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本发明公开了一种基于最优参数遗传算法

的苹果自动装箱路径优化方法。主要包括以下步

骤：通过图像处理得到苹果抓取点位与放置点位

的信息，并生成相应的点位矩阵；通过点位矩阵

生成一定规模大小的初始种群；对初始种群进行

交叉、变异、比较替换操作生成子代种群；重复交

叉、变异、比较替换操作直至达到迭代次数输出

优化结果；随机改变种群规模、交叉、变异、比较

替换操作中的四个参数值代入上述遗传算法，并

得到运行时间；将输出值与四个参数值进行线性

拟合；基于拟合方程找出四个参数的最优值，继

而重新代入上述遗传算法得到优化路径。本发明

可以生成优化后的苹果自动装箱路径，该路径能

够有效减少机械臂移动时间，提高机械臂工作效

率。
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1.一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，其特征在于：通过图像

处理技术得到苹果抓取点位与放置点位的位置信息，生成相应的点位矩阵；通过点位矩阵

生成初始种群，初始种群是以N条染色体组成，其中抓取点位和放置点位构成的路径编码称

为染色体，在苹果抓取点位对应的负实数矩阵以及苹果放置点位对应的正实数矩阵基础

上，由于苹果自动装箱采用双连杆双水平旋转关节的装箱机械臂，因此在设定的抓取范围

之内，末端执行器在任一位置点机械臂都有两种不同姿态的旋转角度解，分别记为同一个

点位的相邻实数标号，故负实数矩阵空间长度为2倍的抓取点个数，正实数矩阵空间长度为

2倍的放置点个数，矩阵中每奇偶相邻的两个实数标号表示抓取范围内同一个点的机械臂

不同姿态旋转角度解；染色体的路径编码的初始点和最终点记为0，0表示机械臂末端执行

器的初始位置和最终结束位置，初始位置和结束位置均为机械臂的两连杆自然伸展状态下

位于机械臂基座正前方时末端执行器所在位置，其他偶数位编码为负实数，负实数从负实

数矩阵中随机抽取，其他奇数位编码为正实数，正实数从正实数矩阵中随机抽取不同点位

的任一角度解标号，同一个放置点位不重复抽取；重复上述过程直至满足生成的种群染色

体为N条，即种群规模大小为N，N取值为(10，100)，取整；对初始种群染色体进行交叉、变异

操作；进而对染色体进行比较替换操作，即通过对当前种群染色体进行基于机械臂末端执

行器运行时间的适应度计算，适应度函数为fitness(x)＝1/Time(x)，其中Time(x)为当前

染色体所规划路径运行的总时间，将每条染色体的适应度值置于区间(0，1)，并将当前种群

最优染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色体为当前种群新最优，并用

当前新最优染色体替换较差染色体；重复交叉、变异、比较替换操作的过程，直至达到迭代

次数并输出优化结果；多次随机改变种群规模大小N、交叉操作中交叉概率、变异操作中变

异概率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复进行上述操作，并得到相对

应的机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间；将输出值与四个操作参数值进行线性

拟合得到回归方程；利用穷举法在回归方程中基于各个参数的取值范围以机械臂末端执行

器运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参数值作为遗传算法的最优参

数值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自动装箱路径。

2.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的通过图像处理技术得到苹果抓取点位与放置点位的位置信息，生成相

应的点位矩阵，具体过程为：提前设定苹果抓取点位和放置点位的坐标，并将抓取点位和放

置点位分别按顺序进行负实数标号和正实数标号；利用图像采集装置采集并判断当前设定

的苹果抓取点位和放置点位中是否存在苹果，记录目前抓取点位中存在苹果的负实数标号

和目前放置点位中不存在苹果的正实数标号；将记录出的正实数标号和负实数标号分别生

成实数矩阵。

3.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的对初始种群染色体进行交叉操作，其交叉算法过程描述如下：假设苹果

