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摘 要：应用基因表达式编程研究太湖水质自动聚类及其数学模型发现，解决了传统聚类算法需预先设定类别数 

目及不能对聚类建立数学模型的问题．与实际数据比较，表明聚类结果正确；所发现的营养盐对水质影响的数学模 

型，对监控、优化太湖水质具有建设性意义． 
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l 引言 

聚类分析是数据挖掘的重要研究内容．目前聚 

类技术主要可以分为以下几类：基于划分的方法、基 

于层次的方法、基于密度的方法、基于网格的方法以 

及基于模型的方法等『】]．但从前人研究结果和实践 

看，很多已有的算法需要预先设定聚类个数，即在没 

有先验知识的情况下不能对数据进行 自动聚类l2]， 

也无法对聚类结果进行数学模型的发现． 

而基 因表 达式 编程 (Gene Expression Pro- 

gramming，GEP)是 Candida Ferreira在结合了遗传 

算法(GA)和遗传程序设计 (GP)思想的基础上于 

2001年提出的一种基于基因型和表现型的自适应 

演化算法l3j．由于 GEP能通过简单的编码解决复杂 

的结构优化问题和模式发现问题【4]，同时 GEP较遗 

传算法和遗传程序设计具有易于表达、速度更快、求 

解能力更强等特点_sj． 

本文就是利用基因表达式编程方法的优势，尝试 

解决上述问题，研究太湖水质、矿物质及沉淀物的动 

态自动聚类及模型的发现挖掘，尝试发现矿物质及沉 

淀物对水质影响的内在规律性模式，为安全、高效治 

理、管理和优化太湖水质提供有意义的决策建议． 

2 基因表达式编程基本思想 

2．1 GEP开放阅读框和基因 

GEP的结构组织从开放阅读框嘲(Open Read 
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ing Frames 9oRFs)的角度来说更容易理解．生物学 

上，一个 ORF序列，或者基因编码的序列，开始于 
一 个“起始”密码子，接着是些氨基酸密码子，最后止 

于一个“终止”密码子． 

比如，考虑式(1)的代数表达式． 

『二干 (1) 

它可以表示成如图1所示的表达式树． 

图 1 表达式树 

此处“Q”代表开方函数，“S”代表正弦函数． 

图 1实际上代表了 GEP个体的表现型，根据表 

现型很容易推断出式(2)所示的基因型． 

012345678：Q一 * + acd (2) 

该基因型是直接将表达式树从左到右，自上而 

下读出的结果．式(2)就是一个 ORF，从”Q”开始， 

止于“d”，称为 K_表达式(源自Karva语言)EG]． 

2．2 GEP的基因结构 

GEP的基因由头尾两部分构成．头部由包含既 

代表函数又代表终点的符号构成，而尾部仅仅含有 

终点．对每个问题而言，头的长度 h是选定的，而尾 

的长度 t是h和 的函数，其中 是所需变量数最多 

的函数的参数个数(也称为最大操作数)，例如，对于 

开方或者三角函数， 取 1，对于加法等四则运算， 

取 2，t的大小见式(3)． 

t— h(n一 1)+ 1 (3) 

采用这种头尾划分的好处在于，一方面整个基 

因的结构在设定了函数集和头部长度之后就能够确 

定；另一方面，整个基因在式(3)的约束下，一定能 

够保证结构上的正确性，而不用担心会产生非法 

个体 ． 

对一棵表达式树，按照从上到下，从左到右的顺 

序遍历，得到的序列即可称为 K_表达式． 

因此，GEP中，基因型／表现型系统的根本特 

性：句法封闭性是与生俱来的，允许对基因型进行完 

全不受限制的操作，并由此促成高效的进化． 

2．3 GEP适应度度量函数 

C．Ferreira提出了两种基于误差的适应度函 

数[ ：一种基于绝对误差，见式(4)；另一种基于相对 

误差，见式(5)． 

三 
一 ∑ (M—j c ，)一 j) (4) 

