论文题目
摘  要
1、摘要:本文解决什么问题,解决问题的方法,结论.

提请大家注意：摘要应该是一份简明扼要的详细摘要（包括关键词），在整篇论文评阅中占有重要权重，请认真书写（注意篇幅不能超过一页，且无需译成英文）。

关键词：
2、正文
一、问题的提出:叙述问题内容及意义.
二、基本假设:写出问题的合理假设.

三、建立模型:详细叙述模型、变量、参数代表的意义和满足的条件及建模思想.
四、模型求解:求解、算法的主要步骤.
五、结果分析与检验:(含误差分析).
六、模型评价:优缺点及改进意见.
七、参考文献:限公开发表文献,指明出处..
3、附件:计算框图、程序及打印结果.
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范文：

基于双种群遗传算法的公交路线查询问题
摘  要
    本文探讨的是公交路线选择而开发的查询系统.以两站点之间所花时间的最小值作为主要目标函数，利用双种群遗传算法的原理建立公交路线选择数学模型，再通过MATLAB程序来实现整个流程和迭代，最终求出全局近似最优解，即最优权重线路，以起点和终点查询到近似的最优公交路线，并进行了误差分析,模型的评价与推广. 
问题一：仅考虑公汽线路，对数据进行初步分析和处理后，考虑到数据的复杂性和数据搜索范围的广度，我们应用比较成熟的双种群遗传算法建立数学模型. 通过MATLAB强大的矩阵运算功能得到站点之间的邻接矩阵，用时间加权. 其流程思想为基于双种群初始群体A、B，对染色体进行整数编码，用竞争选择法选择出较优个体作为繁殖下一代的母体，依据选择性集成思想，等概率使用两点交叉法和区域交叉法对染色体进行交叉操作与使用邻居交换变异和两点交换变异进行染色体变异操作，并结合MATLAB反复迭代，最终给出了六对起始站与终点站的六条近似最优路线. 该法扩大遗传算法的搜索范围，避免过早收敛. 
问题二：在数据处理上用时间加权把地铁站点和汽车站点统一化，可得所有站点之间的邻接矩阵. 其求解原理与问题一相似，但由转车方式的不同生成了8种不同的适应度函数,再根据适应度函数来进行问题的求解. 
问题三：我们将任意两个站点之间的步行时间作为矩阵中相应位置的权，这时构建的邻接矩阵中的权就由两站点之间公汽到公汽的时间,公汽到地铁的时间,地铁到公汽的时间,地铁到地铁的时间和两点之间的步行时间构成. 但其求解原理与问题一相似，但由转车方式的不同就会生成不同的适应度函数,再根据适应度函数来进行问题的求解. 
双种群遗传算法提供了一种求解复杂系统优化问题的通用框架，它不依赖于问题的具体领域，对问题的种类有很强的鲁棒性，具有自组织、自适应和自学习性. 
关键词：双种群遗传算法；竞争选择法；离散赌轮选择算子；选择性集成思想
一、问题的重述

第29届奥运会明年8月将在北京举行，届时有大量观众到现场观看奥运比赛，其中大部分人将会乘坐公共交通工具（简称公汽，包括公汽、地铁等）出行. 北京市的公汽线路已达800条以上，使得公众的出行更加通畅、便利，但同时也面临多条线路的选择问题. 针对市场需求，某公司准备研制开发一个解决公汽线路选择问题的自主查询计算机系统. 
为了设计这样一个系统（核心是线路选择的模型与算法），从实际情况出发，满足查询者的各种不同需求. 需要研究的问题如下：

问题一：只考虑公汽线路情况，给出任意两公汽站点之间线路选择问题的一般数学模型与算法. 并根据基本参数设定中的数据，利用其模型与算法，求出6对起始站→终到站之间的最佳路线，并要有清晰的评价说明. 见下表：

	　
	1
	2
	3
	4
	5
	6

	起始站
	S3359
	S1557
	S0971
	S0008
	S0148
	S0087

	终点站
	S1828
	S0481
	S0485
	S0073
	S0485
	S3676


问题二：同时考虑公汽与地铁线路，解决以上问题. 
问题三：假设知道所有站点之间的步行时间，给出任意两站点之间线路选择问题的数学模型. 
其中基本参数设定：
相邻公汽站平均行驶时间(包括停站时间)：3分钟

相邻地铁站平均行驶时间(包括停站时间)：2.5分钟

公汽换乘公汽平均耗时：5分钟(其中步行时间2分钟)

地铁换乘地铁平均耗时：4分钟(其中步行时间2分钟)

地铁换乘公汽平均耗时：7分钟(其中步行时间4分钟)

公汽换乘地铁平均耗时：6分钟(其中步行时间4分钟)

