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／一) 重磁反演的群体优生遗传算法 
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重磁反演常具有众多变量，通常的遗传算法编码方式和搜索模式不能适用。采用O一1编码群体优 

生遗传算法．实现了把遗传算法运用于众多变量的重磁反演，使用进化变异能使运算后期顺利收敛，同 
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l 引言 

重磁拟合法自动反演属于非线性最优化问题， 

具有多变量、目标函数多极值、反演多解性等特点。 

遗传算法(Genetic山蜊tIm)是全局最优化随机 

搜索方法中的一种，是由Holland于 1975年提出来 

的，是一种以概率论为基础的求解多极值非线性问 

题的最优化方法。它模仿生物界自然选择和遗传规 

律，以适者生存、优胜劣汰为原则，在模型参数空间 

进行完全搜索，逼近全局极值。 

通常使用的遗传算法，都是用二进制编码来表 

示模型参数，表示一个参数就需要很多位，要求的分 

辨率越高，编码就越长。如果为单个参数或参数不 

是太多时(几至十几)，使用起来还算方便，但是当参 

数众多时(几十至上百)，使用起来就很不方变，以致 

不能适应众多变量的反演计算，至今尚未发现把遗 

传算法应用于太多变量的反演。为了解决多变量反 

演中节省计算机内存和方便译码的问题，周辉等 

提出了0—1编码方式(1997)，这种编码方式使用方 

便，能适应众多变量的反演问题。 

2 方法介绍 

2．1 目标函数 

遗传算法重磁反演属于非线性最优化问题，可 

由下式表示： 

lI (r)一骱(r，P) <e (1) 

． ￡． ≤ P≤ P。 

式中 (r)为实测函数，g (r，p)为理论函数，e为任 
一 小量，r为测点空间坐标，P为参数变量，(Pt，P ) 

为约束范围，问题的解是求异常残差的极小值。 

目标函数可取异常残差 Ii范数 I(p)或z2范数 

(p)， 

本文 1995年5月收到，王廷忠编辑。 

1(P)= 1 l (r)一骱(r，P)l (2) 
⋯ = J 

r 1 11／2 r 

2(p)={ ( (r)一g (r，p)] } (3) 

实测数据都存在各种干扰，因为 z2范数含有二 

次项，抗干扰的能力较差，所以取异常残差的Ii范数 

作为反演的目标函数。 

2．2 遗传算法 

2．2．1 参数编码和初始模型参数群体的产生 

设模型由M个参数组成，表示为 (i=1，2⋯ 

)，约束范围为(Pfi，P )，要产生L个模型群体作 

为搜索空间，参数编码采用O—l编码。所谓 O—l 

编码，就是把每个参数的编码用(O，1]之间的一个数 

来表示，对应每一个参数，都在区间[O，1]之间产生 

￡个均匀分布的随机数，表示为 n(i=1⋯2 L)，就 

是这个参数的 ￡个编码。￡的取值根据模型参数所 

期望的分辨率决定。．】If个参数的￡组模型共有 

×L个编码。 

在约束条件下把表示参数的M x L个编码译 

成参数值，译码规则为 

Pij= 
． 

rl
,
i( ，J—Pa．』) (4) 

(i=1，2⋯  )，( =1⋯2 ．￡) 

按照遗传算法，参数群体中的一个编码就代表 

一 个基因，表示一个模型的肼个基因构成一条染色 

体，群体中共有 ￡条染色体。每条染色体译码后才 

能计算出这个模型的目标函数。首先要计算初始群 

体的￡个目标函数，以目标函数作为判据来进行搜 

索。一般来说，遗传算法的繁殖搜索过程是在遗传 

编码中进行的，每次迭代都要先译码再计算目标函 

数。这对于二进和编码的算法是必要的，因为一个 

参数的编码有多位，也就是说由多个基因组成，遗传 

时一个参数不一定改变全部基因，因此每次繁殖都 

要先译码才能计算目标函数。但对于0—1编码来 
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说，一个参数的编码只有一个数，就是只有一个基因 

