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Zastosowanie rownoleglych algorytmow genetycznych do rozwiazywania
problemow przestrzennej alokacji zasobow.

Stowa kluczowe
rownolegle algorytmy genetyczne — alokacja zasobow — problem maksymalnego pokrycia
Streszczenie

Problemy alokacji przestrzennej zasobéw wystgpuja niezmiernie czgsto w roznych
dziedzinach wspotczesnej wiedzy. Opracowano liczne algorytmy pozwalajace na
rozwiazywanie szczegolowych wariantow tych problemow.

W artykule zaprezentowano rownolegly algorytm genetyczny w modelu wyspowym
pozwalajacy na efektywna, wedlug zadanych kryteridw, alokacj¢ zasobow przy problemach
duzej skali ztozono$ci. Skuteczno$¢ zaproponowanego algorytmu zbadano dla problemu
alokacji stacji bazowych telefonii komoérkowej. Przedstawiono wyniki symulacji w trakcie
ktorych zbadano wptyw doboru standardowych operatoréw genetycznych oraz parametrow
sterujacych algorytmu na jako$¢ uzyskiwanego rozwiazania. Zaproponowano rowniez kilka
roznych metod wyznaczania funkcji przystosowania dla zmodyfikowanych postaci
rozwazanego problemu.

1. Wstep

Przestrzenna alokacja zasobdéw to problem przedstawiony po raz pierwszy w roku 1909
przez Alfreda Webera, ktory rozwazat optymalne usytuowanie hurtowni celem minimalizacji
odleglosci jaka musza pokonaé do niej klienci. Od tego czasu zaprezentowany zostat szereg
zagadnien o podobnej istocie, w ktérych dysponujac okreslong liczba pewnych zasobow,
mogacych podlega¢ dowolnej liczbie ograniczen, zar6wno wydajnosciowych jak i
potozeniowych, poszukujemy ich optymalnego rozmieszczenia.

Przegladu tychze probleméw dokonuja Brandeau i Chiu [1] przedstawiajac ponad 50
mozliwych przypadkow. Typowe przyktady to: kwestia lokalizacji oczyszczalni $ciekow i
zwigzana z tym minimalizacja dlugosci rur; problem najlepszego usytuowania oddziatow
strazy pozarnej pod wzglgdem odlegtosci od potencjalnych zagrozen; okreslenie lokalizacji
nowego sklepu w miejscu, ktore zapewni najlepsze wyniki finansowe biorac pod uwagg, ze w
najblizszej okolicy dziata juz konkurencja.

Opracowano liczne algorytmy do rozwiazywania szczegdtowych instancji tych problemow,
jednakze brak jest w tej dziedzinie metod uniwersalnych, majacych szersze zastosowanie.
Nieocenione znaczenie przy problemach wszelakiej optymalizacji, w tym takze problemow
maksymalnego pokrycia, okazuja si¢ mie¢ metody genetyczne [2]. W niniejszym artykule
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zaproponowano rownolegly algorytm genetyczny (ang. Parallel Genetic Algorithm — PGA)
jako skuteczne i wszechstronne narzedzie rozwiazywania problemoéw przestrzennej alokacji
zasobow. Algorytm ten zostanie uzyty do alokacji stacji bazowych telefonii komorkowe;,
jednak moze by¢ on réwniez z powodzeniem stosowany do innych wariantow omawianych
problemow.

W rozdziale 2 zostana zaprezentowane techniczne aspekty réwnoleglego algorytmu
genetycznego w modelu migracyjnym. Wplyw roznorakich parametrow na jakos¢
uzyskiwanych rozwigzan zostanie omowione w rozdziale 3. Na zakonczenie przedstawione
zostang alternatywne metody wyznaczania funkcji przystosowania (rozdziat 4) oraz
podsumowanie przeprowadzonych badan. (rozdziat 5).

