
实数编码人工免疫算法概率

强收敛速度估计研究

洪 露１，王经卓１，掌 明１，纪志成２

（１淮海工学院电子工程学院，江苏连云港 ２２２００５；２江南大学物联网工程学院，江苏无锡 ２１４１２２）

摘 要： 取代传统的状态转移矩阵特征值估计方法，运用随机过程相关理论，对实数编码人工免疫算法的收敛

速度估计进行了研究，该方法从满足人工免疫算法概率强收敛的必要条件出发，将其作为一般人工免疫算法符合的充

分条件，提出了一种实数编码人工免疫算法指数速度概率强收敛的估计新方法．该方法以种群中最佳抗体的最终收敛
为判断依据，避免了传统估计方法过于保守的不足，可用于一类人工免疫算法的收敛性和收敛速度的判断，在人工免

疫算法实际应用中如何优化其收敛速度具有一定理论参考意义．
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１ 引言

生物智能算法一直被研究者所关注．人工免疫算法
（ＡｒｔｉｆｉｃｉａｌＩｍｍｕｎｅＡｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＡＩＡ），是受生物免疫应答系
统的启发而建立的一种新型的智能计算方法，因其具有

学习、记忆、自适应及多样性等特点，一经出现，ＡＩＡ就
已在信息安全、机器学习、模式识别、数据挖掘等诸多领

域显示出其强大的信息处理和问题求解能力［１］．目前人
工免疫算法的研究重点在于充分挖掘生物免疫系统的

内在机理，寻求与工程或相关学科的结合点，开发更多、

更有效的智能算法，以及拓宽已有方法的应用领域方

面［２］．而对探讨基于免疫机制的智能算法的收敛性基础
理论研究还较为少见，已有理论研究主要集中在算法的

全局收敛性方面［３］．收敛速度分析作为人工免疫算法理
论研究中的另一个重要问题，不仅可以表明算法的收敛

快慢，而且对建立合适的停机准则及全面、客观地评价

算法各种执行策略具有重要意义．
目前，关于人工免疫算法收敛速度的研究都是基于

有限状态 Ｍａｒｋｏｖ链理论，即对二进制或特定编码的人
工免疫算法状态转移矩阵的特征值来进行算法收敛速

度的估计［４，５］．首先，该方法的收敛速度估计过于保守．
因为得到的算法最终稳态分布中，抗体种群中完全由
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满意解组成，但在算法实际应用中，并不需要最终的稳

态分布中所有抗体都收敛到最优解．其次，该方法得到
的算法收敛速度估计结果只适用于一般可测函数的估

计，对于不可测函数来说没有实用意义．最主要的是，
由于有限状态 Ｍａｒｋｏｖ链理论本身的限制，该理论只能
用于二进制或特定编码的有限状态人工免疫算法，对

于更常用的实数编码的人工免疫算法而言，由于算法

相应Ｍａｒｋｏｖ链的状态空间（转移矩阵的规模）为无限
大，这使得具体确定、分析转移矩阵的性能十分困难，

因而对于较大规模的人工免疫算法，有限状态 Ｍａｒｋｏｖ
链分析只能基于遍历性考察而得出相应算法收敛速度

较为“粗糙”的结论［６］．
针对目前人工免疫算法缺乏统一的范式，应用形

式比较肤浅、零乱，本文从可借鉴的克隆选择机制和独

特型免疫网络理论生物免疫学机制出发，构建一种更

具通用性、实数编码的一般人工免疫算法（ＲｅａｌＣｏｄｅｄ
ＡｒｔｉｆｉｃｉａｌＩｍｍｕｎｅＡｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＲＣＡＩＡ）．取代传统的状态转
移矩阵特征值估计方法，运用随机过程相关理论，提出

