WYDAWNICTWO POLITECHNIKI SLASKIEJ] W GLIWICACH

ZESZYTY NAUKOWE POLITECHNIKI SLASKIEJ 2018
Seria: ORGANIZACJA 1 ZARZADZANIE z. 130

ALGORYTMY EWOLUCYJNE W BADANIACH ANKIETOWYCH

Zygmunt MAZUR!, Janusz PEC?

"Wydziat Informatyki i Zarzadzania, Politechnika Wroctawska, Wroctaw; Zygmunt.Mazur@pwr.edu.pl
2Glowny Urzad Statystyczny, Warszawa; J.Pec@stat.gov.pl

Streszczenie: W artykule przedstawiono mozliwosci, jakie stawiaja do dyspozycji techniki
ewolucyjne w obszarze badan ankieterskich. Rozszerzono je rowniez poprzez wprowadzenie
dwoéch dodatkowych operatorow genetycznych. Poza znanymi z literatury przedmiotu
operatorami genetycznymi, takimi jak krzyzowanie, mutacja czy inwersja, autorzy
niniejszego artykulu wprowadzaja dwa nowe operatory — operator ,,wzmocnienia genowego”
oraz operator ,,0stabienia genowego” — umozliwiajace zwigkszenie stopnia wiarygodnosci
informacji otrzymywanych przez ankieteréw. Zaproponowano réwniez algorytm eliminacji
zdublowanych chromosoméw, co ma wpltyw na przebieg pracy podstawowego algorytmu
genetycznego poprzez zmniejszenie jego pracochtonnos$ci obliczeniowej. Zdaniem autorow,
zaproponowane rozwigzania, zaakceptowane 1 uwzglednione w metodyce badan ankietowych,
wplyna na poprawe jakos$ci i wiarygodnosci pozyskanych danych.

Stowa kluczowe: algorytm ewolucyjny, populacja, badanie ankietowe, badania statystyczne.

EVOLUTIONARY ALGORITHMIC TECHNIQUES IN THE FIELD OF
QUESTIONARE SURVEYS

Abstract: This article presents the possibility of using evolutionary algorithmic techniques in
the field of questionnaire surveys. Also it has been extended through the introduction of two
additional genetic operators outside the known from literature such as: cross-over, mutation
or inversion. The newly defined operators in this article are “hardening of the gene” and
“weakening of the gene” in order to increase the degree of reliability of the information
received by the interviewers. The new algorithm is given in order to eliminate duplication of
the chromosomes. This affects the process of modified basic genetic algorithm by reducing its
workload. According to the authors the proposed solutions accepted and included in the
methodology of the surveys will improve the quality and reliability of the data.

Keywords: evolutionary algorithm, population, questionnaire survey, statistical research.
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1. Wprowadzanie

Jednym z probleméw wykorzystania sieci ankieterskich do badan statystycznych
prowadzonych przez rézne instytucje komercyjne, ale rowniez przez statystyke publiczng, jest
problem wiarygodno$ci 1 bezpieczenstwa zebranej informacji. Potrzeba globalnego
bezpieczenstwa informacyjnego jest, jak podaje znany statystyk i ekspert w dziedzinie
struktury informacyjnej panstwa, byly Prezes GUS prof. Jozef Olenski [1], ,,problemem,
przed ktorym stojag panstwa 1 organizacje miedzynarodowe” oraz roOwniez istotne jest
»Zapewnienie nadzoru i kontroli nad $rodowiskiem informacyjnym, jakie tworza globalne
infrastrukturalne systemy i procesy informacyjne. Chodzi przede wszystkim o kontrole nad
jakos$cia 1 spoteczng uzyteczno$cia informacji upowszechnianych w globalnej infrastrukturze
informacyjnej”. W pracy [1] pisze, ze ,,...wzgledem globalnego $srodowiska informacyjnego
powinno si¢ wprowadzi¢ zasady, normy, narz¢dzia kontroli jakosci informacji stosujac
podejscie podobne do tego, jakie udato si¢ zastosowaé w odniesieniu do ochrony srodowiska
naturalnego. Upowszechnianie informacji niespetniajacych kryteriow jakosciowych
w $rodowisku informacyjnym i globalnych systeméw infrastrukturalnych powinno by¢
zabronione w ramach konwencji ogolno$wiatowe] przyjetej przez spolecznosé
migdzynarodowa, jako konkretyzacja Powszechnej Deklaracji Praw Czlowieka przyjetej
przez ONZ w 1948 roku w odniesieniu do zapiséw dotyczacych wolnosci 1 bezpieczenstwa
ludzi w warunkach globalnego spoteczenstwa informacyjnego”.

Rozwigzanie problemu wiarygodnosci danych okre§lanych czasem w potocznym jezyku,
jako eliminacja ,sufitologii”, stanowi podstawe rzetelno$ci otrzymanych wynikow
— publikowanych pdzniej w roznych mediach 1 profesjonalnych opracowaniach, artykutach —
w tym badawczych. W celu poprawy ,wiarygodnosci danych” autorzy niniejszego
opracowania zaproponowali wykorzystanie technologii algorytmow ewolucyjnych,
odpowiednio zmodyfikowanej przez autorow, przystosowanej do badan ankietowych.

W klasycznej teorii algorytmow genetycznych mamy do czynienia z trzema
podstawowymi operacjami na ciggach kodowych zwanych chromosomami (uporzadkowane
ciggi gendw) uzywanymi najczgsciej w postaci zapisu binarnego jako ciagi zerojedynkowe.
Sa to: operacja krzyzowania (ang. crossover), operacja mutacji (ang. mutation) oraz rzadziej
stosowana operacja inwersji (ang. inversion). W celu przystosowania algorytmow
genetycznych do badan statystycznych autorzy niniejszego opracowania wprowadzaja dwa
dodatkowe operatory genetyczne zwane ,,wzmocnieniem genowym” 1 ,ostabieniem
genowym”. Wszystkie wymienione tutaj operatory genetyczne zostang oméwione w rozdziale
poswieconym ich charakterystyce. Wprowadzenie dwoch dodatkowych operatorow pozwala

uwzgledni¢ problemy zwigzane z bezpieczenstwem informacji pojmowanym tutaj w sensie



Algorytmy ewolucyjne w badaniach ankietowych 441

ontologicznym (semantycznym)!, w tym z problemem wiarygodnoéci danych zawartych

w chromosomach. W opisie technik algorytmow ewolucyjnych bedziemy uzywac

powszechnie stosowanej w literaturze przedmiotu terminologii znanej w genetyce, a wigc

wyrazen takich jak: populacja, osobniki (zamiennie uzywa si¢ tez terminu ,,organizmy’),
chromosomy, gen, genotyp, fenotyp, allel, locus.

