
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 收稿日期：２０２２－１２－３０

作者简介：李　杰（１９８８—　），女，河南省平顶山市人，工学硕士，平顶山学院电气与机械工程学院讲师，主要从事智能控制技术、高压开关

设备智能化关键技术研究．

基于基因搜索算法的短时交通流预测

李　杰１，贺莹莹２，杨矿利２

（１．平顶山学院 电气与机械工程学院，河南 平顶山４６７０３６；
２．河南平高电气股份有限公司，河南 平顶山４６７００１）

摘　　　要：为提高短时交通流的预测速度和精度，提出一种基于基因搜索算法的短时交通流预测模型，对
所有相同连续时间段的历史交通流数据进行编码，按照编码值的大小顺序排列，建立短时交通流预测基因库，根

据当前连续时间段的交通流数据编码，快速搜索基因库中最相似的染色体种群．计算该种群中偏差值最小的３
条染色体，组合解码后对当前交通流状况做出预测．实验结果表明，该模型可通过调整连续时间段的交通流数据
个数以及短时交通流预测基因库的大小来提高预测精度．
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０　引言

随着我国经济持续高速增长，大量汽车进入人

们的日常生活，同时也带来了交通拥堵、交通污染、

交通事故等问题．在当前道路条件下，智能交通系
统是一种有效解决交通领域中相关问题的方法．在
智能交通管理系统中，交通流预测算法作为基础理

论研究，是实现智能交通管理系统的关键，具有重

要意义［１］．
目前短时交通流预测算法种类繁多、效果不

一，适用条件、应用范围也大不相同，总体来说主要

有基础算法和优化组合算法两大类．基础算法预测
过程简单，但预测精确度不高．优化组合算法预测
精确度较高，但一般预测时间较长，算法优化组合

过程复杂．文献［２］提出基于ＧＭ（１，１）的短时交通
流预测模型．ＧＭ（１，１）模型作为基础算法中的一
种，适用于小样本、贫信息不确定系统，当时间序列

近似呈指数规律变化时，预测较为准确．不足之处
在于算法本身具有滞后性，最大绝对误差较大［３］．
文献［４］提出一种基于日周期性和周周期性的双
周期时间序列短时交通流预测算法．该算法将工作
日与非工作日的交通流状况分开进行预测，提高了

预测的精确度．但是，经过实地数据采集，可以发现

短时交通流具有典型的日周期性，其周周期性特点

不够突出，利用短时交通流周周期性特点进行预测

的误差大于利用其日周期性特点进行预测的误

差［５］．文献［６］提出一种Ｋ近邻非参数回归短时交
通流预测算法，该算法在基于较大历史数据库进行

预测时，精确度较高．不足之处在于先要计算样本
之间的距离，对历史数据库中的样本进行分类后才

能对当前交通流状况做出预测．对于省会城市交通
流量变化大的特点，必须建立庞大的交通流数据

库，才能获得准确的预测结果，相应的计算量较大．
笔者提出一种基于基因搜索算法的短时交通

流预测模型．首先，利用编码的方法将连续时间段
的历史交通流数据转变为单个染色体基因，进而对

所有相同连续时间段的历史交通流数据编码，从而

建立短时交通流预测基因库．然后，根据当前连续
时间段的交通流数据对应染色体的编码值大小，在

短时交通流预测基因库中快速搜索最相似的染色

体种群．最后，利用该种群中偏差值最小的３条染
色体进行组合，对当前交通流状况做出预测．

１　基因搜索算法

在短时交通流预测中，每一种算法都是基于一

定量的历史交通流数据样本进行预测，历史交通流
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数据样本的量决定了算法的预测精确度［７］．
ＧＭ（１，１）算法仅利用一天的交通流数据样本进行
预测［８］；ＢＰ神经网络算法能够利用多天的交通流
数据样本训练之后进行预测；而 Ｋ近邻算法基于
交通流数据样本库进行预测，其预测精确度高于