组成，参数和编码的作用实质上是一样的，因此，在 

初始模型产生并译码后，遗传算法的繁殖过程就可 

以直接在参数群体中进行，每个参数变量就构成一 

个遗传基因，每个参数模型就构成一条染色体，遗传 

过程中如果要产生新的编码，则随即译成参数，加入 

群体。这样，遗传算法的实质不变，又节省了译码的 

运算量。 

2．2．2 繁殖(Repmduc )过程 

． 遗传算法的繁殖过程即是优化过程，每完成一 

代新的繁殖，都应该出现优于上一代的参数组合。 

繁殖是通过选择(Selecti~)、交叉(cr0日舯1 )和变异 

(／dutafion)3个过程来完成，每个过程的作用不同。 

1)优良选择 

在 ￡个染色体中选出较优秀的作为交叉过程 

的父本。目标函数最小者视为最佳，选择过程首先 

对L个染色体从小到大排序，按一定概率选择排在 

前面的染色体，需要交叉多少对，就选择多少个父 

本，然后由选择好的父本在群体中随机选择配对。 

这样选择是为了既能选出群体中优秀的遗传基因， 

又能在模型空间中进行广泛的搜索，涉取好的基因。 

选择多少个父本为好，应该考虑整个算法过程的效 

率。因为每产生一对新的后代，都要经过正演计算 

产生两个新的目标函数，而计算目标函数是反演过 

程的主要计算量，如果要尽量减少计算目标函数的 

次数，就要尽可能使新生的一代被优化的概率提高。 

如果每次父本选择过多，排在后面的就不够优秀，产 

生的后代被优化的概率降低，优化的程度也可能降 

低，增加了无益目标函数的计算量，收敛速度变慢。 

如果每次父本选择过少，遗传基因不够丰富，不能保 

证广泛的搜索，收敛速度也会降低。所以，用一个合 

适的概率选择父本是必要的。试验表明，选用染色 

体的 5％为父本比较合适，即父本数量=取整( × 

0，05)，每次交叉可产生约 10％的新生成员。 

2)交叉与比较 

交叉的过程就是交换基因过程，对每一对需要 

交叉的染色体都随机选择一个位置，把位置右边的 

基因全部互换，而在被选择的位置上随机产生一个 

新的基因，置换原来的基因。对新产生的一代染色 

体计算目标函数并进行比较，好的保留，差的淘汰。 

通常所用的比较方法，是把新产生的一对染色 

体与其父本自身比较，4个中保留两个目标函数较 

小的，收敛过程中以群体中目标函数最小者为判别 

标准，最终选择目标函数最小的模型作为反演结果。 
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这样的做法实际上是在群体模型空间中只进行部分 

