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Zusammenfassung

Mit steigenden Rechnerkapazitdten wird die Simulation naturanaloger Verfah-
ren immer interessanter. Gerade die Parallelisierbarkeit dieser Verfahren macht
sie fiir den Einsatz auf Rechnern sinvoll.

In dieser Arbeit werden die Grundlagen der Evolutionsalgorithmen erarbeitet
und dargestellt. Es werden die beiden Hauptzweige der Evolutionstheorie, die
Evolutionsstrategien und die Genetischen Algorithmen vorgestellt. Auflerdem
wird anhand grundlegender Algorithmen die Effiktivitat dieser Algorithmen un-
tersucht und mit anderen Optimierungsverfahren verglichen.
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Kapitel 1

Einleitung und Motivation

1.1 Die Natur zum Vorbild

Die Natur birgt oftmals erstaunliche Losungen fiir komplexe Probleme. Viele
dieser Losungen werden vom Menschen abgeschaut und in der Technik kopiert.
Diese Wissenschaft der Nachahmung der Natur nennt man Bionik. Sie gibt es
etwa seit 1960 als eigenstiandigen Wissenschaftszweig.

Die Forschungen der Bionik beruhen auf der Erkenntnis, dafl die heute existie-
renden Lebewesen in der Natur das Ergebnis eines iiber drei Milliarden Jah-
re andauernden Evolutionsprozesses sind. In diesem Langzeitversuch hat die
natiirliche Auslese alles Unpassende eliminiert und zuriick blieben optimal an
thre Umwelt angepafite Lebensformen. Durch diese Erkenntnis scheint es nur
verniinftig, die im Verlauf der Evolution gesammelten Experimentierergebnisse
auszuwerten und sich zunutze zu machen.

Einige beispielhaft aufgefiihrte Forschungsthemen der Bionik sind:

die datenverarbeitende Funktion des Neurons (Stichwort: Neuronale Net-
ze)

o die Sinnesorgane von Lebewesen als Modelle fiir die Meflgerdtetechnik

die Stofftrennungseigenschaften biologischer Membrane

die widerstandsvermindernde Elastizitat der Delphinhaut

Angesichts solcher Leistungen fragt man sich, welches Optimierungsverfahren
solche Loésungen zustande bringen kann. Die Antwort auf diese Frage ist die
Evolution. Wenn es aber die Evolution ist, die solche Ergebnisse hervorbringt,
dann lohnt sich eine ndhere Betrachtung dieser Methode und deren eventuelle
Anwendung auf technische Probleme.



Kapitel 2

Die biologische Evolution

2.1 Die Geschichte des Evolutionsgedankens!'

So natiirlich uns der Gedanke an eine Evolution der Arten heute ist, vor noch
nicht einmal 2 Jahrhunderten war dieser Gedanke vollig unmdoglich.

Die Entwicklung des Gedankens an eine Evolution des Lebens ist geprégt durch
einige wichtige Personlichkeiten (siehe Tabelle 2.1).

Wir beginnen unsere Geschichte des Evolutionsgedankens mit dem italienischen
Universalgenie Leonardo da Vinci (1452 — 1519). In seinem umfassenden und
bunten Lebenswerk machte er sich unter anderem Gedanken iiber die Bedeutung
der Fossilien und erahnte ihre wahre historische Bedeutung. Damals wurden die-
se Fundstiicke fiir Launen der Natur gehalten und ihre Ahnlichkeit mit Knochen
dem Zufall zugeschrieben. Auch waren damals noch kaum Fossilien bekannt. So
wurden z.B. erst 1860 Fossilien des vor ca. 150 Millionen Jahren lebenden Urvo-
gels Archaeopteriyz gefunden. Leider geriet das Wissen um die Fossilien vorerst
wieder in Vergessenheit.

Einen weiteren Meilenstein der Geschichte der Evolution legte der schwedische
Naturforscher Carl von Linné (1707 — 1778). Er unternahm seit etwa 1740 den
Versuch einer systematischen Katalogisierung der damals bekannten Tier- und
Pflanzenarten. In seinem Werk ,,systema naturae® fithrt der Arzt ca. 4.000 Tier-
und ungefidhr 14.000 Pflanzenarten auf.

In Anbetracht der Schitzung, dafl ca. 500 Millionen Arten seit der Entstehung
des Lebens auf der Erde gelebt haben erscheint die Zahl der heute ca. 2 Millio-
nen lebenden Arten als verschwindend klein.

Linné erstellte die Theorie der Konstanz der Arten, d.h. alle Arten wurden bei
der Schopfung erschaffen und seither sind keine Arten mehr entstanden oder
ausgestorben.

Diese Theorie scheint uns heute, da wir uns an den Gedanken einer fortlaufen-
den Evolution gewdhnt haben, als eher einfiltig. Man mufl Linnés Theorie der
Konstanz der Arten aber aus der Perspektive seiner Zeit betrachten. Die bib-

1Die Informationen dieses Kapitels sind weitestgehend aus [SHF94] entnommen.



lische Schopfungsgeschichte geht von einem einmaligen Schépfungsakt aus und
die Wissenschaft Linnés Zeit hatte noch keine Beweise zur Widerlegung dieser
glaubensbedingten Theorie. Selbst die genaue Beobachtung der Natur legte ei-
ne solche Theorie nahe. Alle Lebewesen erzeugen fast ausschliefllich gleichartige
Nachkommen. Selbst wenn einmal eine Verdnderung eintritt gilt dieses Indivi-
duum meist als krank oder entartet. Die Evolution héherer Lebewesen spielt
sich eben nicht in Maflstdben eines Menschenlebens oder weniger Generationen
ab, sondern bedarf der Zeitspanne von Jahrtausenden oder Jahrmillionen, so
daf unserer jungen kulturellen Geschichte diese Verdnderungen nicht auffallen.

Durch Untersuchungen von Fossilien widerlegte der franzdsische Naturforscher
Georges Baron de Curvier (1769 — 1832) die Theorie der Konstanz der Arten.
Der Begriinder der Paldontologie und der vergleichenden Anatomie stellte die
Theorie auf, dafi die Arten, durch Naturkatastrophen, aussterben und neue an
deren Stelle entstehen. Curvier ging bei seiner Theorie davon aus, dafl sich die
Arten zwischen den Katastrophen nicht verdndern oder gar weiterentwickeln.

