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Powtorzenie

Pytania:

Jaki mechanizm jest stosowany w naturze do takiego
modyfikowania materiatu genetycznego nowych
osobnikoéw, aby byli oni lepiej przystosowani do
warunkow zycia (Srodowiska) niz ich rodzice?

Czy mechanizm ten mozna opisa¢ za pomocag znanych
nam symboli (opis stowny, algorytm matematyczny)?

Czy algorytm taki da sie zastosowac¢ do optymalizacji
zagadnien naukowych, inzynierskich lub innych?



Powtorzenie: roznice pomiedzy AE a tradycyjnymi metodami
optymalizacji.

1. AE nie przetwarzajg bezposrednio parametrow zadania,
lecz ich zakodowang postac,

2. AE prowadzg poszukiwanie ekstremum funkcji zaczynajgc
nie od pojedynczego punktu, lecz ich pewnej populacii.

3. AE korzystajg tylko z funkcji celu, nie zas z jej pochodnych,
lub innych informacji.

4. AE stosujg probabilistyczne, a nie deterministyczne reguty
wyboru.



Powtorzenie: kilka definic;ji
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Powtorzenie: Operatory algorytmu genetycznego

1. Selekcja — np. koto ruletki

1111110/(126) 31754 | 25,61% 0,23
1110100((116) 26914 | 21,70%
1001110/(78) 12170 | 9,81%

61 01111110
H 1110100

11001110
1001111 (79) 12484 10,6% 17.44 Wskaznik
1101000 (104) 21634 17,44% ruletki

0110
H 0100001
00001100

1011011 (81) 16564 13,35%
0100001 [(33) 2180 1,75%
0001100((12) 290 0,23%

Elementy algorytmu:

1. Wybér (losowy) populacji poczatkowej

2. Ocena przystosowania
3. Selekcja chromosoméw
4. Krzyzowanie

5. Mutacja



Powtorzenie: Operatory algorytmu genetycznego

Krzyzowanie. punkt krzyzowania
(locus)
Al=1 0o 1] 1] of 1 Elementy algorytmu:
a2="1[ 1] o o] 0 y aigorytmy.

1. Wybér (losowy) populacji poczatkowej

Ciagi skrzowane 2. Ocena przystosowania

Ar=| o] 1] 1| o 0] 3. Selekcja chromosomow
A2=] 1] 1] o o1}

4. Krzyzowanie

5. Mutacja

Chromosomy w sposéb losowy kojarzone sa w pary. Kazda para
przechodzi krzyzowanie, tworzagc chromosomy zwane potomkami

Krzyzowanie par:
1. Wybierany jest losowo punkt krzyzowania (locus)

2. Nastepuje wymiana odpowiednich czesci tancucha miedzy rodzicami



Powtorzenie: Operatory algorytmu genetycznego

Mutacja. Wystgpienie mutacji

of 1 of 0 Elementy algorytmu:

1. Wyboér (losowy) populacji poczatkowej

2. Ocena przystosowania
3. Selekcja chromosomoéw
4. Krzyzowanie

5. Mutacja

Celem mutacji jest wprowadzenie r6znorodnosci populaciji.

Wystepuje zwykle z bardzo matym prawdopodobienstwem (0,01).



Przyktad obliczeniowy

Znalez¢ maksimum funkcji y=2x+1, dla xe <0;31>. Zbidr <0;31> stanowi przestrzen
poszukiwan. Zatozy¢ prawdopodobienstwo krzyzowania pk=0,75, a
prawdopodobienstwo mutacji pm=0,02.

Losujemy cztery osobniki:
ch1=[00110] chl,=6
ch2=[00101] ch24=5
ch3=[01101] ch34=13
ch4=[10101] ch4 =21

Obliczamy przystosowanie za pomocg optymalizowanej funkciji.
F(chl)=2*ch1+1=13

F(ch2)=11

F(ch3)=27

F(ch4)=43



Przyktad obliczeniowy

Nastepnie przeprowadzamy selekcje osobnikow za pomocg kofa ruletki:

100 O

chl; 13; 14%

Losowanie za pomocg kota
ch211;12%  ruletki sprowadza sie do
wylosowania 4 liczb z przedziatu
2° [0,100]
Zatozmy, ze wylosowano liczby
[79 44 9 74].

ch4; 43; 45%

ch3; 27; 29%

55

Oznacza to wybor nastepujgcych chromosomoéw: ch4, ch3, chl, ch4. Zatem
widac, ze chromosom ch2 na skutek selekcji zginagt a na jego miejsce pojawity sie
dwa osobniki ch4 o najwiekszej funkcji przystosowania.