ＢＰ神经网络算法和ＧＭ（１，１）算法［９］．
Ｋ近邻算法通过计算当前点和历史数据库中

点的欧氏距离来评价两者之间的相似度，但距离只

能反映当前点和历史数据库中点的“靠近性”，不

能直接反映它们之间的“形状相似性”，而“形状相

似性”则直接反映交通流的发展变化规律［１０］．遗传
算法在寻找最优解时，先从代表问题可能潜在解集的

一个种群开始，种群由经过基因编码的一定数目的染

色体组成，这需要实现从表现型到基因型的映射（即

编码）．初始种群产生之后，按照适者生存、优胜劣汰
的原理，逐代进化产生出越来越好的近似个体．

笔者在 Ｋ近邻算法与遗传算法的基础上，提
出了一种基因搜索算法．将连续 ｍ个时间段的交
通流数据经过编码转变为染色体，通过比较染色体

基因的相似性来搜索相似样本，对相似样本进行组

合，从而实现交通流预测．
１．１　交通流数据的编码

令连续 ｍ个时间段的交通流数据分别为：
ｑ（ｔ－ｍ＋１），ｑ（ｔ－ｍ＋２），…，ｑ（ｔ－１），ｑ（ｔ），其对
应的二进制码分别为

Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ ，Ｄ
ｔ
１．

将Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ ，Ｄ
ｔ
１组合后作为一个

染色体Ｃｎ的基因．其中，ｎ代表交通流预测库中染色
体的数量．染色体Ｃｎ的基因包含比对基因片段Ｄ１和

预测基因片段Ｄ２．Ｄ１由Ｄ
ｔ－ｍ＋１
１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 组合

而成，Ｄ２由Ｄ
ｔ
１组成．具体编码过程如下．

１．１．１　编码长度的确定
对连续ｍ个时间段的交通流数据分别进行二

进制编码．设连续 ｍ个时间段的交通流数据均为
三位数，若个别时间段的交通流数据是两位数，则

百位补作０．由于每个数字位最大为９，对应的二进
制编码为１００１，因此每个时间段的交通流数据编
码后均为３×４＝１２位的二进制码．Ｄ１由 Ｄ

ｔ－ｍ＋１
１ ，

Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 组合而成，则Ｄ１的长度为１２（ｍ－

１）；Ｄ２由Ｄ
ｔ
１组成，则 Ｄ２的长度为１２．因此，交通

流预测库中每个染色体Ｃｎ的基因长度为１２ｍ．

１．１．２　比对基因片段Ｄ１的编码
因为利用算式ｑ（ｔ－ｍ＋１），ｑ（ｔ－ｍ＋２），…，

ｑ（ｔ－１）对第ｔ时间段的交通流 ｑ（ｔ）进行预测时，
距离ｔ时间段越近的交通流数据对其影响越大，所
以在染色体 Ｃｎ的每一个基因片段中都将 Ｄ

ｔ－１
１ 的

每一位排在其余时间段对应的二进制码前．这样在
搜索相似染色体 Ｃｎ时，距离 ｔ时间段近的交通流
数据优先满足相似性．具体过程如下．
１）将Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 的第１位依次排

列，作为染色体Ｃｎ的第１个基因片段，该片段包含

第１个～第（ｍ－１）个基因位点．其中，Ｄｔ－１１ 的第１

位作为染色体 Ｃｎ基因的第１个基因位点，Ｄ
ｔ－ｍ＋２
１

的第１位作为染色体Ｃｎ基因的第 ｍ－２个基因位

点，Ｄｔ－ｍ＋１１ 的第１位作为染色体Ｃｎ基因的第ｍ－１
个基因位点．
２）将Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 的第２位依次排

列，作为染色体Ｃｎ的第２个基因片段，该片段包含

第ｍ个～第２（ｍ－１）个基因位点．其中，Ｄｔ－１１ 的第

２位作为染色体 Ｃｎ基因的第 ｍ个基因位点，

Ｄｔ－ｍ＋２１ 的第２位作为染色体 Ｃｎ基因的第 ２ｍ－３

个基因位点，Ｄｔ－ｍ＋１１ 的第２位作为染色体 Ｃｎ基因
的第２（ｍ－１）个基因位点．
３）依次类推，完成染色体 Ｃｎ基因中比对基因

片段Ｄ１的编码工作．
１．１．３　预测基因片段Ｄ２的编码

将Ｄｔ１编码后直接加在比对基因片段Ｄ１后，作
为染色体 Ｃｎ的预测基因片段 Ｄ２．依次类推，对历
史交通流数据库中所有连续ｍ个时间段的交通流
数据完成编码，建立短时交通流预测基因库．

本文算法对历史连续时间段的交通流数据采

用编码的方法进行处理，由于短时交通流预测基因

库中不同类别的连续时间段交通流数据对应的编

码结果不具备相似性，在搜索过程中互不影响．因
此无需对工作日、非工作日、重大节假日的交通流

分开进行预测，更具有一般性．且经过编码后的历
史交通流数据在短时交通流预测基因库中是按照

它们对应的编码值大小顺序排列的．在搜索最相似
染色体种群时，能够根据当前交通流状况对应的编

码值大小在短时交通流预测基因库中快速定位搜

索区间，锁定最相似的染色体种群．由于搜索的快
速性，本文算法在理论上可以基于无穷大历史交通
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流数据库对当前交通流状况作出预测，其预测精确