Erst der franzdsische Naturforscher Jean Baptiste de Lamark (1744 — 1832)
erkannte durch systematische Studien eine Vielzahl abgestufter Ahnlichkeiten
zwischen verschiedenen Pflanzen und Tierarten und folgerte daraus, dafl es eine
Entwicklung der Arten geben miisse.

Lamark interpretierte die erkennbaren Ahnlichkeiten zwischen den Arten als
Verwandschaftsstufen sich auseinanderentwickelnder Arten. Die Ursache die-
ser Auseinanderentwicklung sah Lamark in dem Bediirfnis der Lebewesen,
sich moglichst gut an ihre Umwelt anzupassen. Dies geschieht seiner Meinung
nach durch Vererbung erworbener Eigenschaften, die durch Umwelteinfliisse
verstirkt, sich iiber die Generationen herauskristallisieren.

Wesentliche Ziige des Evolutionsgedankens erkannten schon vor Darwin der
Englander R. Chambers (1802 - 1871) und Alfred Russell Wallace (1823 -
1913).

Erst Charles Darwin (1809 — 1882) blieb es aber vergénnt, mit seiner ,, Theorie
des Uberlebens des Stirksten® auf ein breites Publikum zu stoBen. Darwin traf
damit den Nerv des aufstrebenden und liberal eingestellten Biirgertums Eng-
lands. Nicht die aristokratische Geburt rechtfertigt Erfolg, sondern der, der am
geschicktesten ist und sich selbst zu helfen weifl; wird auf lange Sicht diesen
ernten.

Darwin hatte erkannt, daB in der Natur ein potentieller Uberschuf an Nachkom-
men erzeugt wird. Trotzdem bleibt die Populationsgréfie meist relativ konstant.
Demzufolge mufite der grofite Teil der Lebewesen sterben, bevor sie selbst Nach-
kommen erzeugen kénnen.

Diese Grundthese wurde durch das mathemathische Modell, der Entwicklung
und Ausbreitung von Populationen, durch den Mathematiker Malthus (1766 -
1834) gestiitzt. Malthus zeigte in diesem Modell, dafl sich hiufig das Bevolke-
rungswachstum von der Entwicklung der Nahrungsmittel unterscheidet.
Dadurch, dafl sich die Bevélkerung in einem exponentiellen, die der Nahrungs-
mittel aber meist nur in einem linearen Verhaltnis entwickeln, ensteht ein ,Se-
lektionsdruck®, der letztendlich fiir eine Abnahme der Bevélkerung und somit
zu einer Stabilisierung fiihrt.

Eine weitere wichtige Einsicht Darwins ist, dafl sich Lebewesen einer Art zwar



Name | Jahr | Theorie |

Leonardo da Vinci 1452 — 1519 | Erahnt die Bedeutung der
Fossilien
Carl von Linné 1707 — 1778 | Konstanz der Arten

Georges Baron de Curvier | 1769 — 1832 | Theorie, dafl Arten entstehen
und aussterben
Jean Baptiste de Lamark | 1744 — 1832 | Entwicklung der Arten

Charles Darwin 1809 — 1882 | Begriinder der modernen
Evolutionstheorie
Gregor Johann Mendel 1822 — 1884 | Vererbungsgesetze

Tabelle 2.1: Wichtige Personlichkeiten in der Geschichte der Evolution

dhnlich, aber nicht vollkommen identisch sind. Jede Art mufite daher mit einer
mehr oder weniger starken Variationsbreite an Erbgut ausgestattet sein.
Weiterhin erkannte Darwin, dafl sich erbliche Variationen einer Art, die sich
im Uberlebenskampf bewihrt haben, in der Folgegeneration verstirkt wieder-
finden. Dadurch kénnen sich kleine Variationen der Individuen einer Art quasi
addieren und fithren so zur Optimierung einer Art an seine Umwelt.

Aus diesen Grundannahmen formulierte er die Theorie, dafi der Kampf ums
Uberleben zu einer Zuchtwahl, also zu einer natiirlichen Auslese (Selektion)
fithrt, wodurch die tauglichsten Individuen iiberleben (survival of the fittest)
und die besten Chancen erhalten, ihre Eigenschaften an die nachfolgende Gene-
ration zu vererben, was langfristig zu einer Optimierung der Art an ithre Umwelt

fiithrt.

Der Botaniker und Augustinerabt Gregor Johann Mendel (1822 — 1884) ent-
deckte wichtige GesetzmiBigkeiten, die hinter der Weitergabe von Eigenschaften
von einer Generation zur anderen stehen. Er entwickelte um das Jahr 1865 durch
Versuche an Pflanzenhybriden die nach thm benannten Vererbungsgesetze.

Nachdem wir nun einen Streifzug durch die Entwicklung des Evolutionsgedan-
kens gemacht haben, wollen wir uns der Betrachtung der Evolution als Opti-
mierungsprozel widmen.

2.2 Die biologische Evolution

Die Leistung der biologischen Evolution besteht darin, das Leben immer besser
an seine Umwelt anzupassen und weiterzuentwickeln, aber immer noch flexibel
genug zu sein, um auf Verdnderungen dieser zu reagieren.

In Anbetracht dessen, dafl sich diese Strategie seit iber 3,5 Milliarden Jahren
bewahrt hat, liegt die SchluBfolgerung nahe, dafl es sich bei der Evolution um
einen sehr flexiblen Optimierungsprozefl handeln mufi. Um diese Strategie zu
verstehen wollen wir uns zuerst die wesentlichen Elemente vor Augen fithren
und diese dann aus unserem Vorbild, der Natur, extrahieren.

Jedes Lebewesen gehort zu einer Gattung, einer Spezies von dhnlichen Lebe-
wesen, die sich nur in kleinen Details unterscheiden. Innerhalb seiner Spezies



fungiert ein einzelnes Lebewesen als Trager und sogleich Tester einer moglichen
Ausprigung seiner Gattung. Erreicht ein Lebewesen sein fortpflanzungsfahiges
Alter und findet die zur Fortpflanzung geeigneten Randbedingungen (evtl. Ge-
schlechtspartner, ...) vor, wird es seine spezielle Auspriagung an seine Nachkom-
men weitergeben kénnen.

Bei dieser Weitergabe kénnen, wie bei jeder Ubertragung von Informationen,
Fehler entstehen, so daf die Nachkommen eines Lebewesens nie exakt ithren Er-
zeugern entsprechen. Noch gravierender wird dies bei der zweigeschlechtlichen
Fortpflanzung deutlich, bei der die Nachkommen eine Mischung der Eltern dar-
stellen.