抓取点位有m个位置和苹果放置点位有n个位置，对于满足交叉概率的父代个体，其中交叉

概率取值为(0，1)，

a)随机产生两个正整数acr_node和acr_len，其中acr_node表示交叉起点位，范围为

[2，2n+1]，acr_len表示交叉长度，范围为[0，2n‑1]；若产生的acr_node+acr_len≥2n+1，则

记acr_node+acr_len＝2n+1；假设苹果抓取点位和苹果放置点位分别有4和14个位置，产生

权　利　要　求　书 1/3 页

2

CN 110889552 B

2



的两个数分别为acr_node＝6，acr_len＝12；

b)假设此时需要交叉的两个父代个体为A＝[0‑11  12‑22  21‑31  32‑42  41‑1252‑21 

61‑32  72‑41  81‑11  92‑22  101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B＝[0‑4151‑32  21‑

21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42  132‑31  101 

0]；首先将两个父代个体的第acr_node位到第acr_node+acr_len位进行交叉互换，则得到

子代个体为A1＝[0‑11  12‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31111‑22  121‑11  32‑41  92‑22 

101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  51‑32  21‑31  32‑42  41‑12  52‑21 

61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42132‑31  101  0]；

c)分别对子代个体A1、B1中的染色体编码进行搜索检查，将A1、B1编码中未进行交叉的

第acr_node位之前的编码和第acr_node+acr_len位之后的编码分别与交叉区间[acr_

node，acr_node+acr_len]内的编码进行比较，若发现未进行交叉的编码区间中正实数部分

与交叉区间中的正实数部分具有相同或者相邻的实数，则标记出这些实数编码并用200代

替；最终子代染色体更新得A1＝[0‑11200‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11 

32‑41  92‑22  101‑31  200‑42200‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  200‑32  21‑31  32‑42 

41‑12  52‑21  61‑32  72‑4181‑11  92‑32  141‑21  200‑12  200‑42  132‑31  101  0]；

d)对当前含有200的每个染色体进行扫描，标记出A1、B1染色体中已存在的大于0且不

等于200的实数编码，将这些实数编码映射到苹果放置点的位置，即标记出当前染色体中已

有的苹果放置点位；从初始苹果放置点位中去除已标记的苹果放置点位，得到未使用的苹

果放置点位；将含有200的染色体中每个实数200随机替换成未使用的任一苹果放置点位中

任一角度解标号，苹果放置点位不可重复选取；于是子代染色体更新得A1＝[0‑11  71‑22 

21‑21  81‑12  61‑4212‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑22  101‑31  42‑42  52‑12  132‑21 

141  0]，B1＝[0‑41  111‑32  21‑31  32‑42  41‑12  52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑

21  12‑12122‑42  132‑31  101  0]。

4.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的对当前种群染色体进行变异操作，其变异算法过程具体表现为：对于满

足变异概率的染色体，变异概率取值为(0，1)，随机生成一个在区间[2，2n+1]的正整数mut_

node，其中n为放置点位个数，若mut_node为奇数，观察染色体中在此奇数位编码上的实数

是正奇数还是正偶数，若是正奇数则加1，若是正偶数则减1；若mut_node为偶数，观察此偶

数位编码上的实数是负奇数还是负偶数，若是负奇数则减1，若是负偶数则加1；最终更新得

到新的染色体。

5.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，

所述的将当前种群最优染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色体为

当前种群最优，具体表现为将已经计算过适应度值的染色体进行排序，记录当前染色体中

最优染色体及其适应度值于ch_best及Max_fit中，将此染色体的适应度值Max_fit和历代

种群最优染色体的适应度值相比较，适应度值较高者保留为新历代最优染色体，比较所得

的新历代最优染色体及其适应度值为ch_best_new及Max_fit_new；

所述的用当前新历代最优染色体替换较差染色体，具体表现为通过适应度限制条件

fitness_limit＝(Max_fit_new－Min_fit)×coefficient+Min_fit，将当前种群染色体适
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应度值小于fitness_limit的染色体全部标记出来，并将当前种群中适应度值小于

fitness_limit的染色体全部用当前新历代最优染色体进行替换，最终形成N条染色体的新

一代种群，其中Max_fit_new表示新历代最优染色体适应度值，Min_fit表示当前种群中染

色体最低适应度值，coefficient表示比较替换概率且取值区间为(0，1)。

6.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的重复交叉、变异、比较替换操作的过程，直至达到迭代次数输出优化结