Podajemy nizej definicje uzywanych podstawowych pojec:

— Populacja — zbiér osobnikéw o danej liczebnosci.

— Osobnik — cztonek populacji zakodowany w postaci chromosomow.

— Gen — pojedynczy element chromosomu — w klasycznym algorytmie genetycznym
toOlub 1.

— Chromosom — uporzadkowany lancuch genéw.

— Genotyp — zespot wszystkich gendw, ktory warunkuje dziedziczne wlasciwosci danego
organizmu, czyli struktura sktadajaca si¢ z chromosomow.

— Fenotyp — zespdt dostrzegalnych cech danego organizmu (anatomicznych,
morfologicznych, biochemicznych i fizjologicznych), ktére zostalty wyksztatcone pod
wplywem czynnikéw dziedzicznych (genotyp), modyfikowanych przez warunki
srodowiskowe.; w naszym przypadku — zbidr parametrow zadania bedacy jego
rozwigzaniem w przestrzeni poszukiwan (ang. search points).

— Allel — alternatywna forma genu, jedna z dwoéch (badz wigcej) postaci danego genu
reprezentujgca wartos¢ cechy lub jej wariant.

— Locus — potozenie danego genu K w tancuchu, czyli w chromosomie, oznaczone lk.

W nastgpnym rozdziale wyjasnimy na przykladach dziatanie operatorow genetycznych.

W artykule zaktadamy kodowanie binarne chromosomoéw — jak w klasycznym algorytmie

genetycznym.

2. Charakterystyka operatorow genetycznych

Na poczatku oméwimy podstawowe operatory genetyczne.

Operator krzyzowania Ox
Zatozmy, ze mamy dwa nastg¢pujace chromosomy zapisane w postaci zer 1 jedynek. Jezeli
w chromosomie mamy L gendow, to wybor punktu K krzyzowania z danym

prawdopodobienstwem px musi spetnia¢ oczywisty warunek lx € [1,L—1].

! Pojecie bezpieczenstwa semantycznego jest rowniez uzywane w kryptologii, ale jest tam inaczej rozumiane —
zgodnie z jej formalng definicja w tym obszarze wiedzy.
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Zat6zmy dalej, ze oba chromosomy maja po 14 gendéw, w zwigzku z czym losujemy
z pewnym prawdopodobienstwem px (z reguty zaktadamy 0,5 < px < 1) liczbe z przedzialu

[1,13] w celu okreslenia potozenia punktu krzyzowania i niech to bedzie liczba 6.

/_ Punkt krzyzowania K

Chromosom cha=[001101 | 11100010]

Chromosom chg=[011101 | 10100111]

Po dokonaniu operacji krzyzowania otrzymujemy nowg pare potomkow.
cha>=1[00110110100111]

chg:=[01110111100010]

Nalezy réwniez wspomnie¢, ze istnieja inne rodzaje krzyzowan znane w literaturze, takie jak

krzyzowanie wielopunktowe (ang. multiple-point crossover) czy jednostajne ( ang. uniform-

crossover).

Operator mutacji Om

Rozwazmy chromosom cha = [00110111100010] z poprzedniego przyktadu. Przy tej operacji
zaklada si¢, ze prawdopodobienstwo mutacji pm jest bardzo mate i z reguty spetniona ono
nastepujacy warunek: 0 < pm < 0,1. Przyjmijmy warto$¢ pm = 0,09. Losujemy 14 liczb
z przedziatu [0,1] z doktadnos$cia do dwoch miejsc po przecinku i zatézmy, Ze otrzymaliSmy
nastepujace wyniki: 0,11 0,31 0,07 0,27 0,13 0,33 0,29 0,71 0,61 0,19 0,55 0,05 0,41 0,15.
Mutacja zmienia bit na przeciwny, czyli O na 1 1 1 na 0. Zamieniamy wigc bity na przeciwne
na pozycjach 3 i 12 w chromosomie cha, bowiem tylko na tych miejscach speliony jest
warunek dotyczacy prawdopodobienstwa mutacji pm. W rezultacie otrzymujemy nowy
zmutowany chromosom cha’, tj. o zmienionych allelach na pozycjach 31 12:

cha=[00110111100010] — [00010111100110] = cha-.

Operator inwersji Oin

Inwersja dziata na pojedynczym chromosomie i polega na zmianie kolejnosci alleli miedzy
dwoma losowo wybranymi pozycjami (locus) chromosomu. Operacje inwersji
przeprowadzimy na tym samym chromosomie cha = [00110111100010]. Zat6zmy, ze

wylosowano nastgpujace pozycje: 5, 11. Otrzymujemy chromosom cha’, jak nizej
cha=100110111100010] — [00110001111010] = cha".

Wprowadzimy teraz dwa nowe operatory genetyczne ulatwiajgce ocene informacji zawartej w
ankietach. Beda to operator ,,wzmocnienia genowego” 1 ,,0stabienia genowego”. Te dwa
operatory zostaly wprowadzone przez autorow niniejszego artykutu celowo na potrzeby
ankietowych badan statystycznych.

Operator ,,wzmocnienia genowego” dziata na okreslonym podzbiorze populacji. Majac

dang liczbe osobnikow populacji losujemy pewien interesujgcy nas podzbiér osobnikow
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z zadanym przez nas zmiennym prawdopodobienstwem, za pomoca generatora liczb
losowych. W badaniach statystycznych, w tym ankieterskich, mozemy poprzez dobor
odpowiednich warto$ci prawdopodobienstwa wyboru danego osobnika lub podzbioru
osobnikow manipulowaé charakterystyka probki, stosownie do naszych potrzeb. Operator
»,wzmocnienia genowego” umozliwi nam identyfikacj¢ potomka lub grupe potomkow
osobnikoéw w populacji o podobnej strukturze genowej, zwigkszajgc tym samym tym samym
stopien pewnosci zebranej jednostkowej informacji o obiekcie w rozumieniu technologii
obiektowej, a wigc traktowanego jako wyodrebniony element §wiata materialnego lub
abstrakcyjnego. Im wigcej jest w populacji wyjsciowej (rodzicéw) chromosoméw podobnych
— o pokrywajacych si¢ na tym samym Ik (locus) warto$ciach bitéw — tym bardziej wiarygodna
staje si¢ informacja o danym obiekcie (zwigksza si¢ tez liczba bardziej wiarygodnych
potencjalnych rozwigzan) zebrana jedng z metod opisanych w 3. rozdziale artykutu (przy
okazji omawiania modelu sieci ankieterskiej). Gwarantuje to w pewnej mierze niezaleznos¢
zrddet informacji (r6zne agencje ankieterskie stosujace rozne techniki badan). Uwzgledniajac
dlugo$¢ chromosomu L (ilo$§¢ bitow) mozemy ocenia¢ podobienstwo genowe dwodch
chromosomow jako wskaznik wsk, :E - 100%, gdzie liczba s to ilo$¢ pokrywajacych si¢
bitow w obu chromosomach. Mozna oczywiscie dla danego zbioru informacji o obiekcie,
czyli zbioru chromosomoéw powiedzmy w ilosci n, obliczy¢ dla kazdej z (:) par warto$¢
maksymalng lub minimalng, lub $rednig (np. arytmetyczng, geometryczng) albo inne
parametry statystyczne charakteryzujace wartosci srednie. Wydaje sie, ze wprowadzenie do
rozwazan operacji ,,wzmocnienia genowego’ ma intuicyjny sens.