Uber mehrere Generationen hinweg werden sich gewisse Merkmale, die zu ei-
ner héheren Fortpflanzungswahrscheinlichkeit fithren, in der gesamten Gattung
durchsetzen.

Gleichzeitig fiithrt der Fehler bei der Erzeugung der Nachkommen dazu, daf
immer wieder neue Merkmale entstehen, die sich entweder in der Gattung aus-
breiten oder wieder verschwinden.

Je groBer dieser Fehler ist, je langsamer werden sich Merkmale in der Gattung
ausbreiten kénnen.

Man kann den Evolutionsprozefi zusammengefafit folgendermaflen beschreiben:
Fin Lebewesen wird geboren, durch seine Umwelt auf Tauglichkeit gepriift (Se-
lektion) und erzeugt gegebenenfalls eine Anzahl Nachkommen (Rekombination,
Mutation), die den Prozef von neuem durchlaufen. Da dies innerhalb einer Gat-
tung viele tausendmal gleichzeitig geschieht, ergibt sich eine sehr hohe Paralle-
litdt, genauer eine Parallelitit in der Grofenordnung der aktuellen Anzahl an
Mitgliedern einer Gattung.

Nachfolgend setzen wir uns detailierter mit den oben eingefiithrten Begriffen und
ihrer Rolle im Evolutionsprozefl auseinander.

2.2.1 Genotyp und Phanotyp

Jede Zelle eines Lebewesens, bis auf wenige Ausnahmen wie Bakterien und Blau-
algen, tragen in ihrem Zellkern (Nukleus) den Bauplan des gesamten Lebewe-
sens. Dieser Bauplan oder Erbgut, da es an die Nachkommen vererbt wird, ist
in seinen Genen codiert. Als Trager der Gene dienen die Chromosomen. Die
Chromosomen bestehen aus Nukleinsduren und Proteinen. Der wichtigste Be-
standteil der Chromosomen ist die Desoxyribonukleinsdure (DNS). Am Aufbau
der DNS sind vier Basen beteiligt: Adenin (A), Guanin (G), Cytosin (C) und
Thymin (T). Diese Basen stellen eine Art Alphabet eines Schriftsystems dar.
Sequenzen von Basen codieren die Bausteine von Eiweisen (Séatze), die Ami-
noséuren (Worte). Die Eiweise sind sogleich Botenstoffe und Baumaterial eines
Lebewesens.

Durch einen komplizierten Prozefi wird mit Hilfe der Erbinformationen ein neu-
es Lebewesen geschaffen. Genauer wird dies in [SHF94], Seite 46 bis 73 und
[WHR™*87] beschrieben.

Die Gesamtheit der genetischen Informationen eines Lebewesens nennt man
Genotyp. Leider codiert ein Gen meist nicht allein ein Merkmal, so dal man die
Merkmale eines Individuums nicht einer speziellen Gensequenz zuordnen kann.



Die Ausprigung von Merkmalen ist oft iiber mehrere Gene verstreut codiert,
wobei sich meist auch Merkmale iiberlappen, d.h. eine Gensequenz ist Teil der
Beschreibung mehrerer Merkmale. Auch beinhaltet der Genotyp oft mehrmalig
die Beschreibung desselben Merkmales, wobei eines davon dominant 1st.

Die Gesamtheit der Merkmalsauspragungen eines Individuums nennt man
Phénotyp. Der Phanotyp ist somit die Summe aller beobachtbaren Eigenschaf-
ten eines Lebewesens.

2.2.2 Rekombination und Mutation

Bei der Zellteilung unterscheidet man zwei Arten des Kernteilungsprozesses: die
Mitose und die Meiose.

Die Mitose 1st eine erbgleiche Zell- und Kernteilung d.h. es wird identisches
Erbgut an die Tochterzelle weitergegeben. Diese tritt bei der Entwicklung viel-
zelliger Organismen aus einer befruchteten Eizelle, dem Regenerationswachstum
und der bei Pflanzen oder niederen Tieren hiufig auftretenden ungeschlechtli-
chen Fortpflanzung auf.

Bei der Meiose werden nach der Verdoppelung der Chromosomen diese an ein-
zelnen Stellen aufgetrennt und zuféllig neu rekombiniert. Diesen Vorgang nennt
man crossing-over.

Eine weitere wichtige Unterscheidung der Meiose von der Mitose ist die Redu-
zierung der Chromosomen auf einen einfachen Chromosomensatz. Alle Kérper-
zellen und die befruchtete Eizelle besitzen einen doppelten Chromosomensatz,
sie sind diploid. Wiirde nun eine unbefruchtete Eizelle und eine Spermazelle je
einen doppelten Chromosomensatz besitzen, wiirde sich die Anzahl der Chro-
mosomen und damit das Erbgut bei jeder sexuellen Fortpflanzung verdoppeln.
Deswegen ist die Meiose die Voraussetzung fiir die Erzeugung von Geschlechts-
zellen und damit der sexuellen Fortpflanzung.

Beim sogenannten crossing-over brechen zwei Chromosomen an einer Stelle auf
und binden sich an das jeweilige gegenseitige Chromosomenstiick wieder an. Da-
durch werden Stiicke der Erbinformation zwischen Chromosomen ausgetauscht.
Dieses Aufbrechen geschieht nicht an allen Stellen des Chromosoms mit der
selben Haufigkeit. In Abbildung 4.2 wird dieser Vorgang nochmals verdeutlicht.

Die Rekombination des Erbgutes bei der geschlechtlichen Fortpflanzung ist im
Gegensatz zur Mutation ein gewollter Vorgang. Sie dient dazu vorhandenes Gen-
material neu anzuordnen und Merkmale zu addieren. Im Gegensatz dazu steht
die Mutation des Ergutes, sie ist rein zufdllig und erzeugt meist einen Defekt
des Genmaterials, bringt aber zugleich neue Informationen in die Spielwiese des
Erbgutes und erhcht dessen Varianz.

Man unterscheidet drei Arten der Mutation: Die Chromosomenmutation, die
Genommutationen und die eigentlichen Genmutationen.

Zuerst wollen wir die Chromosomenmutationen naher betrachten.