Przyktad obliczeniowy

Aby wykonac krzyzowanie nalezy:

1. Wylosowac pary chromosomow do krzyzowania, np. chl z ch4 oraz ch3 z
ch4.

2. Wylosowac 2 liczby z przedziatu [0,1]. Np.: 0,42, 0,30 i porownac je z
prawdopodobienstwem krzyzowania pk=0,75. Poniewaz obie wylosowane
liczby sg mniejsze niz pk, zatem obie pary ulegng krzyzowaniu.

3. Wylosowac 2 liczby z przedziatu [1,4] oznaczajgce miejsce krzyzowania
chromosomow (locus), L1=3, L2=4.

1 para potomkow:
0 0 1p 1| 0
1] 0f 1] 0f 1 Of o0f 1 0f 1

2 para potomkow:
0] 11 1] 0] 1
1] 0] 1] 0] 1 0] 11 11 0




Przyktad obliczeniowy

W efekcie otrzymujemy nastepujgcg populacje osobnikow:

ch1=[00101]

ch2=[10110]

ch3=[01101]

ch4=[10101]

Okreslamy, czy i w ktérym miejscu ktérego chromosomu bedzie przeprowadzona
mutacja. W tym celu losujemy dla kazdego z genow liczbe z przedziatu [0,1].
Zatozmy, ze wylosowano liczby:

0,402973298,

0,072851236,

0,869931037,

0,013005703.

W takim przypadku tylko chromosom ch4 bedzie podlegat operacji mutacji. Po
wylosowaniu z przedziatu [1,5], np. 3 zmieniamy 3 gen chromosomu 4 na
przeciwny. Zatem otrzymujemy populacje:

ch1=[00101]

ch2=[10110]

ch3=[01101]

ch4=[10001]



Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody selekcji

Inne metody selekcji:

- Strategia elitarna

- Selekcja turniejowa

A

Przechodzi dalej nie zmieniony

o|lr|o|lr|r|r|r
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- Selekcja rankingowa

Zachowuje najlepszego osobnika w populacji biezacej i wprowadza go bez
zmian do nastepnej populacji.

Zalety:
 Pomaga uniknaé¢ przedwczesnej zbieznosci,

* Przyspiesza proces poszukiwania optymalnego rozwigzania,



Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody selekcji

Inne metody selekciji:
- Strategia elitarna
- Selekcja turniejowa

- Selekcja rankingowa

* Polega na dzieleniu populacji na grupy (rozgrywanie turnieju) pomiedzy osobnikami
z poszczegolnych grup. Do populacji rodzicielskiej wybierane sa najlepsze osobniki
z kazdej grupy.

W selekcji turniejowej dzieli sie osobniki na podgrupy, i z nich wybiera sie osobnika o
najlepszym przystosowaniu. Rozrdéznia sie dwa wybory: deterministyczny i losowy.

W przypadku deterministycznym wyboru dokonuje sie z prawdopodobienstwem rownym 1, a
w przypadku wyboru losowego z prawdopodobienstwem mniejszym od 1. Podgrupy moga
by¢ dowolnego rozmiaru. Najczesciej dzieli sie populacje na podgrupy sktadajgce sie z 2
lub 3 osobnikow.

Zalety:
* Moze by¢é stosowana zaréwno do probleméw maksymalizacji, jak tez minimalizacji,

» Selekcje turniejowg mozna wykorzystywaé w zadaniach optymalizaciji
wielokryterialnej.




Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody selekcji

Inne metody selekciji:
- Strategia elitarna
- Selekcja turniejowa

- Selekcja rankingowa

 Osobnikom nadawana jest ranga (zalezna od wartosci przystosowania),
* Polega na wyborze osobnikéw zgodnie z przypisanymi im rangami,

» Korzystajac z takiej ,,listy rankingowej” definiuje sie funkcje (np. liniowg)
okreslajaca liczbe wybieranych kopii chromosomow w zaleznosci od ich
rangi. Na podstawie tej funkcji realizowany jest algorytm selekcji.