公汽票价：分为单一票价与分段计价两种，标记于线路后；其中分段计
价的票价为：0～20站：1元；21～40站：2元；40站以上：3元

地铁票价：3元（无论地铁线路间是否换乘）

注：以上参数均为简化问题而作的假设，未必与实际数据完全吻合. 
公汽线路及相关信息见数据文件B2007data.rar. 
二、模型的假设

1. 转车的次数控制在2次以内；
2. 相邻公汽站平均行驶时间(包括停站时间)：3分钟；
3. 相邻地铁站平均行驶时间(包括停站时间)：2.5分钟；
4. 公汽换乘公汽平均耗时：5分钟(其中步行时间2分钟)；
5. 地铁换乘地铁平均耗时：4分钟(其中步行时间2分钟)；
6. 地铁换乘公汽平均耗时：7分钟(其中步行时间4分钟)；

7. 公汽换乘地铁平均耗时：6分钟(其中步行时间4分钟)；

8. 公汽票价：分为单一票价与分段计价两种，标记于线路后，其中分段计
价的票价为：0～20站：1元，21～40站：2元，40站以上：3元；
9. 地铁票价：3元（无论地铁线路间是否换乘）；
10. 知道所有站点之间的步行时间.
三、符号说明
C：只考虑公汽线路的情况下，每个个体对应路线总长；

D：考虑公汽和地铁线路的情况下，每个个体对应路线部长；
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：相邻公汽站平均行驶时间(包括停站时间)；
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：相邻地铁站平均行驶时间(包括停站时间)；
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：第k个个体所对应的适应度值；

A：每个个体所对应的适应度比例；

P：每个个体所对应的选择概率（适应度比例）；
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：所有站点之间的步行时间；
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：表示转车换乘所耗时间之和.
四、模型的建立与求解

（一）问题一

1.1 问题分析

该问题是一个组合优化问题. 对于此类问题，只有当其规模较小时，才能求其精确解. 在本文中公汽路线总数与站点数是成指数型增长的，所以一般很难精确地求出其最优解，因而寻找出有效的近似求解算法就具有重要意义. 
    由于L406公汽线路的路线是环形的，而数据中没有标示出来，所以我们用相邻站点整体路线也相邻，判断出该公汽线路是环行的，所以应当作环行处理. 对于该问题，我们先求出其站点与站点之间的邻接矩阵（权用时间表示），其矩阵大小为
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，数据量太多，不能输出，只能把放在内存中. 
许多智能算法被用于求解两点间线路问题. 如禁忌搜索、模拟退火、蚁群算法等. 其中遗传算法是被研究最多的一种算法. 但标准遗传算法容易陷入局部极值解，出现“早熟收敛”现象. 为此人们提出了多种改进方法，如将遗传算子中的交叉算子进行改进，应用单亲遗传算法，将遗传算子与启发式算法结合等. 
遗传算法的核心思想为自然选择，适者生存. 遗传算法作为一种模拟生物进化的一种算法，提供了一种求解复杂系统优化问题的通用框架，它不依赖于问题的具体领域，对问题的种类有很强的鲁棒性，具有自组织、自适应和自学习性. 其也是一种迭代算法，从选定的初始解出发，通过不断地迭代，逐步改进当前解，直到最后搜索到最优解或满意解，其迭代过程是从一组初始解(群体)出发，采用类似于自然选择和有性繁殖的方法，在继承原有优良基因的基础上生成具有更好性能的下一代解的群体. 遗传算法的流程图见下图：


[image: image7]
       遗传算法流程图

标准遗传算法是针对一个宏观的种群进行选择、交叉、变异三种操作. 
双种群遗传算法是一种并行遗传算法，它使用多种群同时进化，并交换种群之间优秀个体所携带的遗传信息，以打破种群内的平衡态达到更高的平衡态，跳出局部最优. 在双种群遗传算法中，每一种群都是按照标准算法进行操作. 在操作时，首先建立两个遗传算法群体，即种群A和种群B，分别独立地进行选择、交叉、变异操作，且交叉概率、变异概率不同. 当每一代运行结束以后，产生一个随机数n，分别从A，B中选出最优染色体和n个染色体进行杂交，以打破平衡态. 因为在双种群遗传算法中，每一种群都是按照标准算法进行操作的.  

