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STRESZCZENIE: W artykule wykazano, ze metoda adaptacyjna — algorytm genetyczny — moze
by¢ skutecznie wykorzystana do wyznaczania struktur diagnozowania poréwnawczego.
Zaproponowano odpowiednig funkcje przystosowania, a takze przeprowadzono analize jej
uzytecznosci w oparciu o wyniki badafn empirycznych.
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1. Wprowadzenie

W systemach rozproszonych uzyskanie wysokiej wiarygodno$ci wyniku
przetwarzania danych jest mozliwe m.in. poprzez zastosowanie metod
diagnostyki systemowej do wykrywania uszkodzonych weztow, ktorych
wykorzystanie mogtoby prowadzi¢ do uzyskania btgdnych rezultatow obliczen.
Jedng z metod diagnostyki systemowej jest metoda préb porownawczych MM
[7], w ktorej wnioskowanie o stanie niezawodno$ciowym sieci odbywa si¢ na
podstawie wzajemnego testowania si¢ wybranych weziow.

W praktyce wykonanie testu obarczone jest pewnym wuogdlnionym
kosztem'. Zatem ekonomicznie uzasadnione jest poszukiwanie takich struktur
diagnozowania porownawczego (SDP), ktore implikowaty beda wykonanie
minimalnej liczby testow koniecznych do zidentyfikowania niezdatnych weztow

' Np. w sensie czasu i/lub energii potrzebnych do jego realizacji.
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i z tego powodu bedg najtansze. Jakkolwiek znane sg analityczne metody
wyznaczania struktur najtanszych, to sa one skomplikowane i/lub dosy¢
kosztowne obliczeniowo [9]. Natomiast wielokrotnie wystarczajgcym jest
wyznaczenie struktury quasi-najtanszej, jednakze spelniajacej okreslone
wymagania (m.in. umozliwiajacej zidentyfikowanie wszystkich niezdatnych
weztow, pod warunkiem, ze ich tgczna liczba jest nie wigksza, niz £). Sytuacja ta
sugeruje, ze metoda adaptacyjna, ktorg jest algorytm genetyczny [2], moze
stanowi¢ uzyteczne narzedzie wyznaczania tego typu struktur diagnozowania
poréwnawczego, co jest przedmiotem tego artykutu.

Artykul zostal podzielony na 6 czgséci, z ktorych pierwsza jest niniejsze
wprowadzenie. W drugiej czeSci zostala podana definicja struktury
diagnozowania porownawczego oraz zostaty przytoczone niektore jej wlasnosci.
W trzeciej czgsci zaproponowano (nowy) sposob reprezentacji zbioru prob
porownawczych struktury diagnozowania porownawczego, ktory umozliwia jej
przetwarzanie z wykorzystaniem algorytmu genetycznego. W czwartej czeSci
zaproponowano funkcj¢ przystosowania dla algorytmu genetycznego
umozliwiajacego wyznaczenie guasi-najtanszych SDP o okreSlonych cechach
charakterystycznych, za§ w piatej czesci poddano weryfikacji jej skutecznos$é.
W podsumowaniu (cz¢$¢ szosta) odniesiono si¢ do uzyskanych rezultatow,
a takze wskazano kierunek dalszych badan.

2. Podstawowe okreslenia i wlasnosci

Niech spojny graf zwykly G (E(G) - zbior weztow, U(G) - zbior krawedzi)
reprezentuje strukture logiczng sieci (np. komputeréw). Struktura ta jest
t-diagnozowalna metoda prob porownawczych (MM) jezeli umozliwia
zlokalizowanie wszystkich niezdatnych we¢ztdow pod warunkiem, ze jest ich nie
wigcej, niz .

