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1. Bevezetés

A GRID rendszerek megjelenésével lehetévé valt a személyi szamitégépek, a
szuperszamitogépek, a szamitdégépes laborok, a helyi halézatok vagy akar a klaszterek
Osszefogasa. Egyéni erejiket kihasznalva, realis idén belll végezhetdek bonyolult,
végtelennek tiné szamitasok. A technoldgia ereje a parhuzamossagban rejlik. A rendszer
szimulalasara talan a legalkalmasabb egy parhuzamos kornyezet, egy klaszter. A rendszer
erejének bemutatasara, egy erre alkalmas algoritmust, a genetikus algoritmust valasztottam.

2. Célkitiizés

A cél, a mesterséges intelligencia tertletén gyakran alkalmazott evolucios, vagy genetikus
algoritmus parhuzamos megvalosithatésaganak vizsgalata és egy alkalmas moédszerrel valé
elkészitése és elemzése. A dokumentum tovabbi részeiben bemutatasra kerul az algoritmus
altalanosan, majd a parhuzamositasi lehetéségei. Ezutan az algoritmust implementaciéja
kovetkezik, C nyelven a PVM konyvtar segitségével. Végll véletlenszerisitett populaciokkal
az algoritmus tesztelésére kertil sor.

3. Genetikus algoritmus

A genetikus algoritmusok a nem modosithaté szélséérték keresési modszerek kozé
tartoznak. Nem adnak pontos eredményt, mert valoszinliségi alapokon nyugszanak, de jol
alkalmazhatéak nagy terekben, fliggvények globalis szélséértékeinek keresésére. Egy adott
pillanatban nem egyetlen valaszt, hanem lehetséges valaszok (egyedek) halmazat
(populacio) tartjak nyilvan, amely elemeit minden lépésben megprobaljak egyre ,jobbakra”
cserélni.

Az alapalgoritmus:

Genetikus Algoritmus ()
p <- kezdeti populacid
while termindlédsi feltétel nem igaz loop
pl <- szelekcid (p)
p2 <- rekombindcid( pl )
p3 <- mutécid (p2)
p <- visszahelyezés(p, p’'’'"’)
endloop
end Genetikus Algoritmus;

Az algoritmus miikodése:

Kezdetben egy véletlen populaciot allit el6, majd Iépésenként a kévetkezb operatorokat
hajtja végre a populacion:

= szelekcid: a szlld egyedek kivalasztasa

= rekombinacié: a szUl6k keresztezésébdl utddok elballitasa

=  mutacio: az utdédok kismértékl valtoztatasa

= visszahelyezés: az utdédokat tartalmazo Uj populacio létrehozasa



Kodolas

Fontos az egyedek megfeleld reprezentacioja, az ugynevezett kddolas. A kdédolas soran egy-
egyedet jelsorozattal irunk le. A jelekkel (gének) vagy jelek csoportjaval az egyednek
kilonbdz6 tulajdonsagai adhatok meg (pl. az elsé pozicid a szem szin, a masodik és a
harmadik a magassag...). A jelnek a jelsorozatban elfoglalt poziciéja hatarozza meg, mely
tulajdonsagnak felel meg. A gének alkotjak a kromoszémakat, amik egy-egyedet
reprezentalnak Az eljaras kromoszémak egy halmazat hasznalja, amit populaciénak
nevezunk.

Fittnesz vagy ratermettségi fliggvény

Ez a médszer egyetlen nem Ujrahasznosithatd része. Specialisan az adott problémara
vonatkozik. Ez az optimalizalasi figgveny, amely az adott kromoszéma ,jésagat” hatarozza
meg. A fittnesz fliggvényt minden egyes kromoszémara, minden egyes iteraciéban ki kell
szamoilni.

Szelekcio

A szlild egyedek kivalasztasa. A kivalasztott kromoszémakbdl jon létre az utdd, igy a szild
jelen lesz a kdvetkez6 populacioban is. A kivalasztas a fittnesz fliggvény alapjan torténik.