由上分析，对于本问题，我们釆用双种群遗传
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（double populations genetic algorithm）在选择公汽路线问题中的应用. 
遗传算法的创始人美国著名学者、密西根大学教授John H.Holland认为，可以用一组编码来模拟一组计算机程序，并且定义了一个衡量每个“程序”的度量：“适应值”. Holland模拟自然选择机制对这组“程序”进行“进化”，直到最终得到一个正确的“程序”为止. 编码方式有：二进制编码、十进制编码和符号编码等方法. 整数编码与符号编码一般用于与顺序有关的组合优化方面的问题. 根据公汽路线的特点，本文的工作采用整数
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. 染色体长度与公汽路线结点个数相同，染色体的每个基因的编码即为公汽路线结点的编号. 因此，每条染色体由1到n（3957）的一个全排列组成. 
在对染色体进行
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时,考虑到适应度比例法(轮盘赌选择法)与最佳个体保留法各自的优缺点，差异性较大，依据选择性集成思想,表现好的个体学习器越精确、差异越大，集成后可以获得的结果越好. 而竞争选择法集成了上述两种的优点克服了它们的缺点，因此本文釆用竞争选择法. 其中竞争选择法是釆用适应度比例法进行选择，交叉后产生下一代，再利用最佳个体保留法将上一代的最佳个体直接保存下来，然后从新群体中淘汰一个适应度最差的个体，提高了问题求解的收敛速度，体现了遗传算法自适应环境的能力. 
在对染色体进行交叉
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时,对于由整数编码的染色体，交叉操作会形成染色体中的非法基因，即重复基因. 所以实现染色体交叉要将重复的基因清除. 只使用一种交叉方法容易引起过早收敛，即“早熟”. 依据选择性集成思想 ,等概率使用两点交叉法和区域交叉法这两种交叉方法，扩大遗传算法的搜索范围，避免过早收敛. 
在染色体的变异
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中，与交叉方法一样，如果使用一种变异方法，同样可能会引起“早熟”. 为了避免过早收敛，依据选择性集成思想选择邻居交换变异和两点交换变异这两种个性好且差异性较大的变异方法，等概率使用以扩大搜索范围. 
1.2 模型建立

1.2.1 从起点站到终点站不转车，则双种群遗传算法的流程如下：
（1）产生邻接矩阵

    邻接矩阵的MATLAB程序实现见附件一. 
（2）基于站点序号的编码

    一般来说种群规模越大越容易收敛到最优解，但是要保证其初始种群中的每个个体都是互异的，m不能设置过大，否则无法产生初始种群，且m过大其收敛速度必然降低，也会消耗更多的计算资源,并基于一般遗传算法中初始群体大小的选择，本文中取m=30. 
公汽路线问题中每一种起点站到终点站的方案对应于解空间的一个解 ，解空间中的数据是遗传算法的表现形式，从表现到基因型的映射称为编码. 最初遗传算法是采用二进制编码方法，但在大量实际问题中，二进制编码操作不简便，不易进行变异交叉操作，易产生大量非可行解，所以针对特殊的问题，可以灵活采用不同的编码方法. 本文在公汽线路求解中，采用基于站点序号的实数编码，将染色体定义为公汽线路的一条解路线中的站点号序列，在MATLAB中为一个没有重复数字的行向量来表示. 设有n个站点的某个全排列为
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，则个体的染色体表示为
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，n=3957. 
（3）产生初始群体

种群中每一个体为n（3957）个站点的一个全排列，随机生成m（m=30）个1～n 的随机排列，得到m个个体的初始种群，m为种群大小，n为染色体长度. 
生成初始群体的具体算法的MATLAB程序实现见附件二. 
A、B初始群体的数据矩阵为
[image: image15.wmf]303957
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，由于数据太多，文中就不给出数据（其结果可运行程序得出）. 
（4）适应度函数与染色体的选择

在遗传算法进行搜索时只以适应度函数为依据，利用种群中个体每个的适应度值来进行搜索，适应度值是进化时优胜劣汰的依据，应用中总是根据问题的优化指标来定义. 
对于公汽线路问题，以个体对应路线所发的时间之和作为个体适应度，其适应度越小,表明该个体越优. 则该个体对应
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其中
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（3（分钟））表示相邻公汽站平均行驶时间(包括停站时间)，
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之间的距离，
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表示起始点与终点站之间的距离.

一般来说，选择算子设计使得个体被选中并遗传到下一代群体中的概率与该个体的适应度大小有关. 适应度是越高越好，而在公汽线路问题中，如果适应度是所经过的对应路线所花的时间之和，路线所花时间之和是越小越好，为了使公汽线路问题的适应度与一般遗传算法中的适应度一致. 这里用选择概率来进行衡量. 则每个个体的选择概率（适应度比例）就是每个个体的适应度与所有个体适应度的总和之比，即：
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其中
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表示所有个体适应度的总和. 
但当路径所花时间非常大(例如：10000)，这样其适应度比例的最高数据位将在小数点后的第四位，这样不利于计算，为此要进行尺度变换. 为确保适应度有两位整数，此处将适应度放大倍数L(本题中 L=lOOO) 因此适应度比例
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的表达式为：
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遗传算法中选择算子设计经典的是用适应度成比例的概率方法 ，但是这里存在的问题是由于许多个体的适应度比例很小几乎没有机会复制个体，从而被过早地淘汰. 这样整个群体多样性就无法得到保证，这里采用一种新的赌轮选择算子——离散赌轮选择
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，将有效地避免了这个问题. 
在本题中是由30个个体构成初始群体，即：
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，其所占的适应度比例分别是
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，在保持这个比例的情况下对这个取值范围放大1000倍. 
按照顺序在1～1000内分别占不同的区间，当随机函数产生1～1000以内的时，即使是适应度比例最小的也有可能被选中，从而较好的保持了群体的多样性. 
由上所述则可选择出适应力强的，淘汰适应力弱的个体从而得到总体适应能力强的群体. 
经过选择算子得出总体适应能力强的A、B群体数据矩阵为
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´

