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摘要:将遗传算法 、Fisher 最优分割和边缘检测算法相结合 ,设计了一种适用于多参数测井地层划分的遗传最优分割算法.该

算法以测井测点号为基因 ,以有序测点号组为染色体 , 由测点的边缘隶属度和段间/段内离差总和的比值共同构成综合优化

指标(适应度),采用锦标赛选择机制 , 通过 Monte Carlo抽样进行交叉(通过两两染色体比较设定抽样区间),采用灾变变异和

精英保持策略 ,利用多参数测井数据求取最优化地层分界线.在济阳坳陷中生界地层划分中的实际应用 ,表明该方法的自动

分层结果符合地质实际 ,且计算速度很快.该方法对于没有露头 、岩心稀少 、地震勘探分辨率低和地球物理测井数据量大情况

下的深部隐伏地层划分有很好的适用性.
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Abstract:In this paper we propose a genetic alg orithm for optimal stratigraphical division using multi-parameter well-log data.The al-

go rithm incorporates the Fisher optimal division and edge detection methods into genetic searching in o rder to find out rapidly from a

well a group of division boundaries that satisfy an optimization criterion.The optimization criterion involves the following steps:After

a well(or a segment of it)is divided into a group of subsections , the total in-subsection deviation of the multi-parameter log data is

minimized.Then the total inter-subsection deviation of the data is maximized , and the boundary points are to the largest ex tent singular

points in log curves.This criterion is used to formulate the fitness function in our genetic algo rithm.In the algorithm , lo gging measure-

ment points are taken as genes , and g roups of o rdered measurement points as chromosomes;Genetic strategies of tournament selection ,

catastrophic mutation , Monte Carlo sampling crossover , and elitist reservation are adopted.We test the method on a geo logically well-

studied well which penetrates the deep-buried Mesozoic strata in Jiy ang depression , Shandong , China.It is shown that , using log data

alone , our method obtains stratig rahic division results that are geologically sound.Meanwhile the method pro ves far faster than an o rdi-

nary Fisher optimal division method in computation.We conclude that our method is highly applicable in statratigraphic division studies

in areas such as Jiy ang depression , where the interested strata is deep-buried , with scarce relev ant well cores , poor seismic resolution ,

and abundant log data.
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　　地球物理测井数据作为一种重要信息源 ,在地层

学 、油气勘查 、海平面升降 、区域构造等众多领域的研

究中起到巨大作用(Andrew , 1995).典型实例如

Wonik(2001)利用伽马测井资料 ,在德国 Hannover地

区进行了地层对比和沉积速率分析;Shaaban and

Ghoneimi(2001)利用利比亚西北部 Sirt盆地的测井

结合地震资料 ,探讨了该区白垩纪-古新世油藏构造

特征;Maulin and George(2003)提出了利用测井数据

建立二维地层 ———构造模型的方法;Pinous et al .

(1999)以测井数据和岩石学数据为基础 ,研究了西西

伯利亚南东部 Nyurolskaya洼陷中上侏罗统海面升

降;Inoue et al .(2003)综合利用测井和地震数据 ,进

行了日本西南部Osaka盆地第四系地层对比.以上这

些成果说明 ,在直观观测受到限制情况下 ,测井数据

可以为地质研究提供宝贵信息.这种情况正是济阳坳

陷中生界地质研究中所遇到的.

济阳坳陷位于山东省北部黄河下游冲积平原和

入海三角洲地带 ,属渤海湾含油气盆地 ,总体 NE 向

延长 ,面积约 29 000 km
2
.济阳坳陷属中 、新生代内

陆沉积盆地 ,其中从第三系到上古生界均有储层分

布 ,是中国第二个石油生产基地(操应长等 ,1996;邓

宏文等 ,1997;王建伟等 , 2001;曹忠祥等 ,2002;吕希

学等 ,2003).至 2007 年 ,济阳坳陷中遇到中生界的

井约有 700口 ,其中近 1/4的井有中生界油气显示.