J一 1 

Ct 
m  

一 ∑(M--I ·100 f) (5) 
}一1 I J 

式中，M 是选择范围，C ，是染色体个体i对于适应 

度样本 (来自G集合中)的返回值．而 是适应度 

样本j的目标值，两个方程中的绝对值项都对应各 

自的误差，该项称为精度P，因此，对一个完美适应 

的情况，C( 一 且f 一／ 一CM ． 

2．4 GEP算法流程图 

具体的GEP算法流程图可参见文献E8]． 

3 GEP-Cluster自动聚类算法 

聚类的核心是搜索和评估，基因表达式编程有 

很强的全局搜索能力，在解决聚类问题方面有极大 

的潜力．基 于 GEP，提出了 GEP-Cluster聚类算 

法l_z]，要点如下： 

(1)在基因头中添加一些特殊的聚类运算符n 

和U来完成聚类的筛选和聚合； 

(2)从数据集中随机选若干点作为初始簇中心， 

构成个体的染色体； 

(3)每代进化过程中，交叉算子和变异算子引入 

新的数据点，中心点可能漂移．若干代进化后找到合 

适的簇中心，从而找到最佳的聚类组合划分． 

具体的步骤如下： 

(1)初始化种群； 

(2)按照个体所表达的聚类中心进行聚类； 

(3)计算个体的适应度； 

(4)保留最佳个体到下一代； 

(5)依照轮盘赌实施遗传操作； 

(6)按照交叉率P 对个体进行遗传交叉； 

(7)按照变异率 对个体进行遗传变异； 

(8)若达到最大迭代次数则执行(9)，否则执 

行(2)； 

(9)选择出最优个体； 

(1O)对 最 优 个 体 实 施 自动 合 并 簇 算 

法(AMCA)； 

(11)输出聚类划分结果． 

染色体编码：由于聚类问题特殊性，染色体采用 

整数编码，由单基因构成．每基因由基因头和基因尾 
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组成，其中基因头部包含聚类运算符“U”和“n”， 

基因尾部则由按照均匀分布从数据集中随机抽取无 

重复的数据点的序号构成．例如，R ===U U n n U 

z z。5／7。z z。是一个合法的染色体，它描述了进化 

过程中某一代的聚类状态．其中，z ( E[1，，z]， 为 

数据集中数据的总个数)是数据集中每个数据对应 

的序号，且 z 是当前系统中某个簇C 的中心． 

若根节点是 U运算符，将左右子树分别放人两 

个不同的集合中，从而达到对簇的分割．若根节点是 

n运算符，将左右子树中的数据放入同一个簇之中， 

计算其均值，并用均值作为簇的中心，从而达到对簇 

的合并，下列算法详细描述了解码过程： 

输人：输入个体染色体经过编码后得到的聚类 ET． 

输出：输出聚类 ET对应的染色体所携带的簇中心． 

(1)若 ET空则执行(12) 

(2)Switch(ET根节点)： 

(3)Case‘U’： 

(4)剪枝左子树 ，将左子树放入集合 i中 

(5)剪枝右子树 ，将右子树放入集合 i中 

(6)Fl()R each SET i IX) 