Durch dufiere Einwirkungen wie Strahlen oder UV-Licht kénnen Chromosomen
verdndert werden. Diese Mutationen nennt man Chromosomenaberration. Dabel
enstehen Briiche in den Chromosomen, die zu Verlusten der Endstiicke (Defi-



zienz), Ausbrechen von Zwischenstiicken (Deletion), Inversionen von Teilen des
Chromosoms (Inversion), Verlangerungen oder Vertauschungen von Teilstiicken
zwischen Chromosomen unterschiedlichen Types fithren. Als Folge der Aberra-
tion konnen sich somit die Anzahl, die Reihenfole und die Gene eines Chromo-
soms verdndern. Meist hat dies eher schwerwiegende nachteilige Auswirkungen
auf das betroffene Lebewesen.

Dennoch sollte man die Rolle dieser Mutationen und ihre eventuellen positiven
Effekte nicht unterschétzen.

Zum Beispiel liefert die Chromosomenverldngerung und damit die Verdopplung
von Genen der Evolution neue Spielmasse, da die eigentliche Information er-
halten bleibt und auf den duplizierten Genen zusétzliche Varianten ausprobiert
werden konnen.

Waihrend der Meiose oder der Mitose konnen die Chromosomen fehlerhaft auf
die Tochterzellen verteilt werden, so dafl eine Zelle zuviele oder zuwenige Chro-
mosomen erhilt. Normalerweise ist die Anzahl der Chromosomen innerhalb ei-
ner Art konstant.

Diese Art der Mutation nennt man Genommutation. Meist fithrt sie zu einem
erheblichen Defekt des betroffenen Lebewesens.

Die Genmutation stellt eine direkte Verdnderung der Basensequenzen der DNS
dar. Dabei werden durch die Einwirkung von UV-Licht, Strahlen oder chemi-
schen Substanzen einzelne Basen verdndert, eingefiigt oder herausgerissen.

Das Austauschen einer einzelnen Base durch eine andere hat meist keine gravie-
renden Auswirkungen, da der Genetische Code hochgradig redundant ist. Durch
vier Basen werden in einem drei Basen umfassenden Wort nur 20 Aminosiduren
codiert. Dabei kann immer die letzte Base durch eine andere ersetzt werden,
ohne daf} eine andere Aminosiure codiert wird. Die iibrigen Codes, sogenann-
te Nonsens Codes, dienen dazu einzelne Sequenzen von codierten Aminosiduren
von anderen zu trennen.

Erheblicher wirken sich Einfiigungen oder Entfernungen einzelner Basen aus
einer Sequenz von Basen aus. Dadurch wird die gesamte Sequenz beeinflufit.

Einzelne Gene mutieren nicht mit derselben Wahrscheinlichkeit. Es gibt stabilere
und labilere Gene. Ausserdem gibt es Gene, die die Mutationsneigung anderer
Gene beeinflufien, sogenannte Mutatorgene.

Die Wahrscheinlichkeit, dafl ein Gen mutiert liegt, in etwa bei 107°. Da héhere
Lebewesen jedoch sehr viele Gene besitzen konnen, ist die Wahrscheinlichkeit,
dafl eines oder mehrere der Gene eines Genotyps mutiert auftreten kénnen, je-
doch relativ hoch. Beim Menschen z.B. enthalten sogar bis zu 40% aller Keim-
zellen einer Generation ein mutiertes Gen. Die Mutationen wirken sich jedoch
nur selten phanotypisch aus.

Ein Grund dafiir ist die schon frither erwadhnte Verteilung eines Merkmales {iber
mehrere Gene, sogenante Genwirkketten.

Ein weiterer Grund ist, dal neuentwickelte Auspriagungungen eines Genes in der
Regel zuerst rezessiv auftreten. Erst wenn sich diese Ausprigung in einer Po-
pulation verbreitet werden diese Mutationen dominant. Es wurden auch schon
Gene nachgewiesen, die dieses dominat werden von Mutanten bewirken, soge-
nannte Modifikatorgene.

Die Riickmutation eines Genes kann auch zur Behebung einer Mutation fithren.



Der wichtigste Grund fiir die seltene Auswirkung von Mutationen auf den
Phénotyp eines Lebewesens diirfte wohl die Selbstreperatur der DNS sein. Da-
bei werden zwei Arten unterschieden: Die Photoreparatur, die Schéden, die von
UV-Licht bestimmter Wellenldnge hervorgerufen werden durch UV-Licht einer
anderen Wellenldnge wieder authebt, und die Dunkelreparatur, die durch einen
trickreichen Gebrauch der Doppelstrangstrucktur herrithrt und durch mehrere
Enzyme ausgefiihrt wird.

2.2.3 Populationsgréfle und Selektion

Die Selektion ist fiir die eigentliche Steuerung der Evolution verantwortlich. Sie
bestimmt die Richtung, in der sich der Genpool der Population verdndert.
Durch die Bevorzugung oder die Benachteiligung einzelner Individuuen bei der
Fortpflanzung gehen dessen Erbanlagen mehr oder weniger in die Nachfolgege-
neration ein.

Nach diese Beschreibung miisste man annehmen die Selektion wire eine deter-
ministische Komponente. Die Selektion ist aber keine konstante Grofle, sondern
wird durch Storungen verschiedenster Art beeinfluflt. Einerseits kénnen durch
zufillige Ereignisse, wie dem friithzeitigen Tod eines optimal angepafliten Ver-
treter seiner Gattung vor der Fortpflanzung durch einen Unfall wichtige Erbin-
formationen verlorengehen, andererseits verdndert sich die Umwelt und damit
eine der wichtigsten Steuergréfien der Selektion sténdig. Diese zufélligen GréBen
storen den deterministischen Charakter der Selektion.

Die Selektion darf man nicht als Operator auf ein Individuum betrachten, viel-
mehr operiert sie auf dem gesamten Genpool einer Population. Eine Population
st die Gesamtheit aller theoretisch miteinander rekombinierbaren Individuuen.
Die Grenze wird sowohl durch die sexuelle Fortpflanzungsfahigkeit untereinan-
der als auch durch die rdumliche Trennung gezogen.

Je grofler die Population ist, je breiter ist das Erbgut innerhalb dieser Popula-
tion gestreut. Wenn eine Population iiber einen grofien Genpool verfiigt, kann
sie besser auf eine Anderung der Umwelt und damit des Selektionsoperators
reagieren. Damit wird dem nichtdeterministischen Charakter der Selektion ent-
gegengewirkt.

In einer grofen Population mit einem breitgestreutem Genpool herrscht ein
grofler Mutationsdruck. Es sind vielfédltige Rekombinationsmdoglichkeiten vor-
handen und es konnen viele dieser M&glichkeiten ausprobiert werden.