果，具体表现为：每一次种群中所有染色体完成交叉、变异、比较替换操作视为一次迭代过

程，当前迭代所得的新种群作为下一次迭代过程的输入种群，最终迭代次数设为iter，即运

算iter代将最终优化后的苹果自动装箱路径和时间输出。

7.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的多次随机改变种群规模大小N、交叉操作中交叉概率、变异操作中变异

概率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复进行上述操作，并得到相对应

的机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间，具体表现为：通过随机函数生成H组不重

复的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，种群染色体在上述交叉、变异、比较

替换的操作流程下，每一组参数能输出一个相对应的机械臂末端执行器的运行时间值

Time_action以及程序运算时间值Time_operation，并记录下来。

8.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的将输出值与四个操作参数值进行线性拟合并得到回归方程，具体表现

为：将H组不重复的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值作为输入以及机械臂末

端执行器的运行时间值Time_action、程序运算时间值Time_operation作为输出建立回归

模型，最终求得两个线性回归方程分别为机械臂末端执行器的运行时间值Time_action与

种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程以及程序运算时间值Time_

operation与种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程。

9.根据权利要求1所述的一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

其特征在于，所述的利用穷举法在回归方程中基于各个参数的取值范围以机械臂末端执行

器运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参数值作为遗传算法的最优参

数值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自动装箱路径，具体表现为：利

用穷举法找出使得机械臂末端执行器运行时间值Time_action与程序运算时间值Time_

operation之和为最小的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，并将求出的四个

参数值代入上述遗传算法，求得最终的输出结果，即为所求的优化后的苹果自动装箱路径。
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一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法

技术领域

[0001] 本发明涉及智能农业生产自动化技术，尤其是涉及一种基于最优参数遗传算法的

苹果自动装箱路径优化方法。

背景技术

[0002] 目前农业产品生产已逐步由人工操作技术向自动化生产技术发展，农业产品生产

方式升级在即。苹果相关产业是农业产品中急需改善和升级的产业之一。苹果年产量高、群

众需求量大，促使相关产业规模逐年增大，国内外苹果相关产业需求不断提高。为更有效的

改善苹果相关产业的发展模式以及提高工作效率，用机械臂自动装箱技术代替传统人工装

箱作业不仅减少了劳动成本，降低了劳动强度，还提高了产业的工作效率，促进了产业的优

化升级。

[0003] 苹果自动装箱是指在视觉系统获取当前苹果抓取点位和放置点位的位置信息条

件下，利用控制系统控制机械臂末端执行器将苹果从抓取点处移动到放置点处的过程。不

同点位位置能够标记出多个不同的机械臂旋转角度解，从而使得机械臂在抓取点和放置点

之间有着多种不同的路径可供规划，具有多样性。目前，苹果相关产业装箱环节主要依赖人

工作业，费时费力，并且自动化装箱方式中主要使用固定装箱路径，工作效率低下，无法达

到现代工业自动化生产的水平和要求，所以迫切需要一种苹果自动装箱路径优化方法。

发明内容

[0004] 本发明目的在于提供一种基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法，

能够提高产业工作效率，减少相关产业工作时间，促进农业智能化生产方式升级。

[0005] 为实现上述目的，本发明采用的技术方案是：

[0006] 本发明通过图像处理技术得到苹果抓取点位与放置点位的位置信息，生成相应的

点位矩阵；通过点位矩阵生成初始种群，初始种群是以N条染色体组成，其中抓取点位和放

置点位构成的路径编码称为染色体；对初始种群染色体进行交叉、变异操作；进而对染色体

进行比较替换操作，即通过对当前种群染色体进行基于机械臂末端执行器运行时间的适应

度计算，并将当前种群最优染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色体为

当前种群新最优，并用当前新最优染色体替换较差染色体；重复交叉、变异、比较替换操作

的过程，直至达到迭代次数并输出优化结果；多次随机改变种群规模大小N、交叉操作中交

叉概率、变异操作中变异概率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复进行

上述操作，并得到相对应的机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间；将输出值与四

个操作参数值进行线性拟合得到回归方程；利用穷举法在回归方程中基于各个参数的取值

范围以机械臂末端执行器运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参数值

作为遗传算法的最优参数值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自动装

箱路径。

[0007] 所述的通过图像处理技术得到苹果抓取点位与放置点位的位置信息，生成相应的
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点位矩阵，具体过程为：提前设定苹果抓取点位和放置点位的坐标，并将抓取点位和放置点