度较高．
１．２　染色体种群的搜索

对当前第 ｍ个时间段的交通流进行预测时，
将当前连续 ｍ－１个时间段的交通流数据编码为
比对基因片段 Ｄ１，预测基因片段 Ｄ２是未知的．为
了与短时交通流预测基因库中染色体Ｃｎ的基因进行
搜索比对，可令预测基因片段Ｄ２为００００００００００００．
该基因片段无任何意义，只是便于搜索比对而增

加的．
记当前连续ｍ个时间段的交通流数据对应的

染色体为匹配染色体Ｙ．在短时交通流预测基因库
中进行搜索匹配时，根据匹配染色体 Ｙ基因的前
１２（ｍ－１）位大小与短时交通流预测基因库中染色
体Ｃｎ的前１２（ｍ－１）位大小进行快速搜索，具体
过程如下．
１．２．１　搜索标准

在短时交通流预测基因库中，搜索与匹配染色

体Ｙ的前１２（ｍ－１）２ 位基因相同的染色体区间作

为初始种群（当短时交通流预测基因库较大时，可

以选择更多位的相同基因作为搜索标准）．
１．２．２　种群数量设定

种群数量定义为Ｐ（当短时交通流预测基因库
较大时，可以选择较大的 Ｐ值，反之选择较小的 Ｐ
值），本文选择Ｐ＝１０．
１．２．３　搜索方法

在短时交通流预测基因库中搜索定位与匹配

染色体 Ｙ的前１２（ｍ－１）２ 位基因值相同的染色体

种群区间，统计符合条件的染色体 Ｃｎ总数 Ｐ．当

Ｐ＞１０时，则以匹配染色体 Ｙ的第１２（ｍ－１）２ ＋１

位基因值为标准，在第１次搜索完成的区间中继续

搜索与匹配染色体Ｙ的第１２（ｍ－１）２ ＋１位基因值

相同的染色体 Ｃｎ，然后重新统计符合条件的染色
体Ｃｎ总数．如果 Ｐ仍然大于１０，则以匹配染色体

Ｙ的第１２（ｍ－１）２ ＋２位基因值为搜索标准，在第２

次搜索完成的区间中继续搜索．直到 Ｐ≤１０时停
止，得到相似染色体种群．

Ｋ近邻算法直接通过计算样本之间的欧氏距

离来判断样本之间的相似程度，因此，所寻找到的

样本包含了大量的非相似样本，导致预测精确度相

对较低．而且，Ｋ近邻算法在锁定相似样本时，需要
计算出每一个样本的欧氏距离大小，导致算法快速

性较差［１１－１２］．
笔者提出的基因搜索算法与 Ｋ近邻算法在原

理上具有相似性，都是通过在历史数据库中搜索与

当前交通流状况最相似的样本来对下一时间段的

交通流状况进行预测［１３－１４］．不同之处在于本文的
基因搜索算法对各个样本首先定义编码规则，使每

个样本具有不同的基因特征；并且，经过编码后的

各个样本基因特征按照二进制大小依次排列，编码

后的２个样本基因二进制数值越接近，则这２个样
本的基因特征越相似．因此，可以快速、准确地根据
二进制码的大小锁定相似样本，从而提高算法的快

速性和精确性．
１．３　染色体偏差值计算

搜索完成后的染色体种群中，每一个染色体

Ｃ
１
ｎ（１≤ｎ≤１０）的基因与匹配染色体 Ｙ基因的相
似程度均不同，设定偏差值 Δｎ来衡量两者相似
程度．

种群中的每个染色体均含有１２个基因片段，
每ｍ－１个基因位点为一个基因片段，每个染色体
的后１２位基因不参与比对，只进行预测．每个基因
片段中的 ｍ－１个基因位点在 Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，

Ｄｔ－１１ 中的位置相同，在计算偏差值时具有同等性．

记每个基因片段的偏差值为 Δｉｎ（ｉ＝１，２，…，

１１）．设种群中染色体Ｃ
１
ｎ的第ｉ个基因片段与匹配

标准染色体Ｙ的第ｉ个基因片段有ｂ个基因不同，

则初始种群中染色体Ｃ
１
ｎ的第ｉ个基因片段的偏差

值为

Δｉｎ＝ｂ×２
ｃ×１０ｄ． （１）

式中：ｉ＝１，２，…，１１；ｂ＝０，１，…，ｍ－１；２ｃ为该基因
片段中的二进制码在Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 中所