了一种新的概率强收敛速度估计方法，该方法以种群

中最佳抗体的最终收敛为判断依据，避免了传统估计

方法过于保守的不足．该方法可用于一类实数编码人
工免疫算法的收敛性及收敛速度形式上的判断，同时

在算法的实际应用中如何选择算法参数进而优化其收

敛速度具有一定理论参考意义．

２ ＲＣＡＩＡ算法的设计

目前大多数所谓的人工免疫算法并没有真正利用

到免疫系统机理的本质特点和优势，不是实质意义上

的一般人工免疫算法［７］．
生物免疫系统具有强大的信息处理能力，其中克

隆选择学说和独特型免疫网络理论是免疫学中两个最

重要的基本原理．在抗体克隆选择过程中，被选择的抗
体受制于亲和力成熟过程，而且克隆的父代与子代间

只有信息的简单复制，而没有不同信息的交流，这导致

算法搜索过程中种群多样性的缺乏及抗体的选择不具

有随机性．现有研究表明，利用独特型免疫网络理论可
以进一步完善免疫应答的内在机制，抗体克隆细胞的

数量不仅由抗体对抗原的亲合力决定，而且取决于由

抗体与抗体之间的相互刺激和抑制关系形成的网络动

态平衡维持机制［８］．
因此从免疫学角度看，具有代表性的克隆选择学

说及独特型免疫网络理论的结合能较好地解释免疫系

统的应答过程．基于此，ＲＣＡＩＡ算法的基本步骤如下．
Ｓｔｅｐ１ 抗体初始化．设 ｔ＝０，采用实数编码，随机

生成一个初始抗体集合 Ｘ（０）＝｛Ｘ１（０），Ｘ２（０），…，
ＸＮ（０）｝，抗体个数为 Ｎ．

Ｓｔｅｐ２ 亲和度计算．计算抗体集 Ｘ（ｔ）中所有抗体
的亲和度 ｆ（Ｘｉ），并将 Ｘ（ｔ）中亲和度最高的个体 Ｘ，
直接送入下一代．

Ｓｔｅｐ３ 抗体克隆操作．对每一个抗体 Ｘｉ按其亲和
度ｆ（Ｘｉ）大小进行克隆，克隆总规模为 ＮＣ．

Ｓｔｅｐ４ 抗体变异操作．采用某种变异机制对除父
本抗体外所有克隆抗体进行变异操作．

Ｓｔｅｐ５ 抗体选择操作．根据独特型免疫网络理论
中动态平衡机制选择 Ｎ－１个亲和度高且浓度低的抗
体，产生新的抗体集 Ｘ（ｔ＋１），并复制 ｎ个最好的抗
体，放入记忆集中．

Ｓｔｅｐ６ 抗体抑制操作．依据某种原则对记忆集中
抗体进行相似性抑制．

Ｓｔｅｐ７ 抗体更新操作．随即产生 ｄ个新抗体，替代
Ｘ（ｔ＋１）中 ｄ个亲和度最低的个体；
Ｓｔｅｐ８ ｔ＝ｔ＋１，重复执行 Ｓｔｅｐ２～Ｓｔｅｐ８，直到满足

结束条件为止．
ＲＣＡＩＡ算法的基本流程框图如图１所示．

３ ＲＣＡＩＡ算法的收敛速度估计

本节中，我们利用随机过程相关理论，取代传统的

状态转移矩阵特征值估计方法，通过对算法 Ｍａｒｋｏｖ链
种群概率强收敛的定义，对 ＲＣＡＩＡ算法的收敛速度进
行分析，进而提出一种简单通用的实数编码的 ＲＣＡＩＡ
算法概率强收敛速度估计方法．为方便起见，首先给出
ＲＣＡＩＡ算法主要参数及算法概率强收敛速度的定义．

９８３２第 １２ 期 洪 露：实数编码人工免疫算法概率强收敛速度估计研究



设Ω 为抗体个体空间，Ｓ＝ΩＮ为抗体种群空间，
｛Ｘ（ｔ），ｔ０｝为算法 ＲＣＡＩＡ生成的抗体种群 Ｍａｒｋｏｖ链
序列，Ｘ（ｔ）为种群 Ｘ（ｔ）中最佳抗体集，全局最优解集
定义为 Ｍ＝｛Ｘ；Ｙ∈Ｓ，ｆ（Ｘ）ｆ（Ｙ）｝，概率分布函数
为 Ｐ（·）．

定义１ Ｍａｒｋｏｖ链｛Ｘ（ｔ），ｔ０｝若满足：
ｌｉｍ
ｔ→∞
Ｐ｛Ｘ（ｔ）∈Ｍ｝＝１

则称Ｍａｒｋｏｖ链｛Ｘ（ｔ），ｔ０｝为概率强收敛，即随机
事件｛Ｘ（ｔ）∈Ｍ｝的概率将渐近于１

根据定义１，我们给出定义２．
定义２ 将｛１－Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）｝随 ｔ→∞时趋于０