，因数据量太大，文中就不给出具体数据. 
（5）交叉重组

依据选择性集成思想 ,等概率使用两点交叉法和区域交叉法这两种差异性较大的交叉方法，扩大遗传算法的搜索范围，避免过早收敛. 
其中，两点交叉法是先随机设定两个基因交叉位置，将父辈两个个体在这两个交叉点之间的基因链码相互交换，从而形成新的个体；区域交叉法是随机在染色体中选择一个交叉区域，将第二条染色体的交叉区域加在第一条染色体的前面，第一条染色体的交叉区域加在第二条染色体的前面，在交叉区域后依次删除与交叉区域相同的基因，得到最后的两条子染色体. 
将第（3）步得到的关于A，B种群的数据分别用两种交叉算法来实现操作. 其中一半数据用两点交叉法，另一半的数据用区域交叉法来进行染色体的交叉重组. 
其具体算法的MATLAB程序实现见附件四. 
经过交叉重组得出的A、B群体数据矩阵为
[image: image31.wmf]303957

´

，因数据量太大，文中就不给出具体数据. 
（6）染色体的变异

为了避免过早收敛，依据选择性集成思想选择邻居交换变异和两点交换变异这两种个性好且差异性较大的变异方法，等概率使用以扩大搜索范围. 
其中，邻居交换变异是产生一个随机数，将该数对应的基因和其后的基因交换；若该数对应的基因是染色体中的最后一个基因，则将该基因与染色体的第一个基因交换；两点交换变异是先产生两个不同的随机数，确定两个交换点，然后对个体在此两点的基因进行交换. 
经过染色体变异得出的A、B群体数据矩阵为
[image: image32.wmf]303957

´

，因数据量太大，文中就不给出具体数据. 
（7）种群交叉
将两个种群中的最优解取出，再在每个种群中随机选取n个染色体，将这n+1个染色体互换，进入对方种群. 
经过种群交叉得出的A、B群体数据矩阵为
[image: image33.wmf]303957

´

，因数据量太大，文中就不给出具体数据. 
（8）最佳个体保留法

    要把群体中适应度最高的个体不经过配对交叉直接复制到下一代中，然后从
新群体中淘汰一个适应度最差的个体. 分别对A、B进行独立的操作. 
经过最佳保留法选择后得出的A、B群体数据矩阵为
[image: image34.wmf]303957

´

，因数据量太大，文中就不给出具体数据. 
（9）迭代的结束条件

    在本文中，采用进化的代数N作为循环迭代过程的结束，如果等于N，则算法结束，输出适应值最高的解；否则，继续重复上述过程. 
重复步骤（3），（4），（5），（6），（7），（8）依次进行循环迭代，本题中设定迭代次数为N=1000. 最后得到30个近似的最优解. 
以上（2）—（9）流程的MATLAB程序实现见附件二. 
（10）结果

选出这30个近似最优解中以时间作为权值最小的那一组解作为题设中要求的近似最优解. 其中满足要求的基因链码（站点数）的顺序即是顾客所需从起始点到终点站的路线

1.2.2 从起点站到终点站转一次车

从起点站到终点站转一次车遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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其中5（分钟）表示公汽换乘公汽一次耗时(其中步行时间2分钟).
除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
1.2.3 从起点站到终点站转两次车

从起点站到终点站转两次车遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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 其中
[image: image37.wmf]52

´

（分钟）表示公汽换乘公汽两次耗时(其中步行时间
[image: image38.wmf]22

´

分钟).
除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
1.3 模型求解
1.3.1从起点站到终点站不转车
    由程序运行最终得出：找不一条路线使从起点站到终点站不转车. 
1.3.2 从起点站到终点站转一次车
	起始站
	第一次路线
	中转站
	第二次路线
	终点站

	S3359
	L436
	S3695
	L217
	S1828

	S0008
	L200
	S3092
	L282
	S0073

	S0971
	L013
	S2607
	L377
	S0485

	S0087-
	L454
	S1893
	L209
	S3676


1.3.3从起点站到终点站转两次车
	起始站
	路线一
	中转站一
	路线二
	中转站二
	路线三
	终点站

	S1557
	L084
	S1919
	L417
	S0871
	L447
	S0481

	S0148
	L308
	S1419
	L166
	S0248
	L469
	S0485


（二）问题二

2.1 问题分析

考虑到加入地铁及公汽的交叉通道，在数据处理上用时间加权把地铁站点和汽车站点统一化，可得所有站点之间的邻接矩阵. 其求解原理与问题一相似，但由转车方式的不同就会生成相对应的适应度函数,再根据适应度函来对问题求解. 
2.2 模型建立

2.2.1 产生邻接矩阵

首先运用MATLAB强大的矩阵运算功能把其邻接矩阵得出,该矩阵是
[image: image39.wmf]39573957

´

,由于数据量太大不能把其具体表示出来,只能把所得到的数据放在内存中,在运用的时候再从内存中调用. 
2.2.2 只坐地铁（不换乘）

对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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其中
[image: image41.wmf]2
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表示相邻地铁站平均行驶时间(包括停站时间),


[image: image42.wmf]a
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表示站点
[image: image43.wmf]a
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和
[image: image44.wmf]b
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之间的距离，


[image: image45.wmf]1

m

xx

D

表示起始点与终点站之间的距离.

