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Programci Katalogu

Teknik Bilgiler

Uygulama JAVA'da gelistirilmistir. Uygulamanin gelistirilirken ve test edilirken kullanilan sistem

asagidaki gibidir:

Makine Ozellikleri
Intel i7 2.0Ghz QuadCore processor, 8GB RAM

Yazilim Ozellikleri
Microsoft Windows 7 Professional Service Pack 1, Java 7 Update 1

Uygulama Eclipse Helios IDE’sinde gelistirilmistir.

Problemin Kisa Tanimi

Bu projede temel amag 0-1 Knapsack problemini genetik algoritmalar yardimiyla ¢é6zmektir. Knapsack

problemi asagidaki gibi 6zetlenebilir:

0-1 sirt ¢antasi probleminde mevcut n maddeden her biri ya 1 birim olarak

Cantaya konulup konulmama, sadece 1 ve 0 dederleri alan "¢antada mevcut

olup olmama" adi verilebilen iki kategorili deger alan bir karar degiskeni olur.

? <

cantaya konulur, ya da ¢antaya konulmaz, yani 0 birim ¢antaya koyulur. @
T =

Gy es]

Béylece karar degiskeni olan x; ya 0 ya da 1 dederi alan iki kategorili "tamsayi

degiskeni" olur. (Wikipedia)

Interface, Sinif ve Metotlar

= GenetikAlgoritma
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@ MutationFuncticnlnerface.java
[J] Generation.java
[J] GeneticsConfiguration.java
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CrossoverFunctionInterface
Bir “jenerasyonu” alip, kendisine
verilen konfiglirasyondaki
kurallara uygun bir sekilde yeni
bir “jenerasyon” yaratir.

Temel olarak yapmasi gereken
isler sunlardir:

e Dogrudan gececek
kromozomlari gecirmek.

o Crossover igin
kullanilacak kromozomlari bir
yonteme gore segmek.

e Crossover yapmak.

Bu interface bir class tarafindan
implements edilmelidir.
Crossover’in tam olarak nasil
olacagl, crossover’a girecek



kromozomlarin belirlenmesi tamamiyla bu arayilizii implement eden siniflara aittir. Bu proje
kapsaminda 4 farkli ¢gaprazlama tiirii implement edilmistir. Neler olduklari ilerleyen kisimlarda
anlatilacaktir.

MutationFunctionInterface

Bir “jenerasyonu” alip, kendisine verilen kurallar gergevesinde “mutasyon” yapar. Algoritmanin ig
isleyisi tamamiyla bu arayiiziiimplement eden sinifa aittir. Bu projede bir tane mutasyon sinifi vardir
ve nasll isledigi ilerleyen kisimlarda anlatilacaktir.

Generation
Bir nesli temsil eder. icerisinde kromozomlar ve bunlarin icerisinde de genler bulunur. Bu sinifin
onemli tek metodu vardir:

public static void createGenerations(Generation firstGen, GeneticsConfiguration conf)

Genetik algoritmayi baslatmak icin kullanilan temel bir metottur. firstGen ile, rastgele ya da herhangi
bir algoritmayla yaratiimis ilk nesil ve hangi kural/algoritmalarla genetik algoritmanin isletilecegini
tutan bir konfiglirasyon sinifi parametre olarak verilir. Sonuglar dogrudan konsola yazdirilmaktadir.

GeneticsConfiguration

Genetik algoritmanin hangi ayarlarla ¢alisacagini tutan ve bir instanceinin genellikle uygulama
boyunca nesilden nesle gegcirildigi ayar sinifidir. Programda genetik algoritma ile ilgili asagidaki ayarlar
yapilabilmektedir:

public static enum CandinateFitnessType {
MORE_IS BETTER, LESS IS BETTER

}s

private int chrosomeCount = 32; /* Bir nesildeki kromozom sayisi */

private int generationCount = 100; /* Algoritma kac nesil boyunca isletilecek? */

private CandinateFitnessType candinateFitnessType; /* Fitness ic¢in: az mi iyidir, cok mu? */

private CrossoverFunctionInterface generateCandinatesFunction; /* Crossover algoritmasi referansi */
private int directlyInheriedChrosomeCount = 1; /* Crossoversiz gecirilecek kromozom sayisi */

private boolean allowMutationsInDirectlyInheritedChrosomes = false; /* CO'siz gecirilen kromozomlarda
mutasyon yapilacak mi? */

private double mutationProbobalityPerGene = 0.1; /* Gen basina mutasyon olasiligi */
private int maxMutatedGeneCountInAChrosome = 2; /* Bir kromozomda en fazla kac gende mutasyon olabilir?
*/

private MutationFunctionInterface mutationFunction; /* Mutasyon fonksiyouna referans */

Bu ayarlar herhangi bir anda, bu siniftan bir instance yaratacak ve bu ayarlari constructorda gecirerek
olusturulur. Daha sonra genetik algoritmasina parametre olarak gegirilir.

Boylelikle cok farkh genetik algoritmalarin bir ayar arayizi ile kullanilabilmesi saglanir.