对该区中生界地层前人已进行了大量研究(山东省

地质矿产局 ,1991;王毅等 ,1994;李洪革等 ,1999;张

守鹏等 ,2003).通过这些研究 ,对该区中生界取得如

下基本认识:(1)中生界中下部以陆相碎屑沉积为

主 ,上部以火山岩为主.按岩性组合 ,从下到上分为

4组 ,即坊子组(J 1 f )、三台组(J2 s)、蒙阴组(K 1m)和

西洼组(K 1 x).下部主要为断陷湖盆相沉积环境 ,中

上部主要为河流相;(2)根据地震和钻井资料较好地

限定了中生界的顶底界线.第三系与中生界之间 ,以

及中生界与古生界或基底之间 ,地震反射界面普遍

较清楚 ,第三系和古生界或老结晶基底的地震波形

特征明显 ,因此对中生界的总体空间分布已基本掌

握;(3)中生界含油气藏的特点是油藏类型多 、变化

大(类型包括碎屑岩油藏 、煌斑岩油藏 、砂砾岩油藏 、

火山岩油藏 、潜山顶面风化壳油藏 、潜山内幕砂岩油

气藏等),表现了良好的含油气远景.

由于地质情况复杂 ,该区中生界研究中还存在

不少问题 ,其中中生界内部地层划分 、对比是最主要

的问题之一.解决该问题的主要困难有两方面:(1)

传统地质观测方法受到很大限制.中生界是埋深较

大的隐伏地层 , 一般出现在地表以下 2 000 ～

5 000 m ,钻井取心十分有限 ,古生物资料稀少 ,除个

别井外绝大多数地段为“哑地层” .穿过中生界的钻

孔数虽多 ,但对中生界主要为兼探;(2)地震方法失

去了优势.中生界厚度不大(一般为数百米),但岩性

变化大 ,反映了复杂多变的沉积环境和构造变动.而

地震分辨率在深部变低 ,中生界内地震反射界面不

清楚 ,同相轴分布规律性不强.

以上原因使得济阳坳陷中生界的研究程度较

低 ,各凹陷及凸起尚未建立标准地层剖面 ,中生界内

各地层单位的发育情况和空间分布尚不清楚.这对

该区中生界油气勘探造成了消极影响 ,成为亟待解

决的问题.经长时间积累 ,该区测井和录井数据已十

分浩繁 ,如何综合利用这些数据提高对中生界的认

识 ,是一个有重要现实意义的研究课题.

本文探讨了综合利用多参数测井数据进行隐伏

地层划分的方法 ,并应用于济阳坳陷中生界的地层划

分中.综合利用多参数测井数据进行地层划分 ,以前

用得较多的是 Fisher最优分割法或其某种改进(张光

前和李继英 ,1991;李洪奇等 ,2002;张守鹏等 , 2003).

该方法通过极大化段间离差总和与段内离差总和的

比值 ,在测井数据序列中寻找最优分界点 ,从而达到

地层划分的目的.该方法易于理解 ,其思路被广泛接

受 ,但有两个特点限制了它在多参数测井数据分析中

的实用性.一是只基于离差进行优化 ,难于检测测井

曲线的跳跃或突变点 ,而这些突变点往往是地层岩性

变化处 ,是可能的地层界线.因此 ,该方法的划分结果

与地质实际不符的情况并不少见.二是计算复杂度过

高.例如 ,若有 8 000个数据点(1 000 m井深范围), 3

个测井参数 ,拟分为 8层 ,则计算离差平方和的次数

为 3×8 0002/2=9.6×107 次 ,而每次计算段内离差

平方和时又需遍历段内数据点 2次(段内平均数据点

数约为 1 000).这种计算复杂度使该方法仅适用于数

据量较小 、分段数不多的情况.本文设计了一种遗传

最优分割法 ,用于多参数测井地层划分.该方法借鉴

了 Fisher最优分割和遗传算法的基本思路 ,同时结合

边缘检测算法 ,不仅提高了地层划分的可靠性 ,也极

大地提高了计算速度.

1　遗传最优分割法原理和计算过程

1.1　原理

遗传算法是模仿生物界“优胜劣汰 ,适者生存”
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的进化过程 ,通过某种随机搜索而寻优的算法 ,适合

于特别复杂甚至没有解析表达式的优化问题求解

(Holland ,1975;Goldberg , 1989).遗传算法在许多

领域得到广泛应用 ,但在测井地层划分方面尚未见

报道.遗传最优分割法是遗传算法在测井地层划分

中的具体应用.在基本思路上 ,遗传最优分割法与遗

传算法一样 ,即在一个可能的解空间中 ,在一定规则

的约束下搜索最优解.但是由于所研究问题的特殊

性 ,遗传最优分割法在解的形式 、搜索规则 、计算过

程等方面有其特殊性.由于遗传最优分割法只是一

种特殊的遗传算法 ,故这里仍沿用普通遗传算法中

的术语 ,但这些术语将被赋予与多参数测井地层划

分有关的具体含义.