除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.3 地铁到地铁（换乘一或两次）

对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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其中
[image: image47.wmf]2
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(2.5(分钟))表示相邻地铁站平均行驶时间(包括停站时间),
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表示站点
[image: image49.wmf]a
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和
[image: image50.wmf]b
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之间的距离，


[image: image51.wmf]1
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表示起始点与终点站之间的距离,

4(分钟)表示地铁换乘地铁平均耗时(其中步行时间2分钟).
除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.4 地铁到公汽
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.5 公汽到地铁
为了简化模型，将地铁换乘公汽平均耗时与公汽换乘地铁平均耗时都假设为7分钟，因为耗时相差不大. 则地铁到公汽与公汽到地铁是一样的. 
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.6 公汽到地铁再到公汽
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.7公汽到地铁再到地铁
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.8地铁到公汽再到公汽
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.2.9地铁到公汽再到地铁
对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
2.3 模型求解

2.3.1 只坐地铁
由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为只做地铁.

2.3.2 地铁到地铁
由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线地铁到地铁.

2.3.3 地铁到公汽

由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为地铁到公汽.

2.3.4 公汽到地铁

由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为公汽到地铁.

2.3.5 公汽到公汽

1.换一次车

	起始站
	第一次路线
	中转站
	第二次路线
	终点站

	S3359
	L436
	D12
	L217
	S1828

	S0008
	L200
	D15
	L282
	S0073

	S0971
	L013
	D08
	L377
	S0485

	S0087-
	L454
	D24
	L209
	S3676


2.换两次车

	起始站
	路线一
	中转站一
	路线二
	中转站二
	路线三
	终点站

	S1557
	L084
	D35
	L417
	D01
	L447
	S0481

	S0148
	L308
	D28
	L166
	D32
	L469
	S0485


2.3.6 公汽到地铁再到地铁
由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为公汽到地铁再到地铁.

2.3.7 地铁到公汽再到公汽

由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为地铁到公汽再到公汽.

2.3.8 地铁到公汽再到地铁

由程序运行最终得出：对六对起点到终点找不一条路线为地铁到公汽再到地铁.

（三）问题三

3.1 问题分析

在该问题中假设知道所有站点之间的步行时间,即任意两个站点之间都是可以到达的,只是以步行的方式来实现. 我们以两个站点之间的步行时间作为矩阵中的权. 这时构建的邻接矩阵中的权由两站点之间公汽到公汽的时间,公汽到地铁的时间,地铁到公汽的时间,地铁到地铁的时间和两点之间的步行时间构成. 
3.2 模型建立

对于该问题遗传算法流程中基于站点序号的编码，交叉重组，染色体的变异，种群交叉，迭代的结束条件和结果的原理与仅考虑公汽线路从起点站到终点站不转车相同. 
只有在适应度函数与选择流程中每一个个体所对应的适应度函数处有所改变，其函数为：
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其中
[image: image59.wmf]ab
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表示任意两个站点之间的步行时间，
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表示站点
[image: image61.wmf]a
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和
[image: image62.wmf]b
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之间的距离，


[image: image63.wmf]1
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表示起始点与终点站之间的距离，

[image: image64.wmf]u

表示转车换乘所耗时间总和.

除这之外，这一流程中的其他的原理没变. 
五、模型的误差分析

本文针对公交线路问题釆用的是双种群遗传算法，其中运用到的思想为基于双种群初始群体，对染色体进行整数编码，再通过竞争选择法对其染色体进行选择，依据选择性集成思想，等概率使用遗传算子分别对染色体的交叉与变异进行操作，在这之中每一个算法思想均是想尽力扩大其搜索范围，减缓其收敛度. 其中交叉率与变异率不同，就会造成结果与最优解存在不同产差异. 
六、模型的评价

