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摘　要： 在经典关联规则算法 Ａｐｒｉｏｒｉ的基础上，提出了一种改进的动态遗传 Ａｐｒｉｏｒｉ 挖掘算法。 通过动态遗传
Ａｐｒｉｏｒｉ挖掘算法对学生成绩管理数据库中的课程进行分析，找出各课程之间的隐藏关系，得到一些合理、可靠的
课程关联规则，从而根据这些规则进行课程的合理设置。 实验结果表明，该算法能高效地解决数据挖掘问题。
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　　随着数据和信息的爆炸式增长，人类分析数据和从中提取
有用信息的能力远远不能满足实际需要，因此数据挖掘技术应
运而生。 数据挖掘是从数据库中抽取隐含的、以前未知的、具
有潜在应用价值的信息过程［１］ 。 关联规则挖掘是数据挖掘中
非常重要的内容。 近年来，人们研究了许多挖掘算法。 Ａｐｒｉｏｒｉ
算法［２］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［３］提出了 ＤＨＰ
算法，该算法通过引入 ｈａｓｈ 技术来提高生成频繁 ２ 项集的效
率从而提高整个算法运行效率；ＦＰ唱ｇｒｏｗｔｈ 算法［４］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；Ｂｒｉｎ
等人［５］提出了动态项集计数算法；文献［６］将遗传算法应用到
关联规则挖掘中；文献［７］提出一种关联规则的矩阵算法；文
献［８］设计一种基于事务压缩和项目压缩的算法，这些算法都
在不同方面对关联规则算法尤其是经典 Ａｐｒｉｏｒｉ 算法进行了
优化。

遗传算法（ＧＡ）是一种基于群体的进化算法，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［９，１０］ 。 本文将遗传算
法策略引入 Ａｐｒｉｏｒｉ 算法，提出了一种基于自适应策略的动态
遗传 Ａｐｒｉｏｒｉ 挖掘算法 （ ｄｙｎａｍｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ Ａｐｒｉｏｒｉ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，
ＤＧＡＡ），并成功应用到某高校学生成绩管理数据库中。

1　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［１１］ 。 为了便于分析问题，特作以下形
式化定义：
定义 １　数据项集 I ＝｛ i１ ，i２ ，⋯，in｝。 其中 ik （１≤k≤n）

是数据项。
定义 ２　事务数据集 T ＝｛T１，T２ ，⋯，Tm｝。 其中，Tk （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彻I。
定义 ３　关联规则 X痴Y。 关联规则描述的是数据项集 X

中的项目出现时，数据项集 Y 中的项目也跟着出现的规律。
X炒I，Y炒I，X∩Y＝碬。

定义 ４　支持度 ｓｕｐ（X痴Y）。
ｓｕｐ（X痴Y） ＝P（X∪Y） （１）

支持度反映了该规则 X痴Y 在 T 中所占的比例，说明了
X痴Y在事务集 T中出现的普遍程度。
定义 ５　可信度 ｃｏｎ（X痴Y）

ｃｏｎ（X痴Y） ＝P（Y｜X） （２）

可信度 ｃｏｎ（X痴Y）说明 X痴Y成立的必然程度，表明由规
则的前提导致结论的可信程度。

2　DGAA算法在关联规则挖掘中的应用
本文设计的 ＤＧＡＡ算法模型定义如下：
定义 ６　ＤＧＡＡ算法模型。 ＤＧＡＡ ＝（En，F，S，C，M）。 其

中：En表示染色体编码；F代表适应度函数；选择算子、交叉算
子和变异算子分别用 S、C和 M表示。
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ＤＧＡＡ算法的描述如下：
ａ）数据预处理。 对原始数据进行处理，把数值型数据转