Modszerek:

rulett kerék algoritmus: a ratermettségi flggvényre vagy annak skalazasara épul
rangsorolasos: ratermettség alapjan a kisebb értéklieknek nagyobb esélyt ad
versengd: véletlenil valasztott egyedcsoportok legjobb egyedét valasztja
csonkolasos: a ratermettség szerint legjobbak kézil valaszt néhanyat
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Rekombinacio

Szil6 egyedekbdl utdédok létrehozasa. A szlilék tulajdonsagait 6roklik az utédok. A
leggyakoribb rekombinacidés mddszer a keresztezés. A keresztezés csak szerkezeti
atrendezést jelent. Sokféle keresztezési eljaras ismert.

Mutacio

Az utodokon kismértéki valtoztatas végrehajtasa. A mutaciora kivalasztott bitet (gént)
negalja. Az operator valoszinliségét ezrelék nagysagrendire ajanlott venni.

4. Parhuzamos genetikus algoritmus

Mivel az algoritmus egyedek halmazan dolgozik, ezért lehetséges a halmazok
részhalmazokra valo felosztasa és parhuzamos feldolgozasa, tovabba a parhuzamossag
lehetéséget ad esetleges kiildonb6z6 ratermettségi fliggvények parhuzamos alkalmazasara is
a populacién, felgyorsitva igy mar a kisérleti fazist is.

A parhuzamositasra tobbféle modell allithato fel. Ezek kdzll az igynevezett Sziget modell
(Island model) kerll megvalésitasra.



Sziget modell

Tobb populacio fejlédik egyszerre parhuzamosan, elszigetelve egymastol. Egy elére
meghatarozott szabalyrendszer szerint, minden egyes populaciébdl a legratermettebb
egyedek vandorolnak a szigetek kdzott. igy akar lehetéség van kiilénb6z6 operatorok
alkalmazasara az egyes szigeteken.

Lehetséges operator stratégiak:

Szelekcio:

e Rulett-kerék szabaly: vegylk a sziil§ populacid ésszratermettségét, majd osszuk el
vele az egyes kromoszomak egyéni fitthesz értékét, ekkor 0 és 1 k6zé es6 szamokat
kapunk, majd véve egy véletlen szamot 0 és 1 k6zétt, a hozza legkdzelebb esé
egyed nyeri a kivalasztast

e A populacio 6sszes tagja koziil véletlenszeriien kivalasztott egyedet valasztja

o Az elsd n legratermettebb kdzll valaszt véletlenszeriien

Rekombinacio:
o A keresztezési valdszinliség kllénb6z8 az egyes szigeteken
e Szomszédos egyedek keresztezése
e Tobb mint kett6 egyedet keresztez

Mutacio:
e A mutaciés valdszinliség killdnb6z6 az egyes szigeteken
e Kildnbdz6 eloszlasu véletlenités

Lehetséges egyedvandorlasi stratégiak
¢ Minden kivalasztott emigrans minden szigetre eljut
o Mester-szolga: egy kitlintetett szerep( sziget megkapja az dsszes szigettdl az
emigransokat, majd egy rangsorolas utan (masodlagos szelekcid) a kivalasztottakat
eljuttatja az dsszes populaciéba
e A populaciokat egy topologiaba rendezziik és csak a szomszédok, cserélik el
egymassal a kivalasztott egyedeket (pl. lanc, racs topoldgia)

Lehetséges egyed elhelyezési stratégiak:
Elére lefoglalt helyre kerlinek

Az n leggyengébb egyedet cseréljuk le
Hasonl6 egyedek helyére kerlilnek
Véletlenszeri helyre kerlilnek

Lehetséges leallasi feltételek:
o Korlatot megadasa az iteracié szamra
o Ratermettségi arany atlagos valtozasat figyelembe véve, ha kevésbé valtozott, akkor
leallas

A modell lehetséges megvalodsitasa

1. Egyedreprezentacio, kezdeti populacié eldallitasa és N részre particionalasa,
szomszédsagi kapcsolatok definialasa

2. minden egyes populaciéra a 3. 4. Iépés végrehajtasa

3. genetikus operatorok végrehajtasa

4. szomszédoknak a legratermettebb egyed elkildése, a szomszédoktdl kapott egyedek
elhelyezése a populacidéban

5. ha nem teljesll a leallasi feltétel, akkor ugras a 2. —re



5. Implementacid

Az implementacio a sziget modell alapjan készll C nyelven a PVM kényvtar alkalmazasaval.
A program futtatasa a Nyelvi labor (nylab) gépein torténik, ahol lehet6ség van a klaszter
lehetéséget kihasznalva parhuzamos programok futtatasara.