Zalety:

* Podobnie jak selekcja turniejowa, odpowiednia do probleméw
maksymalizacji i minimalizacii,

* Nie posiada wady metody ruletki dotyczacej koniecznosci skalowania
funkcji przystosowania.



Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody krzyzowania

Inne metody krzyzowania:
- krzyzowanie wielopunktowe,
- krzyzowanie rownomierne,

- krzyzowanie arytmetyczne.

* Wybierane sa dwa lub wiecej punkty krzyzowania chromosomoéw,

Zalety:
Usprawnia proces krzyzowania w

przypadku korzystania z dtugich
ar=[ o] 1 1 o o o d 1 1 chromosomoéw.

Locus=3 Locus=7




Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody krzyzowania

Inne metody krzyzowania:
- krzyzowanie wielopunktowe,
-krzyzowanie rownomierne,

- krzyzowanie arytmetyczne.

* Wylosowanie wzorca, okreslajgcego ktore geny potomkow sg dziedziczone od
kazdego z rodzicow,

» Wzorcem jest tancuch binarny, w ktérym wartosci 1 wskazujg pozycje (locus) w
chromosomie rodzica pierwszego, a wartosci 0 odpowiadajg pozycjom w
chromosomie rodzica drugiego.
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Locus: 123456
Wzorzec: 100101




Modyfikacje algorytmu genetycznego: inne metody krzyzowania

Inne metody krzyzowania:
- krzyzowanie wielopunktowe,
- krzyzowanie rownomierne,

- krzyzowanie arytmetyczne.

Dwuargumentowy operator jest zdefiniowany jako liniowa kombinacja dwoch
wektorow. Jezeli do krzyzowania zostaty wybrane wektory (chromosomy) x1 i x2,
to potomkowie sg wyznaczani nastepujgco:

x1'=a x1+(1-a) x2
x2=a x2+(1-a) x1.

a jest wartoscig z przedziatu [0,1], co gwarantuje, ze potomkami bedg rozwigzania

dopuszczalne.




Kodowanie

Inne sposoby kodowania
Dlaczego?

* W przypadku zadania z wieloma zmiennymi, stosujgc
kodowanie standardowe, otrzymujemy bardzo dtugie
chromosomy. Ich dtugosc¢ znacznie sie powieksza ze wzrostem

wymiarowosci problemu.
Przyktad: funkcja 20 zmiennych, kazda zmienna
reprezentowana przez 20 genow = 400 genoéw w chromosomie.

* Przetwarzanie dtugich chromosomoéw wydtuza czas dziatania
algorytmu, przez co utrudnia, a czasami nawet uniemozliwia
rozwigzanie problemu

Alternatywa?

Kodowanie logarytmiczne, kodowanie rzeczywiste



Kodowanie logarytmiczne

* Pozostaje przy notacji binarnej genow

» Skrécenie dlugosci chromosomow dzieki zastosowaniu funkciji
wyktadniczej (ekwipotencjalnej)

« W tym kodowaniu: 1-szy gen chromosomu reprezentuje znak liczby wyrazonej za
pomocg funkcji wyktadniczej, 2-gi gen odpowiada za znak wyktadnika, a
pozostata czes¢ stanowi tancuch kodowy (binarny) wyktadnika

« Oznaczmy wymienione czesci chromosomu przez a,b,bin to
chromosom [a b bin] reprezentuje liczbe:

(_ l)f} e(—lja [ birt ]y

gdzie [bin],, jest wartoscig dziesietng wyktadnika

» Stosujgc tg metode kodowania mozna za pomocg
chromosomow od dt. 5 zapisac¢ liczbe z przedziatu [-e’,e”] z rozdzielczos$cig do
e-7



Kodowanie logarytmiczne

* Przykfad 1:
Chromosom [01101] reprezentuje liczbe:

Y, = (=1)%e 10 = 675 = 0,0067379

* Przykfad 2:
Chromosom [01011] reprezentuje liczbe

¥, =(=1)le™ Mo = o7 = 20,0855



Kodowanie logarytmiczne

« Geny w chromosomach przyjmujg wartosci rzeczywiste

« Stosowane czesto w przypadku wielowymiarowych
przestrzeni potencjalnych rozwigzan

* Allele (wartosci genow) sg wtedy liczbami rownymi
sktadowym wektorow odpowiadajgcych punktom tej
wielowymiarowej przestrzeni. Zatem geny posiadajg postac
fenotypow.