换为由项集组成的事务数据库，并把关系数据库中的数值属性
离散化，以便进行染色体编码。

ＤＧＡＡ算法的染色体长度为 ５，由四部分组成：第 １位数字
表示学期（１，２，⋯，８分别代表大一上学期，大一下学期，⋯，大
四下学期）；第 ２和 ３ 位数字一起表示课程代码（０１ 表示计算
机导论，０２表示 Ｃ语言，２３表示计算机系统结构）；第４位数字
表示选修或重修（０ 表示选修， １ 表示重修）；第 ５ 位数字表示
课程分数等级（１表示等级为优秀，分数在 ９０ ～１００； ２ 表示等
级为良好，分数在 ８０ ～８９； ３表示等级为中等，分数在 ７０ ～７９；
４表示等级为及格，分数在 ６０ ～６９； ５表示等级为不及格，分数
在 ６０分以下）。 例如，染色体串 ４１３０４表示的含义是大二下学
期数字电子技术课程选修的分数在 ６０ ～６９，等级为及格。

ｂ）编码。 根据染色体编码方法，把数据库中的每条记录
一次性全部编码，作为初始种群。

ｃ）评估。 计算个体的支持度、可信度和适应度值。 适应度
函数 F（X痴Y） ＝（S（X痴Y） ＋C（X痴Y））／２，F（X痴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。

ｄ）遗传操作。 执行选择操作，保留支持度和可信度分别
大于最小支持度和最小可信度的个体；然后按照传统遗传算法
的方法执行两点交叉和高斯变异操作，最终产生频繁 k项集的
集合 Lk。

ｅ）连接。 如果两个项集 Lk －１前面的 Lk －２相同，而最后一项
不同，则将这样的两个 Lk －１进行连接后得到候选 k唱项集的集合
Ck。

ｆ）剪枝。 对候选 k唱项集 Ck进行剪枝，从 Ck中删除所有不

包含 Ck －１的事务， 根据用户给定的最小支持度生成 Lk ＋１。
ｇ）如果 Lk为空，算法停止；否则，k ＝k ＋１，返回到 ｃ）。
ｈ）关联规则提取。 从包含项数最多的频繁项集的集合

Lｍａｘ开始依次递减直到 L２为止执行循环操作。 在每次循环中，
对 Lk（２≤k≤ｍａｘ）的每个元素 lk ～Lk －１中找子集 lk －１ ，如果找
到子集，并且 ｓｕｐ（ lk）／ｓｕｐ（ lk －１）≥ｍｉｎｃｏｎ，则输出该规则。

3　实验
目前大多数高校的教学计划制定工作一般都是由一些富

有多年本专业教学经验的专家来完成。 这种主要凭借主观经
验的制定方法因缺少客观事实根据多少会产生一些偏差。 通
过关联规则在学生成绩管理系统中的应用，可以挖掘出一些隐
含其中的课程间相关联系，为高校的教学计划的编排及修订提
供参考［１２，１３］ 。 这里以某高校计算机科学与技术专业的学生成
绩管理数据库的数据为例，挖掘课程之间的相关联系。 数据项
集 I是由学生的 ３２门课程成绩组成的集合。 事务数据集 T为
学生成绩库记录的集合，其中每一个记录 Tk是 I中一组属性的
集合。 为了方便实验，只考虑学生成绩库中课程的成绩，其余
的属性忽略。

在应用算法挖掘关联规则之前，根据第 ２章描述的编码方
法对原始数据进行处理，把数值型数据转换为由项集组成的事
务数据库。 实验中用到的主要参数设置如下：变异概率 Pm ＝
０．１５，交叉概率 Pc ＝０．８，最小支持度 ｍｉｎｓｕｐ＝０．７， 最小可信
度 ｍｉｎｃｏｎ ＝０．１。 表 １ 为应用 ＤＧＡＡ 算法生成的部分关联
规则。

