p rob lem of m u lt ip le ob jects under m u lt i2index condit ion fo r so il qua lity eva lua t ion.

Key words: DNA 2encoding; art if icia l imm une m odel; G IS; eva lua t ion; so il qua lity
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