In einer kleineren, homogeneren Population wirkt sich die Selektion ungleich
starker aus. Fine zufillige Mutation kann sich innerhalb der Population viel
schneller ausbreiten als in einer groBeren. Der Gendrift in einer so beschaffenen
Population ist viel gréBer. Unter Gendrift versteht man die auf Zufall beruhende
signifikante Verdnderung von Allelfrequenzen (Merkmalsausbildungen der ge-
samten Population). In einer kleinen Population ist folglich der Selektionsdruck
grofer.

Die Zahl der Mitglieder einer Population ist auch nicht immer konstant. Durch
besonders giinstige Umweltbedingungen kann es zu einer enormen Vergrofierung
der Populationsgrofe kommen. Andererseits kann eine Verschlechterung der



Umweltbedingungen zu einer Verringerung der Grofle einer Population fithren.
Populationen kénnen sich durch Nischenbildung trennen und so eigene Gattun-
gen bilden.

Durch die Einfluinahme der Population auf die Umwelt kann es zu einem Riick-
kopplungsprozess zwischen der Population und der Selektion kommen.

Zusammenfassend kann man den Zusammenhang zwischen Populationsgrofie
und Selektion so beschreiben: Je kleiner eine Population ist, je grofler ist der
Selektionsdruck und je kleiner der Mutationsdruck.

2.3 Die Evolution als Optimierungsprozefl

Die Evolution ist eine Art Suchprozefl innerhalb des genetischen Informations-
raums. Seine wichtigsten Operatoren sind die Rekombination, die Mutation und
die Selektion.

Betrachtet man das Erbgut eines Individuums als Molekiil eines Gases, stellt
eine Population eine Wolke diese Gases da.

Die Rekombination und die Mutation fiihren quasi zu einer Aufheizung der Wol-
ke, so daf} diese sich in alle Richtungen ausdehnen wiirde. Die Selektion begrenzt
nun diese Ausdehnung durch eine unterschiedliche Abkiihlung an verschiedenen
Stellen. Dadurch wirbelt diese Wolke durch den Raum der méglichen Genkom-
binationen, gesteuert durch die Selektion wie eine Herde Schafe geleitet durch
einen Schafer und dessen Schéferhunde, der die jeweilig beste Weide fiir seine
Schiitzlinge sucht.

Die Rekombination und die Mutation dient folglich zu einer Verbreiterung der
Varianz des Genpools, wihrend die Selektion eine Verringerung der Varianz
bewirkt. Durch diesen Steuermechanismus wird der Genpool an gewissen Stellen
ausgediinnt, wihrend an anderen Stellen seine Ausbreitung geférdert wird.

Die Evolution gleicht, um in unserer Allegorie zu sprechen, einem blindem
Schifer, der nur am bléken seiner Schafe feststellen kann, ob sie eine gute Stelle
zum Grasen gefunden haben. Er kombiniert aus dem Blokkonzert Stellen (Re-
kombination), die eine reiche Weide versprechen und treibt seine Herde mittels
seiner Hunde (Selektion) zu diesen Stellen. Die Schafe folgen den Hunden aber
nicht immer und geraten ab und an durch Zufall vom Weg ab (Mutation) und
finden so vielleicht bessere Stellen zum Grasen.

Die Evolution ist eine Kombination aus gerichteten und ungerichteten Suchpro-
ZeSSen.

Die Mutation {ibernimmt dabei unter anderem die Aufgabe lokale Optimas zu
iiberwinden. Sie steuert der Homogenisierung des Erbgutes einer Population
entgegen, indem sie eine zu schnelle Einpendelung auf ein Optimum verhindert.
Gleichzeitig dient sie als eine Art Spaher in weiter abgelegene Regionen, indem
sie vorher nicht vorhandenes Erbgut erzeugt und neue Kombinationen erzeugen
kann, die durch Rekombination nicht entstehen kénnten.

Die Rekombination mischt vorhandenes Erbgut, dabei werden zusammengehori-
ge Nukleotidketten seltener getrennt als nicht zusammengehérige. Dadurch be-



wirkt die Rekombination zwar ein zufélliges Mischen des Erbgutes, befolgt dabei
aber gewisse statistische GesetzmifBigkeiten (Mendelsche Gesetze). Somit steht
die Rekombination hinsichtlich der Zielfindung zwischen der Mutation und der
Selektion.

Die Selektion ist die eigentlich steuernde Gréfie im ganzen Evolutionsprozef3. Sie
bestimmt die Richtlinien und Grenzen der anderen Operatoren (Mutation und
Rekombination) durch die Auswahl der zur Fortpflanzung bestimmten Individu-
en und deren Vermehrungsrate. Indirekt bestimmt sie auch die Populationsgréfie
und reguliert damit die Gewichtung von Mutation und Rekombination.

2.4 Evolutionsalgorithmen

Bei der Nachahmung der biologischen Evolution durch mathematische und al-
gorithmische Modelle sind im wesentlichen zwei Modelle hervorzuheben. Zum
einen die Evolutionsstrategien (ES), die in den sechziger Jahren von Ingo Re-
chenberg an der Technischen Universitdt in Berlin entwickelt wurden. Zum an-
deren die Genetischen Algorithmen (GA), die von John Holland durch sein
Hauptwerk Adaption in Natural and Artificial Systems 1975 begriindet wurden.
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Kapitel 3

Evolutionsstrategien

Ingo Rechenberg erkannte den potentiellen Nutzen, der hinter der Adaption
der Methoden der biologischen Evolution auf die Lésung technischer Probleme
steht. Deshalb wéhlte er von Anfang an eher einen Ansatz, der von der prakti-
schen Seite her kam. In seinem Standartwerk Euvolutionsstrategie. Optimierung
technischer Systeme nach dem Prinzip der biologischen Evolution, das im Jahre
1973 erschienen ist, beschreibt er mehrere Moglichkeiten der Nutzung der bio-
logischen Evolutionsmethoden zur Losung technischer Probleme. Rechenberg
versucht dabei die wesentlichen Elemente der biologischen Evolution zu extra-
hieren und diese zur Lésungsfindung technischer Optimierungsprobleme einzu-
setzen. Er betont dabei, daBl nicht unbedingt die héchste Nachahmungsstufe
zum grofiten Erfolg fithren muf}, sondern dafl eine Anpassung auf die speziellen
Gegebenheiten technischer Probleme von Noten sei.