位分别按顺序进行负实数标号和正实数标号；利用图像采集装置采集并判断当前设定的苹

果抓取点位和放置点位中是否存在苹果，记录目前抓取点位中存在苹果的负实数标号和目

前放置点位中不存在苹果的正实数标号；将记录出的正实数标号和负实数标号分别生成实

数矩阵。

[0008] 所述的通过点位矩阵生成初始种群，初始种群是以N条染色体组成，其中抓取点位

和放置点位构成的路径编码称为染色体，具体过程为：在苹果抓取点位对应的负实数矩阵

以及苹果放置点位对应的正实数矩阵基础上，由于苹果自动装箱采用双连杆双水平旋转关

节的装箱机械臂，因此在设定的抓取范围之内，末端执行器在任一位置点机械臂都有两种

不同姿态旋转角度解，分别记为同一个点位的相邻实数标号，如当前末端执行器所在的位

置点位编号为‑2，则此位置点位的两种不同姿态旋转角度解编号为‑21、‑22，故负实数矩阵

空间长度为2倍的抓取点个数，正实数矩阵空间长度为2倍的放置点个数，矩阵中每奇偶相

邻的两个实数标号表示抓取范围内同一个点的机械臂不同姿态旋转角度解；

[0009] 染色体的路径编码的初始点和最终点记为0，0表示机械臂末端执行器的初始位置

和最终结束位置，初始位置和结束位置均为机械臂的两连杆自然伸展状态下位于机械臂基

座正前方时末端执行器所在位置；其他偶数位编码为负实数，负实数从负实数矩阵中随机

抽取；其他奇数位编码为正实数，正实数从正实数矩阵中随机抽取不同点位的任一角度解

标号，同一个放置点位不重复抽取；

[0010] 重复上述过程直至满足生成的种群染色体为N条，即种群规模大小为N，N取值为

(10，100)，取整。

[0011] 所述的对初始种群染色体进行交叉操作，其交叉算法过程描述如下：假设苹果抓

取点位有m个位置和苹果放置点位有n个位置，对于满足交叉概率的父代个体，其中交叉概

率取值为(0，1)，

[0012] a)随机产生两个正整数acr_node和acr_len，其中acr_node表示交叉起点位，范围

为[2，2n+1]，acr_len表示交叉长度，范围为[0，2n‑1]；若产生的acr_node+acr_len≥2n+1，

则记acr_node+acr_len＝2n+1；假设苹果抓取点位和苹果放置点位分别有4和14个位置，产

生的两个数分别为acr_node＝6，acr_len＝12；

[0013] b)假设此时需要交叉的两个父代个体为A＝[0‑11  12‑22  21‑31  32‑42  41‑12 

52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑22  101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B＝[0‑41  51‑

32  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42  132‑

31  101  0]；首先将两个父代个体的第acr_node位到第acr_node+acr_len位进行交叉互换，

则得到子代个体为A1＝[0‑11  12‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41 

92‑22  101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  51‑32  21‑31  32‑42  41‑12 

52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42  132‑31  101  0]；

[0014] c)分别对子代个体A1、B1中的染色体编码进行搜索检查，将A1、B1编码中未进行交

叉的第acr_node位之前的编码和第acr_node+acr_len位之后的编码分别与交叉区间[acr_

node，acr_node+acr_len]内的编码进行比较，若发现未进行交叉的编码区间中正实数部分

与交叉区间中的正实数部分具有相同或者相邻的实数，则标记出这些实数编码并用200代

替；最终子代染色体更新得A1＝[0‑11  200‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11 
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32‑41  92‑22  101‑31  200‑42  200‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  200‑32  21‑31  32‑42 

41‑12  52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑21  200‑12  200‑42  132‑31  101  0]；