时的快慢定义为Ｍａｒｋｏｖ链｛Ｘ（ｔ），ｔ０｝的概率强收敛
速度．

下面我们对 ＲＣＡＩＡ算法的收敛速度进行分析，首
先给出如下定理：

定理１ 若算法种群 Ｍａｒｋｏｖ链｛Ｘ（ｔ），ｔ０｝满足
如下条件：

条件１：Ｐ（Ｘ（ｔ＋１） Ｍ，Ｘ（ｔ）∈Ｍ）≤
αｔＰ（Ｘ（ｔ＋１） Ｍ），０≤αｔ＜１

条件２：Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ） Ｍ）
βｔＰ（Ｘ（ｔ） Ｍ），０＜βｔ≤１

则有：１－Ｐ（Ｘ（ｔ） ∈ Ｍ）≤∏
ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

．

证明 由全概率公式，有

１－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ）
＝１－（Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ）∈Ｍ）
＋Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ） Ｍ））

＝（１－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ）∈Ｍ））
－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ） Ｍ）

＝（１－（Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）
－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１） Ｍ，Ｘ（ｔ）∈Ｍ）））
－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ） Ｍ） （１）

由条件１和２，我们有
１－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ）

≤１－Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）
－βｔＰ（Ｘ（ｔ） Ｍ）
＋αｔＰ（Ｘ（ｔ＋１） Ｍ） （２）

通过公式变换，有

（１－αｔ）（１－Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ））

≤（１－βｔ）（１－Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）） （３）

由递推关系，有１－Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）≤∏
ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

．

证毕．

由定理 １我们知道，如果有 ｌｉｍ
ｔ→∞∏

ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

＝０，有

ｌｉｍ
ｔ→∞
Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）＝１，则算法概率强收敛，且其概率

强收敛速度的上限为１－Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）≤∏
ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

．

特别地，若存在常数μ，ν∈（０，１），使得αｔ＝μ，βｔ＝ν，则
算法以指数速度概率强收敛．

根据ＲＣＡＩＡ算法的定义，我们可以将 ＲＣＡＩＡ算法
简单表示为如下形式：

Ｘ（ｔ＋１）＝Γｔ（Ｘ（ｔ））＝Ｔｓ（Ｔｍ（Ｘ（ｔ））Ｘ（ｔ））Ｔｄｇ（Ω）
其中，Γｔ（·）：Ω

Ｎ→ΩＮ为算法 ＲＣＡＩＡ的操作算子，Ｔｓ抗
体选择算子，Ｔｍ为抗体变异算子，Ｔｄｇ为抗体更新算子．
我们有给出定理２．

定理２ ＲＣＡＩＡ算法将以指数速度概率强收敛．
证明 设抗体进化为最优抗体的最小变异概率为

σｍｉｎ，（０＜σｍｉｎ≤１）；抗体克隆规模为 ＮＣ，则每个抗体的

选择概率大于或等于
１
ＮＣ
．｜Ｍ｜为问题全局最优解的个

数，｜Ω｜为所有抗体空间的个数．由于算法采取了精英
保持策略，有 Ｐ（Ｘ（ｔ＋１） Ｍ，Ｘ（ｔ）∈Ｍ）＝０，则

αｔ＝０，满足定理１中的条件１．
当最终抗体种群中至少包含一个最优解时，我们

就可认为算法收敛．对任意 ｔ，有
Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ，Ｘ（ｔ） Ｍ）

＝Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ｜Ｘ（ｔ） Ｍ）Ｐ（Ｘ（ｔ） Ｍ）

＝∑
ｘＭ
Ｐ（Ｘ（ｔ＋１）∈Ｍ｜Ｘ（ｔ） ＝ｘ）Ｐ（Ｘ（ｔ） ＝ｘ）

＝∑
ｘＭ
∑
ｙ∈Ｍ
Ｐ（Ｘ（ｔ＋１） ＝ｙ｜Ｘ（ｔ） ＝ｘ）Ｐ（Ｘ（ｔ） ＝ｘ）


Ｎ
｜Ω｜
·σｍｉｎ·

１
Ｎ( )
Ｃ
·
Ｃ１｜Ｍ｜·Ｃｄ－１｜Ω｜－｜Ｍ｜
Ｃｄ｜Ω

( )
｜

·Ｐ（Ｘ（ｔ） Ｍ）

（４）

因此定理１中的条件（２）也满足，令βｔ＝
Ｎ
｜Ω｜
·σｍｉｎ·

１
Ｎ( )
Ｃ
·
Ｃ１｜Ｍ｜·Ｃｄ－１｜Ω｜－｜Ｍ｜

Ｃｄ｜Ω
( )