表 １　ＤＧＡＡ 算法生成的部分关联规则
编号 规则 可信度 支持度 含义

１ N２０２０３痴５１００２ %１０ 櫃７８ 倐
如果大一下学期 Ｃ 语言课程选修成绩为中
等，那么大三上学期 Ｃ ＋＋课程选修成绩很
可能为良好

２ N２０２１２痴５１００４ %８ d．６ ８２ 倐
如果大一下学期 Ｃ 语言课程重修成绩为良
好，那么大三上学期 Ｃ ＋＋课程选修成绩很
可能为及格

３ N２０２０３痴３１００２ %６ d．８ ８６ 倐
如果大一下学期 Ｃ 语言课程选修成绩为中
等，那么大二上学期 Ｃ ＋＋课程选修成绩很
可能为良好

４ N３１２０３痴４１３０２ %１４ 櫃９２ 倐
如果大二上学期模拟电子技术课程选修成

绩为中等，那么大二下学期数字电子技术课
程成绩很可能为良好

５ N４１３０４痴５１４０３ %８ 噰８８ 倐
如果大二下学期数字电子技术课程选修成

绩为中等，那么大三上学期计算机组成原理
课程成绩很可能为中等

　　为了测试本文提出的 ＤＧＡＡ 算法性能，将 ＤＧＡＡ 与经典
的 Ａｐｒｉｏｒｉ算法和文献［６］的 ＧＡ算法进行了对比实验。 图 １ ～
３分别显示的是三种算法在关联规则数目、精确率和查全率方
面的比较情况。 从表 １的实验结果可以看出，应用本文设计的
ＤＧＡＡ挖掘算法，能有效地挖掘课程之间的关联关系，对高校
的课程内容设置和时间先后安排具有一定的指导意义。 图
１ ～３的实验结果反映出 ＤＧＡＡ算法的性能明显优于 Ａｐｒｉｏｒｉ和
ＧＡ算法，将 ＧＡ思想融入到 ＧＡ算法中，显著提高了算法的运
行效率，大大缩短了扫描执行时间。

4　结束语
遗传算法在解决大空间、多峰值、非线性、全局优化等复杂

度较高的问题时具有独特的优势。 本文利用动态遗传 Ａｐｒｉｏｒｉ
挖掘算法构造了数据挖掘中关联规则挖掘的模型，通过支持度
和可信度的对比，发现隐藏在数据库中的规律。 通过实验显示
该算法可以有效、快速地解决关联规则挖掘问题。
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ａ）初始化算法的相关参数，如设置最大进化代数 Nｍａｘ，种
群规模 m０等。

ｂ）根据 ３．１节中的方法，对 ＪＳＳ问题进行编码，并构建初
始种群。

ｃ）根据３．３节中的方法，对上述群体进行分裂、水平选择操
作。

ｄ）根据 ３．４ 节中的方法，对上述群体进行变异和垂直选
择操作。

ｅ）根据 ３．５节中的方法，对上述群体进行交叉操作。
ｆ）若 N ＜Nｍａｘ的，则 N ＝N ＋１，转步骤 ｃ）；若 N ＝Nｍａｘ则终

止算法。
ｇ）输出最终解。
在 ＨＤＥＡ的每次迭代中，个体的进化操作包括分裂、水平

选择、变异、垂直选择和交叉五个环节，选择算子中个体适应度
函数计算公式见 ３．２ 节。 ＤＥＡ 的优势在于个体自身的进化，
使得个体在解空间的局部区域内进行深度搜索，而遗传算法的
交叉算子，使个体能够跳出局部极值，有效地解决了早熟收敛
的问题。

4　案例分析
本文给出一个 ３ ×３ 的模糊 ＪＳＳ问题的例子，每个工序在

相应机器上的加工时间如表 １ 所示。 ＨＤＥＡ 的参数设置为：
m０ ＝５０，Nｍａｘ ＝３００，pc ＝０．５，采用 ＶＣ＃２００５ 编程，运行 １０ 次，
在 １９０代内都可以收敛并得到最优目标值，其中 ７次得到最优
值。 最小完工时间为（１６，１８，２２，２４），最优 E［Cｍａｘ ］ ＝２０．０。
在机器 M１上，各操作的执行顺序为 O１２→O２２→O２１ ；在机器 M２