Az implementacioban a kdvetkez6 szabalyok lettek alkalmazva:

Kédolas: megadott hosszusagu kromoszémak, amelyek minden egyes génje egész tipusu, 0
és 9 kozotti szam

Kezdeti populacio: véletlen 0 és kilenc kdzotti egész szam generalas

Fittnesz fliggvény: gén értékek atlagolasa

Szelekcio: rulett-kerék algoritmus

Keresztezés: a gének masodik felének a megcserélése

Mutéacié: nem lett alkalmazva

Leallasi feltétel: fels6 korlat az iteracié szamra

Egyedvandorlas: a legratermettebb egyed atkiildése a kdvetkezd szigetre

Egyed elhelyezés: a legrosszabb fittnesz értékl egyed lecserélése az Ujonnan érkezett
egyedre

A program miikodése

A program egy n+1 elemi halézatot épit fel, ahol n db elem egy gy(rit alkotva valdsitja meg
a sziget modellt. A szomszédos elemek egymassal kommunikalnak és van egy kézponti
szerepet betdltd n+1. elem, aki felépiti a halézatot és monitorozza az eredményeket.

A kbézpont miikbdése (1 db)

A kdzpont a program inditasakor jon létre. ElI6szdr megkisérli Iétrehozni az n db szigetet, ha
ez sikerult, akkor elkildi minden szigetnek a megel6z6 és a kovetkezb sziget azonositojat,
tovabba létrehozza a szigethez tartozé kezdeti populaciot és elkiildi azt. igy létrejon a gy(iri
topoldgia. Ha az inicializalas sikeres volt, akkor egy start Uzenettel elinditja a szigeteken a
»-munkat’, majd varja az eredményeket, és azt kiirja a képernydre, megvaldsitva igy a
monitorozast.

A szigetek mikdédése (n+1 db)

Minden egyes szigeten onalléan fut a genetikus algoritmus. Az algoritmus egyszeri lefutasa
utan a legratermettebb egyedet a kdvetkez6 szigetre atkildi, majd az el6z6 szigetrél var egy
emigrans egyedet, amit a legrosszabb fittnesz értékkel rendelkez6 egyed helyére helyez. Az
atlagos fittnesz értéket minden iteracio végén eltarolja. Ez mindaddig ismétlédik, amig a
leallasi feltétel nem teljesul, azaz ebben az esetben, amig az iteraciok szama el nem éri a
hatart. Végul a tarolt részeredményeket és a végsd populacidban a legratermettebb egyedek
egyikét elkildi a kbézpontnak.

A forraskod

A program két allomanybal all:

A kézpont implementaciéja: genetic_algorithm_main.c

#include <stdio.h>
#include <stdlib.h>



#include <time.h>
#include <math.h>
#include <sys/timeb.h>
#include "pvm3.h"

#define msg init 1
#define msg start 2
#define msg finish 3

int main (int argc, char* argvl[])
{
// argumentumok vizsgalata
if( argc == )
{
//inicializ&léas haldzat felépitése
// valtozo deklaraciok
int i, j, msec,k;
int populationNumber = atoi(argv[1l]); //populdcidk széma int
islandNumber = atoi(argv[2]); //szigetek széama
int chromosomelLength = atoi(argv[3]); //kromoszdéma hossza
int iterationNumber = atoi(argv[4]); //iterdcidk szama
int *islandIds=malloc (sizeof (int) *populationNumber*
chromosomelLength) ;

// valtozok az idomeresehez

struct timeb start;

struct timeb stop;

double time, *results;