1.模型的优点

1.1 遗传算法与其他搜索算法相比较：遗传变异法不是直接作用在参变量群上，而是作用在这个群的某种编码上；遗传算法从初始解群体开始搜索，不是从单个解开始搜索，算法具有较高的并行性；遗传算法在搜索过程中只使用适应度函数计算，而不用导数或其他信息，具有较强的通用性；遗传算法使用概率转换规则而不是使用确定性的规则，具有全局寻优的特点. 
1.2 本文设计了针对公汽线路系统特点的整数编码的遗传算法，基于两个初始种群，运用竞争选择法来对染色体进行选择并保留若干最佳个体，并使用相应的等概率交叉算子和等概率变异算子实现算法，取得了良好的效果. 
1.3本文所釆用的双种群遗传算法是一种并行遗传算法，它使用两个种群同时进化，并交换种群之间优秀个体所携带的遗传信息增加个体的多样性，扩展解的搜索空间，以打破种群内的平衡态达到更高的平衡态，跳出局部最优. 收敛时最优结果，所花时间和迭代次数等方面单双种群遗传算法都优于一般遗传算法. 
1.4 在进行染色体的选择时，我们采用了一种新的赌轮选择算子——离散赌轮选择算子，将有效地避免了整个群体多样性无法得到保证问题. 
1.5 忽略复杂计算. 例如可以对交叉操作后的修正操作适度简化甚至可以全部去掉，只需要作出保证遗传可正常进行的操作即可. 
2.模型的不足
本文所釆用的算法所花费的运算时间相对其他的搜索算法较长. 
七、模型的改进及推广

1.模型的改进

1.1 在进行染色体变异操作中，在运用等概率变异算子时，可再加入其他的个性好且差异性较大的变异方法，使用以扩大搜索范围. 
1.2 在算法实施过程中，初始群体大小，迭代次数，交叉概率，变异概率等参数值的设定对于问题能否找到满意解起着非常重要的作用．如果初始群体大小与迭代次数太小，则不容易找到最优解，反之，则计算时间长. 对于交叉概率来说，如果取值过大，则会破坏以前遗传的结果，因而交叉概率不能取得太大. 对于变异概率，其目的是为了保证算法对解空间的覆盖，但其太大，会破坏遗传和交叉选出的染色体而变成随机搜索，反之，染色体种群又会过于单调，从而陷入局部极值. 因此在实际计算时，要根据具体问题，来选择合适的参数. 
2.模型的推广
 解决公汽线路问题的算法在对钻孔路线方案，物流配送系统，网络布线，铁路网优化等问题中有着广泛的应用，所以改进和研究解决公汽线路问题的算法对实际的工业生产是有重要意义的.  
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九、附录
附件一
%产生邻接矩阵
clear;

clc;

load bssj;

i3=zeros(3958,3958);

for i1=1:520

    for i2=2:87
        for i4=2:90

            a1=data((find(data(:,1)==i1)+2),i4);

            a2=data(find(data(:,1)==i1)+2,i2);

            if a1~=0 & (i4-i2)==0  %a1不为空值时，把i3矩阵赋值

                i3(a2,a1)=0;

            elseif a1~=0  & (i4-i2)==1

                i3(a2,a1)=3;

            elseif a1~=0 & (i4-i2)>1

                 i3(a2,a1)=inf;

            elseif a1==0 

                break

            end

            a3=data((find(data(:,1)==i1)+3),i4);

            a4=data(find(data(:,1)==i1)+3,i2);

            if a3~=0 & (i4-i2)==0  %a1不为空值时，把i3矩阵赋值

                i3(a3,a4)=0;

            elseif a3~=0  & (i4-i2)==1

                i3(a3,a4)=3;

            elseif a3~=0 & (i4-i2)>1

                 i3(a3,a4)=inf;

            elseif a3==0 

                break

            end

        end

    end

end

for j1=1:3958

    for j2=1:3958

        if j1~=j2 & i3(j1,j2)~=3

            i3(j1,j2)=inf;

        elseif j1==j2 

            i3(j1,j2)=0;

        end

    end

end

附件二
%遗传算法流程实现

%yic.m

clear;

clc;

M=30;

num=3957;

popm1=zeros(M,num);            %生成初始群体1

for k1=1:M

    popm1(k1,:)=randperm(num);    %随机产生一个由自然数1到num 组成的全排列

end

popm2=zeros(M,num);            %生成初始群体2

for k2=1:M

    popm2(k2,:)=randperm(num);    %随机产生一个由自然数1到num 组成的全排列

end

a1=3395;

a2=1828;

a3=[];

a4=[];

for k3=1:30

a3(k3)=abs(find(popm1(k3,:)==a1)-find(popm1(k3,:)==a2));%群体1中，不同个体a1和a2的站点差

a4(k3)=abs(find(popm2(k3,:)==a1)-find(popm2(k3,:)==a2));%群体2中，不同个体a1和a2的站点差

end

a5=3.*a3+3956*3;%种群1的不同个体适应度

a6=3.*a4+3956*3;%种群1的不同个体适应度

a7=[];

a8=[];

a7=(a5./sum(a5)).*1000;%种群1的不同个体选择概率

a8=(a6./sum(a6)).*1000;%种群2的不同个体选择概率

a11=0;

a12=[];

for k4=1:30

    a11=a11+a7(k4);%种群1累加区间

    a12(k4)=a11;

end

a13=0;

a14=[];

for k5=1:30

    a13=a13+a8(k5);%种群2累加区间

    a14(k5)=a13;

end

a15=unifrnd(1,1000,1,30);%种群1产生30个1-1000的均匀分布的随机数

a16=unifrnd(1,1000,1,30);%种群2产生30个1-1000的均匀分布的随机数

a17=[];%种群1

for k6=1:30

if a15(k6)<=a12(1)