2. Zastosowanie PGA dla problemu alokacji stacji bazowych telefonii komorkowej
2.1. Dziatanie telefonii komoérkowej

Idea telefonii komorkowej sprowadza si¢ do pomystu, aby caly teren, pokry¢ siecia stacji
bazowych (anten). Celem zagwarantowania dostepu do sieci, abonenci przemieszczajac si¢ nie
powinni wychodzié¢ poza zasigg co najmniej jednej anteny [3]. Pojawia si¢ wigc problem, w
jaki sposob rozmiesci¢ ustalong liczbg anten, aby objac zasiggiem jak najwigcej 0sob oraz jak
najwigkszy obszar terenu. Jest to co prawda pewne uproszczenie ograniczen natozonych na
lokowanie stacji bazowych, ale jak si¢ okaze (rozdziat 4) nic nie stoi na przeszkodzie by dodaé
nowe warunki ograniczajace.

2.2. Klasyczny algorytm genetyczny

Zaprezentowany powyzej problem przestrzennej alokacji zostal rozwigzany przy
zastosowaniu klasycznego algorytmu genetycznego (ang. Simple Genetic Algorithm — SGA)
[4], ktory nastgpnie poddano zrownolegleniu.

Stworzono aplikacje wykorzystujaca konwencjonalne operatory selekcji, krzyzowania i
mutacji (selekcja metoda ruletki i turnieju; krzyzowanie jednopunktowe, dwupunktowe i
rownomierne; mutacja jednopunktowa oraz jednorodna). Wszystkie te operatory sa bardzo
dobrze opisane w literaturze przedmiotu [4,5] i nie ma tutaj potrzeby ich szczegdtowego
charakteryzowania.

W programie zastosowano binarne kodowanie chromosomu, dzigki czemu poszczegélne
operatory genetyczne daja si¢ zaimplementowa¢ w prosty sposob; tym samym uzyskuje si¢
duza uniwersalnos¢ aplikacji jako narzedzia do rozwiazywania probleméw alokacji zasobow.

Schemat chromosomu przedstawia si¢ w nastgpujacy sposob:

<(X;;Y),(X,:Y,), (X 5Y), (X5 Y) > (2.2.1)
gdzie:

(X;,Y;) — para okreslajaca zakodowane binarnie wspotrzedne potozenia jednej z n stacji
bazowych;
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2.3. Propozycja funkcji przystosowania

Dla omawianego problemu zaproponowano funkcj¢ przystosowania (ang. fitness function)
(2.3.1) uwzgledniajaca zaréwno ilo$¢ 0sob, jak i wielko$¢ obszaru objetego zasiggiem przez co
najmniej jedna stacj¢ bazowa.

L T
+ B =
L p T,

max max

f(x):(a* j a, B0 na+ =1 (2.3.1)
gdzie:

x  — chromosom;

a  —wspodtczynnik wagi pokrycia ludnosci zasiggiem;

B wspotczynnik wagi pokrycia terenu zasiggiem;

L —ilo$¢ osob objetych zasiegiem;

T —powierzchnia terenu objetego zasiegiem;

L,..x — catkowita ilo$¢ osob zamieszkujacych dany teren;

Tmax — powierzchnia terenu do pokrycia;

2.4. Zréwnoleglenie algorytmu genetycznego

Algorytmy genetyczne charakteryzuja tym, ze daja si¢ w bardzo tatwy sposob zrownolegli¢
na wiele roznych sposobow. Stworzona aplikacja bazuje na modelu wyspowym (ang. island
model) [7] zréwnoleglenia, tak wigc populacje sa rozwijane w pozornej izolacji od siebie. Po
wykonaniu ustalonej ilo$ci epok dochodzi do wymiany osobnikow pomiedzy wyspami zgodnie
z przyjetym schematem migracji. W programie wykorzystano topologig ,.kazdy do kazdego”,
czyli taka, w ktorej poszczegdlne wysypy wysylaja swoje najlepsze osobniki do wszystkich
pozostatych. Wysytany jest zaréwno chromosom jak i funkcja przystosowania tak, aby nie byto
potrzeby jej ponownej ewaluacji. Odebrane osobniki wilaczane sa w poczet populacji na
miegjsca losowo usunigtych, co ma zapewni¢ wigksze zréznicowanie osobnikow.

