7. Ориентация в сеточном пространстве.

Предположим то, что мы хотим сделать агента (или робота)  в сеточном пространстве, возможная хромосома может быть сделана из одного гена целочисленных значений от1 до 4, где 1, 2, 3 и 4 отвечают за движение на одну клетку в следующих направлениях: север, юг, запад или восток. Посмотрим на пример (Рис.3):
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Рис.3 – Пример хромосомы и пути робота, имеющего эту хромосому.

Поиск максимального Манхэттенского расстояния.

Начиная с центра огромного 2-ух мерного пространства, робот движется согласно своей хромосоме. Для примера примем длину хромосомы равной 40. Следовательно, робот исследует заданное пространство за 40 шагов.

Изначально робот исследует мир случайным образом вследствие того, что его хромосома инициализирована случайными значениями. 

Некоторые роботы смогут исследовать пространство только возле начальной точки. Для примера возьмем робота, чья хромосома инициализирована следующими значениями:
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Наша цель – это найти робота, который уйдёт как можно дальше от центра (начальной точки) согласно Манхэттенскому расстоянию (в данном случае – это 40).

Поиск минимального пути к цели через Манхэттенское расстояние.

В этом случае точка, из которой движется робот и точка, в которую он должен придти (конечная цель), заранее предопределены.

Наша цель – это найти робота, который достигнет своей цели через минимальное Манхэттенское расстояние. Взглянем на Рис.4 для примера:
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Рис.4 – В пространстве 96х96, робот, начиная из точки(24,24) робот следует к конечной цели(72,72), о которой робот не имеет никакой предварительной информации. Слева: минимальный путь среди 100 случайных попыток. Справа: минимальный путь, найденный после эволюционного обучения, как показано на Рис.3 (Крайняя область опущена)

8. Задача коммивояжёра.

Предположим, что даны N городов и известны все их координаты. Задача коммивояжёра – это посетить все эти города (но только по разу) и при этом найти кратчайший путь.

Возьмём для простейшего примера 4 города – A, B, C и D. Предположим, что их координаты заданы следующим образом(Рис.5):
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Рис.5

Тогда Евклидово расстояние между любыми городами можно найти по формуле:
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где rij расстояние между возможными парами городов i и j , а (xi,yi) и (xj,yj)  - координаты i-го и j-го городов соответственно. Тогда расстояния будут следующими:
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Рис.5 – Пример 4-ёх городов и возможного пути следования между ними.

Возможные маршруты в данном примере следующие:
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Примите во внимание то, что маршруты некоторых пар идентичны (пр. A-D-C-B-A и A-B-C-D-A). Поэтому у нас всего 3!/2 = 3 варианта маршрутов в этом примере.

Взглянем на путь A-C-D-B-A:

Длина маршрута будет следующей:
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Таким же образом мы можем рассчитать и остальные пути:
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Следовательно, минимальный путь – это A-B-C-D-A или (A-C-D-B-A)

Но, что если у нас имеется большее количество городов? Даже в случае 10-ти городов получается 9!/2 = 181 440 вариантов различных маршрутов. Хотите ли вы высчитывать все эти дистанции? Конечно, нет! Дальше – больше. А что если у нас будет, к примеру, 1000 городов?

Давайте обратимся к нашему эволюционному алгоритму. Заметьте что хромосомы типа (B D C) для маршрута (A B D C A) и D C B  для маршрута (A D C B A), не будут работать, потому что, возможный ребенок после одного кроссовера между первым и вторым генами будет
(B C B) и (D D C)

не будут нас удовлетворять, т.к. заходят в один город дважды, при этом не заходя в другой.

Затем состав хромосом будет следующим:

Шаг 1: Устанавливается i=1

Шаг 2: Если i-ый ген – это n, тогда n- ый город в писке тех, которые нужно посетить

Шаг 3 Убрать город из списка

Шаг 4: Увеличить I на 1 и шаги 2-4 пока i < n
К примеру, если список городов за А:

(B,C,D)
хромосома (121) маршрут: A-B-D-C-A
Заметьте, что гены могут быть любым целым, и мутации можно осуществлять просто заменив ген другим случайным целым. Вероятность может быть 1/количество_генов (вы можете изменить диапазон, в качестве эксперимента, конечно).

Задания:

1. Создайте 14 городов, инициализировав их (x,y) координаты случайным образом.

2. Вычислите дистанцию между всеми возможными парами городов.

3. Применяйте эволюцию к ним, опка общая дистанция между ними не перестанет изменяться.

4. Повторите п.3 пока ценность пригодности (= количеству городов) не сойдётся.

Что Вы должны мне показать:

1. Координаты всех городов;

2. Матрицу расстояний между любыми 2-мя городами;

3. Схему расположения всех городов и кратчайший путь.

(C) Akira Imada, перевод Красюк И. С., Антипорук Ю. А.
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