Operacje t¢ mozna wykona¢ na wielu chromosomach, co oczywiscie z jednej strony
intuicyjnie sugeruje zwigkszenie stopnia wiarygodnos$ci danej informacji o obiekcie zawartej
w otrzymanym potomku, ale z drugiej strony poszerza przestrzen poszukiwan najlepszego

chromosomu poprzez zwigkszenie ich liczby.
Nizej podamy opis dziatania operatora ,,wzmocnienia genowego”.

Operator ,,wzmocnienia genowego” Owg
Rozwazmy nasze przyktadowe dwa chromosomy:
cha=[00110111100010] 1 chg=[01110110100111].
Operator ,,wzmocnienia” generuje chromosomy potomne o nastepujagcym schemacie
Sch Drg ™ [ 0X11011X100X1X], gdzie X oznacza 0 albo 1, a prawdopodobienstwo

pw = %$ g, (0 =& < 0,01). Jak wida¢, chromosomy potomne powielaja warto$ci bitow na

pozycjach, na ktorych warto$ci ,,chromosomow rodzicow” si¢ pokrywaja (sa identyczne),
na pozostalych miejscach warto$ci bitow (gendéw) chromosomu potomnego wystepuja
dowolne wartoséci ze zbioru dwuelementowego {0,1}. Jezeli rozwazymy dwa chromosomy

o dlugosci L, o m powielajacych si¢ bitach, to w wyniku zastosowania operatora
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»Wwzmocnienia genowego” uzyskujemy schemat potomka o L — m pozycjach z warto$ciami
X. Tak wige, w takim przypadku uzyskujemy 2™ chromosoméw potomnych. W naszym

przyktadzie uzyskujemy 2'#- 10, (2* =16) potomkéw, czyli genotyp Sch Dug> 3 mianowicie:

1. [00110110100010] 9. [01110110100010]
2. [00110110100011] 10. [01110110100011]
3. [00110110100110] 11. [01110110100110]
4. [00110110100111] 12. [01110110100111]
5. [00110111100010] 13. [01110111100010]
6. [00110111100011] 14. [01110111100011]
7. [00110111100110] 15. [01110111100110]
8. [00110111100111] 16. [01110111100111]

Nowy zdefiniowany operator ,,genowego ostabienia” ma roéwniez na celu poprawe
wiarygodno$ci zbioru chromosomoéw w populacji potomnej. Zatézmy jak poprzednio przy
omawianiu ,,wzmocnienia genowego”, ze otrzymujemy plik informacji o obiekcie zapisanej
w formie zbioru gendéw otrzymanych z réznych zrédet (np. od niezaleznych agencji
ankieterskich). Jezeli w trakcie analizy tego zbioru chromosoméw stwierdzimy ich duza
rozbiezno$¢, przejawiajaca si¢ jako niski stopien pokrywania si¢ bitow migdzy kazda para
chromosomow (mata warto$§¢ wskaznika podobienstwa wsk,), to rzecza shuszng wydaje si¢
uzycie operatora ,,ostabienia genowego” w celu uzyskania bardziej wiarygodnych informacji
o obiekcie od jego gestora. Otrzymywanie bowiem zrdéznicowanych informacji, czyli zbioru
rozbieznych chromosomoéw od gestora obiektu dla poszczegdlnych ankieterow, sugeruje
celowe przektamania. Rozsadne wydaje si¢ w tym przypadku przyjecie zatozenia, ze
pokrywanie si¢ bitdow bedzie wskazywalo na potrzebe zmiany ich wartosci 0 na 1 lub
odwrotnie, jezeli w populacji rodzicielskiej nie zostal spetniony warunek zatrzymania (patrz
schemat na Rysunku 2.) dla Zzadnego chromosomu z tej populacji. W populacji potomne;j
uzyskujemy zatem wigksza pewno$¢, iz posiadamy w niej optymalne lub suboptymalne
rozwigzanie.

Pozwoli to w jakim$§ stopniu zwiekszy¢ wiarygodno$¢ nowo otrzymanego zbioru
chromosomow. Taki jest opisany tutaj bezposredni, a zarazem intuicyjny, sens tej operacji
genowej. Jak wspomniano wyzej, przy operacji ,ostabienia genowego” nie dublujemy
rekordbw, mimo ze znacznie zwigkszamy przestrzen przeszukiwania najlepszego
chromosomu spetniajagcego warunek zatrzymania. W tym przypadku zmniejszamy oczywiscie

ztozonos¢ obliczeniowa zmodyfikowanego modutu pokazanego na Rysunku 2.

Operator ,,oslabienia genowego” Oog
Dziatanie nowego operatora ,,ostabienia genowego” jest w pewnym sensie odwrotne do
dziatania operatora ,,wzmocnienia genowego”. Dla chromosomu rodzicéw cha 1 chs

o dtugosci L powstaje 2" ™chromosoméw potomnych. Schemat Schpog posiada na pozycjach
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Ik, na ktérych powielaty si¢ wartosci bitow (genow), tylko jedng z wartosci € {0,1} wedtug
reguly:

1 —jezeli wartos$¢ bitow rodzicéw wynosita 0

0 — jezeli warto$¢ bitow rodzicow wynosita.

Natomiast na pozostatych Ik (element X w schemacie S chpog) pozostawia bez zmian wartosci

bitow ze zbioru {0,1}. Rozpatrzmy dwa chromosomy rodzicow cha=[00110111100010] oraz
chg = [01110110100111] z ostatniego przyktadu. W wyniku dzialania operatora ,,oslabienia
genowego” otrzymamy nastepujacy schemat Schpog = [1X00100X011X0X]. Otrzymujemy,

zatem ich liczbe rowng 2*=16 chromosoméw potomnych.