｜
，且有

ｌｉｍ
ｔ→∞∏

ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

＝

ｌｉｍ
ｔ→∞

１－ Ｎ
｜Ω ｜

·σｍｉｎ·
１
Ｎ( )
Ｃ
·
Ｃ１｜Ｍ｜·Ｃｄ－１｜Ω｜－｜Ｍ｜

Ｃｄ｜Ω
( )( )

｜

ｔ

＝０

（５）
所以，ｌｉｍ

ｔ→∞
Ｐ（Ｘ（ｔ）∈Ｍ）＝１，即 ＲＣＡＩＡ算法为概率强

收敛，并且收敛速度估计上限为

１－Ｐ（Ｘ（ｔ） ∈ Ｍ）≤∏
ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

＝

１－ Ｎ
｜Ω ｜

·σｍｉｎ·
１
Ｎ( )
Ｃ
·
Ｃ１｜Ｍ｜·Ｃｄ－１｜Ω｜－｜Ｍ｜

Ｃｄ｜Ω
( )( )

｜

ｔ

（６）

即该算法以指数速度概率强收敛，证毕．
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以上分析我们得知，该方法以最优抗体的最终收

敛为判断，得到的最终稳态分布中，抗体种群中只有一

个最优抗体．若按传统方法中算法最终稳态分布中完
全由 Ｎ个最优抗体组成，则式（６）变为

１－Ｐ（Ｘ（ｔ） ∈ Ｍ）≤∏
ｔ－１

ｔ＝０

１－βｔ
１－αｔ

＝ １－ Ｎ
｜Ω ｜

· σ( )ｍｉｎ
Ｎ·

１
Ｎ( )
Ｃ

Ｎ－ｄ
·
｜Ｍ｜
｜Ω( )｜( )ｄ ｔ

（７）
很明显，本文方法克服了传统状态转移矩阵特征

值估计方法过于保守的不足，大大降低了算法收敛速

度估计的上限，在算法实际应用中更具操作性．

４ 实验验证

为了验证本文所提方法的正确性及分析人工免疫

算法操作算子及参数对算法收敛速度的影响，本文利

用文献［９～１１］中提出的三种基于 ＲＣＡＩＡ框架的人工
免疫算法 ＣＮＭＯＩＡ、ＣＦａｉＮＥＴ和 ＩＣＳＡ算法，对下面两个
复杂多模态函数测试函数进行收敛速度估计实验

仿真．
ＬｅｖｙＮｏ．８函数：

ｆ１（ｘ）＝ｓｉｎ２（πｙ１）＋∑
ｎ－１

ｉ＝１
（ｙｉ－１）２［１＋１０ｓｉｎ２（πｙｉ＋１）］

＋（ｙｎ－１）２

其中，ｙｉ＝１＋
ｘｉ－１
４ ，－１０≤ｘｉ≤１０，ｉ＝１，２，…，ｎ．当 ｎ

＝３时，函数在 ｘ＝（１，１，１）Ｔ处得到极小值 ｆ ＝０，同
时约有１２５个局部极小值．

Ｒｏｓｅｎｂｒｏｃｋ函数：

ｆ２（ｘ）＝∑
ｎ

ｉ＝１
［（１－ｘｉ）２＋１００（ｘｉ＋１－ｘ２ｉ）２］

其中，ｎ＝３０，－２４≤ｘｉ≤２４，函数在 ｘ＝（１，１，…，１）Ｔ

处得到极小值 ｆ ＝０该函数是一个用来测试优化算
法性能的非凸函数．

实验主要验证算法变异算子、初始种群规模 Ｎ、抗
体克隆规模 ＮＣ和抗体更新数 ｄ对算法收敛速度的影
响．其中，ＣＮＭＯＩＡ算法采用的变异方式是对所有克隆
抗体以相同概率进行高频变异，ＣＦａｉＮＥＴ算法的变异
方式是以抗体亲和度大小成反比的概率进行变异，ＩＣ
ＳＡ算法采取的是混沌自适应变异方式．设三种算法的
抗体初始种群规模 Ｎ分别为（３０，６０，９０，１２０），抗体更新
数百分比 ｄ％分别为（５％，１０％，１５％），抗体克隆倍数 ｃ
分别为（１，２，３，４，５）．算法仿真其它参数具体设置见文
献［９～１１］．每个实验进行 ３０次，收敛精度设定为
１０Ｅ６，以算法的迭代次数记为收敛速度，平均收敛速
度统计结果如表１所示，三种算法的平均收敛速度如图