Parametrami sterujacymi zréwnolegleniem sa: ilos¢ epok, po ktorych nastgpuje migracja
oraz ilo$¢ osobnikdéw wysylanych na inne wyspy. Migracja nie moze by¢ zbyt czgsta, rowniez
liczno$¢ wysytanych osobnikéw powinna by¢ odpowiednio dobrana, aby nie dochodzito do
zakleszczenia si¢ algorytmu w lokalnym minimum. W celu uzyskania odpowiednich
parametrow migracji przeprowadzono testy ich wptywu na warto$¢ funkcji przystosowania.

3. Badanie wplywu parametréow PGA na jako$¢ uzyskiwanych rezultatow

W ramach niniejszej pracy przeprowadzono szereg testow analizujacych wptyw roznych
parametrow rownolegltego algorytmu genetycznego na jakos¢ uzyskiwanych wynikow.

Do badan wykorzystano rzeczywiste dane obszarow Polski generowanych na podstawie
kartogramow, takich, w ktorych obszary o jednakowej gestosci zaludnienia oznaczone sg tym
samym kolorem. Zostata w tym celu stworzona aplikacja, dzigki ktérej mozna z owych map
tworzy¢ ich liczbowe reprezentacje i korzysta¢ z nich jako dane wejsciowe do algorytmu. Na
rysunku 3.1 zostat zaprezentowany interfejs programu.
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Rys. 3.1. Interfejs programu do generowania danych wej$ciowych

3.1. Wptyw roznych kombinacji operatoréw genetycznych na efektywnos¢ algorytmu

Na wstgpie przebadano wpltyw doboru réznych kombinacji operatoréow genetycznych
(tabela 3.1) na jako$¢ uzyskiwanego rozwiazania. Otrzymane wyniki zaprezentowano na
wykresie 3.1.1.

Tabela 3.1. Kombinacje operatorow genetycznych

Nt::::r Selekcja Krzyzowanie Mutacja
1 Ruletka Jednopunktowe Jednopunktowa
2 Ruletka Jednopunktowe Jednorodna
3 Ruletka Dwupunktowe Jednopunktowa
4 Ruletka Dwupunktowe Jednorodna
5 Ruletka Rownomierne Jednopunktowa
6 Ruletka Roéwnomierne Jednorodna
7 Turniej Jednopunktowe Jednopunktowa
8 Turniej Jednopunktowe Jednorodna
9 Turniej Dwupunktowe Jednopunktowa
10 Turniej Dwupunktowe Jednorodna
11 Turniej Roéwnomierne Jednopunktowa
12 Turniej Roéwnomierne Jednorodna

Jak wida¢ najlepsza skutecznos¢ zapewniaja kombinacje: 8, 10 i 12, w ktorych
zastosowano selekcje metoda turnieju oraz mutacj¢ jednorodna, natomiast wybrany sposob
krzyzowania nie ma wigkszego wptywu na uzyskiwane wyniki.
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Kluczowe znaczenie okazuje si¢ mie¢ metoda selekcji osobnikow, gdyz wszystkie testy z
zastosowana ruletka dawaty stabe rezultaty. W przypadku kiedy zastosowano wybdr turniejem,
ktory daje lepsze efekty, cigzar efektywnos$ci spada na uzyty rodzaj mutacji.

Takie wzajemne zaleznosci pomigdzy operatorami dla problemu alokacji stacji bazowych
da si¢ stosunkowo prosto wyjasnié. Selekcja ruletka dokonuje czgstszego wyboru osobnikéw, o
najlepszej wartosci funkcji przystosowania, co w konsekwencji pociaga za soba fakt, ze
nowotworzona populacja w duzej mierze bgdzie podobna do populacji rodzicielskiej. Poniewaz
do testow zostaly wykorzystane rzeczywiste dane, logicznym jest, ze duze skupiska ludnosci
nie znajduja si¢ w bliskim sasiedztwie (duze miasta sa zwykle polozone w wigkszej odleglosci
od siebie), dlatego tez nic optaca si¢ wybiera¢ osobnikéw rodzicielskich z najwigksza funkcja
przystosowania, tak jak to robi metoda ruletki, lecz w sposob bardziej przypadkowy (selekcja
turniejowa), ktory zapewni wigksza dynamikg chromosomow.