模型搜索。在参数较少的情况下，在整个模型空间 

中进行部分搜索能找到全局最优解，计算的次数也 

较少。但在参数较多的情况下，由于多解性的增加， 

必须在整个模型空间中进行完全搜索，才能逼近最 

优解，这就需要增加遗传次数，直至群体模型的参数 

趋于一致。采用部分搜索方式进行完全搜索，势必 

要增加繁殖迭代的次数，使收敛速度变慢。如果取 

模型参数的平均值作为反演结果，在收敛过程中还 

会产生跳跃。 

如果要加快收敛过程，就应该直接采用完全搜 

索方式。基于群体优生的设想，对于新产生的染色 

体，每次都与群体中最差的染色体相比较，每次都淘 

汰最差的染色体，使群体逐步达到优化。目标函数 

最大者是最差的染色体，在搜索过程中与目标函数 

最大者相比较，选择目标函数最大者作为判别标准， 

收敛到小于e值计算结束，取群体模型的平均值作 

为反演结果。这样做是在模型空间中进行完全搜 

索，收敛过程中不会发生跳跃，能够加快群体收敛的 

速度，提高了优化效率。取模型的平均值作为反演 

结果更能接近全局晟优模型。群体优生方式更适用 

于众多变量的反演计算。 

3)进化变异 

变异是遗传算法中的一个重要环节，是通过让 

某些基因发生变异而产生进化。如果没有变异过 

程，就没有足够的新的基因产生，在繁殖过程中会造 

成还未接近全局极值就不再收敛的后果。 

通常意义下的变异，是在群体中以一个较小的 

概率，随机改变染色体中的一个基因，变异后的染色 

体与原本比较，如果较好则保留，说明产生了进化， 

否则保留原本。但是这种方法产生的变异进化的概 

率是较小的，往往达不到预期的目的，群体距全局极 

值较远。为了改变这种状态，人们设想了一些办法， 

有人引入灾变过程，就是在某时引入突发性的大规 

模变异。使多个染色体随机变异多个基因，促使较多 

的变异基因产生进化。这样虽然能使群体状态得到 

改善，但代价过高，每个新产生的染色体都要重新计 

算目标函数，重新判别，增加了总体计算量，而且，所 

有的变异基因都是随机产生的，与初始模型类似，被 

优化的概率仍然不高。 

如果要使每一代繁殖都能保持较好的状态，就 

必须提高变异进化的概率。如果每次变异都能使染 

色体产生进化，每代繁殖就只需要一次正常的变异， 

就能使群体进化繁殖顺利地进行下去，本文所采用 
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的进化变异过程就是为了达到这个目的。 