设有一口井或一个井段 ,其多参数测井数据用

矩阵 X=[ x ij ]表示 ,其中 i =1 ,2 , … , N 表示测点序

号 , j =1 ,2 , … , p表示测井参数序号.矩阵 X一般包

含多个测井序列(即多参数 , p >1),但为简便 ,我们

在下面的叙述中也将 X简称为数据序列;同时根据

习惯也将多参数测井数据的值统称为电性.多参数

测井地层划分 ,就是利用数据 X将井段划分为G >

1个段 ,各段互不重叠且相邻段间没有空隙 ,各段分

别对应不同的地层单位.这种划分要求多参数测井

数据在统计特征上 、在所划分出的各段内尽量均匀 ,

而段间差异尽量大 ,这是因为不同地层单位有不同

的岩石组合 ,而岩性与电性有一定程度的对应关系.

这种划分也要求所找到的分界点尽量是电性突变

(或跳跃)点 ,因为不同地层之间的地质界线往往是

岩性突变处或某种岩性较特殊的标志层.以上两方

面的要求 ,是优化准则设计的基础.给定分段数 G ,

可以在测井数据序列中任取一组 G-1 个不相邻的

测点号 ,从小到大排列 ,每个测点号作为一个试探性

的分界点号 ,G-1个测点号构成一个试探性的地层

划分方案.一个由不相邻测点号序列构成的划分方

案称为一个染色体(或称个体),也就是多参数测井

地层划分问题的一个候选解;构成染色体的每个测

点号称为基因.因此可以说 ,一个染色体是一组基因

的有序组合 ,这对应于一个地层划分方案是一组不

相邻测点号的有序组合.在遗传算法中 ,基因的表示

方式称为基因编码.比如 ,通常可用一个一位二进制

数 0或 1作为一个基因 ,一串 0或 1的任意组合构

成一个染色体 ,这样一个由二进制位串构成的染色

体可代表一个或多个数量值 ,这种编码方法称二进

制编码.对基因进行编码是普通遗传算法中计算技

术的需要 ,如果染色体是数量 ,则二进制编码可以提

高在染色体之间进行某些计算的效率.在遗传最优

分割法中 ,一个基因是一个测点号 ,它是空间位置的

标识 ,有名称的意义并可比较大小(排列顺序),但相

互之间的其他运算如加 、乘等一般都没有意义(但两

个基因的差值有意义 ,代表两测点之间的距离).因

此 ,在遗传最优分割法中基因编码就是基因本身 ,称

为整数编码.在整个数据序列 X中 ,可以获得许多

(比如 P 个)不同的染色体 , P >1 个不同染色体的

集合称为一个种群或称群体 , 其中 P 称为群体规

模.可以通过“纯”随机取点的方法从 X中获得一个

染色体 ,这一过程称为染色体的初始化 ,所获得的染

色体称为初始染色体.同样可以通过“纯”随机取点

的方法从 X中获得一个群体 ,这种过程称为群体的

初始化 ,得到初始群体(这里“纯”加引号是为了表示

人为控制的随机性 ,它不是严格随机).一个群体的

全部染色体中包含的互不相同的基因总数称为该群

体的基因多样性.在一个群体中 ,可以在某种优化规

则控制下 ,对每个染色体或在不同染色体之间 ,实施

一些运算 ,修改其基因组合 ,从而使每个染色体变为

一个新的染色体 ,原来的群体变成一个新的群体 ,这

个过程称为群体的进化.通过进化产生的新群体也

称为子代(或新一代)群体 ,有时也称为一个新的世

代;相应地一次进化之前的原群体称为父代群体.在

进化过程中 ,群体规模应保持不变(这完全是为了计

算方便 ,因为在计算机中 ,群体将存储为数组或类似

于数组的对象集合 ,进化计算中反复操作一个大小

不变的数组总是比操作大小变动的数组要方便).进

化过程中所施加的各种运算操作统称为遗传算子.