Niech ‘P(G) oznacza zbior prob poréwnawczych dla sieci o strukturze
logicznej G, v € ‘P(G), K(t//) - komparator proby v, a P(l//) - pare
poréwnawczg proby w . Méwimy, ze zbior V' < ‘P(G) jest pokryciem zbioru

weztow struktury logicznej G, jezeli uy P(t//) = E(G) .
ye¥'

Strukturg diagnozowania porownawczego sieci G nazywamy taka dwojke
uporzagdkowang (G, ‘P’)(‘P’ c ‘P(G)), ze zbiér prob poréownawczych ' jest
pokryciem struktury logicznej G, czyli {P(¥):y € ¥} = E(G).

Grafem poréwnar struktury diagnozowania poréwnawczego (G, W')(¥' <
¥(G)) nazywamy taki graf zwykly é(G,‘P') = <E(G),U(G,‘P')>
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o opisanych krawedziach, ze [(e’,e"") € U(G,¥')] & [Elweq,r:P(v,b) = {e’,e”}],
w ktorym etykietg krawedzi (e',e") jest K (l//) .

Sie¢ o strukturze logicznej G nazywana jest jednokrokowo
t-diagnozowalng za pomocq zbioru préb poréwnawczych W' < ‘P(G) , jezeli
kazda para takich zbiorow E' € E(G) i E" € E(G) niezdatnych wezlow, ze
|E'|£t i |E"|St, jest rozréznialna za pomocg (cho¢ jednej) proby
porownawczej v € V' .

Warunkiem koniecznym [6], aby struktura logiczna G byla
t-diagnozowalna metoda prob porownawczych jest, aby

(|E(G)|z2t+1)A(|E(e) 2t (e E)) (1)

gdzie £ (e) - zbidr weztow przylegtych do wezta e.
Zgodnie z [8] warunkiem wystarczajacym, by struktura logiczna G byla
t-diagnozowalna za pomocg zbioru prob poréwnawczych W' ‘P(G) jest, aby

Vseqo,..t-13VE cE6)|Er=|E@G) -2t +5+ I T(ED| > s, (2)
gdzie
T(E")={ee E(G)\E":3,:[P(y)n{e}|=|K (v)E'|=|P(w)nE|=1}.

3. Transformacja struktury diagnozowania poréwnawczego do

postaci wektora binarnego

Klasyczny algorytm genetyczny operuje na wektorach binarnych
reprezentujacych konkretne rozwigzania zadanego problemu. Zatem jego
wykorzystanie do wyznaczania najtanszej struktury t-diagnozowalnej metoda
prob poréwnawczych wymaga opracowania sposobu przedstawiana struktur
diagnozowania porownawczego w formie wektoréw binarnych.

Weztom grafu G mozna przypisaé etykiety od 1 do |E(G)|. W takim
przypadku  zbior prob  porownawczych W' C ‘P(G) moze  zostac

przedstawiony, jako trojwymiarowa macierz binarna Mg ) x|k (6)IxIE(G)]>
w ktorej:

M =1 - My =1 Fyep: (K@) = {e I AP@) ={eye})  (3)
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gdzie:
m;jk, Mjj — elementy macierzy M,
e, ej, e, — wezly grafu G o etykietach i, j oraz k.
Macierz M moze nastgpnie zostaé sprowadzona do postaci wektora binarnego B
(o dlugosci |E(G)|?) poprzez potaczenie jej elementow w taki sposob, ze
Mijk = D(e—1)-irj+G—1)-i+i. 4)

gdzie: b, jest elementem wektora binarnego B zlokalizowanym na pozycji x.

Przyktad opisanego przeksztalcenia zostat zobrazowany na rysunku 1.