» Operator krzyzowania, poprzez wymiane genow miedzy
chromosomami, tworzy nowe punkty przestrzeni rozwigzan,
czyli generuje nowe osobniki.

» Zaletg jest znaczne skrocenie chromosomow, ,wadg”
znaczne odejscie od idei PAG



Problem komiwojazera

Przestrzen rozwigzan jest zbiorem permutacji n miast,
Rozmiar przestrzeni rozwigzan wynosi n!,

Dla n = 10 problem ma 181 000 rozwigzan,

Dla n = 20 rozwigzan jest 10 000 000 000 000 000,
Dla n = 50 mozliwych rozwigzan jest 49!/2=3.041*1062




Standardowe operatory

Funkcje dopasowania mozna oprze¢ na dtugosci cyklu, a chromosomy o
dtugosci L=n niech bedg permutacjami wierzchotkow.
Jednakze standardowe krzyzowanie:

1| 2| 4[3]
4




Mutacja poprzez inwersje
(ang. inversion mutation)

Mutacja poprzez inwersje wybiera losowo dwie pozycje w chromosomie i

odwraca kolejnos¢ wierzchotkdw pomiedzy nimi:

112/3/4|5/6 7/8/9 mmmmm)p 1654327 89

1 4 1
9 5 — 9
6

Inwersja w permutacji jest rownowazna zmianie jedynie dwoch krawedzi w

cyklu (zaktadamy problem symetryczny). Jest to najmniejsza zmiana, jaka

moze by¢ wprowadzona przez operator mutacji.



Scramble Mutation

* Wybierz losowo podzbior k pozycji w chromosomie.

« Przestaw losowo wierzchotki przechowywane na tych pozycjach.

1(2/3/4|5|6/7/8/9 = |16/ 345

Liczba k wylosowanych pozycji moze by¢ stata, albo zmniejszana wraz z

postepem algorytmu.



Krzyzowanie z czesciowym odwzorowaniem PMX
(patrially-mapped crossover)

Wybierz losowo dwa punkty krzyzowania. Skopiuj wybrany segment z rodzica Pa.

P. 1123

1

89

o[s[e]7
T e

P2 93|71 1= potomek

W analogicznym segmencie w P2 znajdz te elementy, ktore nie zostaty
skopiowane (nalezy je umiesci¢ poza skopiowanym segmentem). Dla kazdego z

elementow ,i” okresl jaki element ,j” zostat skopiowany z P1 na jego miejsce (na
miejsce 8: 4, na miejsce 2: 5).

P |1[2]3 8|9

— 4lsle|7.

P, 19|3|7 114 potomek




Krzyzowanie z czesciowym odwzorowaniem PMX

A zatem mamy pary (i,j): (8,4) oraz (2,5). Dla kazdej pary nalezy umiescic ,i” na
pozycji zajmowanej przez ,j” w rodzicu P2. Dla 8 jest to mozliwe, dla 2 nie,
poniewaz 5 bedgca na miejscu 2 zostat juz skopiowany..

45|67 3

potomek

W takiej sytuacji sprawdzamy ktory wierzchotek zostat skopiowany ma miejsce 5.
Jest to 7, ktory nie zostat skopiowany jeszcze do potomka. Umieszczamy 2 na
miejsce zajmowane w P2 przez 7.