２和图３所示．

通过对表１的分析，我们可知：
（１）三种人工免疫算法都能全局收敛，在影响算法

收敛速度的因数中，变异操作算子的影响最大，如能提

高抗体变异为最优抗体的概率，可较大程度地提高算

法的收敛速度．由收敛速度的最优值可知，ＩＣＳＡ算法混
沌自适应变异的策略要优于 ＣＮＭＯＩＡ和 ＣＦａｉＮＥＴ算法
的变异策略．

（２）抗体初始种群规模 Ｎ越大，可增加抗体多样
性，理论上可提高算法的收敛速度，但同时也使得抗体

克隆规模 ＮＣ增大，使得算法的计算量也随即增大，从
而影响到算法的收敛速度，因此抗体种群规模 Ｎ算法
实际应用中不应过大，并要取决于具体的优化问题，该

实验中，Ｎ＝６０时比较合适．
（３）抗体克隆规模 ＮＣ越大，算法的收敛速度越慢，

一般取 ＮＣ＝（２～３）·Ｎ．绝大多数算法采用的是基于亲
和度的选择策略，对于高亲和度，即优秀抗体的选择概

率而言，抗体克隆规模 ＮＣ对选择算子的影响有限．
（４）抗体更新数 ｄ理论上越大，能增加算法的收敛

速度，但由于其是随机产生，而且每次更新都要求比当

前抗体种群中 ｄ个抗体的亲和度要高，一般较难实现，
因此实际应用中 ｄ的取值较小，对算法的收敛速度影
响较小．
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表１ 三种算法的平均收敛速度

