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基于混合遗传克隆算法的关联规则挖掘 
符保龙 

(柳州职业技术学院信息工程系，柳州 545006) 

摘  要：针对在数据挖掘应用中关联规则挖掘的问题，给出一种基于混合遗传克隆算法的关联规则挖掘方法，该算法将遗传算法和克隆算
法优点相结合，通过克隆操作来产生一组新的个体，独立地对所产生的各个体进行变异，交叉操作，同时采用自适应方式动态选取交叉和
变异概率，有效地克服了遗传算法容易陷入局部最优的缺点，从而求得问题的最优解。实验结果表明，该方法能高效地解决关联规则挖掘
问题。 
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Association Rule Mining Based on                 
Hybrid Genetic Clonal Algorithm 
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【Abstract】Aiming at the problem of association rules mining in the application of data mining, this paper proposes a method of mining association 
rules based on Hybrid Genetic Clonal Algorithm(HGCA). This algorithm combines with the Clonal Algorithm(CA) and Genetic Algorithm(GA) to 
fully exert respective advantages. It generates a new group of individuals through clonal operation, makes mutation and crossover independently all 
the generated individuals respectively, uses adaptive crossover probability and mutation probability so as to restrain premature convergence. 
Experimental results demonstrate that this method can solve association rule mining effectively. 
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1  概述 
数据挖掘(data mining)是从大量的无规律的繁杂数据中

抽取出潜在的、不为人知的有用信息、模式和趋势的过程[1]。
当今信息社会中数据和数据库的爆炸式增长，使人类分析数
据并从中提取有用信息的能力远远不能满足实际需要。关联
规则挖掘技术为解决这类问题提供了行之有效的途径，它能
够从繁杂信息中自动发现隐藏在数据中的模式信息，了解用
户的行为模式，从而做出预测性分析。 

近年来，人们研究了许多挖掘算法。Apriori算法是关联
规则挖掘的经典算法，但计算复杂度高，不能满足对大规模
数据库的实时挖掘要求；Park等人提出 DHP算法，可是修整
和剪枝属性在许多实际应用中是不切实际的；分割算法减少
了 I/O消耗，但在处理高维项目集事件中存在问题；FP-growth
算法[2]创建了一种关系紧密的树结构，有助于候选项目集的
产生，但需要遍历整个数据库，计算量大，对大规模数据库
而言，效率非常低。文献[3-4]中提到了基于遗传算法(Genetic 
Algorithm, GA)的关联规则挖掘方法。虽然 GA具有很强的随
机性、鲁棒性和隐含并行性，能快速、有效地进行全局优化
搜索是处理大规模数据项目集的有效方法，但是它在选择进
化的过程中，并未对优秀个体的信息予以充分利用，而只是
对这些个体给予简单机械的重复保留；另外 GA 在交叉和变
异进化中的盲目性和随机性，导致搜索效率不高。 

针对上述算法的缺点，本文在 GA 基础上，引入免疫克
隆思想，提出了一种基于混合遗传克隆算法(Hybrid Genetic 
Clonal Algorithm, HGCA)的挖掘方法。 

2  问题的定义 
关联规则是数据项之间存在的规则，是在同一事件中出

现的不同项之间的相关性。为便于分析，作以下形式化定义： 
定义 1(数据项集 I ) 1 2{ , , , }nI i i i= ，其中 ki ( 1 k n≤ ≤ )

是数据项。 
定义 2(事务数据集 T ) 1 2{ , , , }mT T T T= ， kT ( 1 k m≤ ≤ )

是事务数据集 T 的数据项，也是数据项集 I 中的数据项，并
且 T I⊆ 一种关联规则是形如 X Y⇒ 的蕴涵关系，其中，
X I⊂ ， Y I⊂ ，并且 X Y∩ = ∅  
定义 3 支持度 ( )S X Y⇒ ： 

| { : , } |( )
| |

D X Y T D TS X Y
T

∪ ⊆ ∈
⇒ =  

如果 T 中由 %S 的记录支持子集 X ，称支持度为 S 。它
反映了该规则 X Y⇒ 在 T 中所占的比例，说明了 X Y⇒ 在事
务集 T 出现的普遍程度。 

定义 4 可信度 ( )C X Y⇒ ： 
| { : , } |( )

| : , |
D X Y T D TC X Y

D X T D T
∪ ⊆ ∈

⇒ =
⊆ ∈

 

可信度 ( )C X Y⇒ 说明 X Y⇒ 成立的必然程度。它表明
在 T 中支持 X 的事务中，有 %C 的事务同时也支持 Y 。 
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3  HGCA算法的应用 
3.1  HGCA算法模型 

克隆算法(Clonal Algorithm, CA)是模拟生物免疫系统的
多克隆机理，不仅采用变异，交叉等操作实现抗体间的信息
交换，而且还要充分利用抗体在变化过程中已经获得的对抗
原反应的特性，进一步增加克隆的多样性[5]。为提高算法的
运行效率，有效控制抗体规模，本文对遗传算法融入免疫克
隆思想，设计的 HGCA算法模型定义如下： 

定义 5(HGCA 算法模型) HGCA ( , , , , , , , )f A Nϕ Γ Ψ Φ Ξ=

是本文设计的挖掘算法。其中，ϕ 是抗体的编码； f 是抗体
的亲和度评价函数；A是初始抗体群；N 是群体规模；Γ 是
克隆算子；Ψ 是交叉算子；Φ 是变异算子； Ξ 是终止条件。 
3.2  抗体编码 