Podobne oddzialywanie ma wybrana metoda mutacji, majaca zapewni¢ wyjscie z lokalnego
maksimum. Jest bowiem mato prawdopodobne, ze zmiana pojedynczego bitu (mutacja
jednopunktowa), a co za tym idzie przesunigcie pojedynczej stacji w nowe miejsce,
doprowadzi do znaczacej zmiany funkcji przystosowania. W tym przypadku mutacja
jednorodna, podobnie jak selekcja turnicjowa wprowadza wigksza aktywno$¢ zmian
chromosomu.
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Wykres 3.1.1. Poréwnanie operatorow genetycznych

3.2. Wplyw wspolczynnika krzyzowania i mutacji na efektywnos¢ algorytmu

Przeprowadzono rowniez probe wyznaczenia optymalnych warto$ci parametréw
krzyzowania i mutacji dla najlepszej kombinacji operatoréow genetycznych. Wykres 3.2.1
obrazuje zmiany skuteczno$ci algorytmu przy zastosowaniu statego prawdopodobienstwa
krzyzowania i zmiennego - mutacji, natomiast wykres 3.2.2 przedstawia zmiany jakie zachodza
gdy wykorzystano state prawdopodobienstwo mutacji i zmienne - krzyzowania.

Najlepsze rozwiazania uzyskujemy przy stosunkowo matym wspoétczynniku mutacji rzedu
0,01 — 0,04; dalsze jego zwigkszanie prowadzi tylko do obnizenia efektywno$ci algorytmu.
Zmiany wspotczynnika krzyzowania, nawet bardzo male, wprowadzaja wahania wartosci
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funkcji przystosowania. Optymalna warto$¢ tego wspotczynnika mozna w przyblizeniu
okresli¢ jako 0,6.
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3.3. Wplyw stopnia zréwnoleglenia na efektywno$¢ algorytmu

Skuteczno$¢ rownoleglych algorytmow genetycznych w duzej mierze zalezy od stopnia
zrownoleglenia (ilosci maszyn wykonujacych obliczenia réwnolegle). W tabeli 3.3.1
przedstawiono sprawnos$¢ najlepszej kombinacji operatoréw przy zwigkszajacej sig¢ liczbie
procesoré6w oraz ograniczeniu generacji do 200 epok. Jak wida¢ wraz ze wzrostem iloSci
maszyn zaangazowanych w obliczenia uzyskano poprawg wynikéw. Dodawanie kolejnych
komputerow przyniesie dalsza poprawe efektywnosci algorytmu, aczkolwiek trzeba liczy¢ si¢ z
faktem wydluzenia czasu obliczen (zwigkszenie rownolegtosci zwigksza naklady czasu
poniesione na komunikacjg).
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Tabela 3.3.1. Wptyw stopnia zrownoleglenia na jakos¢ rozwiazania

Tlos¢ Wartos$¢ funkeji
procesoréw | przystosowania
1 0,8518368
2 0,8567925
3 0,8570823
4 0,8571374
5 0,8594180

3.4. Wptyw parametrow zrownoleglenia na efektywnos¢ algorytmu

W toku badan przeprowadzono takze testy majace na celu takie dobranie wspotczynnikéw
migracji by osiagna¢ maksymalizacje jakoSci rozwiazania. Proby zostaly wykonane z
wykorzystaniem pigciu populacji (kazda po 200 osobnikéw) przy zmianie odstgpow pomigdzy
kolejnymi migracjami (zwigkszano o dwie epoki dla kazdego testu) jak i iloSci wysytanych
osobnikéw na inne wyspy (dodatkowo dwa osobniki dla kazdego kolejnego testu). Lacznie

wykonano ponad 5000 prob.
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Na wykresie 3.4.1 przedstawiono otrzymane rezultaty. Mozna zaobserwowac, ze podzbior
najlepszych rozwiazan otrzymuje si¢ gdy w odstgpach 8 epok migruje 8 osobnikéw z kazdej z
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wysp. Wydaje si¢ wigc wlasciwym ustalaé parametry zréwnoleglenia na tym poziomie, choé¢
optimum to nie jest zbyt wyraznie zarysowane.