对应的十进制转化关系；ｃ＝０，１，２，３；１０ｄ为该基因
片段中的二进制码在Ｄｔ－ｍ＋１１ ，Ｄｔ－ｍ＋２１ ，…，Ｄｔ－１１ 中对

应交通流数据数字百位、十位、个位，ｄ＝２，１，０．

得到种群中染色体Ｃ
１
ｎ的总偏差值

Δｎ＝Δ
１
ｎ＋Δ

２
ｎ＋…＋Δ

１１
ｎ． （２）

根据搜索标准，种群中染色体 Ｃ
１
ｎ与匹配标准
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染色体 Ｙ的前１２（ｍ－１）２ 位基因相同，因此 Δ１ｎ＝

Δ２ｎ＝… ＝Δ
６
ｎ＝０，则可得到种群中染色体 Ｃ

１
ｎ的偏

差值

Δｎ＝Δ
７
ｎ＋Δ

８
ｎ＋…＋Δ

１１
ｎ． （３）

１．４　解码预测
根据式（３）的计算，提取偏差值 Δｎ最小的 ３

条染色体Ｃ
１
ｎ（ｎ＝１，２，３），将每一条染色体中的预

测基因片段 Ｄ２解码为十进制数，分别为 ｑ
１
ｈ（ｔ），

ｑ２ｈ（ｔ），ｑ
３
ｈ（ｔ），则当前ｔ时间段的交通流量预测值

ｑ（ｔ）＝
ｑ１ｈ（ｔ）＋ｑ

２
ｈ（ｔ）＋ｑ

３
ｈ（ｔ）

３ ． （４）

２　实验与结果分析

２．１　数据来源
采用平顶山市开源路丹尼斯附近由北向南单

行道车流量作为实验数据，从周一开始采集，采集

时间为每天７００—１９００，采集间隔为１０ｍｉｎ，
连续采集５ｄ，共５组，每组共有７２个数据．将前４
组数据进行编码建立短时交通流预测基因库，选取

第５组８００—１９００之间共６６个数据作为预测
对比．预测过程具体如下．
１）对采集到的前４组历史数据的第１个时间

段～第４个时间段的交通流数据编码为一个染色
体，第２个时间段～第５个时间段的交通流数据编
码为一个染色体，依次类推，建立短时交通流预测

基因库．
实例１设有交通流序列［１８１，１８６，２０３，２５１］：
对２０３进行二进制编码后为００１０００００００１１；
对１８６进行二进制编码后为０００１１００００１１０；
对１８１进行二进制编码后为０００１１００００００１；
对２５１进行二进制编码后为００１００１０１０００１．
前３个交通流数据对应的二进制码的第１位

均为０，则组合后的染色体基因第１个 ～第３个基
因位点为０００．３个二进制码的第２位均为０，则组
合后的染色体基因第 ４个 ～第 ６个基因位点为
０００．３个二进制码的第３位为１，０，０，则组合后的
染色体基因第７个～第９个基因位点为１００．依次
类推，比对基因片段Ｄ１为００００００１０００１１０１１０００
００００００００００１０１１０１０１．２５１对应的二进制码
００１００１０１０００１作为染色体中的预测基因片段 Ｄ２

直接加在比对基因片段Ｄ１后面．所以，该交通流序
列最终的染色体基因为００００００１０００１１０１１０００
００００００００００１０１１０１０１００１００１０１０００１．

２）对第５组ｔ时间段之前的３个时间段的交
通流数据ｑ（ｔ－３）、ｑ（ｔ－２）、ｑ（ｔ－１）进行编码，组
合生成匹配标准染色体．

实例２设当前连续３个时间段的交通流数据
［１８２１８３２１２］：

比对基因片段Ｄ１为００００００１０００１１０１１０００

０００１００００００００１１１０１０；

增加１２位０后的预测基因片段Ｄ２为００００００

１０００１１０１１００００００１００００００００１１１０１０００００
００００００００．

３）在短时交通流预测基因库中搜索与当前交
通流状况相似的染色体种群．

实例３设有交通流序列［１８１，１８６，２０３，２５１］：
该交通流序列染色体基因为００００００１０００１１

０１１０００００００００００００１０１１０１０１００１００１０１０００１；
设当前连续３个时间段的交通流状况为［１８２

１８３２１２］：
编码后的基因值为００００００１０００１１０１１０００

０００１００００００００１１１０１０００００００００００００．
通过比对可以看出，３条染色体基因的前 ２１

位完全相同，因此这３条染色体是相似的．３条染
色体的第８个、第１０个、第１１个基因片段均有一
个基因位点不一样，第１２个基因片段有３个基因
位点不一样，根据偏差值计算式（１）得出该染色体