Oto one:
1. [11001000011101] 9. [10001001011101]
2. [11001000011100] 10. [10001001011100]
3. [11001000011001] 11. [10001001011001]
4. [11001000011000] 12. [10001001011000]
5. [11001001011101] 13. [10001000011001]
6. [11001001011100] 14. [10001000011000]
7. [11001001011001] 15. [10001000011101]
8. [11001001011000] 16. [10001000011100]

Latwo zauwazy¢, ze z definicji operatoréw ,,wzmocnienia” i ,,0slabienia genowego”
wynika fakt, iz zaden z dwoch powyzszych schematéw nie moze wyprodukowaé¢ dwoéch
takich samych chromosoméw. Natomiast z dwoch potomkéw uzyskanych w wyniku
zastosowania operatora ,,wzmocnienia genowego” 1 powtdrnego lub wielokrotnego uzycia
tego samego operatora uzyskujemy efekt dublowania si¢ chromosomoéw. Inaczej jest
w przypadku ,,ostabienia genowego”. Wprost z definicji wynika, iz powtorne uzycie tego
operatora generuje nowe niepowtarzajace si¢ chromosomy w danej populacji. Ale oczywiscie
dwa inne chromosomy rodzicielskie podlegajace dziataniu poznanych innych operatorow
genetycznych — juz tak. Bioragc np. pod uwage dwa chromosomy rodzicielskie
z przytoczonego wczesnie] przykladu krzyzowania 1 ich drugiego potomka
chg:=[01110111100010], po operacji mutacji na pozycjach 12 i 14 otrzymamy chromosom
chg» = [01110111100111], ktéry jest 16. chromosomem na liscie potomkow ,,wzmocnienia
genowego” tych chromosomow rodzicielskich w pokazanym wyzej przyktadzie. Dazac do
ograniczenia przestrzeni poszukiwania najlepszego chromosomu, ze wzgledu na potrzebe
zmniejszenia ztozonosci obliczeniowej rozpatrywanego zagadnienia, nalezy eliminowaé
dublujace si¢ chromosomy. Dalej w artykule podano prosty algorytm wykonywania tej
operacji w zbiorze chromosomoéw poddanych operacjom genetycznym, przy zatozeniu, ze

wybrang metodg selekcji chromosomow w podanym podstawowym schemacie blokowym
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algorytmu genetycznego [2] (Rysunek 1) jest jedng z bardziej popularnych i omawianych

w literaturze metod — ,,metoda kota ruletki” (ang. roulette-wheel selection).

Inicjacja — wybor poczgtkowej papulacj

chromaosomaw

.
r

h
Dc=na przystosowania chromosamow
w populacji
MIE TAK
k4
Seleboja chramoso mow Wyprowadzanie

Najlepszegn”
chromosomu

h 4

Zastosowanie operatoraw W
genetycznych
D
h 4
Ubworzenie nowej
populaji

Rysunek 1. Podstawowy schemat blokowy algorytmu genetycznego.

Istnieja oczywiscie inne znane teorii i1 praktyce metody selekcji, takie jak selekcja
rankingowa, turniejowa czy metoda ,,sttoczenia”, zapewniajgca zachowanie réznorodnosci
populacji. Tak wigc, po uwzglednieniu operacji eliminowania zdublowanych chromosomow
otrzymujemy zmodyfikowany podstawowy algorytm genetyczny, jak pokazano na Rysunku
2. Na koniec dygresji o proponowanym algorytmie warto wspomnie¢ o warunku zatrzymania
(krok 10. algorytmu), ktorego posta¢ moze by¢ wyrazona albo jako wartos¢ skalarna, albo
jako wektor. Poniewaz, jak zaznaczyliSmy na poczatku artykulu, rozwazamy tutaj gtownie
kodowanie binarne, nalezy rowniez wspomnie¢ o kodowaniu niebinarnym chromosomow,

gdzie operacje genetyczne sg inaczej definiowane w oparciu o struktury drzewiaste.
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Inicjacja — wybor poczgtkawej populacji
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Rysunek 2. Zmodyfikowany podstawowy schemat blokowy algorytmu genetycznego.

W przypadku kodowania niebinarnego, z technikami ewolucyjnymi $cisle jest zwigzane
programowanie genetyczne spopularyzowane przez Johna Koze na poczatku lat 90.
XX wieku. Programy przedstawiane sg za pomoca drzew skladniowych (ang. parsing tree).
Wykorzystujac jeden z najbardziej popularnych jezykow programowania dla kodowania
algorytmoéw genetycznych, jakim jest LISP, mozemy wlasnie w tym jezyku stosunkowo
prosto zapisa¢ wspomniane juz ,,struktury drzewiaste”. Populacja osobnikow moze osiggac
nawet setki milionéw, wiec problem redukcji zlozonosci obliczeniowej jest tutaj istotny.
Wiele probleméw mozna probowac rozwigza¢ za pomocag programowania réwnolegtego,
bowiem w realnych zastosowaniach przestrzen potencjalnych rozwigzan jest zwykle tak duza,
ze jest praktycznie niemozliwe sprawdzenie w dostatecznie krotkim czasie wszystkich
mozliwych rozwigzan i wybranie rozwigzania optymalnego lub jemu bliskiego z okre§lonym
btgdem tolerancji (tzw. suboptymalnego). Gama zastosowan programowania ewolucyjnego
jest do$¢ szeroka. Poczawszy od harmonogramowania 1 planowania procesow

przemystowych, projektowania topologii sieci elektrycznych, poprzez przemyst chemiczny,
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a skonczywszy na wykorzystaniu tej techniki w medycynie — diagnozowanie i prognozowa-
nie, przetwarzanie obrazow uzyskanych tomografig, rezonansem magnetycznym czy PET-em,
wspomniane juz wyzej planowanie i harmonogramowanie. Liczba zastosowan w przysztosci
na pewno bedzie wzrastac.

Jezeli struktura ankiety zawiera odpowiedzi na pytania — jak to zostanie zdefiniowane
w opisie modelu sieci ankieterskiej w nastepnym rozdziale (tire 5) — 1 jezeli przeznaczymy
odpowiednig liczbg¢ miejsc na zapis informacji w chromosomie o dlugosci L (tzn. stworzymy
pola o pewnej dlugos$ci), to dla kazdej z nich mamy relacje — odwzorowanie ¢: X ~~ Y, gdzie
X stanowi zbior mozliwych odpowiedzi, a Y zbidr ankieterdOw, natomiast strzatka ,~
oznacza multifunkcj¢. Generalnie jest to multifunkcja, czyli odwzorowanie
wielowarto$ciowe, jako  uogélnienie  pojecia  funkcji  poprzez  dopuszczenie
przyporzadkowania kazdemu elementowi dziedziny wigcej niz jednego elementu
przeciwdziedziny, bowiem ankietowany podmiot moze udzieli¢ ré6znych odpowiedzi na te
same pytania, w zalezno$ci od tego, kto je zdaje. Moga tu wchodzi¢ w rachube rézne

czynniki, w tym psychologiczne.

