PEA - projekt nr 3

Temat: Implementacja i analiza efektywnosci algorytmu genetycznego (ewolucyjnego) dla

wybranego problemu optymalizacji

Nalezy zaimplementowaé oraz dokonac analizy efektywnosci algorytmu genetycznego dla wybranego

problemu z poprzednich zaje¢ tj: problemu komiwojazera (TSP) lub problemu jednoprocesorowego

szeregowania zadan przy kryterium minimalizacji wazonej sumy opdznien zadan (SMTWT).

Podczas realizacji zadania nalezy przyjgé nastepujgce zatozenia:

uzywane struktury danych powinny by¢ alokowane dynamicznie (w zaleznosci od aktualnego
rozmiaru problemu),

program powinien umozliwi¢ wczytanie danych testowych z pliku - te pliki to: ftv47.atsp
(1776), ftvl70.atsp (2755) , rgh403.atsp (2465). W nawiasach podano najlepsze znane

rozwigzanie dla danych zawartych w pliku - dtugos¢ drogi,

opis formatu pliku z danymi znajduje sie na stronie: http://comopt.ifi.uni-

heidelberg.de/software/TSPLIB95/

na stronie http://comopt.ifi.uni-heidelberg.de/software/TSPLIB95/atsp/ znajdujg sie wyzej

wymienione pliki

na stronie http://comopt.ifi.uni-heidelberg.de/software/TSPLIB95/XML-TSPLIB/instances/

znajduja si¢ wersje XML-owe w/w plikbw — mozna je stosowa¢ zamiast plikéw w
poprzednim formacie

program musi umozliwia¢é wprowadzenia kryterium stopu algorytmu jako czasu wykonania
podawanego w sekundach

implementacje algorytméw nalezy dokonaé¢ zgodnie z obiektowym paradygmatem
programowania,

uzywanie ,,okienek” nie jest konieczne i nie wptywa na ocene (wystarczy wersja konsolowa),

kod zrédtowy powinien by¢ komentowany.

Menu programu (do celdw prezentacji przed prowadzgcym) powinno zawieraé nastepujgce opcje:

1.Weczytanie danych z pliku i wyswietlenie wczytanych danych

2.Wprowadzenie kryterium stopu

3.Ustawienie wielkosci populacji poczatkowej

3.Ustawienie wspdtczynnika mutacji

4.Ustawienia wspoétczynnika krzyzowania
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5.Wybdr metody krzyzowania (opcjonalnie)

6.Wybdr metody metody mutacji (opcjonalnie)

7.Uruchomianie algorytmu dla wczytanych danych i ustawionych parametrow i wyswietlenie wynikéw
UWAGI

Razu ustawione parametry obowigzujg do ich zmiany (chodzi o to, aby nie ustawiac ich ponownie

przy wczytywaniu nowych danych jak i nie wczytywac ponownie danych przy zmianie parametrow)

Sprawozdanie powinno zawierac:

a) wstep teoretyczny zawierajacy opis ogdélny algorytmu, omodwienie jego elementéw (zwtaszcza
metod krzyzowania i mutacji uzytych przez studenta popartych przyktadem oraz metode selekcji)

b) opis programu - opis najwazniejszych klas w projekcie

c) dane w postaci tabel i wykresow

d) wnioski

Uwaga! Podstawowym wykresem jest (jak w poprzednim zadaniu) wspotczynnik btedu wzglednego w
funkcji czasu dziatania algorytmu

Jako kryterium stopu przyjac czas dziatania algorytmu (jak w poprzednim zadaniu)

Btad wzgledny to |f,, — fou|/fopy gdzie f,, — warto$¢ obliczona przez nasz algorytm, f,,, — wartos¢

optymalna — najlepsze znane rozwigzanie

Kazdy cigg zadan (podany nizej) nalezy wykona¢ dla wybranych 3 réznych danych testowych (pliki

podano na wstepie)

Ocena 3.0:

a) jedna metoda krzyzowania i mutacji

b) zbadaé¢ wptyw wielkosci populacji na wyniki dla trzech réznych wartosci (pokaza¢ na jednym
wykresie). Przyjgc¢ wspodtczynnik krzyzowania 0.8 oraz wspoétczynnik mutacji 0.01

c) porownaé najlepszy wynik uzyskany metoda tabu search z najlepszym wynikiem za pomoca

algorytmu genetycznego

Ocena 4.0:

a) dwie metody krzyzowania lub dwie metody mutacji

b) zbadaé wptyw wielkosSci populacji na wyniki dla trzech réznych wartosci oraz dla wybranych metod
krzyzowania lub mutacji (pokaza¢ na jednym wykresie). Przyja¢ wspotczynnik krzyzowania 0.8 oraz

wspotczynnik mutacji 0,01
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c) porownaé najlepszy wynik uzyskany metoda tabu search z najlepszym wynikiem za pomoca

algorytmu genetycznego

Ocena 4.5:

a) dwie metody krzyzowania lub dwie metody mutacji

b) zbadaé wptyw wielkosci populacji na wyniki dla trzech réznych wartosci oraz dla wybranych metod
krzyzowania lub mutacji (pokaza¢ na jednym wykresie — 6 krzywywch). Przyja¢ wspdtczynnik
krzyzowania 0.8 oraz wspotczynnik mutacji 0.01

c)dla najlepszej wielkosci populacji (uzyskanej z poprzedniego punktu) zanalizowaé¢ wptyw
wspotczynnika mutacji na  wyniki (dla trzech roznych wartosci: 0.02, 0.05, 0.10) dla ustalonego
wspotczynnika krzyzowania 0.8 lub dla najlepszej wielkosci populacji (uzyskanej w punkcie b) dla
ustalonego wspodtczynnika mutacji 0.01 zanalizowa¢ wptyw wspdtczynnika krzyzowania na wyniki
(dla trzech roznych wartosci: 0.5, 0.7, 0.9)

c) porownaé najlepszy wynik uzyskany metoda tabu search z najlepszym wynikiem za pomoca

algorytmu genetycznego

Ocena 5.0:

a) dwie metody krzyzowania i dwie metody mutacji

b) zbadaé wptyw wielkosci populacji na wyniki dla trzech réznych wartosci oraz dla wybranych metod
krzyzowania i mutacji (pokaza¢ na jednym wykresie — 12 krzywych). Przyja¢ wspdtczynnik krzyzowania
0.8 oraz wspodtczynnik mutacji 0,01

c) dla najlepszej wielkosSci populacji (uzyskanej z poprzedniego punktu) dla ustalonego wspdtczynnika
krzyzowania 0.8 zanalizowac wptyw wspodtczynnika mutacji na wyniki (dla trzech roznych wartosci:
0.01, 0.05, 0.10)

d) dla najlepszej wielkosci populacji (uzyskanej w punkcie b) dla ustalonego wspodtczynnika mutacji
0.01 zanalizowa¢ wptyw wspoétczynnika krzyzowania na wyniki (dla trzech roznych wartosci: 0.5, 0.7,
0.9)

e) poréwnaé najlepszy wynik uzyskany metodg tabu search z najlepszym wynikiem za pomoca
algorytmu genetycznego

Dodatkowe materiaty internetowe:

http://aragorn.pb.bialystok.pl/~wkwedlo/EAS.pdf

http://www.imio.polsl.pl/Dopobrania/Cw%20MH%2007%20(TSP).pdf
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