在遗传最优分割法中 ,遗传算子包括选择 、交叉 、变

异和精英保持 4种运算 ,我们将在第 1.2节叙述.进

化过程是染色体的“优胜劣汰”的过程 ,实际上就是

最优解的搜索过程.整个处理井段中全部可能的染

色体都是多参数测井地层划分问题的可能解.因此 ,

我们也将全部可能染色体的集合称为可能解空间 ,

而将可能解空间的任何一个子集称为一个搜索空间

(显然 ,可能解空间是最大的搜索空间.一个群体代

表一个搜索空间 ,该搜索空间的大小取决于该群体

的基因多样性).通过进化 ,促使部分或全部染色体

向提高适应度的方向变化.适应度是指一个染色体

符合预先定义的最优化准则的程度 ,也可以说适应

度就是优化指标的值.适应度因染色体不同而不同 ,

因此它是染色体的函数 ,从而也是染色体中的基因

的函数 ,称为适应度函数.针对多参数测井地层划分

问题 ,适应度函数定义为:
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F = 1
2
(1 - s

s t
)+1

2 ∑j ∑
k

e jk . (1)

式中 ,F 表示适应度 , j 为测井参数号 , k 为测点号.

注意这里 k 代表染色体中的基因 ,是包含于一个染

色体中的测点号.对于一个染色体而言 ,式(1)中的

k只可能取G -1 个不同的值 ,都介于 1 和 N 之间

(不含 1和 N ,因为 1和 N 是所研究井段的端点 ,不

可能是要寻找的地层分界点).式(1)中 ejk为第 j 测

井参数第 k 点的边缘隶属度(指属于突变点的程度 ,

见后述), s为段内离差指标的总和 , st 是整个处理井

段的离差指标的总和 ,段内离差在总离差中的比例

s/st 称为 Fisher 比.其中 s及 s t 可由以下公式计算:

s =∑
G

g =1

1
p ∑

p

j =1

1
Ng ∑

N
g

m =1
|xgjm -xgj |, (2)

st = 1
pN ∑

p

j =1
∑
N

i =1
|x ji -x j |. (3)

上两式中 ,G为分段数 , p为测井参数数 , N 为整个

处理井段的测点总数 , N g 为第 g 段的测点总数 ,

xgjm为第g 段内第 j 测井参数第 m 点的数据(注意

这里 m 是在每个段内从 1 到 N g 的测点编号), xgj

是第 g 段内第 j 参数的平均值 , x ji是第 j 测井参数

第 i 点的数据(这里 i是在整个处理井段内从 1 到

N 的测点编号).

式(1)规定了染色体适应度由两部分构成 ,一是

其基因(测点)的边缘隶属度 ,二是应用该染色体进

行地层划分后得到的 Fisher 比.式(1)的含义是 ,如

果一组分界点各点属于突变点的程度较高 ,而且所

获得的段内离差指标值较小 ,则该染色体较优;反

之 ,如果一个染色体中有些点不是突变点 ,或由该染

色体划分的数据段的段内离差指标值在总离差中占

有比例较大 ,则该染色体较劣.

在式(1)中 ,边缘隶属度 ejk对于给定的测井数

据序列是固定的 ,可通过边缘检测算法预先算出.边

缘检测是信号处理中常用的滤波方法 ,用于寻找数

据序列中的突变点.计算时 ,一般先设计一个滑动窗

口函数 ,通过窗口与数据序列的卷积 ,找到数据序列

的突变点(G roch , 1982).本文中 ,通过对比某一指

标在窗口两半的差异 ,在测井曲线上寻找突变点.以

测点的边缘隶属度为检测目标值 ,逐点计算可获得

各参数的边缘隶属度曲线.检测指标设计如下.设滑

动窗口包含 2n+1个测点 ,窗口的中点为 k(1<k <

N),则 k -n为窗口的始点 , k +n 为窗口的终点.在

第 k点上 ,第 j 参数的边缘隶属度 e jk是由绝对差信

噪比 r jk通过规格化得到.r jk及 ejk计算公式为:

r jk =2n +1
n

∑
k-1

i =k-n

x ji - ∑
k+n

i =k+1
xji

∑
k+n

i =k-n

x ji

. (4)

ejk = rjk -rjmin

r jmax -r jmin
. (5)