In den nachfolgenden Abschnitten mochte ich einige verschiedene Strategien
Rechenbergs beschreiben. Diese werden in der Reihenfolge aufsteigender Nach-
ahmungstiefe aufgefiihrt.

AufBlerdem hat Rechenberg ein vereinfachtes mathematisches Modell seiner Evo-
lutionsstrategien entwickelt, welches im Abschnitt 3.4 n&her erldutert wird.

3.1 Rechenbergs Spielkartennotation

Zur Veranschaulichung verschiedener Evolutionsalgorithmen vergleicht Rechen-
berg diese mit einem Kartenspiel.

Nachfolgend wird eine leicht variierte Version erldutert, die auf Rechenbergs
Notation basiert. Diese Variation soll einer beseren Ubersichtlichkeit dienen.
Zuerst werden einige Symbole eingefiihrt, anhand denen die Spielregeln der ein-
zelnen Algorithmen in den nachfolgenden Abschnitten erklart werden.

11
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Die Grundlage eines Kartenspieles sind die
Spielkarten selbst. Auf jeder Spielkarte werden
die Chromosomen als Punkte angedeutet. Je-
des Chromosom steht als Reprisentant einer
nicht nédher spezifizierten Anzahl von Para-
meterwerten des zu bearbeitenden Problems.
Die Chromosomen stellen einen Losungsvek-
tor dar, der auf eine der moglichen Losungen
in einem Losungsraum zeigt, der gleich der Di-
mension, der Anzahl der Chromosomen 1st.
Die Gesamtheit der Punkte bzw. Chromoso-
men steht fiir die Erbinformation des Indivi-
duums. Eine Karte reprasentiert also ein In-
dividuum, das als Trager der Erbinformation
dient.

Durch einen Pfeil mit einem @, der auf die
Karte zeigt, wird die Bewertung des Indivi-
duums gekennzeichnet. Die Tauglichkeit bzw.
Qualitdt kann auf der Spielkarte notiert wer-

den (z.B. Q=9).

Mehrere hintereinander liegende Karten deu-
ten eine Population an. Die Variable P unter
dem Kartenstapel stellt die Gréfle der Popu-
lation dar. Thr kann auch ein fester Wert zu-
gewiesen werden, was einer feststehenden Po-
pulationsgréfle entspricht.

Will man einen Genmutationsoperator auf ein
Chromosom anwenden, beschreibt man dies
durch einen Blitz, der auf die Chromosomen
zeigt. Daneben kann eine formale Beschrei-
bung der Operation stehen.

Eine Genmutation beinflufit nur den Wert ei-
nes Chromosoms und nicht desen Position auf
dem Erbtréager.

Eine Chromosomenmutation wird mit einem
doppelten Pfeil neben den Chromosomen be-
schrieben. Die Beschreibung der Operation
kann wie gehabt formal erfolgen.

Eine Chromosomenmutation beeinflufit die
Anzahl und Position der Chromosomen auf
dem Erbtréager.
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Wird um eine Population ein Kreis gezogen
deutet, man damit eine Auswahl aus der Po-
pulation an. Die Auswahl einer Karte aus
dem Kartenstapel entspricht der Selektion.
W Der Kreis symbolisiert eine Wahlurne oder ein
VergroBerungsglas. Nach welchen Kriterien die
Auswahl getroffen wird, kann man durch einen
Pfeil, der auf den Kreis deutet, mit einer vor-
angestellten Formel oder Symbolisierung be-
schreiben. Am haufigsten erfolgt die Auswahl
anhand der Qualitdt, was durch ein vorange-
stelltes @), oder durch einen Gleichverteilten
Zufall, was mit einem W angedeutet wird.

Soll von einer Karte eine Kopie angefertigt
werden, zeichnet man zwei nebeneinander lie-
gende Karten, wovon die Kopie durch ein
Eselsohr gekennzeichnet wird. Dies soll einen
Abzug vom Orginal andeuten.

Eine Rekombination von Chromosomen zwei
oder mehrerer Eltern wird durch eine Baum-
struktur angedeutet. Das resultierende Indivi-
duum steht unter den Eltern. Die Operation,
die zur Erzeugung des Nachkommens fiihrt,
kann durch eine formale Angabe erfolgen.

3.2 Grundlegende Evolutionsstrategien

In diesem Abschnitt werden die grundlegenden Evolutionsstrategien diskutiert.
Die Uberschriften sind in der formalen Schreibweise, die von Rechenberg und
Schwefel entwickelt wurden, gehalten. Zu jeder Grundstratiegie wird eine Ab-
bildung in der Rechenberggraphiknotation angegeben.

3.2.1 (¢ + A)—Evolutionsstrategie

Die einfachste Form einer Evolutionsstrategie stellt die sogenannte , zweiglied-
rige“ (1 4+ 1)-Evolutionsstrategie dar. In Abbildung 3.1 wird diese Strategie
verbildlicht.

Ausgehend von einem ,, Ur-Individuum®, das als Elter der nichsten Generation
dient, zeugt dieses einen identischen Nachkommen durch Kopieren. Dies simu-
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Abbildung 3.1: Die (1 + 1)-Evolutionsstrategie

liert den Prozefl einer einzelligen Zellteilung. Dieser Nachkomme wird durch
einen geeigneten Mutationsoperator mutiert. Nun unterscheidet sich der Nach-
komme leicht von seinem Zeuger. Danach werden Elter und Kind durch eine
Qualitatsfunktion bewertet. Der als besser bewertete geht als Elter der nachsen
Generation in den ProzeB ein und der schlechtere wird vergessen. Sind beide
gleich bewertet worden, iiberlebt einer nach dem Zufallsprinzip. Diese Schleife
wird durch eine Abbruchbedingung, die sich nach der Anzahl der Generationen,
der Rechenzeit oder einer zu erreichenden Qualitat richtet, abgebrochen. Wel-
che Abbruchbedingung gew#hlt wird richtet sich nach dem Problem. Oft ist eine
Kombination der Abbruchbedingungen sinnvoll, z.B. gibt man eine maximale
Rechenzeit als absolute Grenze vor und bricht die Schleife friihzeitig ab, wenn in
einer vorgegebenen Anzahl von Generationen keine Verbesserungen mehr erzielt
worden sind.

Rechenberg brachte die (1 + 1)-Evolutionsstrategie auf folgende Kurzformel:

‘Elter erzeugt mutierten Nachkommen; der bessere iiberlebt.