S Mk
S »
M11| M1l M| A 1
L
// A
M LA
/
dBP=
L~ m.
= ik
o |~
//
My M| L~
B 11| M1y ik

Rys. 1. Transformacja przykladowej macierzy M do postaci wektora binarnego B

Ztozonos¢ pamigciowa algorytmu genetycznego jest uzalezniona od
liczby 1 dlugosci chromosomdw, na ktorych operuje. W tym konteks$cie warto
uwzgledni¢, ze macierz M jest symetryczna, gdyz (mi]-k =1->myy = 1) A
(mi]-k =0->myy = 0). Ponadto i#jAi+kAj+k, co wynika
bezposrednio z definicji proby pordéwnawczej. Zatem macierz M mozna
sprowadzi¢ do takiego wektora binarnego B, Ze:

J— ! .
Mijic = bz oyp—i5 ) (k—1)+2UE@IZD=072) gy 4 ®)
2

gdzie b, jest elementem wektora binarnego B’ zlokalizowanym na pozycji x.

Dziatanie to pozwala ograniczy¢ dlugo$¢ chromosoméw (reprezentujacych
IE@P-IE@)I?

5 , czyli ponad

zbiory prob poréwnawczych) z |E(G)|® do
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dwukrotnie. Przyklad opisanego przeksztalcenia zostat pokazany na rysunku 2.
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Rys. 2. Transformacja przykladowej macierzy M do postaci wektora binarnego B’
(elementy oznaczone kolorem szarym nie sa uwzgl¢dniane w wektorze B’)

4. Konstrukcja funkcji przystosowania

Z warunkow koniecznego (1) 1 wystarczajacego wynika (2), ze dla
t-diagnozowalnej struktury diagnozowania poréwnawczego zachodzi zaleznosc
Veero){p € ¥':e € P(Y)}| = t, zas dla macierzy M odpowiadajacej zbiorowi

prob porownawczych zachodzi zalezno$é V{i_j}e{l_____w(c)”Zli(f)lmijk =>t.
Zwro¢my uwage, ze uogolniony koszt struktury diagnozowania (tj. taczny
uogoélniony koszt testow przewidywanych przez zbidr prob porownawczych)
maleje wraz ze zblizaniem si¢ uzyskiwanych wartosci (w podanej zalezno$ci) do
t, gdyz oznacza to zmniejszanie liczby wykonywanych testow.

Rozsagdnym jest (m.in. ze wzgledow praktycznych), aby realizacja prob
poréwnawczych byta rownomiernie roztozona migdzy wezly mogace petnic role
komparatoréw”, co mozna sprowadzi¢ do wymagania, aby warto$é

v{i,k}E{l,...,|E(G)|} lei(lc)l mi]-k byla mozliwie najmniejsza.

Uwzgledniajac powyzsze oraz warunek (2) mozna zaproponowac
nastgpujaca funkcje przystosowania:

? Wezly posiadajace tylko jeden wezet przylegly nie moga by¢ komparatorami.
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FEG¥Y = Y g+ Y gEew)+  ©

e€E(G) ee{K () Yew'}
t—1

+ 2 Z g3(s,E")
s=0 E'CE(G):|E'|=|E(G)—2-t+s|

gdzie:
N t dlak(e, W) =t
gi(e, ) = {—It— ke, ¥)|  wp.p.
gdzie k(e, W) = |{ € ¥":e € P}
N t dlaz(e,¥') =t
gz(e'lp)_{—lt—z(e,‘{”)l wp.p.
gdzie z(e, ¥") = [{ € W': K (e) = {e}}]
, t dla |T(EN| > s
° JE') =
95(5, E) {—Is —ITEN|  wp.p.

gdzie T(E") jest zbiorem zdefiniowanym w (2).

Pierwszy czton funkcji przystosowania (Yeez(q)g1(e, ¥')) nakierowuje
algorytm genetyczny na poszukiwanie takich rozwigzan’, w ktorych kazdy
wezel jest elementem ¢ par poréwnawczych, co ma na celu spetienie warunku
koniecznego przez odnajdowane rozwigzania.