以上两式中 , x ji为第 j 参数第 i 点的数据 , r jmax和

r jmin分别为第 j 参数绝对差信噪比的最大值和最小

值.r jmax和 r jmin在每个点 k 上的 r jk都算出以后才能

获得.式(4)的含义是窗口两半平均值的差与整个窗

口内平均值的比值.式(5)的作用是对所算出的 r jk

进行规格化得到 e jk .通过规格化 , ejk值被限于 0和1

之间 ,从而可当作隶属度.上述计算中 ,应设定滑动

窗口的中点不到达数据序列两端(即第一个点或最

后一个点),因为两端的数据点不可能是要找的地层

内部分界点.这样边界效应可以不考虑 ,因为我们只

关心窗口两半各自平均值的差 ,即使窗口两半包含

的数据点数不同 ,只要都不少于 1个点仍能计算.

用上述各式(1 ～ 5)可算出群体中每个染色体的

适应度 ,即每个候选解的优化程度.随着群体的逐代

进化 ,群体中将出现适应度不断提高的染色体.如果

群体中的最高适应度达到或超过某个预先指定的值

(该值称为满意适应度),则该最高适应度对应的染

色体就是要寻找的最优解或满意解.由于式(1)的定

义只规定了适应度越大越好 ,并没有规定其上限 ,所

以不必设定一个满意适应度 ,而只需以最大进化代

数或最长搜索时间为终止条件 ,或当群体最高适应

度长时间不变时 ,即可认为已找到最优解 ,停止进化

过程.

1.2　计算过程

遗传最优分割法的实现步骤与一般遗传算法类

似 ,但由于研究对象的特殊性 ,在一些主要计算步骤

中有其独特之处.计算过程分为以下 6步:

(1)准备.包括计算任务设置 、数据预处理和算

法设置.计算任务设置包括拟处理的井(或井段)选

择 、测井参数选择 、分割层数 、边缘检测窗口大小等

的设定.对测井参数应根据数据可用性情况进行选

择.由于电性与岩性之间关系复杂 ,一种测井参数往

往不能提供充分的分层信息 ,因此一般应综合利用

多种测井参数.设定的分割层数应适当多于实际需

要的分层数 ,这是因为算法本身只负责寻找相邻井

段电性(岩性)差异较大的分界点 ,而不能区别这些

分界点是地质上的组 、段还是层界线.因此 ,应考虑

寻找多个可能分界点 ,然后综合考虑其他因素(如相
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邻井的对比),从中选择最可能分界点.边缘检测窗

口大小没有严格的标准 ,窗口过小可能使过多的测

点具有高的边缘隶属度 ,窗口过大可能使各点的边

缘隶属度趋于均匀 ,两者都不利于分界点的筛选 ,从

而消极影响群体的进化.试算表明 ,取窗口大小为数

十个测点 ,对应于数 m 的井深范围(通常测点间距

为 1/8 m)比较适中 ,而且在这个较适当范围内窗口

大小不同在计算效果方面没有明显的差别.

数据预处理的目的主要是消除各测井参数的量

纲 ,以使不同测井参数之间有可比性.为了消除量

纲 ,可以用下面的均匀化变换:

x′ji =
xji

x j
. (6)

式(6)中 xji表示第 j 测井参数第 i 测点上的原始数

据 , x j 是第 j 测井参数在整个处理井段上的平均

值;x′ji表示变换后的新数据 ,是遗传最优分割法的

输入数据.前述公式(1)～ (5)都应使用预处理后的

数据.

算法设置是设定多种控制参数 ,包括群体规模

P 、终止条件(最大世代数 、最长搜索时间)、最大变

异概率等.关于最大变异概率 , 见后面关于变异的

说明.

(2)生成初始群体.用所选井深度范围内最小与

最大测点号之间的随机整数作为基因 ,由 G -1 个

基因从小到大排序 ,构成一个染色体(G为拟分割段

数),共生成 P 个不同的初始染色体.

(3)计算适应度.用式(1)计算各染色体的F 值.

(4)终止判断.当搜索时间或世代数达到预设值

时 ,进化结束.从最后的群体中找到适应度最高的染

色体 ,即为所求的最优化划分方案.若未达到终止条

件则进行第(5)步.