P 11/2/3/4|5/6[7|8|9

<t - A0 EE

P, 9|37/ sl 6]5]1]4 potomek




Krzyzowanie z czesciowym odwzorowaniem PMX

Pozostate wierzchotki kopiujemy z P2

potomek

Drugiego potomka generujemy zamieniajgc rodzicow P2 oraz P1



Krzyzowanie z zachowaniem porzgdku
(order crossover — OX)

Operator stara sie tworzy¢ sciezki w taki sposob aby jak najmniej

zaburzy¢ kolejnos¢ miast.

| ]| =

12
\
3/2|6|(7[1|5 9|48 ]?/234559




Krzyzowanie z zachowaniem porzadku - OX




Krzyzowanie z zachowaniem porzadku - OX




Krzyzowanie z zachowaniem porzadku - OX




Krzyzowanie cykliczne (cycle crossover — CX)

Operator tworzy potomstwo w taki sposob aby kazde miasto i jego
pozycja pochodzito od jednego z rodzicow.
Losujemy liczbe gendw do krzyzowania (np. 4), nastepnie losujemy pierwszy

gen, ktory bedziemy krzyzowac (np. 4).




Krzyzowanie cykliczne (cycle crossover — CX)




Krzyzowanie cykliczne (cycle crossover — CX)

MY
1




Inne algorytmy ewolucyjne

Niezaleznie od PAG rozwinety sie inne metody
symulowanej ewolucji.
Nalezg do nich:

- Strategie ewolucyjne
- Programowanie ewolucyjne
- Programowanie genetyczne



Strategia ewolucyjna
(1+1)

Przetwarzany jest tylko jeden chromosom
Kluczowg role odrywa chromosom

Polega ona na losowej modyfikacji wartosci kazdego genu
chromosomu poprzez dodanie odpowiednigj liczby zgodnie z
rozktadem normalnym

W wyniku tak okreslone] mutacji (nazwanej tu perturbacja)
tworzony jest nowy chromosom

W kazdej iteracji algorytmu porownywane sg wartosci
przystosowania obu chromosomow i do nastepnej generacji
wybierany jest ten o wiekszej wartosci przystosowania
Strategie (u+2) (1.2) sg uogolnieniem strategii (1+1) — zamiast
jednego chromosomu mamy do czynienia z populacjg ztozong z
1L 0sobnikow
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Strategia ewolucyjna
(et )

Z populacji ztozonej z |1 osobnikow tworzy sie populacje
potomkow, zawierajgcg A osobnikow.

Dokonuje sie tego poprzez wielokrotne losowanie (ze
zwracaniem) osobnika z populacji o liczebnosci L

Kopie wylosowanych osobnikow umieszcza sie w populacii
pomocniczej — populacji rodzicielskigj

Populacja rodzicielska poddawana jest nastepnie operacjom
mutacji i krzyzowania

W wyniku tej operacji powstaje populacja potomkow o
liczebnosci

Te populacje tagczy sie z poprzednig otrzymujac i+ osobnikow
Nowa populacja w w kolejnej generacji algorytmu zawiera

1L nhajlepszych osobnikow z populacji o liczebnosci p+i
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Strategia ewolucyjna
(1,2)

« Strategia (u.2) rozni sie od strategii (u+2) tylko tym, ze nowg
populacje, w kolejnej generacji tworzy sie na podstawie
populacji potomkow liczgcej A osobnikow, zapominajgc o
1L osobnikach rodzicielskich

« W strategii (u.2) kazdy osobnik istnieje w populacji tylko
podczas jednej generacji, w odroznieniu od strategii (u.2), gdzie
osobniki mogag pozostawac w populacji przez wiele generacii
algorytmu



Strategia ewolucyjna (1+1), (u+A4), (1,A)
Podsumowanie

W strategiach (p,n), (u+A) oprocz operatora mutacji wprowadzono
takze operator krzyzowania

Operatory mutacji i krzyzowania sg zdefiniowane inaczej niz w PAG

Inny jest takze sposob reprezentacji osobnikow w postaci
chromosomow

Strategie (u,1), (u+2) charakteryzujg sie tzw. mechanizmem
adaptacji zasiegu mutacji, czego nie posiada strategia (1+1), ani tez
jej modyfikacja w postaci strategii (1+ A), w ktorej tworzonych jest
wiecej niz jeden potomkow.