3. Model sieci ankieterskiej

Rozwazmy nastgpujacy model sieci ankieterskiej. Zalézmy, ze spetlnione sg ponizsze
warunki:
1. Dane jest:
- K podmiotéw ankietowanych; ankiety dotyczace M réznych spraw,
- N niezaleznych agencji ankieterskich/ankieterOw — poszerzenie bazy danych etapu inicjacji
w schemacie zmodyfikowanego podstawowego algorytmu genetycznego (Rysunek 2.).
2. Ankieterzy uwzgledniaja specyfike dziatalno$ci ankietowanego podmiotu, co powoduje
zwigkszenie stopnia wiarygodno$ci otrzymanych informacji. Struktura ankiety sklada si¢
z pol o okreslonej liczbie komorek, z ktorych kazda zawiera bit ,,0”, bit ,,1” lub wartos¢
null i posiada nastepujace kategorie odpowiedzi:
— Odpowiedzi: ,,TAK”, ,,NIE”, ,NIE DOTYCZY”. Ostatnia odpowiedz jest rejestrowana
w chromosomie jako pole z wartoscig typu null. Jest to jednokomoérkowe pole, ktore nie
jest uwzgledniane przy operacjach genowych, a przy obliczaniu fenotypu nie jest brane
pod uwage. Zwigksza ono tylko formalnie dtugo$¢ L chromosomu i jest pomijane we
wszystkich modutach zmodyfikowanego podstawowego algorytmu genetycznego
podczas jego przebiegu zgodnie ze schematem przedstawionym na Rysunku 2.
— Odpowiedzi typu liczba.
— Odpowiedzi bedace lista obiektoéw — lista nazw. Ten rodzaj odpowiedzi mozna tatwo

sprowadzi¢ do odpowiedzi typu ,,TAK”, ,,NIE”, poprzez podanie listy przez ankietera
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1 zaznaczenie przez ankietowanego, czy jest w jakiejkolwiek relacji z danym obiektem
(nazwa).
3. Prawdopodobienstwo udzielenia informacji zgodnej z prawda przez podmiot k, 1=k =K
ankieterowi n dotyczacej tematu t, 1< t <M, 1 = n <N wynosi pk,,n.
Mozemy potraktowa¢ to jako dyskretny rozklad prawdopodobienstwa na zbiorze
chromosomoéw aktualnej rozpatrywanej populacji. W przypadku wielkiej liczby
chromosomoéw w zbiorze Z chromosomow mozemy rozwaza¢ rozklady ciggte. Warto tutaj
zauwazy¢, ze znajac moc |Z| zbioru Z, ktory jest okreslony w kroku 7. podanego nizej
algorytmu, mozemy dzigki wprowadzonym przez nas operacjom ,,wzmocnienia”
i,,0stabienia genowego” oszacowac z gory punktowo prawdopodobienstwa pin.
Umozliwia nam to oszacowanie gornej granicy maksymalnej liczby chromosomow
uzyskanych za pomocg operatoroOw ,,wzmocnienia” lub ,,oslabienia”. Oszacowanie to zostato
podane w ostatnim rozdziale niniejszego artykulu. Znajac punktowe oszacowania
prawdopodobienstw pkn mozemy stara¢ si¢ o interpolacje funkcji, ktéra bedzie szacowaé z
gory szukang funkcje gestosci prawdopodobienstwa jedng z wielu znanych metod
stosowanych w analizie numerycznej.
4. Koszt pojedynczego badania ankietowego dla danej k-tej agencji ankieterskiej podmiotu

i dla badania ankietowego dotyczacego tematu m wynosi C,m,n.

Mozna go uwazaé za interesujacy nas np. pewien parametr 6.Biorgc pod uwage pewien
rozktad prawdopodobienstwa, o ktérym byla mowa wyzej, mozemy by¢ zainteresowani
wyznaczeniem estymatora 6 parametru 8 metoda najwigkszej wiarygodnosci. Jest dosé
oczywisty fakt, zZe funkcja gestosci prawdopodobienstwa opisujagca wiarygodno$¢
otrzymywanych danych jest w naszym przypadku w jakim$ stopniu zalezna od kosztow
badan.

Zaktadamy tutaj, Zze koszty ankiet dotyczacych réznych spraw (tematdéw) sa rézne, co jest
zrozumiale. Jest tez zrozumiale, ze dane badanie — ankieta — moze spowodowaé ponoszenie
roznych naktadow (kosztow) przez poszczegodlne agencje ankieterskie, cho¢by ze wzgledu na
stosowanie roznych technik, o ktérych mowa w nastepnym punkcie.

5. Odpowiedzi moga by¢ udzielane metodami ilo§ciowymi, takimi jak:

— metoda PAPI (z ang. Paper and Pencil Interview) — termin okre$lajacy zbiorczo
techniki  badan iloSciowych, bazujagce na konwencjonalnej, papierowej  wersji
kwestionariuszy badawczych, w ktérych pisemnie zaznaczane sg odpowiedzi
respondentow;

— metoda CAPI (od ang. Computer-Assisted Personal Interviewing — wywiad osobisty ze
wspomaganiem komputerowym) — technika badan iloSciowych, w ktorej
bezposredniemu kontaktowi ankietera z respondentem towarzyszy komputer (zwykle
przenos$ny), zaopatrzony w  specjalistyczne  oprogramowanie = wspomagajace

realizacj¢ wywiadu;
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— metoda CASI (z ang. Computer-Assisted Self Interviewing — komputerowa ankieta

wypelniana samodzielnie przez respondenta) — technika badan ilo§ciowych zblizona do
systemu CAPI;

metoda CATI (z ang. Computer-Assisted Telephone Interviewing — wywiad
telefoniczny ze wspomaganiem komputerowym) — technika badan ilosciowych, w
ktorej pozyskiwanie informacji od respondentow odbywa si¢ za posrednictwem taczy
telefonicznych 1 przy  wykorzystaniu  specjalistycznego  oprogramowania
komputerowego;

metoda CAWI (z ang. Computer-Assisted Web Interviewing — ankieta internetowa
nadzorowana przez system komputerowy) — popularyzujaca  si¢ technika
badan iloSciowych, w ktorej pytania kwestionariuszowe pobierane s3 ze strony
internetowe] organizatora badania 1 przekazywane za posrednictwem sieci do
dowolnego punktu, w ktérym znajduje si¢ respondent wraz z komputerem podtaczonym
do Internetu

lub metodami uwazanymi za jako$ciowe:

— metoda FGI (z ang. Focus Group Interviews) — jedna z najpopularniejszych metod

badan jakosciowych, polegajaca na wspdlnej dyskusji grupy responden-
tow / uczestnikdw wywiadu na zadany z gory temat lub grupe tematows;

metoda IDI (z ang. Individual In-Depth Interviews) — jedna z bardziej popularnych
metod badan jakosciowych, polegajagca na szczegdlowej, wnikliwe] rozmowie
z informatorem / respondentem, ktorej celem jest dotarcie do jakich$ precyzyjnych
informacji, poszerzenie wiedzy zwigzanej z tematem badania;

metoda obserwacji — polegajaca na sledzeniu przez badacza okreslonych zachowan
respondentoéw w warunkach naturalnych (galerie handlowe, imprezy masowe);
precyzyjnie przygotowany wywiad na podstawie przemys$lanego planu, czgsto we
wspolpracy z projektodawca badania — przygotowany scenariusz dla indywidualnego
respondenta lub grupy respondentow.

Oczywiscie mozemy taczy¢ te metody stosujac w ten sposdb techniki mieszane

w badaniach ankieterskich, co by¢ moze uwiarygadnia wyniki, ale oczywiscie z reguly

podraza koszty badan. Dokladniejsze opisy tych badanh mozna znalezé cho¢by na

internetowych stronach urzedow statystycznych, zwlaszcza na stronie GUS www.stat.gov.pl

w zakladce poswieconej informacji o badaniach ankietowych oraz na stronie urzedu

statycznego w Lodzi, ktora posiada wyspecjalizowang komoérke — Osrodek Warunkéow Zycia

1 Badan Ankietowych. Statystyka publiczna poprzez swoje stuzby prowadzi spoteczne

1 rolnicze badania ankietowe, ktore ze wzgledu na czestotliwos$¢ realizacji badan dzielimy na

badania state, cykliczne 1 jednorazowe (ad hoc).

6. Podziat chromosomu o dlugosci L, przypisanego danej ankiecie, na pola zerojedynkowe

odpowiadajace pytaniom i niech bedzie ich s, pole z warto$cig ,,null” oraz


http://www.stat.gov.pl/
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p pol Fi, Fa ... F,zawierajace liczby podawane przez podmiot ankietowany o dlugo$ciach
odpowiednio |Fi| , 1=1,2,...S, przy czym musi zachodzi¢ nastepujacy warunek:

s+1+ 2T IE|I=L.

Uzyto w oznaczeniach symbolu mocy zbioru ,,| |, gdyz dtugos$¢ pola jest tutaj réwna liczbie

elementéw pola chromosomu.

Typowy przyktad ankiety o przywotanej niniejszym strukturze odpowiedzi dotyczacy
ciagglosci dziatania i zarzadzania bezpieczenstwem informacji w instytucji rzadowej bedace;j
centralnym organem administracji panstwowej jaka jest GUS, mozna znalez¢ w pracy [3].
Podany tam przyktad stara si¢ uwzgledni¢ specyfike dziatalno$ci centralnego organu

administracji panstwowej w zakresie badan statystycznych.

4. Modyfikacja algorytmu genetycznego

Przedstawimy modyfikacje algorytmu genetycznego w aspekcie zaprezentowanego

modelu ankieterskiego w poprzednim rozdziale.

Algorytm zmodyfikowanego modutu Zastosowanie operatorow genetycznych

Dane wejsciowe algorytmu

5 operacji (krzyzowanie, mutacja, inwersja, ,,wzmocnienie genowe”, ,,oslabienie ,,genowe”)
t — liczba generacji pokolen,
L — liczba gené6w w chromosomie,

LST;— lista chromosoméw otrzymana z modutu ,,selekcja chromosomow” (patrz Rysunek 2.).

Oznaczenia
LST; — aktualna lista chromosomow w i-tej generacji pokolenia, i=1,2,...,t
T . . . .
pﬁ — graniczne prawdopodobienstwo krzyzowania
gr . . ..
P — graniczne prawdopodobienstwo mutacji
gr . . . ..
p;, — graniczne prawdopodobienstwo inwersji
r . .« . .
pgWg — graniczne podobienstwo ,,wzmocnienia genowego”
T . . . .
pgo,g — graniczne prawdopodobienstwo ,,ostabienia genowego”

x — jeden z symboli ze zbioru {,k”, ,,wg”, ,,02”}

p; (chk, chj) — prawdopodobiefistwo uzycia operatora genowego dwuargumentowego Ok, Owy
lub Oog
w i-tej generacji

pi" (chy) — prawdopodobienstwo mutacji chromosomu chi w i-tej generacji
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pf” (chy) — prawdopodobienstwo inwersji chromosomu chk w i-tej generacji

Dane wyjsciowe algorytmu

Lista LSTi bez zdublowanych rekordow

Krok 1.
Odebranie populacji LST; po selekcji chromosomoéw oraz wartosci i, jak na zataczonym
schemacie na Rysunku 2.

Krok 2.

Generujemy za pomocg wybranego generatora liczb pseudolosowych 5 prawdopodobienstw
gr

granicznych: pﬁr , 5. i 0 pg‘:g ,pgorg z przedziahu [ax, bx ] < [0,1] dla danej generacji i;

index x przy parametrach a i b oznacza dolng i gérng warto$¢ przedziatu liczbowego dla
danego typu operatora genetycznego, czyli x przebiega zbioér symboli {k, m, in, wg, og}

oznaczajacy typ operatora genetycznego Ox tj. X € {k, m, in, wg, og}.

Krok 3.

Wyznaczamy ('LSZT”) par chromosomoéw 1 dla kazdej pary wyznaczamy, za pomoca

generatora liczb pseudolosowych, zbior trojek prawdopodobienstw {pf‘, pfvg, p?g}. dla trzech

dwuargumentowych operator6w genetycznych: Ok, Owg, Oog , 1 — kolejny numer generacji.
Symbol |[LSTj| oznacza moc zbioru LST;.

Krok 4.

Tworzymy zbiory par chromosomow:

Z = { (chx , chj): 1= k, j= [LSTi|, pi‘(chk, chj) € [ax, bx] < [0,1]} dla kazdego operatora
dwuargumentowego: Ok, Owg, Oog, gdzie 1 jest kolejnym numerem generacji pokolen,

a x przebiega zbior symboli {k, wg, og}, tj. xe {k, wg, og}.