Item

Knapsack probleminde, cantaya konabilecek, degeri ve agirligi olan her bir “Item”1 temsil eder. Klasik
getter ve setter metotlardan olusur. Nesneleri genelde bir dosyadan okunarak yaratilir. Bu sinif ayrica
“Clonable” 6zelligine sahiptir. “Gen”e karsilik gelen bu sinif nesiller ve kromozomlar arasinda stirekli
kopyalandigindan bu 6zellige ihtiya¢ duyulmustur.




KnapsackChrosome

Knapsack problemine 6zgii cesitli bilgileri de iceren bir kromozomu temsil eder. icerisinde genleri
(Item) ve cantanin limitini tasir. Bu sinif, Comparable sinifini implement eder, karsilastirilabilir. Bu,
fitness degerlerine gore siralama yaparken kullaniimaktadir.

Bu sinifin 6nemli bir metodu vardir:
public double getChrosomeFitness()

Bu metot, kromozomun fitness degerini dondirir. Bunu yaparken (Knapsack Problemi igin)
icerisindeki genlerin degerlerini toplar. Eger genlerin toplam agirhigi ¢anta limitini asiyorsa fitness
degeri sifirdir, degilse genlerin degerleri toplamina esittir.

KnapsacklintelligentCrossoverCandinateFunction
Bu sinif “akilli crossover algoritmasi”dir. Ayrintilari ve yorumlar diger algoritmalarla birlikte ilerleyen
kisimlarda anlatilacaktir.

KnapsackMutationFunction
Bu sinif bir neslin kromozomlari lizerinde konfiglirasyonda verilenleri dikkate alarak mutasyon yapar.
Mutasyon, bir ltem’in ¢cantaya alinip alinmayacagini seger. (isSelected = lisSelected)

KnapsackOneAndOtherCrossoverCandinateFunction
Bu sinif “bir a kromozomundan gen alan, bir b kromozomundan gen alan crossover algoritmasi”dir.
Ayrintilari ve yorumlar diger algoritmalarla birlikte ilerleyen kisimlarda anlatilacaktir.

KnapsackSinglePointCrossoverCandinateFunction

Bu sinif “orta noktaya gore a ve b kromozomlarinin tam ortadan ve tek noktadan birlesiminden
olusan crossover algoritmasi”dir. Ayrintilari ve yorumlar diger algoritmalarla birlikte ilerleyen
kisimlarda anlatilacaktir.

KnapsackTwoPointCrossoverCandinateFunction
Bu sinif “iki noktali crossover algoritmasi”dir. Ayrintilari ve yorumlar diger algoritmalarla birlikte
ilerleyen kisimlarda anlatilacaktir.

Main
Dosyadan problemin girdilerini okuyan, ilk nesli rastgele olarak yaratan ve her algoritma tiri igin
problemi bir defa ¢ozen, calistirilabilir olan siniftir.

MyReader
Knapsack probleminin girdilerini, formati daha 6énce belirlenmis dosyadan okumak icin kullanilr.

D1s Kaynaklardan Hazir Alinan Dosya ve Kiitiiphaneler

Dis kaynaklardan genetik algoritmalar ile ilgili herhangi bir kod 6rnegi alinmamis, tamami tarafimdan
yazilmistir. Ancak, diziler Gzerinde yapilan gesitli islemleri kolaylastiran (6rnegin Array.reverse() gibi
bir 6zellik sunan) Apache commons-lang3-3.0.1.jar kitiphanesinden yardimci kiitliphane olarak
yararlanilmistir.




Calisma Stuiresi
Programi gelistirmek, incelenen 6rnekler ve 6n arastirmalar ile birlikte yaklasik 20 ¢alisma saati
siirmustilir. Buna rapor icin harcanan sire dahil degildir.

Kullanici1 Katalogu

Programin Kullanimi
Programi bir Java Application olarak ¢alistirdiginizda calisacaktir. Program knapsack probleminin
bilgilerini kendi klasori icerisinde yer alan input.txt icerisinden alacaktir.

input.txt’nin formati icin asagidaki 6rnek verilebilir:

capacity = 10
item weight value

1 2 12
2 1 10
3 3 20
4 2 15
5 2 12

Rakamlar “tab” ile ayrilmistir. Her satir bir Item’i temsil eder. Capacity ¢antanin alabilecegi
maksimum agirhiktir. Item metninin altindakiler her item icin verilebilecek String tipinde birer isimdir.
Projede su an i¢in bir kullanimi bulunmamaktadir. Weight agirlik ve value deger stitunlaridir. Program
tam sayi kabul etmektedir, ancak bu bir kodlama kisididir, cok hizli bir refactoring ile virgilli sayilari
da kabul edebilir hale getirilebilir.