(7)递归解码集合 i中的每个子树 

(8)Case‘n’： 

(9)递归解码左子树 

(10)递归解码右子树 

(11)簇中心序列一左右子树中叶子节点均值 ； 

(12)返回染色体中携带的簇中心序列． 

适应度计算：经过解码染色体信息得到各个可 

能的聚类簇的中心点坐标，然后对数据集中每个数 

据点根据其与各个簇中心的欧氏距离，依次将其赋 

给最近的簇．重新计算聚类后的各个簇的中心坐标， 

并计算数据集中所有数据的平方误差总和 E．E的 

定义式如(6)： 

E一∑∑ I P—m I ，m 一 ∑z， (6) 
i l PErui “ E ci 

式中，k为数据集中的簇的个数， 为簇C 中数据点 

的个数．E值越小，则生成的簇会尽可能的紧凑和独 

立．由于在 GEP中一般按照适应度由大到小选择个 

体，因此算法中取适应度函数 f一 1／E． 

4 太湖水质聚类 

根据 2004年 5月一9月，太湖沿岸采样的(32 

个点)数据[9-]0]，其中磷、氮、硝态氮和叶绿素的含 

量聚类，32个数据点聚类结果如图 2所示． 

其中每一类的具体数据显示如图 3所示． 

其中数据点 3、24、25、28、29、32为一类，根据太 

图 2 太湖 32个数据点采样聚类结果 

I一  ‘ 口目曩i 目 

：IX 1，2，4，5，1 5，1 7，26，27，30，31 

6，7，8，9，10，1l，12，13．14，16，18．19，20，21，22．23 

《聚娄结果i 3．24，25，28。29，32 

=翼第二樊 三粪 

珀 ‰学龋，甓努 r 麟。咖31s1
3话1 l瑚0s2 l 《 

2 0036956 II501898 0243018 14558666 瑟 

4 Ol0l629 58g285l5 2．6415 1506 罄 

5 ；0073912 36088524 1996974 14565333 嚣 

15 0973912 2384舰 1．035468 l6 

17 018478 47801466 2／$8301 13213333 

图 3 各类 中磷 、氮 、硝态氮和 

叶绿素的含量聚类结果 

湖沿岸采样的(32个点)数据，可以看到这一类的叶 

绿素的含量比较高，所以这块区域波浪大、发现藻华 
一 类． 

数据点 6、7、8、9、10、11、12、13、14、16、18、19、 

21、22、23为一类，根据采样的数据，可以看出氮、 

磷、硝态氮、叶绿素的含量比较适度．所以这块区域 

可能有养蟹场、水生植物多，水比较清． 

数据点 1、2、4、5、15、17、26、27、3O、31归为 
一 类． 

根据聚类的结果分析三类的情况． 

第一类：其他类．由于采样点的不准确或是其他 

客观原因，不做分析，将它归为一类． 

第二类：养蟹场、水清、沉水植物多．水生植物能 

够有效的抑制底泥中氮的释放，是因为水生植物能 

够吸收底泥释放的氮；而植物进行光合作用，释放氧 

气，能够提供给水中的蟹、鱼等动物．水生植物也能 

有效的抑制水中的磷、硝态氮等含量．水生植物的生 

长也对水的净化起到了一定的作用．其中水生植物 

狐尾藻对氮的抑制作用最为明显． 

第三类：波浪大，发现藻华．这一类中，叶绿素的 

含量比较多，氮、磷、硝态氮的含量也比较多．说明这 

区域水体富营养化．造成水体富营养化的原因有：由 

于城市工业废水和生活污水大量排人湖中，使营养 

物质在水体中富集，造成海域富营养化．其中氮、磷 

等含量增加．富营养化也造成藻类的生长，形成了 

“藻华”． 
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5 太湖水质模型或函数发现 

在太湖水质模型函数发现中，我们用A、B、C、D 

来定义区间上的自变量的值，分别代表了影响太湖 

水质的主要因素磷的含量、氮的含量、硝态氮的含量 

和叶绿素的含量， 为因变量，代表均方差[gJ． 

GEP进行模型发现主要需要以下五个步骤： 

步骤 1：选择合适的适应度函数，对本问题，采 

用式(4)来计算适应度，对于一个完美适应的情况 

C 』)一Tj且f ：／’蚰 ：C M．采用绝对误差 100作 

为选择范围，精度误差为 0．01，因此，最大适应度值 
一 GM． 

步骤 2：选择终点集 T和函数集F，其中终点集 

由自变量和常数构成，自变量用 ，B，C，D表示，常 