4. Proponowane modyfikacje algorytmu

W algorytmach genetycznych newralgiczne znaczenie posiada funkcja przystosowania,
albowiem to ona okresla jako$¢ rozwiazania i po czgsci determinuje rozwazany problem. W
punkcie 2.3. zaproponowano dopasowanic uwzgledniajace tylko liczbg ludnosci i ilo$¢
pokrytego terenu (celem uproszczenia problemu). Nic jednak nie stoi na przeszkodzie aby
zmodyfikowa¢ funkcje 1 wprowadzi¢ dodatkowe ograniczenia, chociazby takie jak:
maksymalna liczba uzytkownikow, ktorych moze obstuzy¢é dana stacja, czy zakres jej
czgstotliwosei pracy i zwigzana z tym interferencja fal. Odpowiednio ulepszona funkcja
przystosowania moze uwzgledniac fakt, ze jakos¢ oferowanych ustug przez stacje maleje wraz
z odlegtoscia od niej, co pociaga za soba zmiang problemu na tzw. czgéciowe pokrycie (ang.
partial coverage) [8].

Wazne réwniez moze by¢ uwzglednienie pot zaklocajacych, ktore rozpraszaja sygnat stacji
nadawczej. W rzeczywistosci takimi barierami sa wysokie budynki, gory i wszelkie
przeszkody terenowe. Przeprowadzone testy uwzgledniaty tak sformulowany problem
zaktocen, a zastosowany algorytm dobrze radzit sobie tym dodatkowym ograniczeniem.

Istnieje rowniez mozliwo$¢ wprowadzenia zamiast czysto binarnej reprezentacji kodu
refleksyjnego (kod Graya) [6]. Zastosowanie takiego zapisu sprawiloby, ze dwa sasiednie
potozenia (przyktadowo: X i X+1) beda réznily si¢ tylko jednym bitem, co w konsekwencji
doprowadzi do sytuacji, w ktérej operatory genetyczne czgsciej tworza osobniki w blizszym
sasiedztwie swoich rodzicow. Fakt ten moze mie¢ kluczowe znaczenie dla wielu instancji
probleméw maksymalnego pokrycia, kiedy to rozwigzania o bardzo duzej wartosci funkcji
przystosowania ulokowane sa w bliskiej odleglosci od siebie.

5. Whnioski

W artykule zaproponowano uniwersalny rownolegly algorytm genetyczny dla problemow
alokacji zasoboéw o bardzo szerokim spektrum dziatania. Nie jest bowiem wazne, jakiego
rodzaju zasoby sa rozmieszczane, moga to by¢ zar6wno przedstawione stacje bazowe telefonii
komorkowej, posterunki strazy pozarnej czy tez sklepy nowotworzonej sieci. Kazdy z tych
zasobow ma swoje indywidualne uwarunkowania, ktére w wigkszosci przypadkéw bardzo
dobrze daja si¢ odwzorowa¢ w funkcji przystosowania. Mozliwos¢ jej modyfikacji, jak
rowniez wprowadzenie innego sposobu kodowania chromosomu sprawia, ze gro problemow
maksymalnego pokrycia moze zosta¢ rozwiazanych w prosty i efektywny sposéb ta metoda.

Przeprowadzone testy wykazuja duza operatywnos¢ rownoleglych —algorytméw
genetycznych jako narzedzi do rozwiazywania problemow alokacji. Pojawiaja si¢ jednak dosc¢
istotne problemy zwiazane z doborem parametrow sterujacych dla owych algorytméw, a raczej
z brakiem w tej dziedzinie metod analitycznych pozwalajacych na skuteczne wyznaczenie
wartosci optymalnych. W niniejszym artykule podjgto probg okreslenia, na podstawie szeregu
testow, wiasciwych wspotczynnikow sterujacych. Poczynione obserwacje moga pomédc w
efektywnym praktycznym uzyciu opisywanych algorytmow dla konkretnych instancji
problemo6w alokacji.
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