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遗传 K 均值方法在品种资 分类中的应用
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摘要:采用实数编码方式，对聚类的中心矩阵进行编码，通过数组变换将染色体与相应聚类中心的数组进行匹配，

通过轮赌选择和自适应的交叉、变异操作及均值小生境的种群优化对聚类中心的编码进行更新迭代，最终得到稳

态的聚类误差函数和划分效果最好的聚类中心.然后通过对某基地的甘蔚品种进行分析、比较，分析的误差函数

结果显示，Ringa K-Means 改进的聚类效果明显优于传统的 K-Means 方法及 Sga-K-Means 方法的聚类效果.
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Abstract: This paper proposed one kind of K-Means analysis method based on the genetic algorithm by 

the average value niche. The real number method was used to encode the clustering center , and the chro­

mosome was matched wi白白e clustering central array correspondingly 由刨出 array transformation. The 

method was used to update the clustering central with selection , crossover , mutation and the average val­

ue niche population optimization. The stable state of the error function and the best dividing clustering 

center was obtained. The experimental result demonstrated that 出e Ringa-K-Means method was obviously 

better than the traditional K-Means method and the Sga-K-Means method. 
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聚类算法是指利用数的方法研究和处理给定对

象的分类.算法的目的是使同一类中对象的特性尽

可能地相似，不同类对象间的特性差异尽可能地大，

且所有的聚类方法都有自己的聚类准则.而聚类算

法的聚类准则通常可分为基于距离、基于密度及基

于连接的 3 种方式.在传统的品种资源分析中，外界

条件因子的筛选结果与分类的结果有着直接关系，

通常传统方法主要采用主成分因子或者逐步回归的

方法来选择其显著水平的外界因子，在完成外界因

子的筛选后，最后再进行品种优劣的分类.由此在传
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统的品种资源分类过程中，不可避免地出现初始点

和人为主观因素的干扰，为提高分类的客观性，就需

要采用更为合理、智能的分类初选方案.

本文根据 K-Means 动态聚类算法的特点，结合

品种资源数据的特点，采用实数编码方式对聚类问

题的解(聚类中心)进行编码，并介绍了解码方式、适

应度函数以及所采用的选择、交叉和变异操作.为了

说明本文方法的可行性和优越性，最后采用某农场

的若干甘蔚品种资源数据进行实例验证，并与其他

算法进行对比.
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(2) 高数据分类运算的普遍性. Rinaga K -Means 的步骤

如下.

1) 编解码方式:遗传算法中的进化过程是建立

在编码机制基础上的，编码对于算法的性能，如搜索

能力等影响很大.常用的编码方式有浮点数编码和

二进制编码，相比之下，实数编码计算量简单，内存

空间数据转换快，因此本文采用实数编码方式实现

数据样本与遗传染色体的转换[日].

聚类问题的解是各聚类的中心，对于样本空间

中 m 个点 1 X 1 ，屿，… ，Xm } 的 L 个属性聚类问题，遗传

算法中的每个染色体包括 Lxk 个对应的实数分量，
(3) 

其中 k 为初始聚类中心的个数.

2) 种群初始化:从待分类的点集中随机选择 k

个点作为问题的一个解并进行编码.在这里由于初

始中心为 Lxk 数组，在遗传迭代过程中，不容易控

制其染色体进化，因此需要进行数据变换，将 L x k 

数组转变为一维数组，其染色体长度为 L x k ， 然后重

复进行 N次染色体初始化，形成为 N个 L xk 长度大

小的初始种群.

3) 适应度函数:在处理过程中，对于每个染色体

采用与 K-均值算法相同的方式进行聚类的划分和重

新计算各聚类的中心，然后依式(2) 用每个聚类中的

点与相应聚类中心的距离作为判断聚类划分质量的

准则函数 J，J 越小，表示聚类划分的质量越好 [4].

遗传算法的目的是搜索使 J 值最小的聚类中

心，由于在 K-Means 计算过程中，距离函数过大，因

此对适应度函数进行线性修正，即扩大 105 倍 ( x 

1 K-Means 聚类算法

K-Menas 聚类作为动态聚类方法之一，其动态聚

类的主要思想是将样本集合分为 k 类，将 n 个向量 zJ

(1， 2 ，… ， n)分为 C 个组 Gi (i=I ， 2 ， … ， c) ，并求每组

的聚类中心，使得非相似性(或距离)指标的价值函

数(或目标函数)达到最小.当选择欧几里德距离为

组j 中向量 Xk 与相应聚类中心 Cs 间的非相似性指标

时，价值函数可定义为 :[1]

J =ZJs=Z( 艺 11 X k - CJ2) , (1 ) 

这里 ， Ji - 立 Ilxk - ci l1 2 是组 i 内的价值函数.这样

L 的值依赖于 GS 的几何特性和Cs 的位置一般来说，

可用一个通用距离函数 d(句，CJ 代替组 i 中的向量

巧，则式(1)总价值函数可表示为:

J =ZJz= 圣 (k圣YK-cs))
则 K-Means 算法处理步骤一般如下:

①从lxl'吨，…Xn 1 中随机选择 k 个点 C1 ,c2 , …, 

Cn 作为 k 个聚类集合的中心点;

②以 C1 , C2 , … , Cn 为中心点进行集合划分，划分
的原则是:如果以 - cj 11 < I!X; - cJI , m = 1 , 2 ,… , k; 

j =1 ，2 ，… A;i=l 儿… ， n 且j =;6 m. 则将 zs 划分到集

合 Gi 中;
③根据各集合中的点计算新的中心点 cJ ， cJ ，

., • 
·s c , 

cf= 于 I， xj ， i = 1,2 ,"',k , 
"B 与EG.