   a17(k6)=1;

elseif a12(1)<(a15(k6)) &(a15(k6))<=a12(2)

   a17(k6)=2;

elseif a12(2)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(3)

    a17(k6)=3;

elseif a12(3)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(4)

    a17(k6)=4;

elseif a12(4)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(5)

    a17(k6)=5;

elseif a12(5)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(6)

    a17(k6)=6;

elseif a12(6)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(7)

    a17(k6)=7;

elseif a12(7)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(8)

    a17(k6)=8;

elseif a12(8)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(9)

    a17(k6)=9;

elseif a12(9)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(10)

    a17(k6)=10;

elseif a12(10)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(11)

    a17(k6)=11;

elseif a12(11)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(12)

    a17(k6)=12;    

elseif a12(12)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(13)

    a17(k6)=13;

elseif a12(13)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(14)

    a17(k6)=14;

elseif a12(14)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(15)

    a17(k6)=15;

elseif a12(15)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(16)

    a17(k6)=16;

elseif a12(16)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(17)

    a17(k6)=17;

elseif a12(17)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(18)

    a17(k6)=18;

elseif a12(18)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(19)

    a17(k6)=19;

elseif a12(19)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(20)

    a17(k6)=20;

elseif a12(20)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(21)

    a17(k6)=21;

elseif a12(21)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(22)

    a17(k6)=22;

elseif a12(22)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(23)

    a17(k6)=23;

elseif a12(23)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(24)

    a17(k6)=24;

elseif a12(24)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(25)

    a17(k6)=25;

elseif a12(25)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(26)

    a17(k6)=26;

elseif a12(26)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(27)

    a17(k6)=27;

elseif a12(27)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(28)

    a17(k6)=28;

elseif a12(28)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(29)

    a17(k6)=29;

elseif a12(29)<(a15(k6)) & (a15(k6))<=a12(30)

    a17(k6)=30;

end

end

a18=[];%种群2

for k7=1:30

if a16(k7)<=a14(1)

   a18(k7)=1;

elseif a14(1)<(a16(k7)) &(a16(k7))<=a14(2)

   a18(k7)=2;

elseif a14(2)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(3)

    a18(k7)=3;

elseif a14(3)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(4)

    a18(k7)=4;

elseif a14(4)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(5)

    a18(k7)=5;

elseif a14(5)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(6)

    a18(k7)=6;

elseif a14(6)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(7)

    a18(k7)=7;

elseif a14(7)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(8)

    a18(k7)=8;

elseif a14(8)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(9)

    a18(k7)=9;

elseif a14(9)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(10)

    a18(k7)=10;

elseif a14(10)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(11)

    a18(k7)=11;

elseif a14(11)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(12)

    a18(k7)=12;    

elseif a14(12)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(13)

    a18(k7)=13;

elseif a14(13)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(14)

    a18(k7)=14;

elseif a14(14)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(15)

    a18(k7)=15;

elseif a14(15)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(16)

    a18(k7)=16;

elseif a14(16)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(17)

    a18(k7)=17;

elseif a14(17)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(18)

    a18(k7)=18;

elseif a14(18)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(19)

    a18(k7)=19;

elseif a14(19)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(20)

    a18(k7)=20;

elseif a14(20)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(21)

    a18(k7)=21;

elseif a14(21)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(22)

    a18(k7)=22;

elseif a14(22)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(23)

    a18(k7)=23;

elseif a14(23)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(24)

    a18(k7)=24;

elseif a14(24)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(25)

    a18(k7)=25;

elseif a14(25)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(26)

    a18(k7)=26;

elseif a14(26)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(27)

    a18(k7)=27;

elseif a14(27)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(28)

    a18(k7)=28;

elseif a14(28)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(29)

    a18(k7)=29;

elseif a14(29)<(a16(k7)) & (a16(k7))<=a14(30)

    a18(k7)=30;

end

end

a19=[,];

a20=[,];

for k9=1:30

    a19(k9,:)=popm1(a17(k9),:);

    a20(k9,:)=popm2(a18(k9),:);

end  

a22=[,];a23=[,];

for r1=1:2:30

a=a19(r1,:);

b=a19(r1+1,:);

p1=min(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

p2=max(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

 a1=[b(p1:p2),a];

 b1=[a(p1:p2),b];

 for j=p2-p1+2:3957+p2-p1+1

     for i=1:p2-p1+1

         if(a1(j)==a1(i))

             a1(j)=nan;

         end

         if(b1(j)==b1(i))

              b1(j)=nan;

         end

     end

 end

 if r1==1

a22(r1,:)=a1(~isnan(a1));

a22(r1+1,:)=b1(~isnan(b1));

 elseif r1~=1

     a23(r1-2,:)=a1(~isnan(a1));

     a23(r1-1,:)=b1(~isnan(b1));

 end

end

a2=[a22;a23];