Krok 5.
Dla operatoréw jednoargumentowych Or, , Oin tworzymy w danej generacji i dwa zbiory
chromosomow:

Z" = {chc: 1 = k= |LST;[, p;” (chy)€ [am ,bm] < [0,1]}
Zi"={che:1 < k < |LST;|,p!™(chy) € [ain ,bin] = [0,1]}

Krok 6.

Wykonujemy dla danej generacji i operacje genetyczne dwuargumentowe Ok, Owg, Oog,
zgodnie z ich podanymi definicjami, na parach chromosoméw nalezacych do zbiorow Z;*
okreslonych w kroku 4. 1 dla operatorow jednoargumentowych Om , Oin na chromosomach

okreslonych w kroku 5., nalezacych do zbiorow Z!™ i Z™.
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Krok 7.
Dla danej generacji i tworzymy zbior Z = Z¥ U Z;"g 9] Zf‘g uZzZ"u Zf”

Krok 8.

Wykonujemy petle ,,for”:

for k := 1 step=1 to |Z| do:

porownujemy genotyp ch(k) z pozostalymi chromosomami zbioru Z — poréwnanie kolejnych
fancuchéw zerojedynkowych z ch(k). Jezeli tahncuchy s3 rozne, to pozostawiamy oba

chromosomy w zbiorze Z, w przeciwnym przypadku usuwamy jeden z nich.
enddo; .

Krok 9.

=i+1

Jezelii > t, to przechodzimy do kroku 10.

Porzadkujemy zbidr Z np. rosngco numerujac kolejne chromosomy i przepisujemy do listy,

czyli w i-tej generacji tworzymy nowa list¢ LST;= Z 1 przechodzimy do kroku 3.

Krok 10.

STOP zmodyfikowanego algorytmu genetycznego z uwagi na ograniczenie liczby iteracji
(ze wzgledow czasowych — przekroczenie czasu) lub przekroczenie kosztow generowania
kolejnych populacji potomkow.

Ztozonos¢ obliczeniowa tego algorytmu, jak latwo zauwazy¢ po analizie kolejnych
krokoéw algorytmu, zalezy w znacznej mierze od zlozono$ci obliczeniowej algorytmu
generatora liczb losowych.

Majac do dyspozycji okreSlony model sieci ankieterskiej oraz zdefiniowany
1 zmodyfikowany podstawowy schemat blokowy algorytmu genetycznego, mozemy
precyzyjniej okresli¢ warunek zatrzymania. Warunek zatrzymania jest funkcjg wartosci
przystosowania chromosomu — im wigksza warto§¢ tej funkcji tym lepsza ,,jakos$¢”
chromosomu. Warunkiem zatrzymania moze by¢ np. limit wydatkow przeznaczonych na
badania ankietowe. Oczywiscie mozna sformulowa¢ w inny sposéb warunek zatrzymania.
Moze to by¢ rowniez przekroczenie limitu czasowego lub osiggnigcie maksimum funkcji
przystosowania z warto$ciami nieujemnymi albo brak poprawy rezultatow w wyniku dalszego
dzialania algorytmu. Jezeli przyjmiemy, jako warunek zatrzymania, znalezienie wartosci
estymatora 6 jakiego$ parametru 6 (np. wspomnianego juz kosztu badania) skonstruowanej
w pewien sposob funkcji wiarygodnosci, dla ktorego przyjmuje ona najwickszg warto$¢
(maximum), to oczywiscie powinna ona spetnia¢ podstawowe zalozenia znane z analizy
matematycznej (ré6zniczkowalnos$¢, warunki przyjmowania najwigkszej wartosci w pewnym

punkcie zbioru).
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W przypadku, kiedy funkcja przystosowania f(x) ma inng posta¢ niz omdéwiona wyzej,
to nalezy ja tak przeksztalci¢, aby spelniala pierwotne zalozenia — na przyktad, kiedy
rozpatrujemy w programowaniu liniowym zagadnienie minimalizacji funkcji min f(x),
to omawiane zagadnienie mozemy tatwo sprowadzi¢ do zagadnienia maksymalizacji
funkcji:— f(x).

Warunkiem zatrzymania moze by¢ tez warunek najlepszego dopasowania chromosomow
miedzy dwiema kolejnymi epokami uzyskanego metoda najmniejszych kwadratéw, co
sugerowaloby pewng stabilizacje wynikow, ale wydaje si¢, ze metoda najwickszej
wiarygodno$ci ma tutaj przewage ze wzgledu na fakt, ze wymaga mniej restrykcyjnych
zatozen.

Jest rzeczg oczywista, ze okreslenie warunku zatrzymania nalezy dopasowac do specyfiki
problemu, ktory jest przedmiotem naszej analizy. Zjawiska wystepujace w naturze czg¢sto

maja rozktad normalny N (u,02), gdzie p jest wartoécia oczekiwang a 6 wariancjg o znanej

— — 2
funkcji gestosci f, 5(X) = wlz,_n exp( [;Caf) ). Rozktad normalny czesto jest wykorzystywany

przy tworzeniu strategii ewolucyjnej — zwlaszcza standardowy rozktad normalny N(O,1).
Wykorzystuje si¢ go ze wzgledu na tatwos¢ wykonywanych operacji matematycznych
w metodach statystycznych bazujacych na rozktadzie normalnym (suma, iloczyn, logarytm
zmiennych o rozktadzie normalnym) i interesujagcych wtasnosciach (centralne twierdzenie
graniczne). Poniewaz przy metodzie najwigkszej wiarygodno$ci rozniczkowanie iloczynu
moze by¢ czasami zbyt ucigzliwe, stosuje si¢ tzw. logarytmiczng funkcj¢ wiarygodnosci, a jak
wiadomo z podstaw analizy matematycznej, maksima obu funkcji s3 identyczne. Rowniez
z elementarnej statystyki matematycznej wiadomo, ze estymatory uzyskane metoda
najwigkszej wiarygodnosci sga zgodne oraz asymptotycznie nieobcigzone, co dodatkowo
sprawia, ze sg one ,,dobrymi” estymatorami dla wielu typéw modeli rozktadu cechy

w populacji.