Die (1 4+ 1)-Evolutionsstrategie hat ihren Namen daher, dafi Eltern und Nach-
kommen fiir die Auswahl des Stammvaters der nichsten Generation herangezo-
gen werden.

Fine naheliegende Erweiterung der (1 + 1)-ES besteht darin, ¢ Eltern A Nach-
kommen erzeugen zu lassen. Dies durchbricht den seriellen Charakter der (1+1)—
EV und 148t sich leicht auch als paralleles Verfahren realisieren. Diese Verallge-
meinerung wird als (4 + A) ~Evolutionsstrategie bezeichnet.

In Abbildung 3.2 wird dieser Sachverhalt verdeutlicht. Aus einer Population
von p Eltern wird A mal ein Elter ausgewé&hlt, der einen Nachkommen erzeugt.
Dabei sind Mehrfachauswahlen zugelassen und jedes Elter wird mit derselben
Wahrscheinlichkeit ausgewdhlt. Aus den g+ A Individuen werden nun die besten
it besten ausgewdhlt und gehen als Eltern in die néchste Generation ein. g und
A reprisentieren beliebige ganze Zahlen, wobei A > u > 1 gelten muf3.

Die Kurzformel dazu lautet:
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Abbildung 3.2: Die (¢ + A)-Evolutionsstrategie

‘u Eltern erzeugen A Nachkommen; die p besten tberleben.

Durch die Tatsache, da§ bei der (¢ + A)-EV immer die Eltern und die Nach-
kommen zur Auswahl der néchsten Elterngeneration herangezogen werden kann
sich die Qualitdt des Besten nie verschlechtern. (sieche Abbildung 6.4 und Ab-
schnitt 6.3)

Sei B,, das beste Individuum der Generation n, wobei die Zahlung bei der
Urgeneration n = 0 beginnt und die Qualitdtsfunktion Q(z) minimiert werden

soll, dann gilt Q(By) > Q(Bnt1).

3.2.2 (u, A\)-Evolutionsstrategie

Eine Variation der Grundevolutionsstrategie erhdlt man, wenn man in die Aus-
wahl zur nichsten Elterngeneration nur die Nachkommen einbezieht.

In Abbildung 3.3 wird dies bildlich zum Ausdruck gebracht. Die wesentlichen
Schritte sind dieselben wie bei der (p + A)-ES, nur dafl jetzt die komplette
Elterngeneration vergessen wird und nur die Nachkommen in die nichste Gene-
ration eingehen kénnen. Dadurch vermeidet man unsterbliche Individuen. Dies
kann in manchen Fillen zu besseren Ergebnissen fithren, da die (p + A)-ES
gerne dazu tendiert, sich in lokalen Optima festzulaufen. Andererseits kann die
(14, \)-ES ein optimales Ergebnis auch wieder vergessen, sofern nicht dafiir ge-
sorgt wird, daf dieses erhalten wird. In ungiinstigen Fallen driftet die (p, A)-ES
zum reinen Zufallsprozef ab (siehe Abschnitt 6.3).

Auch hierzu soll die Telegrammformel nicht vorenthalten werden:

1 Eltern erzeugen A mutierte Nachommen; die p besten Nachkommen tiber-
leben.

Bei dieser Variation der Evolutionsstrategie erhilt man keine monoton steigende

Qualitatsfunktion (siche Abbildung 6.8).
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Abbildung 3.3: Die (i, A)-Evolutionsstrategie

3.2.3 (u/p#A)—Evolutionsstrategie

Im folgenden steht das # fiir ,,+“ oder ,,,“, da die nachfolgenden Betrachtungen
fiir beide Varianten gelten.

Die bislang diskutierten Strategien machen keinen Gebrauch von der sexuellen
Rekombination. Sie standen vielmehr fiir die Verdoppelungsstrategie von Ein-
zellern.

Bei der nun zu betrachtenden (p/p#A)-ES erzeugen wie bisher p Eltern A Nach-
kommen, indem sie zunéchst A Duplikate erzeugen, die dann noch mutiert wer-
den.

Das Erzeugen der A Duplikate geschieht nun, indem aus einer Gruppe von p
Eltern das Erbgut fiir den Nachkommen rekombiniert wird.

Diese Rekombination kann nach verschiedensten Verfahren geschehen und wird
im Abschnitt 3.3.3 ndher erlautert.

3.2.4 [Evolutionsstrategien mit mehreren Populationen

So wie die bisher betrachteten Evolutionsstrategien auf der Individuen-Ebene
operieren, 148t sich auch ein Evolutionsschema angeben, das mit ganzen Popu-
lationen arbeitet.

Zum Beispiel kénnte man zweil unabhéngige Populationen generieren, die jeweils
drei neue Populationen erzeugen. Dies geschieht analog zur Erzeugung einzelner
Individuen. Jede Population kénnte aus drei Individuen bestehen, die ihrerseits
vier Nachkommen erzeugen. Aus diesen acht Induviduen werden jeweils die vier
Besten ausgewdhlt, die zu drei neuen Populationen zusammengefafit werden.
Aus diesen drei neuen Populationen werden dann die beiden Besten ausgewé&hlt,
um den Prozefl von neuem beginnen zu kénnen.

Den Sachverhalt des Beispieles wiirde man in der Rechenberg-Schwefel-
Formulierung in folgender Weise angeben: [2,3(4 + 4)].
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Abbildung 3.4: Die (u/p#A)-Evolutionsstrategie

Dabei kennzeichnen die runden Klammern die Vorgehensweise fiir Induviduen
und die eckigen Klammern die fiir ganze Populationen.

Fiir diese Art der Evolutionsstrategie mufl man sich noch eine Méglichkeit zur
Bewertung ganzer Populationen iiberlegen.

Eine Moglichkeit ist die durchschnittliche Qualitat der Mitglieder der Populati-
on, die Standardabweichung oder einfach nur das beste Mitglied als Représen-
tant.

3.2.5 Evolutionsstrategien mit zeitweise isolierten Popu-
lationen

Eine weitere Méglichkeit der Erweiterung der Grundevolutionsstrategie ist die
Simulation zeitweise isolierter Populationen.

So kann man eine Population fiir eine Anzahl von Generationen isolieren und
danach jeweils wie im vorhergehenden Abschnitt beschrieben verfahren. Die
Dauer der Isolation wird durch eine hochgestelltes Zahl angegebene.

Um das Beispiel des vorhergehenden Abschnitts aufzugreifen, wiirde dies bei
einer jeweils 50 Generationen umfassenden Isolierung so aussehen: [2, 3(4+4)5].