[0015] d)对当前含有200的每个染色体进行扫描，标记出A1、B1染色体中已存在的大于0

且不等于200的实数编码，将这些实数编码映射到苹果放置点的位置，即标记出当前染色体

中已有的苹果放置点位；从初始苹果放置点位中去除已标记的苹果放置点位，得到未使用

的苹果放置点位；将含有200的染色体中每个实数200随机替换成未使用的任一苹果放置点

位中任一角度解标号，苹果放置点位不可重复选取；于是子代染色体更新得A1＝[0‑11  71‑

22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑22  101‑31  42‑42  52‑12  132‑

21  141  0]，B1＝[0‑41  111‑32  21‑31  32‑42  41‑12  52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32 

141‑21  12‑12  122‑42  132‑31  101  0]。

[0016] 所述的对当前种群染色体进行变异操作，其变异算法过程具体表现为：对于满足

变异概率的染色体，变异概率取值为(0，1)，随机生成一个在区间[2，2n+1]的正整数mut_

node，其中n为放置点位个数，若mut_node为奇数，观察染色体中在此奇数位编码上的实数

是正奇数还是正偶数，若是正奇数则加1，若是正偶数则减1；若mut_node为偶数，观察此偶

数位编码上的实数是负奇数还是负偶数，若是负奇数则减1，若是负偶数则加1；最终更新得

到新的染色体。

[0017] 所述的比较替换操作中对当前种群染色体进行基于机械臂末端执行器运行时间

的适应度计算，适应度函数为fitness(x)＝1/Time(x)，将每条染色体的适应度值置于区间

(0，1)，其中Time(x)表示为当前染色体所规划路径运行的总时间；

[0018] 所述的将当前种群最优染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色

体为当前种群最优，具体表现为：将已经计算过适应度值的染色体进行排序，记录当前染色

体中最优染色体及其适应度值于ch_best及Max_fit中，将此染色体的适应度值Max_fit和

历代种群最优染色体的适应度值相比较，适应度值较高者保留为新历代最优染色体，比较

所得的新历代最优染色体及其适应度值为ch_best_new及Max_fit_new；

[0019] 所述的用当前新历代最优染色体替换较差染色体，具体表现为：通过适应度限制

条件fitness_limit＝(Max_fit_new－Min_fit)×coefficient+Min_fit，将当前种群染色

体适应度值小于fitness_limit的染色体全部标记出来，并将当前种群中适应度值小于

fitness_limit的染色体全部用当前新历代最优染色体进行替换，最终形成N条染色体的新

一代种群，其中Max_fit_new表示当前新历代最优染色体适应度值，Min_fit表示当前种群

中染色体最低适应度值，coefficient表示比较替换概率且取值区间为(0，1)。

[0020] 所述的重复交叉、变异、比较替换操作的过程，直至达到迭代次数输出优化结果，

具体表现为：每一次种群中所有染色体完成交叉、变异、比较替换操作视为一次迭代过程，

当前迭代所得的新种群作为下一次迭代过程的输入种群，最终迭代次数设为iter，即运算

iter代将最终优化后的苹果自动装箱路径和时间输出。

[0021] 所述的多次随机改变种群规模大小N、交叉操作中交叉概率、变异操作中变异概

率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复进行上述操作，并得到相对应的

机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间，具体表现为：通过随机函数生成H组不重复

的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，种群染色体在上述交叉、变异、比较替

换的操作流程下，每一组参数能输出一个相对应的机械臂末端执行器的运行时间值Time_
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action以及程序运算时间值Time_operation，并记录下来。