为了在整个空间进行更完全、更广泛的搜索，采 

用的方法是，在变异过程中，让变异染色体的每一个 

基因都发生改变，增加多种新的基因，为了让新产生 

的变异基因尽可能的优化，不是任意随机产生，而是 

取群体中多个基因的平均值。做法是，在群体中随 

机选取多个染色体，(本文选取 个，与变量数相 

同)，把每条染色体对应的基因相加平均，取平均值 

作为新的基因，这样就产生了一条全新的染色体。 

在比较时仍然采用群体优生的原则，把变异染色体 

的目标函数与群体中目标函数极大者相比较，保留 

目标函数较小的。若变异染色体得到了保留，就是 

得到了进化。采用这种方法变异产生的新染色体， 

几乎 100％是进化变异，每次繁殖只用 1％至 2％的 

小概率产生变异染色体就足够了，减小了总体计算 

量。本文采用的变异数：取整(L×0．01)+1。 

变异过的基因成为群体中新的遗传基因，不断 

的更新使群体繁殖一直保持良好状态，在多代的繁 

殖搜索中顺利逼近全局极小值。进化变异的过程恰 

好模拟了生物演化中的基因转变过程，完成了预期 

的基因转化，就可获得新一代的优良品种。 

采用了优良选择、群体优生和进化变异，不但使 

众多变量的遗传算法得以实现，而且使算法变得简 

单易行，加快了总体收敛速度，切实成为一种有实用 

意义的算法。 

2．2．3 群体大小和 ￡值 

群体中共有L条染色体，每条染色体有M个基 

因。L的大小直接影响反演计算的收敛过程。把L 

取的足够大，参数分辨率高，遗传基因丰富，有利于 

收敛过程。但是 L并不需要取的太大．因为在约束 

范围内，L个染色体是随机产生的，在繁殖过程中还 

会不断的产生新参数，L值不必过大，也能达到模型 

参数的期望分辨率，L过大反会造成搜索过程延长， 

收敛减慢，还会使后期收敛状态变坏。L过小，不能 

做到完全搜索，难以逼近全局极小点。因此需要取 
一 个适当的L值。要保证 L大于 M，M增大．L也要 

随之增大，但不需要成倍增加，因为M大基因数多， 

交叉和变异的组合形式也多，所以，M越小倍数越 

大。试验表明，L的取值范围约在1．1 M一2．4 M，参 

考数据列在表 1。 

迭代过程结束的判别标准e值没有固定的选择 

方法，要根据数据的整体大小和噪声水平来定。数 

据大，拟合差的绝对值就大，E就应该选大些，否则 

难于收敛至 ￡；噪声水平越高，干扰就越大，E值也 

应该选大些，与噪声水平相当，如果 E小于噪声水 

平，数据会向干扰拟台，使反演结果变差。但一般没 

有试算之前，很难一次选定E值。在计算时，￡值可 

逐步选择，先给出一个较大的数，收敛到小于E后再 

进一步给出一个小一些的数，直至收敛较慢，迭代结 

束。给出e减小的步长越到后期应该越小。 

表1群体大小的选择试验数据 

M I 13 l 27 l 43 l 64 I 117 I 247 

L l 3o l 60 l 70 l 90 I 15o l 280 

3 反演计算 

3．1 理论模型反演计算 

对二度体及三度体重磁模型做了多例试验，模 

型有二度体矩形组合棱柱、二度和似二度体多边形 

组合、三度体矩形组合棱柱及三度体单体棱柱组合 

等。不同理论模型的反演试验取得了相似的效果， 

在此选取其中一例，来说明反演方法的使用及效果。 

选取由3个多边形组成的似二度体复杂模型， 

模拟脉状矿体和似层状矿体，进行剖面ZXT磁反演。 

参数包括角点横坐标、纵坐标、走向长度坐标、磁化 

强度、磁化倾角和磁化偏角，共43个变量。 

把理论模型作正演计算(图l(a))，然后再加上 

±20 nT随机干扰，模拟实测曲线(图 1(b))进行反 

演计算。正演模型的参数、约束范围和反演结果列 

于表2(反演结果与图 1(b)对应)，约束范围给的较 

宽，大部分参数不在中心。 

图1 完全搜索方式反演结果 

(a)—不加干扰(目标函数平均值4．63)； 

(b)—加干扰(加 ±20aT随机干扰．目标函数平均值 12．“) 

反演试验采用两种方法，一是采用群体优生算 

法，交叉和变异后与目标函数极大者相比较，以群体 

中目标函数最大者为判别标准．也就是采用完全搜 

索方式，取群体的平均值作为反演结果(图 1)。二 

是采用自身优生算法．交叉后与其自身相比较．变异 

后随机与一条染色体相比较．以群体中目标函数最 

小者为判别标准，采用的是部分搜索方式，取群体中 

目标函数最小者作为反演结果(图2)。反演中参数 
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jIf为43个，群体染色体总数 ￡都取7O个，每代繁 