(5)生成新群体.通过以下 4 种运算(即前面提

到的 4个遗传算子)生成新群体:①选择.是指从群

体中选出一部分较好(即适应度较大)的染色体.选

择运算直接体现了“优胜劣汰”的思想.入选的染色

体将参与下述交叉运算而生成新一代群体 ,它们的

基因得到遗传;而未入选的染色体将被淘汰.在普通

遗传算法中 ,选择的方法主要有两种 ,一种是直接从

群体中选出一部分较好染色体(称锦标赛选择);另

一种是将适应度换算为概率 ,再按概率选择(称轮盘

赌选择).试算表明 ,这两种选择机制差别不大 ,本文

采用前者 ,直接从群体中选择 P/4个较好染色体.

入选染色体的多少对计算效率有较大影响 ,过少时

将造成子代群体基因多样性不足 ,限制搜索空间 ,从

图 1　交叉运算示意(说明见正文)

F ig.1 Ske tch showing the cro ssover opera tor

而进化慢;过多时受群体规模限制 ,每个父代染色体

只能生成少数后代 ,采样密度不足(见下面关于交叉

的说明),可能使父代的优良基因不能充分遗传 ,故

进化也慢.入选染色体数占群体规模 1/4 ～ 1/2时 ,

计算效率较高.②交叉.是指由两个父代染色体生成

多个子代染色体的运算.在普通遗传算法中 ,交叉运

算是在两两染色体之间进行基因交换(Goldberg ,

1989).在多参数测井地层划分中 ,以有序测点号组

为染色体 ,故通常的交叉算法不再可行.本文采用

Monte Carlo 抽样方法获取新基因 ,其中抽样区间

是以两两染色体的比较为基础设定的.具体方法为 ,

从选出的 P/4个染色体中随机取出 2个 ,记为 A 和

B ,其适应度分别为F A 和F B ,其基因分别为 a i 和b i

(i =1 ,2 , … ,G-1).若 F A >F B ,以 a i 为中心设定抽

样区间[ ai -ni , ai +ni ] ;若 F A <FB 则以b i 为中心

设定区间[ bi -ni , bi +n i] .其中区间的大小 n i(整

数)是两染色体对应基因的差值.图 1是这种算法的

直观表示 ,其中竖直粗线段表示抽样区间 ,倾斜折线

表示染色体中的基因已经排序.假设由上步选择出

的父代染色体数为 S 个 ,则本步交叉运算中每对父

代染色体应生成 2P/S 个新染色体 ,以保持群体规

模不变.可见 ,当 S 很大时会造成抽样密度的不足 ,

影响进化速度 ,这一点在前面关于选择运算的说明

中已经提到.由于上步选择出的父代染色体个数为

S =P/4 ,所以在本步交叉运算中 ,每一对父代染色

体相互交叉应生成 8个新染色体.通过比较两个染

色体来设定抽样区间是一条重要优化规则 ,它使新

产生的群体向适应度增大的方向进化.抽样区间大

小与两个染色体对应基因的差别有关 ,差别越大区

间越大 ,这一作法的合理性可以这样理解:假设两个

染色体的适应度不同而其中某一对对应基因在两染

色体中差别不大 ,则可认为改变该对基因无助于提

高适应度 ,亦即该对基因不需再做大的改变 ,因此抽

样区间应较小;相反若某对基因在两染色体中差别
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很大 ,则可认为该基因的改变能够提高适应度 ,因此