(double*)results = malloc (sizeof (double) * iterationNumber);

//az n db taszk elinditasa
char *args[] = {argvI[l], argv[2], argv[3], argv[4], (char*)0};
if ( pvm_spawn ("genetic algorithm child", args, PvmTaskDefault,
NULL, islandNumber, islandIds)<islandNumber )
{
pvmm_perror ("spawn : Nem sikerult az n db taszk inditésa.");
return 1;
}
// szomszéd taszk ID-k és a kezdeti populécid elkiildése
for (1=0; i<islandNumber; ++1i)
{

pvm_initsend(PvmDataDefault);

if( 1 == ) pvm_pkint (&islandIds[islandNumber-1],1 ,1);
else pvm pkint(&islandIds[i-1],1 ,1);
if( 1 == islandNumber-1 ) pvm pkint(&islandIds([0],1 ,1);

else pvm pkint(&islandIds[i+1],1 ,1);
for( j=0;j<populationNumber;++7 )
{
for (k=0; k<chromosomeLength; ++k)
{
int 1 = (int) ((10.0*rand())/ (RAND MAX*1.0));
pvm pkint(&l,1 ,1);
}
}
pvim_send (islandIds[i], msg _init);
}
//inicializaléas vége
ftime (&start) ;

// vArakozds az eredményre a csatorndbdl
k=0;



for (3=0; j<islandNumber; j++)
{

pvm_recv (islandIds[j], msg finish);

pvmm_upkdouble (results, iterationNumber, 1);
printf ("\nEz innen ( %d ):\n ",islandIds[]j]);
for( i = 0;i<iterationNumber;++1i)

{
printf ("™ %d: %.3f\t",i,results[i]);
}
k++;
}
// befejezés
ftime (&stop) ;

msec=stop.time-start.time==0?stop.millitm-start.millitm:1000-
stop.millitm + start.millitm;
time= (double)msec/1000+stop.time-start.time;
printf ("\n\n\tSzamolasi ido : %.3f sec\n\n\n", time);
free(islandIds) ;
free (results);

}

else

{
printf ("\n\n\n\tNem megfelelo argumentum szam!!!");
help (argv[0]);

}

printf ("\nMain: finished.");

pvm_exit ();

return 0;

A sziget implementaciéja: genetic_algorithm_child.c

#include <stdio.h>
#include <stdlib.h>
#include <time.h>
#include <math.h>
#include "pvm3.h"

#define msg init 1

#define msg start 2
#define msg finish 3
#define msg data 4

A fittnesz figgvény kiszdmitdsa minden egyedre:

void Fittness(int* population, int* populationNumber, int*
chromosomelLength, double *fitnessValues, double* sumFittness)
{

int 1i,3;

sumFittness([0] = 0.0;

for(i = 0; i<*populationNumber; ++i )

{

int tmp = 0
for(j = 0;

{

j < *chromosomelength; ++3j )

tmp += population[i* (*chromosomeLength)+j];

}
fitnessValues[i] = (1.0*tmp)/ ((*chromosomeLength)*1.0);



sumFittness[0] += fitnessValues[i];
}
Segédfiiggvény a kivalasztéashoz.

void check(int* selected, int* k, double* r, double* fittnessValues)
{

int i, maxIndex = 0;

double d = fabs(fittnessValues[*k]-(*r));
double maxValue = 0.0;

int 1 = 0;

double e;

for(i = 0; i<8; ++1)

{

e = fabs (fittnessValues[selected[1i]]-(*r));
if( (1 == 0 ) &&

(d<e))
{

1 =1;

maxValue = e;
maxIndex = 1i;
}
}
if( 1)
{
selected[maxIndex] = *k;

}
Kivédlasztéas. Rulett-kerék algoritmussal nyolc egyed kivéalasztésa.

void selection(int* selected, int* populationNumber, double*
fittnessValues, double* sumFittness)

{

int 1i;
int k = 0;
double t = (1.0*rand()/ (RAND MAX*1.0));
for( i = 0; i<*populationNumber; ++1i)
{
fittnessValues[i] = fittnessValues[i]/ (sumFittness[0]);

if( k < 8)