Drugi czton funkcji przystosowania (ZeE{K(d)):d)E‘P’} g2(e,¥")) promuje
takie struktury diagnozowania poréwnawczego, w ktorych kazdy komparator
jest elementem, co najwyzej, ¢ prob porownawczych. Restrykcja ta wymusza
poszukiwanie rozwigzan o mozliwie najmniejszej liczbie prob poréwnawczych,
a zatem takze najtanszych. Dodatkowa zaleta omawianego czlonu jest
wymuszenie rownomiernego roztozenia prob poréwnawczych migdzy wszystkie
komparatory.

Wykorzystanie trzeciego cztonu funkcji przystosowania
(Zg;(l) 2 E'CEG)IE|=|E(G)~2-t+s I3 (S:E')) wynika bezposrednio z wymogu
poszukiwania takich struktur diagnozowania poréwnawczego, dla ktorych
spetniony jest warunek (2), czyli takich, ktore sg t-diagnozowalne.

*  Chromosoméw  odpowiadajacych  tréjwymiarowym macierzom  binarnym

reprezentujagcym zbiory prob porownawczych dla struktury logicznej G.
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5. Ocena efektywnos$ci zaproponowanej metody

W celu praktycznej weryfikacji przydatnosci zaproponowanej
adaptacyjnej metody wyznaczania najtanszych struktur diagnozowania
porownawczego, zaimplementowano algorytm genetyczny oraz opracowang
funkcje¢ przystosowania. Przeprowadzone testy empiryczne (obejmujgce ponad
10 000 przypadkow dla roznych wartosci ) pozwolily na ustalenie, ze
skuteczno$¢® rozpatrywanej metody siega 96%, a wigc wyznaczane SDP sa
w zdecydowanej wigkszosci (quasi-) najtansze i t-diagnozowalne. Warto dodac,
ze analiza 4% wyznaczonych SDP, ktore nie spelnialy wymagan (nie byty
t-diagnozowalne) wykazala, ze sg one quasi-t-diagnozowalne, tj. ich niewielka
modyfikacja (polegajagca na dodaniu do zbioru W' nie wigcej, niz 2t
odpowiednich préb porownawczych) umozliwia przeksztatcenie ich w SDP
t-diagnozowalne’.

W celach pogladowych na rysunku numer 3 zostal przedstawiony obraz
struktury logicznej G, dla ktoérej (przy wykorzystaniu opracowanej metody)
zostatla wyznaczona t-diagnozowalna SDP, ktorej graf porownan zostal
zobrazowany na rysunku 4.

Rys. 3. Obraz przykladowej struktury logicznej G

* Skuteczno$é jest rozumiana, jako czestos¢ zdarzenia, Zze wyznaczona struktura
diagnozowania porownawczego bedzie quasi-najtansza i t-diagnozowalna.

> Analiza zostata wykonana przy wykorzystaniu narzedzia programowanego (specjalnie
zaimplementowanego w tym celu) umozliwiajagcego okreslenie minimalnej liczby prob
poréwnawczych, ktore nalezy doda¢ do zbioru W' € W(G), aby struktura (G, ¥’) byta
t-diagnozowalna.
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Rys. 4. Obraz grafu poréwnan SDP (G, ¥')(W' € W(6))
(kolorem czerwonym zostaly oznaczone etykiety komparatoréow)

Na rysunku 5 zamieszczony zostal wykres przedstawiajagcy ewolucje
kolejnych generacji populacji (chromosomow przetwarzanych przez algorytm
genetyczny) obserwowang podczas wyznaczania zbioru prob poréwnawczych
dla struktury logicznej G zobrazowanej na rysunku 3. Latwo zauwazy¢ dosyé
szybki (i zbiezny) wzrost warto$ci oceny rozwigzan najlepszych, najgorszych,
jak 1 $redniej oceny catej populacji, co jednoznacznie potwierdza skutecznosé
zaproponowanej metody. Wykorzystane parametry algorytmu genetycznego
zostaly zestawione w tabeli 1.