上，操作执行顺序为 O１１→O２３ ；在机器 M３上，操作执行顺序为
O１３→O３２→O３１ 。

表 １　３ ×３ ＪＳＳ 问题的模糊加工时间表
M１ M２ M３

J１

O１１

O２１

O３１

（１ R．６，１．８，２．２，２．４）

（４ R．８，５．４，６．６，７．２）

（９  ．６，１０．８，１３．２，１４．４）

（４ 耨．８，５．４，６．６，７．２）

（３ 耨．２，３．６，４．４，４．８）

（１ 耨．６，１．８，２．２，２．４）

（１１ 哪．２，１２，１５．４，１６．８）

（９ 弿．６，１０．８，１３．２，１４．４）

（６ 妹．４，７．２，８．８，９．６）

J２

O１２

O２２

O３２

（１ R．６，１．８，２．２，２．４）

（３ R．２，３．６，４．４，４．８）

（１４ /．４，１６．２，１９．８，２１．６）

（８ 舷．０，９．０，１１．０，１２．０）

（６ 耨．４，７．２，８．８，９．６）

（１ 耨．６，１．８，２．２，２．４）

（４ 妹．８，５．４，６．６，７．２）

（１４ 牋．４，１６．２，１９．８，２１．６）

（３ 妹．２，３．６，４．４，４．８）

J３
O１３

O２３

（１ R．６，１．８，２．２，２．４）

（８ /．０，９．０，１１．０，１２．０）

（１４ 舷．４，１６．２，１９．８，２１．６）

（３ 耨．２，３．６，４．４，４．８）

（４ 妹．８，５．４，６．６，７．２）

（６ 妹．４，７．２，８．８，９．６）

　　本文还选择了具有更大规模的 ８ ×８ 的 ＪＳＳ实例［１］ ，将其
中的操作时间 t由确定值调整为梯形模糊数（δ×t，θ ×t，ψ×t，
φ×t），令 δ ＝０．８５，θ ＝０．９５，ψ＝１．０５，φ＝１．１５，从而构造出

８ ×８模糊 ＪＳＳ问题。 分别采用 ＨＤＥＡ和 ＧＡ进行求解，单点交
叉概率 ０．８５，换位变异概率 ０．０９。 为便于比较，设置 ＨＤＥＡ与
ＧＡ种群规模和最大进化代数相同，分别运行 ２０ 次。 实验表
明，与标准 ＧＡ 相比，ＤＥＡ唱ＧＡ 具有较快的收敛速度，可以在
２９０代内获得具有理想制造跨度的调度方案，同时不存在 ＧＡ
容易早熟的问题，如表 ２所示。

表 ２　ＨＤＥＡ、ＧＡ 求解 ８ ×８ ＪＳＳ 问题性能比较

算法
最差

E［Cｍａｘ］
最优

Cｍａｘ
最优

E［Cｍａｘ］
最大收敛

代数

最优值

比率

ＨＤＥＡ ２７ n．３ （１８ 悙．７，２０．９，２３．２，２５．３） ２２ 哪．１ ２９０ u６８ 潩．３％

ＧＡ ２８ n．１ （１８ 悙．６，２１．３，２３．７，２５．５） ２３ 哪．２ ３１０ u５７ 潩．１％

5　结束语
本文对具有模糊加工时间的 ＪＳＳ问题进行了研究，用梯形

模糊数来表征时间参数，并给出了相应的目标函数。 在 ＪＳＳ问
题求解方面，本文采用集成 ＧＡ和 ＤＥＡ的混合进化算法，取得
了较理想的结果。 ＤＥＡ 是单亲进化算法，其分裂算子和变异
算子使个体的进化过程具备良好的连续性，适合局部搜索，而
ＧＡ是基于种群的优化算法。 本文的 ＨＤＥＡ 算法将单亲繁殖
和种群交叉的优势结合起来，有效提高了算法的性能。 仿真实
验表明，与遗传算法相比，ＨＤＥＡ有更好的全局性和鲁棒性，尤
其在求解较大规模问题时，ＨＤＥＡ 收敛性能的优势更为明显。
笔者还将对此作进一步的研究。
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