{
selected[k] = i;
k++;

}

else check(selected, &i, &t, fittnessValues):;
}
A keresztezés. A kivalsaztott egyedek madsodik felének megcserélése.

void crossover(int* population, int* selected, iInt* chromosomelLength)
{

int 1i,73;

int* tmp;

int half = (*chromosomeLength)/2;
for( i = 0; 1 < 4; ++1 )



for( j = 0; j < half; ++3j )
tmp = population[selected[i*2]+half+]j];
population[selected[i*2]+half+]]=

population([selected[i*2+1]+half+j];
population([selected[i*2+1]+half+j] = tmp;

}

A legratermettebb egyed megkeresése.

int findMostFittness(double* fittnessValues, int* populationNumber)
{

double maxValue = fittnessValues[0];
int maxIndex = 0;

int 1i;

for( i = 1; i<*populationNumber; ++1i)

{
if ( maxValue < fittnessValues[i] )

{
maxValue = fittnessValues([i];
maxIndex i

i;
}
}

return maxIndex;

}
A leggyengébb fittnesz fluggvénnyel rendelkezd egyed kivalasztésa.

int findSmallestFittness(double* fittnessValues, int* populationNumber)
{

double minValue = fittnessValues[0];
int minIndex = 0;

int 1i;

for( i = 1; i<*populationNumber; ++i)

{
if( minValue > fittnessValues[i] )
{
minValue = fittnessValues[i];
minIndex = 1i;

}

return minIndex;

}
A féprogram.

int main (int argc, char* argvl[])
{
if( argc == )
{
// valtozo deklaraciok
int parentTid, nextIslandId, previousIslandId, minIndex, i, Jj;

int populationNumber = atoi(argv[1l]); //populdcidk szama
int chromosomelength = atoi(argv[3]); //kromoszdéma hossza
int iterationNumber = atoi(argv[4]);

int myTid = pvm mytid();
int *population, *selected, maxIndex;



10

double *fittnessValues, *results, *sumFittness;
// memoria lefoglalasa az input adatok fuggvenyeben

//a populéacid

(int*)population = malloc(sizeof (int) * populationNumber *
chromosomelLength) ;

//a kivalasztott egyedek taroldja

(int*)selected = malloc(sizeof (int) * populationNumber) ;

//a fittnesz értékek

(double*) fittnessValues = malloc (sizeof (double) * populationNumber) ;
//részeredmények taroldja

(double*)results = malloc(sizeof (double) * iterationNumber);
//6sszfittnesz értékek

(double*)sumFittness = malloc(sizeof (double) * 1);

parentTid = pvm parent();

pvm_recv (parentTid, msg_init);

//a kozponttdl kapott adatok feldolgozésasa
pvm_upkint (&previousIslandId, 1, 1);

pvm_ upkint (&nextIslandId, 1, 1);

//kezdeti populdcid
for( i=0;i<populationNumber;++i )
{
for( j = 0; j < chromosomelLength; ++3 )
{
int p;
pvm_upkint (&p,1 ,1);
population[i* (chromosomelLength)+j] = p;

}

//a genetikus algoritmus

int counter = 0;

while ( counter < iterationNumber )

{
fittness (population, é&populationNumber, &chromosomelLength,
fittnessValues, sumFittness);
selection (selected, &populationNumber, fittnessValues,
sumFittness) ;
crossover (population, selected, &chromosomeLength) ;

//kivalasztott kromoszdéma elkiildése a kodvetkezd szigetre
maxIndex =
findMostFittness (fittnessValues, &populationNumber) ;
pvm_initsend (PvmDataDefault) ;
for(i = 0;1i < chromosomeLength; ++1i)
{
pvm_pkint (&population[maxIndex*chromosomeLength+i],1,1);
}
pvm_send (nextIslandId, msg _data);
//a kromoszdma fogaddsa az eléz8 szigetrdl
minIndex = findSmallestFittness (fittnessValues,
&populationNumber) ;
int a;
pvmm_recv (previousIslandId, msg data);
for(i = 0;1i < chromosomeLength; ++1i)
{
pvm_upkint (&a, 1, 1);
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population[minIndex*chromosomeLength+i] = a;