其中，叫为 Ga 中点的个数;

④如果 cf= 句 ， i=I ， 2 ， … ， k ， 则计算结束，当前

中心点为聚类划分的结果，否则令 cJ=Cs ，返回

(. 

K-Means 算法主要通过迭代搜索获得聚类的划

分结果，虽然 K-Menas 算法运算速度快，内存开销

小，比较适合于大样本量的情况，但是聚类结果受初

始凝聚点的影响很大，不同的初始点选择会导致截

然不同的结果;并且当按最近邻归类时如果遇到 2

个凝聚点距离相等的情况，不同的选择也会造成不

同的结果，因此 K 均值动态聚类法具有因初始中心

的不确定性而存在较大偏差的情况[3].

2 改进遗传 K-Means 法研究

对于传统 K-均值算法，由于初始聚类中心点的

选择很大程度地影响聚类效果，如果有 2 个或多个

"种子"点无意中跑到一个类内，则其聚类结果很难

区分[3]. 为了提高聚类误差函数的精确，因此提出

采用前端方法如遗传算法等智能化算法求出好的初

始聚类中心，再进行最终的 K-Means 函数聚类，获得

稳定的聚类结果.

遗传算法是一种通过模拟自然进化过程搜索最

优解的方法，其显著特点是隐含并行性和对全局信

息的有效利用能力，只需少量结果就可反映探索空

间较大的区域，便于实时处理，而且具有较强的稳健

性，可避免陷入局部最优在此本文提出一种基于实

数编码的均值小生境的遗传聚类算法Rin吨a K­

Means 算法，避免 K-Means 受初始分类的影响及聚类

误差函数陷入局部极值的可能;其次由于数据的属

性值大小不一致，在数据聚类之前，首先对原始数据

进行标准化，将各属性数据压缩在(0 ， 1) 区间内，提
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10勺，提高适应度函数的存活率.适应度函数最终数

学描述为:

f = 105
/( 1 + J). ( 4 ) 

4)选择操作:选择操作体现了遗传算法中的"适

者生存"原则，适应度越高的个体，参与后代繁殖的

概率应该越高.本文则采用轮盘赌方法进行个体的

选择.

5)交叉操作:在交叉过程中，进行交叉的父代染

色体均为一维的 k 个初始中心点，如 AJA2BJB2 和

C J C2 DJD22 条父代染色体，其组成由 2 个初始中心

点组成 1 组染色体，因此，在交叉操作过程中主要通

过交换 2 个父个体的中心点的数据(初始中心点如

鸟儿和 CJ C2 交换)来产生新的子个体

(AJA2DJD2) .本文采用单点交叉，对于编码长度为

L xk 的个体，首先按照 P 概率随机生成交叉点位置

(cp) ，然后交换 2 个父个体中位于 cp 右侧的部分，

从而生成 2 个新的子代个体

6)变异操作:子代个体除了继承父代个体的信

息、外，还会按一定的概率发生变异，这体现了生物遗

传的多样性.本文则使用自适应变异概率 Pm 对子

代 Lxk 位染色体的某变异点进行变异操作，

7) 自适应交叉、变异算子:由于随着迭代次数的

增加，优化种群逐渐趋于集中，此时变异、交叉算子

应降低其参数值，因此，选用如下公式 (5) 和 (6) 作

为 Rinaga K-Means 聚类的自适应交叉和变异算子参

数的更新机制.

交叉算子自适应公式:

r = IPcI x ;r丁 (t/tmax ) , 

Pû , 

P' - > p , 
û , (5) 

P'czgPd 

式中，交叉系数 PCI 、 Pû分别为 o. 8 ~ O. 5 , t 为遗传迭

代次数，tuJ为最大遗传代数.这种自适应交叉概率能

够保证在迭代初期，交换率较大，从而加快进化的速

度，避免遗传算法陷入迟钝状态，同时能够保证在迭

代后期，交换率较低，并逐步减小至一常量，从而保

证平滑收敛，同样能够保持搜索空间的连续性，增大

找到全局最优解的可能性.

P'm = f P m! X exp( -λx t/t皿)， P'm > P, (6) 
P 

m2' P'm :::三 Pm2
式中，变异系数 PmJ 、Pm2 分别为 o. 1 ~ o. 05 ， λ 为一常
数，根据种群分布大小取值，一般为 [5 ， 10]. 这种自
适应变异概率能够保证在迭代初期，个体性能较差

时，变异率较大以造成足够的扰动，扩大解空间，而

随着迭代次数的增加，变异率逐步减小至常量，从而

保证平滑收敛.显然，自适应变异率的这种变化是符

合优胜劣汰规律的.