算法 Ｃ 函数

Ｎ／ｄ％ Ｎ／ｄ％ Ｎ／ｄ％ Ｎ／ｄ％

３０ ６０ ９０ １２０

５ １０ １５ ５ １０ １５ ５ １０ １５ ５ １０ １５

ＣＮＭＯＩＡ

１

２

３

４

５

ｆ１ ３７６４ ３４８５ ３２８６ ３１８７ ２９０２ ２６６３ ３６１７ ３３４１ ３２０２ ３８０６ ３６８８ ３５１３

ｆ２ ８３４９ ８１４３ ７９３４ ８２１４ ８０２５ ７８０２ ８７３８ ８５２３ ８２７２ ９２５６ ９０２３ ８７７９

ｆ１ ３１２６ ２８９２ ２７５７ ２９１５ ２７７６ ２５８５ ３５０５ ３４０７ ３２４４ ４３９３ ４２０３ ３７９８

ｆ２ ７５５２ ６９８５ ６７６８ ７３０６ ７０４３ ６８７５ ７７３５ ７５６３ ７３７７ ８１５３ ７９０３ ７６０２

ｆ１ ２９０３ ２８０８ ２４８２ ２５９３ ２２９６ ２０９７ ３５８９ ３４５６ ３３４２ ４５０９ ４３７５ ４２８７

ｆ２ ６８９３ ６７０３ ６３７２ ６５３９ ６０２３ ５６７２ ７０２４ ６８８５ ６５４７ ８３２３ ８１４３ ７８７７

ｆ１ ３２７９ ３１０３ ２９０８ ３４０５ ３２０７ ２８９５ ４０８１ ３７５３ ３６４８ ４９１３ ４８１８ ４６１１

ｆ２ ７６４５ ７５５３ ７３７２ ６９６９ ６７２４ ６５７２ ７５４９ ７３２３ ７０７２ ８６１９ ８４２５ ８０７２

ｆ１ ３６９２ ３４７５ ３２７５ ３９０８ ３８１１ ３６６３ ４７９４ ４５６２ ４３８７ ６０５８ ５８２４ ５４２４

ｆ２ ８５３２ ８３２３ ８１７２ ９４３９ ９２０８ ９０６２ ９７５５ ９４２１ ９２４２ １１２７９ １００２３ ９６７２

ＣＦａｉＮＥＴ

１

２

３

４

５

ｆ１ ３４９４ ３２９２ ３０９３ ３１１２ ２８９７ ２７９９ ３３２７ ３０５６ ２９０４ ３７９１ ３５７３ ３４１８

ｆ２ ７３３９ ７０２３ ６９７６ ６４４９ ６０２３ ５５７２ ７２３９ ７０２４ ６８７２ ８２３８ ８０１５ ７６９３

ｆ１ ３０７．５ ２８０８ ２６８８ ２７９６ ２６０３ ２４１４ ３２１３ ２９５３ ２８４２ ４１１６ ３８９８ ３７９５

ｆ２ ６６３５ ６４８３ ６２７６ ６０３７ ５８２５ ５７３２ ６６７３ ６４２３ ６０７２ ７６３７ ７３２３ ７０７５

ｆ１ ２６５８ ２４７５ ２３６１ ２３８５ ２１８７ １９０７ ３６２７ ３３５２ ３１４６ ４４２５ ４２８５ ４１８３

ｆ２ ６４４６ ６２２５ ６０７２ ５７８８ ５３４２ ５１２６ ６９４８ ６７２３ ６４７２ ８０８９ ７７２５ ７５７２

ｆ１ ３０２４ ２８８８ ２７９９ ３１２３ ２８８１ ２６９３ ３７８２ ３６５４ ３５４９ ４６１６ ４５０４ ４４３１

ｆ２ ６８７７ ６６２３ ６２７６ ６５０６ ６３２３ ５９５２ ７３０５ ７１９３ ６９３４ ８３３９ ８１２７ ７９７２

ｆ１ ３４０１ ３２９２ ３１８２ ３１６６ ３１２２ ３０７６ ４２９５ ３９８３ ３８４７ ５７８４ ５６０８ ５４９８

ｆ２ ７６６９ ７４２６ ７２７２ ７４３７ ７０２５ ６８７２ ７９７４ ７８２３ ７６７２ ８５３９ ８２２７ ７８８２

ＩＣＳＡ

１

２

３

４

５

ｆ１ ３０８４ ２９６５ ２８８６ ２８６９ ２７９８ ２６９３ ３１２８ ２９５２ ２８３３ ３５８９ ３５５２ ３４１３

ｆ２ ６０３９ ５８３２ ５６７９ ５８３４ ５６６３ ５４６３ ６４３６ ６２２５ ５９７８ ６９３４ ６７５７ ６５７４

ｆ１ ２８９３ ２７８１ ２７０１ ２６６２ ２５１３ ２２９８ ２９２７ ２７５９ ２６３２ ３８６５ ２３０９ ２１１６

ｆ２ ５７３６ ５５２３ ５２７７ ５５４９ ５３２７ ５０７２ ５８８４ ５６２３ ５４０５ ６４３５ ６２２７ ５９７６

ｆ１ ２３０１ ２１４７ ２０９４ １９５１ １８０６ １７１２ ３４２１ ３２５６ ３０８８ ４１５８ ３８９３ ３７２８

ｆ２ ５４３５ ５２２６ ５０９２ ４５７２ ４２３８ ３９６５ ５１３４ ５０２３ ４６７２ ６３４９ ６２２６ ５８７２

ｆ１ ２５９３ ２４９３ ２４０７ ２８６５ ２７９２ ２６１７ ３６０６ ２２５６ ２０４２ ４４２３ ４３０８ ４２０３

ｆ２ ５９８４ ５７２３ ５５７６ ６４３４ ６２２７ ５８２４ ６５６１ ６３２６ ６０９２ ７１０９ ６７８２ ６５７２

ｆ１ ３２０７ ３０２９ ２８９２ ３０６３ ２９９４ ２８０４ ３８８３ ３７６４ ３５５８ ５３８５ ５２８６ ５１７６

ｆ２ ６５６３ ６０２３ ５５２２ ６４３５ ６１２７ ５８７６ ７５３４ ７３２８ ７１７２ ８５４７ ８３２３ ８０７２

５ 结论

人工免疫算法的收敛速度问题是人工免疫系统理

论研究中急需解决的问题．本文首先针对传统状态转
移矩阵特征值的收敛速度估计方法的不足，对一般褛

编码人工免疫算法进行了收敛性分析，通过对算法概

率强收敛的定义，利用马尔可夫链的性质，给出了一种

实数编码人工免疫算法以指数速度概率强收敛的估计

方法．该结论可推广到任意进制编码、变异算子和选择
算子的一类人工免疫算法收敛性和收敛速度的判断．
从收敛结果的形式上可以知道，在算法的实际应用中，

可以根据问题的需要，采取不同的算子策略，使αｔ越

小，βｔ越大，可以优化算法的收敛速度．但我们也看到，
有关人工免疫算法收敛速度的研究仅有少量特殊的结

果，到目前为止还没有一个精确的论证方法估计人工

免疫算法在不同实现下的收敛速度，本文今后工作需
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要进一步完善人工免疫算法收敛性基础理论，提出一

种更为精确和实用的人工免疫算法收敛速度估计方法

和理论．
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