}

double result;

result = (sumFittness[0]*(1.0))/(1.0*populationNumber) ;
results[counter] = result;
counter++;

}

//Eredmények elkiildése a kdzpontba
pvm_initsend (PvmDataDefault) ;

pvm_pkdouble (results, iterationNumber, 1);
pvm_send(parentTid, msg finish);

free (population) ;
free(fittnessValues);
free (results);

}

else

{
printf ("\n\n\n\tNem megfelelo argumentum szam!!!");
help(argv[0]);

}

pvm_exit ();

return O;

A program futtatasa

A programot a pvm kdérnyezetbdl a kdvetkezd parancs kiadasaval lehet elinditani:

spawn -> genetic_algorithm main popNum islandNum chrLength itNum [fileName]

, ahol:

popNum: a populacidék szama

islandNum: a szigetek szama

chrLength: kromoszémak hossza

itNum: iteraciok szama

fileName: opcionalis, az eredményeket tartalmazé file neve

A program kimenete

A program a képernyére és egy file — ba is kiirja a részeredményeket és a végeredményeket
is.

Kiadott parancs:
spawn -> genetic algorith main 32 1 10 50 file 32 1 10 50
Az output file tartalma:

4.731
4.856
4.962
5.062
5.162
5.228
5.225
5.319

NO O R~ WN-O0O
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8 5.409
9 5.491
10 5.569

Ahol az els6 oszlop a populacié szamat, a masodik oszlop pedig az adott sorszamu
populacioé atlagos ratermettségét jelenti. A fenti példa egy sziget elsé 10 populacidjanak a
részeredményeit mutatja.

A képerny6re keril az egyes szigetek nyertesei és a szamolasi id6:
Legjobb: 9599989864
.S;-zamolasi ido: 12.451 sec

Itt az lathatd, hogy az adott szigeten a 9599989864 kromoszéma nyert és a program futasi
ideje 12.451 masodpercig tartott( ez az 6sszes sziget idejét jelenti ).

6. Tesztelés

A tesztelési eredmények vizualizalasahoz a gnuplot programot hasznaltam. Annak
érdekében, hogy a tesztelés latvanyos legyen egy lassito fuggveny kertlt a
genetic_algorithm_child.c forrasba:

void delay ()
{
int 1, 3, k = 2;
for (1=0;1<10000; 1++)
for (3J=0;73<10000; j++)
{
k = k*1;
}
}

A delay() figgvény minden egyes iteracié végén meghivasra kertl, lassitva ezzel a
mikodést.

A teszteléskor 20 szamitdégép allt rendelkezésre a klaszterben. Ezért a maximalis
szigetszamot 16 — nak vettem.

Futasi id6

El6szor az kerll vizsgalatra, hogy a futasi idé konstans-e, ha elegend processzor all a
rendelkezésre, azaz ha minden egyes sziget egyszerre tud dolgozni kilén-kalon.

Bemend adatok:
populaciok szama: 32
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 50

Az eredmények a kdvetkezdk lettek:
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Szigetek
szama

Futasi
eredmény

12.451

12.328

12.112

11.810

|00 |BIN|—~

1

12.027

Tehat ha rendelkezésre all a megfelelé szamu processzor, akkor a futasi idé konstans, ha
figyelmen kivil hagyjuk az esetleges kommunikacios koltségekbél fakadd némi eltérést.
Ebben az esetben az mondhatd, hogy a bemend adatok 12 masodperc alatt lettek

feldolgozva.

Kdvetkezd vizsgalat célja, hogy hogyan valtozik a futasi idé ha nincs elegendé processzor.
Bemend adatok:

populaciok szama: 32
kromoszéma hossza: 10

iteracido szam: 50

processzor szam: 4

Szigetek
szama

Futasi id6

12.451

12.328

12.112

24.034

(o2 FoolN F N | \O I

47.879

a0

45

40

35

30

Futasi ido(sec)

25

20

Futasi ido fix(4db) processzorszam mellett

Szigetek szama
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Megfigyelhetd, hogy a futasi id6 linearisan né. Az is latszik az abran, hogy ha rendelkezésre

all megfeleld szamu (szigetek szama) processzor, akkor a futasi id6é kdzel konstans (1-4).