Projeyle beraber génderilmis dosyadaki knapsack problemi 16 itemdan olusmaktadir ve dogru cevap
115'tir. (Problem gecen sene Algoritma Analizi i¢in yazdigim Knapsack algoritmasi ile ¢6zllmustir.)

combinedChrosome[i] = leftCh.getGenes()[i].clone();

}

for (int i = leftCh.getGenes().length / 2; i « leftCh.getGenes().length; i++) {
combinedChrosome[i] = rightCh.getGenes()[1i].clone();

}

newGenerationChrosomes[a] = new KnapsackChrosome(combinedChrosome, currentGener:

¥

return new Generation(currentGeneration.getConf(), newGenerationChrosomes);

}
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<terminated> Main (1) [Java Application] C:\Program Files\Java'jdkl.7.0_01\bin'javaw.exe (Oct 30, 2011 7:48:39 PM)
Generation #38 : 115.
Generation #39 : 115.
Generation #9@ : 115.
Generation #91 : 115.
Generation #92 : 115.
Generation #93 : 115.
Generation #94 : 115.
Generation #95 : 115.
Generation #96 : 115.
Generation #97 : 115.
Generation #98 : 115.
Generation #99 : 115.
115.@

188 generations of two point crossover with 32 chrosomes crossover toock 116 miliseconds to
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Algoritmalar ve Deneysel Calisma Sonucu Bulgular

Genel Bilgiler

Tum algoritmalarda crossover edilecek genler rastgele olarak rank selection ile belirlenmektedir.
Rank selection, Item’larin agirliklari cok farkli olabilecekleri icin Roulette Whell’e gore daha iyi sonug
verecektir.

Tim deneyler her nesil igin 32 kromozom iizerinden yapilmistir.
Tim galisma sireleri 100 nesil igin ve milisaniye cinsindendir.

KnapsackSinglePointCrossoverCandinateFunction

Bu algoritma, klasik tek noktadan crossover algoritmasidir. Algoritmanin 5 farkl uygulanisinda
(baslangic degerleri de farkli, ayni problem igin) genellikle 50’den daha az nesil sonucunda dogru
sonucu buldugu gézlenmistir.

KnapsackTwoPointCrossoverCandinateFunction

Bu algoritma, klasik iki noktadan crossover algoritmasidir. Yeni kromozomun ilk 1/3’G ve son 1/3’0 bir
kromozomdan, ortadaki 1/3’U diger kromozomdan alinarak birlestirilir. Algoritmanin 5 farkli
uygulanisinda (baslangi¢ degerleri de farkli, ayni problem igin) genellikle 20’den daha az nesil
sonucunda dogru sonucu buldugu gozlenmistir.

KnapsackOneAndOtherCrossoverCandinateFunction

Bu algoritma yeni kromozomun genlerini sirasiyla bir bir kromozomdan, bir diger kromozomdan alir.
Ornegin 6 genli A ve B kromozomlari gaprazlanirsa sonug ABABAB seklinde olur. Algoritmanin 5 farkli
uygulanisinda (baslangi¢ degerleri de farkh, ayni problem igin) genellikle 20’den daha az nesil
sonucunda dogru sonucu buldugu gozlenmistir.

KnapsackintelligentCrossoverCandinateFunction

“Zeki” olsun diye tasarlamaya calistigim 6zel crossover fonksiyonudur. Algoritma g¢aprazlanan
kromozomlardan genleri alirken olusturulan yeni kromozomun agirliginin cantanin maksimum
agirhgini gecmemesine dikkat eder. Boylelikle olusacak kromozomlarin unfeasible olmasini
engellemeyi amaglar.

Teoride bana mantikli gelen bu algoritma pratikte ise yaramamistir. Crossoverin temel amaglarindan
olan “cgesitliligi artirmak” konusunda basarili olamamistir. Genellikle 100 nesilde dogru sonug
bulunamamistir.

Yorumlar
Algoritmalar ayni knapsack problemi lizerinde tamamen rastgele baslangi¢ degerleri ile
calistirllmislardir. Her algoritma tger defa calistirilmis ve degerlendirme igin ortalamalari alinmistir.

Intelligent algoritmasi, bir ist baslikta anlatilan sebeplerden dolayi iyi bir crossover algoritmasi
olamamistir. Digerleri bu algoritmaya goére bariz sekilde basarili calismaktadir ve bu algoritma belki
cok daha fazla nesilde dogru sonucu bulabilecek olsa bile bu ¢ok kullanissiz olacaktir. Bu ylzden bu
algoritma degerlendirmeye bile alinmayacaktir.




Diger algoritmalar ek dokiimandaki grafiklerde de goriilebilecegi gibi birbirlerine gore tstlinlik
saglayamamislardir. Genetik algoritmalar genel olarak rastgelelik (izerine kurulu oldugundan,
algoritmalarin her calistirilisinda cok farkli araliklarda dogru sonucu buldugu gézlemlenmistir.

Ucii de bu problem icgin kullanilabilecek algoritmalardir ve {icii de ortalamada 50’den daha az nesilde
dogru sonucu bulabilmistir.

Calisma slirelerine gore one and other algoritmasi daha hizl gériinse de bu tamamiyla benim
algoritmalariimplemente etmemle alakalidir. Single point ve two point crossover algoritmalarinda
birden fazla for dongiisii varken, one and other algoritmasinda tek for dongisi bulunmaktadir.
Optimizasyon yapilip tiim algoritmalar tek for ile calisacak hale getirilebilir ve bu yapildiginda
neredeyse hig hiz farki kalmayacaktir.