抽样区间应较大.该交叉方法的思路曾用于岩石波

谱识别的遗传算法中 ,搜索效果也较好(张振飞等 ,

2003).抽样方法按样本的概率分布又有多种选择 ,

如均匀分布或高斯分布等.其中均匀抽样速度略快 ,

且在最初若干代的进化中寻优效果好于高斯抽样 ,

这是因为后者较多地依赖于当前较好染色体 ,一定

程度上限制了搜索空间.③变异.简单地说 ,染色体

的变异是指它的基因发生变化.这是一种扩大搜索

空间 、避免陷入局部最优的策略.在普通遗传算法

中 ,若采用二进制编码 ,则常从染色体中按概率随机

选择部分基因(二进制位值)实行取反运算(Go ld-

berg , 1989).这种方法在遗传最优分割中不再适

用 ,因为遗传最优分割以整数序列为染色体.我们采

用“灾变变异”策略(Back et al ., 1991;Eshelman ,

1991),即从新一代群体中 ,按概率随机选择部分染

色体进行初始化.变异运算的具体方法是 ,预先定义

一个控制参数 ,称为最大变异概率 ,用 P m 表示(0<

Pm <1);对于群体中每个染色体 ,生成一个(0 , 1)区

间上均匀分布的随机数 r ,若 r <Pm 则该染色体进

行初始化 ,否则该染色体保持不变.显然 ,Pm 的大小

决定了变异染色体的多少.若 Pm 很小 ,则发生变异

的染色体数目将会很少 ,子代的基因多样性与父代

差别不大 ,相当于限制了搜索空间;若 Pm 很大 ,则

子代群体中将有许多初始化的染色体 ,使搜索过程

趋向于完全随机 ,优化准则的作用将不能充分发挥.

因此 ,Pm 不宜过小也不宜过大.试算显示 , Pm 值为

0.2 ～ 0.3 时进化较快.④精英保持.精英是指群体

中一个或多个最好(适应度最高)的染色体.精英保

持是指父代中最好的一个染色体直接进入子代群体

成为其中一员.该运算引用了 Eshelman(1991)提出

的“跨世代精英选择”改进遗传算法的思想 ,其目的

是确保子代群体的最高适应度不低于父代 ,父代的

最好基因组合在子代中得到保留 ,使整个算法的稳

健性提高.具体计算时以父代最好染色体随机替换

一个子代染色体 ,以使群体规模不变.若直接进入子

代的父代精英在子代中仍具有最高适应度(亦即子

代的最高适应度与父代的最高适应度相同),则该最

高适应度称为历史最高适应度;群体中不同于历史

最高适应度的最高适应度称为当代最高适应度.由

于精英保持的原因 ,历史最高适应度随着进化过程

永不降低.当代最高适应度在进化初期会有不断升

高的趋势 ,当它高于历史最高适应度时将会成为新

的历史最高适应度.在进化后期 ,当代最高适应度一

图 2　Y-136 井地层划分的遗传最优分割法进化曲线

Fig.2 Evo lution curves of genetic optimal st ratig raphical

division fo r well Y-136

粗线为历史最高适应度 , 细线为当代最高适应度 ,虚线为群体平均

适应度 ,其他说明见正文

般会波动 ,这是因为进化过程带有一定的随机性.

(6)新一代染色体基因排序 ,然后转第(3)步.排

序是必需的 ,因为划分出的地层单位之间不能互相

重叠.排序操作后 ,染色体中基因的排列可能有了新

的秩序 ,由上一步交叉运算获得的第 i个基因可能

不再是第 i 个 ,而是有了其他序号.因此 ,排序操作

对前述交叉运算的寻优效果有一定破坏作用.这种

破坏作用是难以避免的 ,可能会影响算法的效率.但

因交叉运算是在排序后的染色体上进行的 ,新一代

群体中大部分染色体将会保持原来的基因秩序 ,因

此 ,可以预期这种破坏作用是有限的 ,实际计算也表

明整个算法总体效率很高.

通过以上第(3)～ (6)步的循环搜索 ,获得最优

解 ,即满足段间离差尽量大 、段内离差尽量小 ,同时

尽可能为测井曲线突变点的分界点号序列.然后结

合其他信息从该点号序列中选择最可能的地层分

界 ,完成地层划分.

需强调说明的是 ,上述方法只寻找所处理井深

范围内最可能的地层(岩性组合)界线 ,不能进行地

层标定和对比.地层标定和对比是根据地层划分结

果 ,综合已有地质认识 ,分析测井电性特征并参考录

井数据 ,通过多个相邻井的相互对比而进行的 ,地层

划分为地层标定和对比提供了必要前提.地层划分 、

标定和对比之间有密切联系 ,但限于篇幅 ,本文对标

定和对比的具体方法不再论述.