数用?表示．终点集 T一{a，b，c，d，?)；在这里选择 

7个函数，函数集 F一 {+，一，*，／，Q，S，R)，其中 

Q，s，R分别代表开根号函数，正弦函数，余弦函数． 

步骤 3：选择染色体组织结构，即头部和尾部的 

长度．通过实验数据发现，当基因头部为 9，基因个 

数为 2时，适应度达到最大为 991．781 287．尾部长 

度为为 t=10． 

步骤 4：选取连接函数．在此问题中染色体后面 

附加一个和基因尾部等长的附加域 Dc，从结构上 

讲，Dc在尾部的后面，和 t长度相等，代表中间随机 

常数的符号构成．在基因中生成了具有单独边界的， 

有自身字符集的另一个区域．用于随机产生连接各 

个子表达式． 

步骤 5：选择遗传算子集并决定其参数大小．本 

文采用变异和重组算子来作为遗传算子，选取进化 

代数 5O． 

根据前面的聚类，以下为每类的函数发现： 

第一类：其他类，具体的数据参见表 1． 

其中上下边界值代表随机产生常数的上界和下 

界值，取E0，10-1．这个取值是根据A、B、c、D中最小 

值和最大值比较后得到，(如：A中范围为 0．03～ 

0．24；B中范围为0．75～12．05；C中范围为0．13～ 

2．8；D中范围为 5．O2～ 9O．44；B、C、D范围值数据 

除以10，最后得到一个最终的范围0～1O为上下界 

值． 

通过演化，在第 46代发现最佳个体，最佳个体 

适应 度 为：990．601 823．染 色体：Q+ *QDA? 

DQBAD?CBD?A?QRSASAC*DBAAAA???? 

A1R／／～1一SQ2121221122，函数表达式为 y= 

(sqrt(D *A + sqrt(9．232 154 302)))． 

表 1 GEP参数 

运行代数——rn-GepNum 50 

种群大小——HLnGroupsize 

下一个初始种群大小 

一 个染色体中基因的个数 

下边界值——nLLowerBound 

上边界值——rn_UpperB0und 

头部长度——nLnHeadsize 

基因重组率-- m PRecombination 

基因变异率——nLPMutation 

经过对上面得到的最佳染色体解码，得到两棵 

子树如下：对应的 sub-ET1、sub-ET2如图4所示． 

图 4 第一类中的 sub～ET1、sub--ET2 

第一类的演化过程如图5所示． 

图 5 第一类演化示意图 

第二类：养蟹场、水清、沉水植物多．通过演化， 

在第 34代 发现最佳个体，最佳个体适应度 为： 

1 593．898 439．函数表达式为：3，一(9．992 980 743／ 

(D+ sqrt(C—C—A)))． 

第三类：波浪大，发现藻华．通过演化，在第 43 

代发现最佳个体，最佳个体适应度为；598．897 863． 

函数表达式为： 一(cos((7．937 253 945--C)／(B+ 

C)*B)+C)． 

∞ 2 o 0 
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6 结束语 

应用基因表达式编程对影响太湖水的主要因 

素：氮、磷、正磷酸盐、硝酸氮等营养盐进行 自动聚类 

和公式发现研究，对监控、优化太湖水质具有一定的 

指导性意义． 
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再利用双线性插值算法恢复校正后图像．实验 

表明，在畸变不严重的情况下，该方法取得很好的矫 

正效果． 

对网格图和待矫正图像分别作挤压变形和球面 

化变形之后，再矫正．可以看到均有明显的矫正效 

果．实验表明，在畸变较严重的情况下，应该将 MSE 

的值适当降低，以防止出现矫正过适，l~lJi,Jfl练点矫正 

精度高，而训练点之间出现过度扭曲的情况． 

5 结束语 

本文在总结畸变校正方法的基础上，给出基于 

BP神经网络的畸变校正方法的具体介绍与实现．通 

过实验结果表明，基于 BP神经网络畸变矫正方法 

能较全面地拟合畸变函数，得到高精度的校正图像， 

尤其是在畸变不是很严重的情况下，而且易于实现， 

能够有效地解决图像矫正在实际工作中的应用． 
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