b22=[,];,b23=[,];

for r2=1:2:30

a=a20(r2,:);

b=a20(r2+1,:);

p1=min(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

p2=max(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

 a1=[b(p1:p2),a];

 b1=[a(p1:p2),b];

 for j=p2-p1+2:3957+p2-p1+1

     for i=1:p2-p1+1

         if(a1(j)==a1(i))

             a1(j)=nan;

         end

         if(b1(j)==b1(i))

              b1(j)=nan;

         end

     end

 end

 if r2==1

b22(r2,:)=a1(~isnan(a1));

b22(r2+1,:)=b1(~isnan(b1));

 elseif r2~=1

     b23(r2-2,:)=a1(~isnan(a1));

     b23(r2-1,:)=b1(~isnan(b1));

 end

end

b2=[b22;b23];

w1=[,];

w2=[,];

for q=1:15

z1=fix(unifrnd(1,3957,1,1));

z2=fix(unifrnd(1,3957,1,1));

z3=a2(q,z1);z5=a2(q,z1+1);

z4=b2(q,z2);z6=a2(q,z1+1);

w1(q,:)=[a2(q,1:z1-1),z5,z3,a2(q,(z1+2):3957)];

w2(q,:)=[b2(q,1:z1-1),z6,z4,b2(q,(z1+2):3957)];

end

w3=[,];

w4=[,];

for q=16:30

z1=fix(unifrnd(1,3957,1,2));

z2=fix(unifrnd(1,3957,1,2));

z11=max(z1);

z12=min(z1);

z21=max(z2);

z22=min(z2);

z3=a2(q,z12);z5=a2(q,z11);

z4=b2(q,z22);z6=a2(q,z21);

w3(q-15,:)=[a2(q,1:z12-1),z5,a2(q,z12+1:z11-1),z3,a2(q,(z11+1):3957)];

w4(q-15,:)=[b2(q,1:z22-1),z6,b2(q,z22+1:z21-1),z4,b2(q,(z21+1):3957)];

end

w5=[w1;w3];

w6=[w2;w4];

%jiaoc.m

a22=[,];a23=[,];

for r1=1:2:30

a=a19(r1,:);

b=a19(r1+1,:);

p1=min(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

p2=max(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

 a1=[b(p1:p2),a];

 b1=[a(p1:p2),b];

 for j=p2-p1+2:3957+p2-p1+1

     for i=1:p2-p1+1

         if(a1(j)==a1(i))

             a1(j)=nan;

         end

         if(b1(j)==b1(i))

              b1(j)=nan;

         end

     end

 end

 if r1==1

a22(r1,:)=a1(~isnan(a1));

a22(r1+1,:)=b1(~isnan(b1));

 elseif r1~=1

     a23(r1-2,:)=a1(~isnan(a1));

     a23(r1-1,:)=b1(~isnan(b1));

 end

end

a2=[a22;a23];

b22=[,];,b23=[,];

for r2=1:2:30

a=a20(r2,:);

b=a20(r2+1,:);

p1=min(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

p2=max(fix(unifrnd(1,3957,1,2)));

 a1=[b(p1:p2),a];

 b1=[a(p1:p2),b];

 for j=p2-p1+2:3957+p2-p1+1

     for i=1:p2-p1+1

         if(a1(j)==a1(i))

             a1(j)=nan;

         end

         if(b1(j)==b1(i))

              b1(j)=nan;

         end

     end

 end

 if r2==1

b22(r2,:)=a1(~isnan(a1));

b22(r2+1,:)=b1(~isnan(b1));

 elseif r2~=1

     b23(r2-2,:)=a1(~isnan(a1));

     b23(r2-1,:)=b1(~isnan(b1));

 end

end

b2=[b22;b23];

%biany.m

w1=[,];

w2=[,];

for q=1:15

z1=fix(unifrnd(1,3957,1,1));

z2=fix(unifrnd(1,3957,1,1));

z3=a2(q,z1);z5=a2(q,z1+1);

z4=b2(q,z2);z6=a2(q,z1+1);

w1(q,:)=[a2(q,1:z1-1),z5,z3,a2(q,(z1+2):3957)];

w2(q,:)=[b2(q,1:z1-1),z6,z4,b2(q,(z1+2):3957)];

end

w3=[,];

w4=[,];

for q=16:30

z1=fix(unifrnd(1,3957,1,2));

z2=fix(unifrnd(1,3957,1,2));

z11=max(z1);

z12=min(z1);

z21=max(z2);

z22=min(z2);

z3=a2(q,z12);z5=a2(q,z11);

z4=b2(q,z22);z6=a2(q,z21);

w3(q-15,:)=[a2(q,1:z12-1),z5,a2(q,z12+1:z11-1),z3,a2(q,(z11+1):3957)];

w4(q-15,:)=[b2(q,1:z22-1),z6,b2(q,z22+1:z21-1),z4,b2(q,(z21+1):3957)];

end

w5=[w1;w3];

w6=[w2;w4];
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