Eredmény

Az algoritmus mikodésének, eredményességének a vizsgalata. A tovabbiakban a

szigetszamnak megfelel6 processzor szam rendelkezésre all. Az dbrakon minden egyes

piros vonal egy szigeten torténé valtozast szemléltet.

Szekvenciélis eset:

Bemend adatok:
populaciok szama: 32
sziget szam: 1
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 50

Eredmény: 9599989864
? T

Atlagos ratermettzeq

45 : : :

Populaciok atlagos ratermettsege

0 5 10 15

NRRNN. R 77549

Nem szekvencialis esetek:

Bemend adatok:
populaciok szama: 32
sziget szam: 4
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 50

2%

Populaciok szama

30

35 40

45

50
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Eredmeény: 9979977999

Populaciok atlagos ratermettsege

7.8

B.5

Atlagos ratermettseg
o

5.5

4.5

4 L 1 1 1 1 1 1 1 1
u] 5 10 15 20 25 30 358 40 45 a0

Fopulaciok szama

Bemend adatok:
populaciok szama: 32
sziget szam: 16
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 50

Eredmeny: 9999999999

9 T T T T T T T T T
Populaciok atlagos ratermettsege

Atlagos ratermettseq

ol . . . . . . . . .

a 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50

Populaciok szama
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Noévelve a populacio szamat és az iteracié szamot:

Szekvencialis eset:
Bemend adatok:
populaciok szama: 64
sziget szam: 1
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 100

Eredmeny: 5989999699

Atlagos ratermettseq

4.5

Populaciok atlagos ratermettsege

a 10 20 30 40 S0 B0

Y ] Populaciok szama

Nem szekvencialis eset:
Bemend adatok:
populaciok szama: 64
sziget szam: 4
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 100

Eredmeny: 9899999999

70 80

90

8.5

e

Atlagos ratermettseq
m
o

5.5

T T
Populaciok atlagos ratermettsege

a 10 20 30 40 a0 B0

Fopulaciok szama

O 80

=0

100



17

Bemend adatok:
populaciok szama: 64
sziget szam: 16
kromoszéma hossza: 10
iteracio szam: 100

Eredmeény: 9999999999

9

T
FPopulaciok atlagos ratermettsege

8.5

a

7.8

7

6.5

Aflagos ratermettseq

u] 10 20 30 40 a0 B0 70 =u} j=n] 100

Fopulaciok szama

Az abrakon ol latszik a parhuzamossagbdl fakaddé nem determinisztikussag. Lathato az
iteracié szam és a sziget szam novelésével egyre pontosabb eredményt kapunk, ez az
atlagos ratermettség végsé értekébdl kdvetkezik. Az is jol lathatd, hogy a parhuzamossag
hatasara sokkal pontosabb eredmény kaphat6 ugyanannyi idé alatt (a futasi idére vonatkozé
eredmények miatt). A bemend adatokra mindkét esetben a 16 szigeten t6rténé szamolas
mar pontos eredményt adott, ugyanis itt a legnagyobb fitthesz érték a 9999999999 — es
kromoszémahoz tartozik.

7. Befejezés

Osszességében elmondhatd, hogy az algoritmust érdemes parhuzamositani. A GRID
technoldgia lehetdvé teszi kilénb6zé architekturak, operacios rendszerek, nézépontok
egyuttmikddését, kiterjesztve igy a parhuzamossagot egy magasabb dimenziéba. A
bemutatott algoritmus is bizonyitja, hogy az eddig emberi mértékben véve végtelennek tiing
szamitasok is egy olyan szintre redukalhatok, amik mar korantsem tlinnek
megoldhatatlannak.

A program elérhetd a kdvetkezé cimrdl:

http://people.inf.elte.hu/fred/elte/ga/genetic algorithm.zip