Tab. 1. Parametry algorytmu genetycznego

Parametr Wartos$¢
Populacja 100
Mutacja 0.05
Metoda selekcji ruletka
Krzyzowanie jednopunktowe
Prawdopodobienstwo krzyzowania 0.9
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Evolution A Hax value
Hean value
—=Hin valuz

Value

Generation

Rys. 5 Zobrazowanie rozwoju populacji

W trakcie dalszej czeSci badan poddano ocenie przydatno$é
poszczegblnych cztonéw opracowanej funkcji przystosowania. Na podstawie
wynikéw przeprowadzonych testdw empirycznych (obejmujacych 10 000
przypadkow) ustalono, ze brak pierwszego 1/lub drugiego czlonu obniza
skutecznos¢ funkcji przystosowania do nieakceptowalnego poziomu ponizej
40%. Natomiast pominigcie trzeciego cztonu zmniejsza jej skuteczno$¢ do
poziomu 83%, jednakze istotnie zwigksza efektywno$¢ (rozumiana, jako
ztozonosé obliczeniowa oraz pamieciowa)®. Na tej podstawie mozna przyjaé, ze
w niektorych zastosowaniach (uwarunkowanych czasowo) zasadne moze byé
wykorzystanie funkcji przystosowania w postaci: )

f((G! l{J’)) = ZEEE(G) gl(erqj’) +Ze€{]((¢);¢elp'} gZ(erLP’)

W takim przypadku mozna rozwazy¢ kilkukrotne uruchomienie
algorytmu genetycznego dla uproszczonej funkcji przystosowania (do momentu
uzyskania satysfakcjonujacego wyniku) zamiast jednokrotnego uruchamiania
algorytmu genetycznego dla jej postaci oryginalnej (sktadajacej si¢ z trzech
cztondw).

% Podany sposob rozumienia efektywnosci funkcji przystosowania przektada sie wprost
na jej ztozono$¢ czasowa.
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6. Podsumowanie

Celem artykulu bylo wykazanie, iz metoda adaptacyjna (algorytm
genetyczny) moze zosta¢ zastosowana do wyznaczania najtanszych (w sensie
uogolnionego kosztu) t-diagnozowalnych struktur  diagnozowania
porownawczego. W artykule (w czgéci 3) zaproponowano macierzowy sposob
zapisu informacji o zbiorze prob poréwnawczych umozliwiajacy jego (dalsza)
konwersje¢ do postaci wektora binarnego, ktory moze stanowi¢ chromosom
w algorytmie genetycznym. W czesci 4 zaproponowano funkcje przystosowania
skonstruowang w oparciu o warunki konieczny i wystarczajacy dla struktur
t-diagnozowalnych oraz uwzgledniajacg ich specyficzne cechy. Cze$¢ piata
zostal poswiecona omdwieniu wynikow empirycznych testOw majacych na celu
okreslenie skuteczno$ci zaproponowanej metody wyznaczania najtanszych
struktur diagnozowania poréwnawczego.

Uzyskane wyniki jednoznacznie potwierdzajg przydatno$¢ opracowanego
rozwigzania — struktury najtansze sg odnajdowane przez algorytm genetyczny
w czasie dopuszczalnym dla wigkszosci systemow teleinformatycznych.
Jednakze nalezy pamicta¢, ze w pracy przyjeto zalozenie, iz uogodlniony koszt
wszystkich prob poréwnawczych jest jednakowy oraz istniejg Igcza
komunikacyjne pomigdzy wszystkimi weztami struktury logicznej. Jakkolwiek
w przypadku systemoéw pracujacych w sieci Internet nie jest to ograniczeniem,
to w innych sytuacjach moze uniemozliwi¢ praktyczne wykorzystanie
zaproponowanej metody. Rozwigzanie tego problemu bedzie stanowito kolejny
etap badan.
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Design of comparison structures using genetic algorithm

ABSTRACT: In the article was proven, that adaptive method - genetic algorithm - can be used
during designing of comparison structures. There was proposed suitable adaptation function and
there were presented results of empirical experiments, that confirm usability of developed solution.
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