在 HGCA算法编码中，字符串代表抗体，它是遗传信息
传递的载体，抗体中的每个位置的元素代表遗传因子。采用
实数数组的方法进行编码，实数数组的元素个数与事务数据
库中的字段的个数相对应，元素值代表了字段的属性值。 

用一个长度为 n的数组来表示事务数据库的个体编码，
[1]A 表示字段 1， [ ]A n 表字段 n；用数值 k (1 )k n≤ ≤ 表示
属性值 k，则 [ ]A k 表示相对应的字段的属性值。用 0 值表
示此属性与其他的属性无关联。HGCA 算法中的抗体定义  
如下： 

定义 6(抗体编码 ϕ ) [1] [2] [ ] [ ]A A A i A nϕ = ，其
中， [ ]A i 表示抗体基因； n为抗体长度， 1,2, ,i n= 。 
3.3  亲和度函数 

定义 7 亲和度函数 ( )f X Y⇒ ： 
( ) ( ) ( )f X Y S X Y C X Y⇒ = ⇒ + ⇒  
( )f X Y⇒ 表明在各种规则的竞争中，只有支持度和可信

度都高才有可能生存下来。 
3.4  克隆 

在 HGCA算法中，克隆算子能有效扩大群体的规模。每
个抗体与抗原的亲和度越大，抗体的克隆规模也就越大。抗
体群 A 中每一个抗体 ia 按规模 ln( / )N iα × 克隆到新的抗体
群，α 为克隆系数， ln(*) 为自然对数函数。 
3.5  交叉 

交叉是指把 2 个父代抗体的部分结构加以替换重组而生
成新抗体的操作。交叉概率 cP 直接影响算法的收敛性。 cP 越
大最佳抗体的遗传模式被破坏的可能性越大； cP 过小会使算
法搜索过程缓慢。本文定义的交叉算子如下： 

(1)计算交叉概率 cP  

max min

0.01 ( (X) - (X))0.9 - (X) (X)
(X) - (X)=

0.9                                     (X) < (X) 
c

f f   f f
f fP   

f f

⎧ ×
⎪
⎨
⎪
⎩

≥  

其中， maxf (X)为抗体中最大的亲和度值； minf (X)为抗体中最

小的亲和度值； (X)f 为每代抗体群的平均亲和度值。 
(2) '

1 cV P= × 1 (1 )cV P+ − × 2V , '
2 cV P= × 2 (1 )cV P+ − × 1V 。

1V , 2V 分别是父抗体， '
1V , '

2V 分别为子抗体。 

3.6  变异 
变异可以提高群体中抗体的多样性，扩大搜索范围，用

来寻找更优秀的抗体。变异概率 mP 的选择是影响算法行为和
性能的关键所在。 mP 过小不易产生新的个体结构；若 mP 过
大，则遗传算法变成纯粹的随机搜索。本文定义的变异算子
如下： 

(1)计算变异概率 Pm 

max minm

0.09 ( (X) - (X))0.01- (X) (X)
(X) - (X)=

0.01                                     (X) < (X) 

f f   f f
f fP   

f f

⎧ ×
⎪
⎨
⎪
⎩

≥  

其中， maxf (X)为抗体中最大的亲和度； minf (X)为抗体中最小

的亲和度； (X)f 为抗体的平均亲和度。 
(2) ' exp( ( )) (0,1)mV V P f N= + × − ∗ × ， V 和 'V 分别是父抗

体和子抗体； (0, 1)N 是均值为 0，方差 1σ = 的高斯变量； mP

是变异概率； (*)f 是V 的亲和度。 
3.7  HGCA算法框架 

HGCA算法流程如下： 
(1)随机在解空间产生初始抗体群 1 2{ , , , }NA a a a= ，种群

规模 N ，最大进化代数 MaxGen ，并进行编码。 
(2)将抗体群 A中的抗体按照亲和度由大到小降序排列，

得到 1 2( ) { , , , }NA k b b b= ，且 1( ) ( )i if b f b +≥ ， (*)f 为亲和度

函数， 0k = 。 
(3)计算抗体支持度、可信度；将结果添加到有趣规则表，

并将大于最小阈值的规则添加到关联规则表中。 
(4)计算抗体群中每个抗体 ib 的亲和度 (*)f , 1, 2, ,i N= 。 
(5)分别对抗体进行克隆，交叉，变异操作得到下一代抗体。 
(6)当 k maxGen≥ 时，算法结束，从关联规则表中提取

关联规则；否则， k = k +1，返回到步骤(2)。 

4  实验及结果分析 
本文将算法 HGCA应用到关联规则挖掘实验中，算法执

行中用到的一些参数设置如下：种群规模为 100，最大进化
代数 maxGen 为 200。在人工数据集上分别运行 HGCA, GA, 
CA 3种算法，该数据集包含 600个事务和 20个属性。算法
运行了 50次。得到的平均结果显示如图 1和图 2所示。每次
算法收敛，关联规则的最大数目绝大多数都出现在 100 次  
迭代。 
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图 1  3种算法挖掘的关联规则数目 
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图 2  3种算法挖掘产生的规则准确率 

从图 1中可以看出，HGCA算法能有效地挖掘关联规则，
并且有较好地收敛速度。由图 2 可见，HGCA 算法挖掘出来 
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