[0022] 所述的将输出值与四个操作参数值进行线性拟合并得到回归方程，具体表现为：

将H组不重复的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值作为输入以及机械臂末端

执行器的运行时间值Time_action、程序运算时间值Time_operation作为输出建立回归模

型，最终求得两个线性回归方程分别为机械臂末端执行器的运行时间值Time_action与种

群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程以及程序运算时间值Time_

operation与种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程。

[0023] 所述的利用穷举法在回归方程中基于各个参数的取值范围以机械臂末端执行器

运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参数值作为遗传算法的最优参数

值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自动装箱路径，具体表现为：利用

穷举法找出使得机械臂末端执行器运行时间值Time_action与程序运算时间值Time_

operation之和为最小的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，并将求出的四个

参数值代入上述遗传算法，求得最终的输出结果，即为所求的优化后的苹果自动装箱路径。

[0024] 本发明具有的有益效果是：

[0025] 本发明利用当前已知的苹果抓取点和放置点位置信息，通过自动装箱技术能够提

高产业工作效率，减少相关产业工作时间，同时减少了劳动成本，降低了劳动强度，有效促

进农业智能化生产方式升级。

附图说明

[0026] 图1表示本发明的基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法的系统组

成图；

[0027] 图2表示本发明的基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法的流程

图；

[0028] 图3表示本发明的末端执行器在某个点位的机械臂旋转角度多解图俯视图例；

[0029] 图4表示种群规模、交叉、变异、比较替换参数以及输出结果的部分数值图例；

[0030] 图5表示本发明的基于最优参数遗传算法路径优化迭代图例；

[0031] 图6表示本发明的最终优化路径得到的机械臂路径简图图例。

[0032] 图1中：1.自动装箱机械臂，2.苹果放置点位，3.苹果抓取点位，4.计算机，5.路径

优化算法实现软件，6.图像采集装置。

具体实施方式

[0033] 下面结合附图和具体实施例对本发明作进一步说明。

[0034] 图1为基于最优参数遗传算法的苹果自动装箱路径优化方法的一个具体实施例。

机械臂自动装箱是通过具有二连杆的水平转动关节的自动装箱机械臂1在苹果抓取点位3

和苹果放置点位2之间进行装箱运动，自动装箱机械臂1的连杆长度分别为400mm和350mm；

计算机4为华硕K550V笔记本电脑，内存4G，CPU为Intel  Core  i5‑6300HQ，WIN  10操作系统；

软件5为MATLAB  R2017a编写的装箱路径优化算法。如图2所示，算法具体实现如下：

[0035] 本发明通过图像处理技术得到苹果抓取点位3与放置点位2的位置信息，生成相应

的点位矩阵；通过点位矩阵生成初始种群，初始种群是以N条染色体组成，其中抓取点位3和
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放置点位2构成的路径编码称为染色体；对初始种群染色体进行交叉、变异操作；进而对染