的偏差值Δｎ＝１×２
０×１０＋１×２２×１＋１×２１×１＋

３×２０×１＝１９．

４）提取出偏差值最小的３条染色体．
５）对提取到的染色体预测基因片段进行

解码．
实例４设计算后偏差值最小的３条染色体基

因分别为：

００００００００１１１０１１００００００００００００００１００１１
１０１００１００１０１０００１；

００００００００１１１０１１０００００００００００１０１０００００
１００００１００１００１００１；

００００００００１１１０１１００００００００１００００００１１１０
０１１００１００１０１０１０１．

对这３条染色体的预测基因片段进行解码，
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即计算出每条染色体基因的后１２位二进制码对
应的十进制数字．计算规则为每４位二进制码对
应一个十进制交通流数字，则３条染色体预测基
因片段解码后对应的十进制数字分别为 ２５１，
２４９，２５５．

６）根据式（４）计算出基因搜索算法对当前ｔ时
间段的交通流预测输出

ｑ（ｔ）＝
ｑ１ｈ（ｔ）＋ｑ

２
ｈ（ｔ）＋ｑ

３
ｈ（ｔ）

３ ＝２５２．

２．２　预测效果评价指标
基因搜索算法的预测效果评价指标为最大绝

对误差、平均相对误差、平均绝对百分比误差．设算

法的预测值为ｑ（ｔ），则算法预测的最大绝对误差
ｍａｘｅｒ＝ｍａｘｑ（ｔ）－ｑ（ｔ） ． （５）

式中，ｔ＝（１，２，…，６６）．平均相对误差

ａｐｅｒ＝１６６∑
６６

ｔ＝１
ｑ（ｔ）－ｑ（ｔ） ． （６）

平均绝对百分比误差

ｍａｐｅ＝１６６∑
６６

ｔ＝１

ｑ（ｔ）－ｑ（ｔ）
ｑ（ｔ）

． （７）

为了对比分析，通过ＭＡＴＬＡＢ分别搭建了ＧＭ
（１，１）、ＢＰ神经网络模型、Ｋ近邻算法模型和基因
搜索算法模型，得到了如图１～图４所示的模型预
测结果和实际值的对比图．

图１　ＧＭ（１，１）模型预测结果与实际值对比

通过表１可以看出，基因搜索模型的最大绝对
误差较ＧＭ（１，１）模型、ＢＰ模型、Ｋ近邻模型都有
所降低，平均相对误差以及平均绝对百分比误差也

最小．由于样本的质量直接影响预测结果的精确
度，本文算法特殊的编码规则保证了相似样本的高

质量，因此降低了预测结果的平均相对误差和平均

绝对百分比误差．并且，预测结果采用３个相似样
本的平均值作为最终预测结果，有效防止了偶然性

事件导致预测结果误差较大的情况，降低了预测结

果的最大绝对误差．

图２　ＢＰ模型预测结果与实际值对比

图３　Ｋ近邻模型预测结果与实际值对比

图４　基因搜索模型预测结果与实际值对比
表１　４种模型评价指标统计

模型
最大绝对

误差

平均相对

误差

平均绝对百分

比误差／％

ＧＭ（１，１）模型 ５９ １９．８６４ １０．３７７

ＢＰ模型 ５８ １８．９５４ ９．９１３

Ｋ近邻模型 ５４ １４．０１５ ８．４４９

基因搜索模型 ４９ １３．９７０ ８．３４８

３　结论

笔者设计一种基因搜索短时交通流预测模型，

·１５·第２期 李　杰，贺莹莹，杨矿利：基于基因搜索算法的短时交通流预测



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

该模型通过对连续时间段的历史交通流数据进行

编码排序，能够在短时交通流预测基因库中快速定

位搜索到与当前交通流状况最相似的染色体种群

区间；而且可以通过调整连续时间段的交通流数据

个数以及短时交通流预测基因库的大小来提高预

测的精确度．该算法对数据的适应性强，无需对交
通流数据进行分类，预测精确度高，预测速度快，是

一种快速有效的短时交通流预测方法．不足之处在
于，对大都市交通流基数大、变化幅度大的情况，需

要建立更加庞大的短时交通流预测基因库才能达

到精确的预测．下一步工作将研究短时交通流预测
基因库大小与预测精确度之间的数学关系，以及相

邻路段短时交通流预测基因库是否通用或者具有

一定的关联性等问题．
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