2　应用实例

使用上述方法 ,我们在过去的研究中对济阳坳
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图 3　Y-136 井遗传最优分割法地层划分与地质研究划分结果的比较

Fig.3 Result o f the gene tic optimal stratig raphic division , comparing to tha t o f geo log ical studies , fo r w ell Y-136

CN L(补偿中子)、GR(自然伽马)和 AC(声波时差)的单位分别为%、API 和μs/m;录井岩性柱中 ,岩层符号由短到长分别表示泥质

岩 、(泥质)粉砂岩 、(含砾)砂岩和砾岩

陷内 180多口井的中生界进行了地层划分 ,一般划

分到组 ,在中生界厚度较大时划分到段.划分结果在

该地区的生产和科研中得到了应用.现以一口中生

界地质情况已知的井来说明遗传最优分割法的应用

效果.

Y-136井位于济阳坳陷中部 ,穿过中生界地层 ,

并全井取心.该井钻遇中生界深度范围为 3 080.0 ～

3 510.0 m ,实施了多参数地球物理测井 ,中生界范

围内测点数 3 441.胜利油田地质研究院(内部资料 ,

2005)通过岩矿鉴定 、化学分析 、古生物分析等手段 ,

并参考井旁道地震剖面 ,对该井岩心做了细致的研

究 ,确定了中生界顶底界线 ,用地质方法对中生界进

行了地层划分和标定 ,确认该井 3 096 ～ 3 200 m 属

蒙阴组(K 1m), 3 200 ～ 3 400 m 为三台组(J 2s),

3 400 ～ 3 590 m 为坊子组(J1 f ).因此 ,该井中生界

内部地层界线可认为是已知的.本文选用声波时差

(AC)、补偿中子(CN L)和自然伽马(GR)3 种测井

参数 ,用遗传最优分割进行 8段划分.原始数据用式

(6)进行了均匀化预处理.边缘检测窗口取 64 点

(8 m).遗传算法设置为群体规模 128 ,最大变异概

率 0.2 ,最大进化代数 280.在主频为 1 GHz的微机

上仅用 5 s 时间算出 7个最优分界线位置(用同样

的设置和计算机 , Fisher 最优分割耗时约为 2 h).图

2为计算过程的进化曲线 ,可看到在进化到第 90代

时已找到最优解 ,在 90代到 280代的进化中又多次

找到同一个最优解.反复计算 10 次得到同样结果 ,

证明该结果是稳定和可靠的.

图 3为地层划分结果与岩心地质研究结果的比

较.可以看到遗传最优分割法找到的分界点与 3种

测井参数曲线的突变点位置对应较好 ,所找到的 7

个最优分割点 ,有两个(深度分别为 3 203.4 m 和

3 423.1 m)与地质研究所确定的地质界线深度基本

一致(最大误差 23 m),说明该方法的结果基本符合

地质实际.所找到的另外 5个分界点 ,可以在组中进

一步细分段时参考.从图 3中还可看到 ,与地质研究

结果及基于测井数据的遗传最优分割结果相比 ,录

井岩性柱反映的岩性界线深度误差较大 ,在地层划

分中可参考但不应起决定作用.

3　结论

本文提出的遗传最优分割法 ,是一种能够快速
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有效地处理多参数测井数据 、进行地层划分的方法 ,

是遗传算法 、Fisher 最优分割法和边缘检测算法三

者的有机综合.以测点的边缘隶属度和多参数测井

数据的 Fisher 比共同构成优化准则(染色体适应

度),可同时获得段内电性尽量均匀 、段间电性尽量

不同 、分界点尽量是测井曲线突变点的优化效果 ,地

层划分结果能较好地符合地质实际.采用遗传算法

的随机搜索方法取代传统最优分割方法中的逐点计

算方法 ,计算速度得到极大提高.遗传算子(选择 、交

叉 、变异和精英保持)应根据地层划分的特殊要求而

设计 ,即必须考虑到解的形式为测点号的有序组合 、

划分的地层单位不能有重叠等特点.该方法以快速

和地质可靠性高的特点 ,适合于研究解决像济阳坳

陷中生界这样没有露头 、岩心稀少 、地震勘探分辨率

在深部变低 、而测井数据量非常大情况下的隐伏地

层划分问题.

本研究得到胜利油田地质科学研究院王永诗总

地质师 、沾车海室李开孟高工 、林会喜主任 、庄文山

高工 、阳显文工程师 、地层古生物室贺振健高工 、郝

运轻工程师 、边雪梅工程师等的大力支持和帮助 ,在

此表示衷心感谢 !
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