色体进行比较替换操作，即通过对当前种群染色体进行基于机械臂末端执行器运行时间的

适应度计算，并将当前种群最优染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色

体为当前种群新最优，并用当前新最优染色体替换较差染色体；重复交叉、变异、比较替换

操作的过程，直至达到迭代次数并输出优化结果；多次随机改变种群规模大小N、交叉操作

中交叉概率、变异操作中变异概率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复

进行上述操作，并得到相对应的机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间；将输出值

与四个操作参数值进行线性拟合得到回归方程；利用穷举法在回归方程中基于各个参数的

取值范围以机械臂末端执行器运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参

数值作为遗传算法的最优参数值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自

动装箱路径。

[0036] 所述的通过图像处理技术得到苹果抓取点位3与放置点位2的位置信息，生成相应

的点位矩阵，具体过程为：提前设定苹果抓取点位3和放置点位2的坐标，并将抓取点位3和

放置点位2分别按顺序进行负实数标号和正实数标号；利用图像采集装置6采集并判断当前

设定的苹果抓取点位3和放置点位2中是否存在苹果，记录目前抓取点位3中存在苹果的负

实数标号和目前放置点位2中不存在苹果的正实数标号；将记录出的正实数标号和负实数

标号分别生成实数矩阵。

[0037] 所述的通过点位矩阵生成初始种群，初始种群是以N条染色体组成，其中抓取点位

和放置点位构成的路径编码称为染色体，具体过程为：在已生成的正实数矩阵和负实数矩

阵基础上，由于苹果自动装箱采用双连杆双水平旋转关节的装箱机械臂1，因此在设定的抓

取范围之内，末端执行器在任一位置点机械臂都有两种不同姿态的旋转角度解(如图3所

示)，分别记为同一个点位的相邻实数标号，如当前末端执行器所在的位置点位编号为‑2，

则此位置点位的两种不同姿态的旋转角度解编号为‑21、‑22，故负实数矩阵空间长度为2倍

的抓取点个数，正实数矩阵空间长度为2倍的放置点个数，矩阵中每奇偶相邻的两个实数标

号表示抓取范围内同一个点的机械臂不同姿态的旋转角度解；染色体的路径编码的初始点

和最终点记为0，0表示机械臂末端执行器的初始位置和最终结束位置，初始位置和结束位

置均为机械臂1的两连杆自然伸展状态下位于机械臂基座正前方时末端执行器所在位置；

其他染色体偶数位编码为负实数，负实数从负实数矩阵中随机抽取；其他染色体奇数位编

码为正实数，正实数从正实数矩阵中随机抽取不同点位的任一角度解标号，同一个放置点

位不重复抽取；重复上述过程直至满足生成的种群染色体为N条，即种群规模大小为N。此处

N取值为(10，100)，取整。

[0038] 所述的对种群染色体进行交叉操作，其交叉算法过程描述如下：假设记录的苹果

抓取点位3和苹果放置点位2分别有m和n个，其中m和n均为正整数，对于满足交叉概率的父

代个体有如下步骤，其中交叉概率取值为(0，1)，

[0039] a)随机产生两个正整数acr_node和acr_len，其中acr_node表示交叉起点位，范围

为[2，2n+1]，acr_len表示交叉长度，范围为[0，2n‑1]；若产生的acr_node+acr_len≥2n+1，

则记acr_node+acr_len＝2n+1；假设苹果抓取点位3有4个位置和苹果放置点位2有14个位

置(如图3所示)，产生的两个数分别为acr_node＝6，acr_len＝12；

[0040] b)假设此时需要交叉的两个父代个体为A＝[0‑11  12‑22  21‑31  32‑42  41‑12 
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52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑22  101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B＝[0‑41  51‑

32  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42  132‑

31  101  0]；首先将两个父代个体的第acr_node位到第acr_node+acr_len位进行交叉互换，

则得到子代个体为A1＝[0‑11  12‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41 

92‑22  101‑31  112‑42  121‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  51‑32  21‑31  32‑42  41‑12 

52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑21  42‑12  72‑42  132‑31  101  0]；

[0041] c)分别对子代个体A1、B1中的染色体编码进行搜索检查，将A1、B1编码中未进行交

叉的第acr_node位之前的编码和第acr_node+acr_len位之后的编码分别与交叉区间[acr_

node，acr_node+acr_len]内的编码进行比较，若发现未进行交叉的编码区间中正实数部分

与交叉区间中的正实数部分具有相同或者相邻的实数，则标记出这些实数编码并用200代

替；最终子代染色体更新得A1＝[0‑11  200‑22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11 

32‑41  92‑22  101‑31  200‑42  200‑12  132‑21  141  0]，B1＝[0‑41  200‑32  21‑31  32‑42 

41‑12  52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32  141‑21  200‑12  200‑42  132‑31  101  0]；

[0042] d)对当前含有200的每个染色体进行扫描，标记出A1、B1染色体中已存在的大于0

且不等于200的实数编码，将这些实数编码映射到苹果放置点的位置，即标记出当前染色体

中已有的苹果放置点位；从初始苹果放置点位中去除已标记的苹果放置点位，得到未使用

的苹果放置点位；将含有200的染色体中每个实数200随机替换成未使用的任一苹果放置点

位中任一角度解标号，苹果放置点位不可重复选取；于是子代染色体更新得A1＝[0‑11  71‑

22  21‑21  81‑12  61‑42  12‑31  111‑22  121‑11  32‑41  92‑22  101‑31  42‑42  52‑12  132‑