殖交叉3对，变异1条染色体。 

表2 理论模型参数、约束范围和反演结果 

变量 真值 约柬范围 结果 变量 真值 约柬范围 结果 
1 220 l70—260 211 350 3(10—400 346 

#12 2，D 210～30o 254 J2 1000 500一l400 995 

x13 230 200—270 232 ，2 5o 40—6D 5o 

x14 200 lBo一32D 蛳  D2 ∞ 1O一30 19 

1 100 70～1柏  1O5 *3l 3(10 2∞ 一380 314 

：l2 100 70—140 10B 380 3(10—460 382 

：13 3(10 2∞ 一360 301 500 430—55o 487 

z14 如  ‘0～350 2B8 38o 310～430 373 

11 350 3(10—400 352 x35 310 270一珈  3∞  

r12 350 3(10～400 348 36 200 170—2∞  209 

Jl 1000 500～ 1400 913 z31 330 3(10—370 334 

，】 50 40—6D 5l z32 340 30o一400 344 

DI ∞  10一∞  l9 a33 380 3∞ ～43o 381 

x21 310 一3∞ 317 z34 400 330—460 399 

340 270—400 340 z35 380 320～450 372 

320 2∞ ～400 326 z36 430 400～470 432 

290 220—35o 2"15 订1 350 300—400 347 

z21 劬 40一llO 76 r32 350 3(10—400 354 

：笠 吕o 40～ llO 78 3 黜  400一ll00 758 

3(10 210—400 297 5o 40—6D 51 

300 220～400 306 ∞  ∞  m 一30 l1 

'v21 350 3(10—400 343 

图1(a)是不加干扰的理论模型群体优生算法 

反演计算结果。E取 1O，共繁殖砑代，目标函数极 

大值为9．68，平均值为4．63，结果误差较小。 

图1(b)是加干扰的理论模型群体优生算法反 

演计算结果。如果 E取 2o，则需要繁殖21代，目标 

函数极大值为 18．6，平均值为 12．9，结果偏离实际 

模型不大。如果接着继续反演，E取 15，需要再繁殖 

6代，目标函数极大值为 14．9，平均值为 12．1(表2， 

图1(b))，结果变化不大，稍有改善。如果再接着反 

演，￡取 l2，需要再繁殖24代才能完成，收敛已经很 

慢了，目标函数极大值为 11．9，平均值为 11．4，结果 

不但不再改进，反而偏差更大些。所以，该倒在干扰 

情况下E取2o或 l5是恰当的，只需繁殖二十几代 

就足够了 

图2是加干扰的理论模型自身优生算法反演计 

算结果。￡先取 15，繁殖21代，目标函数极小值为 

14．4，平均值为2o．6，取极小值，结果见图2(a)。继 

续反演，进一步搜索，e取 l3，需要再繁殖2l代，目 

标函数极小值才能达到 12．8，平均值为21．1，取极 

小值。结果见图2(b) 有所改进，但共需要繁殖四十 

几代，结果偏离实际模型比图 1(b)要大的多，说明 

众多变量反演采用群体优生方式为好。 

3．2 实例反演计算 

广西大厂为世界著名的超大型矿床，矿体赋存 

在隐伏花岗岩体顶部或边部。采用重力资料，反演 

隐伏岩体的顶面形态。异常为重力低异常，去掉背 
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景后的异常见图3。采用群体优生遗传算法，分俩 

步进行反演。 

f)『 
、  

～  

图3 大厂矿区重力异常及反演岩体模型范围 

首先选用 9个立方柱作为模型进行初步反演， 

给出较宽的约束范围，顶深0 km一3 km，底深2 km 

一 6 km，柱的宽、长和角点坐标位置都给出较大的约 

束范围，密度差作为已知给出较小的范围一0．16 g／ 
C~133 

一 0．14 g／cm3。反演计算得出了岩体的分布范 

围、大致的顶深和底深(图3)。岩体长约 19 km，宽 

约13 km，范围约为 250 ，底深为 3．3 km一4．3 

km，平均取 4 km，密度差取一0．15 g／a卫 。 

在初步反演的基础上，把岩体的坐标、分布范 

围、底深和密度差固定，只取顶深为变量。把岩体分 

成117个柱体(13×9)，每个柱的长和宽分别为1．46 

km和1．45 km，异常中心部位根据已知先验信息给 

出较窄的约束范围，其余给出较宽的范围。采用压 

缩质线正演公式计算理论曲线进行反演(图4) 

由图可见，地质构造的分布与岩体的起伏对应 

很好，主岩体最高处对应三角形断裂，两条隆起带也 
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对应断裂和背斜轴部．说明岩体沿断裂侵入．侵入过 

程中又产生次级断裂。岩体中部的凹陷岩淘正好对 

应向斜轴部．说明岩体侵入时受阻。反演结果与地 

质构造的对应，证明了反演的有效性，说明该算法具 

有实用意义和实用效果。 

群体优生遗传算法具有反演变量多，收敛速度 

快的特点，不仅适用于重磁反演，也适用于其它多参 

数的地球物理反演。 
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