5. Miscellanea

Mozemy pokusi¢ si¢ o obliczenie goérnej granicy maksymalnej liczby chromosoméw
uzyskanych za pomoca operatorow ,,wzmocnienia” lub ,,oslabienia”. Zakladajac, ze mamy

t epok (t kolejnych generacji) oraz ze 1= m; = L = 3 (przyjmujemy, ze chromosom ma co
najmniej 3 bity — to zaloZenie zostanie wyjasnione pdzniej) maksymalng liczbe N;
chromosoméw w danej epoce t mozemy wyznaczy¢ rekurencyjnie, a mianowicie:

1. W pierwszej epoce mamy Ny = (3) - X5y 287™,

gdziej=1,2.. ,(; ), n oznacza liczb¢ osobnikéw w populacji rodzicow.
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2. W drugiej epoce mamy N,  ~=N; - ?:1 oL—m;
3. W trzeciej epoce mamy
NBmax: szax ' ?=1 ZL—‘mj = (Nlmax . ?=1 2L—mj-) . E?zl 2L—mj- _ Nlmax . (E?zl 2L—mj-)2.

t. W t epoce mamy N, a2t o= Ny - Ny oo N

(E?:l 2k,

:Nt—lmax '

Obliczmy ostatnie wyrazenie. Mamy:
—M it - n—1)! — s
Nepo = No - (Bh 28 m) = (5) - (B 2 my =2 (T 2y =

_(m-1n
2

max

(n-Dn 2@ D" (n_1)n . 2tL-t

(1+2+22+28+ . +20)= . :

= (n-1)- n - 2+,

Zatozenie, ze L = 3 wynika z faktu, iz chcemy, aby na chromosomach byly mozliwe do
wykonania wszystkie zdefiniowane wczesniej operacje genetyczne. Jest oczywista rzecza, ze
uzycie wszystkich zdefiniowanych operatorOw znacznie poszerza przestrzen przeszukiwania
chromosomow.

Jak wida¢ z otrzymanego wzoru, mozemy poprzez dobor parametrow: n (licznosé
osobnikow w populacji rodzicielskiej), t (liczba kolejnych generacji pokolen) oraz dobor
operatorow genetycznych definiowa¢ zadang wielko$¢ probki ankieterskie;.

Modutem, ktéry ma duzy wptyw na przebieg pracy algorytmu genetycznego, jest modut
selekcji chromosomow. Jedng z metod wspomnianych w artykule jest metoda selekcji
rankingowej. Osobnikom populacji przypisane s3 pewne rangi w uporzadkowanej liScie, ktora
okresla ich miejsce. Lista ta definiuje stopien przystosowania danego chromosomu od
najgorszego do najlepszego lub odwrotnie. Zaletg tej metody jest wprowadzenie do kolejnej
populacji pozadanych przez nas osobnikow, majacych dobra ,,przystosowalno$¢”. Liczba
kopii danego osobnika zalezy od funkcji, ktora z kolei zalezy od jego rangi. Majac teraz zbior
Z chromosoméw wykorzystujacy ten rodzaj selekcji, rozwazmy rodzing wszystkich jego
podzbioréw R € 27 spehiajacych nastepujace dwa warunki:
wl) @ ER,
w2)jesli B S A 1 A €R, to BER.

Wtedy par¢ P = (Z,R) nazywamy systemem niezaleznym, elementy rodziny R elementami
niezaleznymi, a elementy 2% \ R elementami zaleznymi systemu P, przy czym symbol ”\”
oznacza roznic¢ zbioréw.

Jezeli dodatkowo jest spelniony warunek:

w3) dla dowolnych A i B €R takich, ze |B| = |A| + 1,

to istnieje element e € B\ A taki, ze A U{ e} ER

Wtedy system P=(Z,R) nazywamy matroidem i1 oznaczamy M=(Z, R). Element {e}

utozsamiany jest z pojedynczym chromosomem.
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Jezeli teraz postawimy problem Pmax maksymalizacji rang chromosoméw r1(ch; ) na pewnym
podzbiorze 4 ( i=1,2 , . . ., |A]), czyli interesuje nas wartos¢ maksymalna przebiegajgca
zbiory A rodziny R, to musimy rozwigza¢ nastgpujacy, ponizej zdefiniowany, problem
optymalizacyjny — (maximum rang):

max r(A) = max Yenear(ch), gdzie r(A) jest sumg rang zbioru chromosomow nalezgcych do

zbioru A, przy czym zbior Z stanowi uporzadkowang list¢ chromosoméw LST o mocy |LST]
=n.

Jezeli uporzadkujemy chromosomy wedlug wzrastajacej wartosci rang (funkcja f: Z —
R*, nieujemna funkcja przyporzadkowujaca kazdemu chromosomowi cha jego range
r(cha)>0), to mozemy dla rozwigzania tego problemu zastosowac¢ algorytm zachtanny dla
matroidu, ktéry posiada wiasno$¢ ,,optymalnego rozwigzania” — w tym przypadku
poszukiwanego maksimum sum rang zbioru chromosoméw. Prawdziwe jest nastepujace

twierdzenie, ktore podajemy tutaj bez dowodu (prosty dowdd mozna znalez¢ np. w pracy [4]).

TWIERDZENIE

Jesli M=(Z, R) jest matroidem, to zbior A™ znaleziony przez algorytm zachlanny jest
optymalnym rozwiqgzaniem Py Jesli natomiast system M=(Z, R) nie jest matroidem, to
zbior A" nie jest zbiorem niezaleinym o najwigkszej sumie rang elementow tego zbioru.

Algorytm zachtanny dla matroidu jest bardzo prosty. Gtéwna jego idea wyglada nast¢pujaco:

Krok 1.
A = @ (start algorytmu)

Krok 2. (iteracyjny)
Dlai=1,2, ..., |Z|=|LST|=n wykonaj nastgpujaca operacj¢:
jezeliA U {ei} ER,to A:= AU {ei}.

Krok 3.

Zsumuj rangi zbioru elementéw A, tj. oblicz r(A).

Krok 4.
STOP algorytmu.

6. Podsumowanie

Przedstawiona w artykule propozycja rozszerzenia zbioru operatoréw genetycznych o dwa
dodatkowe, nazwane ,,wzmocnieniem genowym’ 1 ,,0slabieniem genowym” ma na celu

poprawe wiarygodno$ci otrzymywanych przez ankieterow danych. Z jednej strony zwigksza
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to liczbe chromosomoéw, ktorym nalezy si¢ przyjrzeé, gdyz moga by¢ potencjalnym
rozwigzaniem, ale z drugiej strony, poprzez generowanie chromosomoéw o podobnej
strukturze w populacji potomnej, zwigksza si¢ prawdopodobienstwo uzyskania
suboptymalnego, a w niektorych przypadkach optymalnego rozwigzania. W pracy
przedstawiono réwniez algorytm eliminacji zdublowanych chromosoméw, co ma wptyw na
ztozonos$¢ obliczeniowg otrzymania wyniku. Nastepnym krokiem powinno by¢ sprawdzenie
1 potwierdzenie w praktyce badan ankietowych prezentowanych w artykule idei zastosowania
algorytmow genetycznych w badaniach ankietowych z wykorzystaniem dedykowanego

oprogramowania.
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