21  141  0]，B1＝[0‑41  111‑32  21‑31  32‑42  41‑12  52‑21  61‑32  72‑41  81‑11  92‑32 

141‑21  12‑12  122‑42  132‑31  101  0]。

[0043] 所述的对当前种群染色体进行变异操作，其变异算法过程具体表现为：对于满足

变异概率的染色体，变异概率取值为(0，1)，随机生成一个在区间[2，2n+1]的正整数mut_

node，其中n为放置点位2的个数，若mut_node为奇数，观察染色体中在此奇数位编码上的实

数是正奇数还是正偶数，若是正奇数则加1，若是正偶数则减1；若mut_node为偶数，观察此

偶数位编码上的实数是负奇数还是负偶数，若是负奇数则减1，若是负偶数则加1；最终更新

得到新的染色体。具体表现为：假设在变异概率为0.2的前提下，假设mut_node为7，在上述

最新子代染色体A1中，第7位编码是正奇数81，则需要将81加1，即将81更改为82，此处变更

所表达的意思为相同点位中选择不同的角度解进行运算。

[0044] 所述的比较替换操作中对当前种群染色体进行基于机械臂末端执行器运行时间

的适应度计算，适应度函数为fitness(x)＝1/Time(x)，将每条染色体的适应度值置于区间

(0，1)，其中Time(x)表示为当前染色体所规划路径运行的总时间；所述的将当前种群最优

染色体与历代种群最优染色体比较，保留两者中较优染色体为当前种群最优，具体表现为

将已经计算过适应度值的染色体进行排序，记录当前染色体中最优染色体及其适应度值于

ch_best及Max_fit中，将此染色体的适应度值Max_fit和历代种群最优染色体的适应度值

相比较，适应度值较高者保留为新历代最优染色体，比较所得的新历代最优染色体及其适

应度值为ch_best_new及Max_fit_new；所述的用当前新历代最优染色体替换较差染色体，

具体表现为通过适应度限制条件fitness_limit＝(Max_fit_new－Min_fit)×

coefficient+Min_fit，将当前种群染色体适应度值小于fitness_limit的染色体全部标记
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出来，并将当前种群中适应度值小于fitness_limit的染色体全部用当前新历代最优染色

体进行替换，最终形成N条染色体的新一代种群，其中Max_fit_new表示当前新历代最优染

色体适应度值，Min_fit表示当前种群中染色体最低适应度值，coefficient表示比较替换

概率且取值区间为(0，1)。假设当前Max_fit_new为0 .03571，Min_fit为0 .02778，

coefficient取值为0.2，则fitness_limit为0.029366，则表示适应度值小于0.029366的染

色体均会被当前新历代最优染色体替换。

[0045] 所述的重复交叉、变异、比较替换操作的过程，直至达到迭代次数输出优化结果，

具体表现为每一次种群中所有染色体完成交叉、变异、比较替换操作视为一次迭代过程，当

前迭代所得的新种群作为下一次迭代过程的输入种群，最终迭代次数设为iter，即运算

iter代将最终优化后的苹果自动装箱路径和时间输出，此处iter设为150。

[0046] 所述的多次随机改变种群规模大小N、交叉操作中交叉概率、变异操作中变异概

率、比较替换操作中比较替换概率四个操作参数的值重复进行上述操作，并得到相对应的

机械臂末端执行器的运行时间和程序运行时间，具体表现为通过随机函数生成H组不重复

的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，种群染色体在上述交叉、变异、比较替

换的操作流程下，每一组参数能输出一个相对应的机械臂末端执行器的运行时间值Time_

action以及程序运算时间值Time_operation，并记录下来。其中H设为365，部分数值如图4

所示。

[0047] 所述的将输出值与四个操作参数值进行线性拟合并得到回归方程，具体表现为将

H组不重复的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值作为输入以及机械臂末端执

行器的运行时间值Time_action、程序运算时间值Time_operation作为输出建立回归模型，

最终求得两个线性回归方程分别为机械臂末端执行器的运行时间值Time_action与种群规

模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程以及程序运算时间值Time_operation与

种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率的回归方程。

[0048] 所述的利用穷举法在回归方程中基于各个参数的取值范围以机械臂末端执行器

运行时间以及程序运算时间之和最小为目标找出合适的参数值作为遗传算法的最优参数

值，进而重新执行上述遗传算法并得到最终优化后的苹果自动装箱路径，具体表现为利用

穷举法找出使得机械臂末端执行器运行时间值Time_action与程序运算时间值Time_

operation之和为最小的种群规模、交叉概率、变异概率、比较替换概率值，并将求出的四个

参数值代入上述遗传算法，求得最终的输出结果，即为所求的优化后的苹果自动装箱路径。

最终经过四个最优参数得到的一个迭代图例如图5所示，优化路径简图如图6所示。
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图1

图2
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图3

图4
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图5

图6
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