8) 均值小生境种群优化:根据式(3)计算的初始

中心距离 da 进行均值小生境计算，其共享函数为:

S; = L Sh( 马) , (7) 
jεN 

而 Sh( dij) = 
1 -一ι ， d 运 σ.hare

σ.hare , (8) 

O , d zzσ.hare 

其中 ，N 为初始种群数，小生境半径参数采用均值方

法实现，可提高种群适应度自然分布概率[2].

σ.hare - mea叫 sum( Ildi - dj+JII) , (9) 

其中 ， i=I ， 2 ，...， N.

在计算出了群体中各个染色体的共享度之后，

依据下式来调整各个染色体的适应度:

卢x，)
f(xJ = 丁!..:..， (i - 1 ， 2 ，…，的. (10) 

在迭代过程中，每次得到聚类划分后，返回到步

骤 3)后，用校正后的聚类中心替换原来的聚类中心

进行迭代.

9) 遗传迭代终止规则:终止条件设计中，给定迭

代次数或误差精度来终止遗传算法的运行.在每次

进行选择、交叉和变异操作之后，记录当前子代中最

好适应度值与上一次记录的子代最好适应度值的误

差值 e ，然后判断 e 是否小于误差解.满足终止条件

后，则最后适应度最高的个体为最优聚类中心.

以获取的最佳初始中心点，进行 K-Means 聚类

函数最终迭代运算，获得最后的最佳分类结果.

3 遗传 K均值聚类实例

采用某农场 2 组甘煎品种数据资源进行比较、

分析，来验证遗传 K 均值方法的适用性.在分析过

程中，由于品种资源各项属性数据量纲、大小不一

致，对于优选分析处理的结果容易存在偏差.为了消

除各个变量量纲之间的差异，首先对文献[7J 原始属

性数据采用下式进行标准化处理:

ZE-z--L 
可=··山， i =11 ,… ,k , x ,____ -x 'max ._, mm 

、
、a
'
'

'EA --A 
，
，
‘
‘
、

式中: X i min "X i max分别表示第 i 个影响因子 zs 在 i 组训

练样本中的最小值与最大值，主;表示归一化之后的影

响因子值.

然后分别采用 K-Means 、Sga K-Means 及 Ringa K-
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Means 3 种方法进行分析，在分析过程中的基本参数

设置:聚类中心 k 为 4，遗传主要参数π=80 、 pc=

0.8 、pm =0.1 ，迭代次数( Maxgen) 为 50 ，最终聚类运

算比较，得 2 组甘藤品种的聚类方案结果(表 1 、2) . 

表 1 第 1 组不同模型聚类结果

Tab. 1 Clustering results nsing ditTerent models wi也也e

tirst example 

分类

一类

Sga-K-Means Rinaga-K-Means 

台 25 93/159 

e
a
-

，
、
J

m
-
9

山

e
-
a
u
q
"

咱
吨

，
u
-

电
1
C

川
』

V
K一
台
粤

m
m

台 25台 16

89/113 

94/128 

93/159 

台 10

79/177 

华 1

90179ω 

粤 c29

粤糖 89/240 华 1

二类 台 16台 25

94/128 94/128 

三类

台 10 ，粤 c29

89/525 

89/1626 

粤糖 89/240

四类

89/525 

79/177 

9017907 

粤糖 8912咄

93/159 

台 10

华 1

89/525 79/177 

90/7909 

89/113 

误差适应度 105.36 

优选时间/s 0.34 

144.83 

461. 06 

170. 14 

445.13 

表2 第 2 组不同模型聚类结果

从表 1 ，2 的结果可知， K-Means 误差适应度最

小，误差最大，其分类效果最差.改进的 Rinaga-K­

Means，在误差函数及运行曲线上明显优于 Sga-K­

Means 的模型，这主要是由于 Sga-K-Means 算法的不

足所引起的，在优解进化过程中，出现早熟或局部跳

出优解的可能性，导致后代迭代出现次优解的可能，

因此在 K-Means 改进模型中，采用改进的 Rin吨a-K­

Means 算法能够较好地完成 K-Means 初始中心点的

搜索工作，从而提高品种的优选分类效率.其次相对

于传统的层次或者关联方法而言[7] , Rinaga-K-Means 

则更为客观，不受传统的层次或关联方法人为主观

因素影响的条件下获得评分结果，能更客观提高分

类效果

4 结论

通过对甘煎品种资源数据进行 K-Means ， Sga-K­

Means 和 Ringa-K-Means 3 种不同聚类分析算法比

较，说明 Ringa-K-Means 利用改进的 Ringa 算法设计

K-Means 聚类函数的初始聚类中，心，所获得的结果更

具有稳健性、且搜索全面，从而降低了避免陷入局部

最优的可能性，也说明Rinaga-K-Means 算法具有良

好的聚类质量和综合性能稳态的效果，可适用于智

能化的品种资源优选工作和其他的数据挖掘分析.
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