W tych wczesniejszych strategiach zasieg mutacji — istotny z punktu
widzenia zbieznosci algorytmu — byt ustalany poprzez dobor
wartosci odpowiedniego wspotczynnika, zgodnie z ustalong regutg

We wszystkich strategiach ewolucyjnych mutacja jest
najwazniejszym operatorem genetycznym. Razem z selekcjg
decyduje o dziataniu algorytmu i ma najwiekszy wptyw na jego
zbieznosc



Schemat

Pojecie schematu zostato wprowadzone w celu okreslenia zbioru chromosomow
o pewnych wspdlnych cechach, podobienstwach.

Schemat jest zbiorem chromosomow zawierajgcych zera i jedynki na
wyszczegolnionych pozycjach.

Wygodnie jest je rozpatrywac korzystajgc z rozszerzonego alfabetu {0, 1, *}.

Symbol * oznacza ,wszystko jedno” (don’t care).

10*1 = {1010, 1001}

*01*10 = {001010, 001110, 101010, 101110}

Chromosom nalezy do schematu, jezeli dla kazdej pozycji (locus) j=1,2,...,L symbol
wystepujgcy na j-tej pozycji odpowiada symbolowi na j-tej pozycji schematu.
Zarowno 0, jak i 1 odpowiadajg symbolowi *.

Jesli w schemacie wystepuje m symboli *, to schemat ten zawiera 2™
chromosomow.

Kazdy chromosom o diugosci L nalezy do 2- schematdw.

tancuch 01 pasuje do 4 schematéw: **, *1, 0%, 01.



Schemat

Rzad (order) schematu S o(S) jest to liczba ustalonych pozycji w
schemacie, tzn. zer | jedynek.

0(10*1)=3, o(*01*10)=4.

o(S)=L-liczba *
0o(*101**)="

Rozpietos¢ (defining length) schematu S, dlugos¢ schematu, d(S) to
odlegtos¢ miedzy pierwszym i ostatnim ustalonym symbolem.

d(10*1)=4-1=3,
d(**0*1*)=5-3=2,
d(*01*10)=?



Wptyw krzyzowania

Dla danego chromosomu w M(t) NS (chromosom z puli rodzicielskiej pasujgcy do
schematu S) prawdopodobienstwo, ze chromosom ten zostanie wybrany do
krzyzowania i zaden z jego potomkow nie bedzie nalezat do schematu S, jest
ograniczone z gory przez prawdopodobienstwo zniszczenia schematu S

_, 4()
pzniszczenia T pk L—l

Dla danego chromosomu w M(t) NS (chromosom z puli rodzicielskiej pasujgcy do
schematu S) prawdopodobienstwo, ze chromosom ten albo nie zostanie wybrany do
krzyzowania albo co najmniej jeden z jego potomkoéw bedzie nalezat do schematu
S, po krzyzowaniu jest ograniczone z dotu przez prawdopodobienstwo przetrwania

schematu S

d(S)
pprzetrwania =1- Py m

Mozna wykazac, ze gdy dany chromosom nalezy do schematu S, wtedy obydwa
chromosomy bedgce ich potomkami takze nalezg do schematu S.



Wptyw selekcji

Wartos¢ oczekiwana b(S,t), czyli oczekiwana liczba chromosomow w puli
rodzicielskiej M(t) pasujgcych do schematu S, jest okreslona wzorem:

Eb(s,1)]= c(s,0)

F(t)

S schemat
c(S,t) liczba chromosomow w populacji P(t) pasujgcych do schematu S
P()NS

F(S,t) przystosowanie schematu S w generacji t,

F(t)  $rednia wartos¢ przystosowania



Wptyw mutacii

Dla danego chromosomu w M(t)nS, prawdopodobienstwo, ze chromosom ten
bedzie nalezat do schematu S po operacji mutacji wynosi:

(8)

0
P przetrwania mut 1- pm

Pm prawdopodobienstwo mutacji
o) rzad schematu

Dla matych p,, mozna napisac:

P przetrwania mut 1- me(S )



Schemat reprodukcii




Osobnik nr 1

<X1’ Gl): ([Xll XﬂT ’ [011 Gi]T ) Krzyzowanie
PRy 5 e
Osobnik nr 2 q =1 g, =2

(xz,az)z([xf XE]T,[af an]T)

Krzyzowanie polegajgce na usrednianiu:

(.o)=(0crxeyz .. (¢exhe] [otvot)iz . (o2 +o?2])