Es 1st auch moglich, einzelne Populationen komplett zu isolieren und nur ein-
zelnen Induviduen zwischen diesen nach bestimmten Vorgehensweisen auszut-
auschen. Diese Vorgehensweise 148t sich leider nicht in der Rechenber-Schwefel-
Formulierung angeben, stellt aber eine wesentlich realitdtsndhere Simulation
der Natur da, da dort der Austausch zwischen Populationen auch iiber einzelne
zuwandernde Individuen geschieht.

Die Strategie der zeitweisen Isolation von ganzen Populationen eignet sich her-
vorragend fiir die Implementierung auf Parallelrechnern, da sich jede Population
auf einem Prozessor simulieren 148t und erst zum Zeitpunkt des Ablaufes der
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Isolation eine Komunikation mit den anderen Prozessoren notwendig wird.

Der Effekt der Isolation ist der, dafl sich eine Population als eigenstdndiges
Gebilde fiir eine gewisse Zeit im Suchraum ausbreiten kann und somit parallel zu
den anderen neue Erkenntnisse gewinnt. Erst nach Ablauf der Isolation werden
Informationen iiber vielversprechende Stellen im Suchraum ausgetauscht.

3.2.6 Standard-Evolutionsstrategie

Aufgrund des bisher beschriebenen Rechenberg-Schwefel-Formalismus 148t sich
eine Unzahl von Varianten angeben. So kann man verschiedene Strategien auch
schachteln und die , und + Operatoren in beliebiger Weise austauschen.

Schoneburg stellt aber in seinem Buch [SHF94] fest, daf es nicht sinnvoll ist
eine Schachtelung tiefer als bis zur 2. Stufe vorzunehmen.
Somit lautet also die Standard-Evolutionsstrategie, mit der alle sinnvollen

Moglichkeiten abgedeckt sind: [u/v#w(z/y#2)"].

3.2.7 Schwichen des Rechenberg-Schwefel-Formalismus

Leider kann man mit dem Rechenberg-Schwefel-Formalismus nicht beschreiben,
aufgrund welcher Kriterien die Auswahl der einzelnen Individuen erfolgt oder
die Bewertung ganzer Populationen geschieht. Auch lassen sich keine Algorith-
men angeben, die auf der Basis isolierter Populationen, die einzelne Individuen
austauschen basieren. Dadurch ist man gezwungen, diese Finzelheiten gesondert
zu beschreiben.

3.2.8 Optimale Wahl der Parameter

Bei der im vorhergehenden Abschnitt angedeuteten Vielzahl von Moglichkeiten
stellt sich die Frage nach der optimalen Wahl der Parameter p, A und p. Da-
zu 148t sich aber sagen, dafl die nachfolgenden Empfehlungen nur fiir einfache,
flache und gutartige Qualitatsfunktionen giiltig sind. Bei anderen Qualitatsfunk-
tionen mufl man von Fall zu Fall durch Experimente oder Vorabiiberlegungen
eine giinstige Wahl treffen.

In seinem Buch [Rec94] empfiehlt Rechenberg fiir einfache ,flache® Qualitats-
funktionen die (1#5)-Evolutionsstrategie. Wenn man eine gleichméafige Konver-
genz erreichen mochte, empfiehlt er A auf 10 zu erhéhen (d.h. (1#10)).

Ist eine moglichst gute Zuverldslichkeit fiir die Konvergenz gewiinscht, so ist
der Selektionsdruck ausschlaggebend. Als Selektionsdruck bezeichnet man den
Quotienten aus g und A (§). Er ist ein Ma8 fiir den Druck, den die Bewertungs-
funktion auf die Population ausiibt. Bei zu grofler Wahl des Selektionsdruckes
sammelt sich die Population oft sehr schnell in Nebenmaxima, und bei zu klei-
ner Wahl erhdlt man oft keine geniigende Konvergenz.

Rechenberg gibt als Empfehlung fiir die Wahl des Selektionsdruckes Werte zwi-

schen % und % an. Somit lassen sich folgende in Tabelle 3.1 aufgefiihrten Emp-
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Tabelle 3.1: Wahl des Selektionsdruckes %

fehlungen abgeben.

Fiir das Rekombinationsverhiltnis einer (p/p#A)-ES empfiehlt er den Maximal-
wert p = p. Dabei erhilt man, wenn p grofler als 2 gewadhlt wird, mehr als zwel
Eltern und muf sich dann eine geeignete Rekombinationsstrategie zurechtlegen,
die iiber die einfache sexuelle der Natur hinausgeht (sieche Abschnitt 3.3.3)

3.3 Codierung, Mutations- und Rekombinati-
onsoperatoren

Um ein Problem durch einen Evolutionsalgorithmus 16sen zu kénnen, mufl man
dieses erst einmal in einer geeigneten Form codieren.

Rechenberg wihlte den aus ingenieurtechnischer Sicht einleuchtensten Weg. Die
Parameter, welche fiir das Problem zu optimieren sind, werden als Vektor reeller
Zahlen codiert. Dieser Vektor zeigt auf eine mogliche Losung des Problems.
Man schafft sich gewissermaflen einen L&sungsraum, dessen Dimension gleich
der Anzahl der zu optimierenden Parametern ist. Die Chromosomen werden
dabei mit den Vektoren identifiziert.

Bei diskreten Optimierungsaufgaben oder bei der Suche nach optimalen Struk-
turen eignet sich diese Codierung weniger. Hier sind bindre Codierungen geeig-
neter. Am grundsétzlichen Vorgehen einer Evolutionsstrategie &ndert sich dabei
jedoch nicht viel. Es miissen lediglich die Mutations- und Rekombinationsope-
ratoren an die jeweilige Codierung angepaflt werden.

Die frithen Evolutionsstrategen beschiftigten sich vorwiegend mit Optimierun-
gen, bei denen die Codierung als reelle Vektoren verwirklicht wurde. Da dieses
Vorgehen die Erbinformation eher auf die mefbaren Auspragungen verdichtet,
spricht man hier von einer phdnotypischen Codierung.

Bei dieser Art der Codierung reduziert sich die Genmutation auf das Addie-
ren und Subtrahieren kleiner Werte auf einzelne Elemente des Lésungsvektors.
Chromosomenmutationen, die nur die Anordnung einzelner Elemente des Vek-
tors verdndern, konnen lediglich dazu beitragen, einzelne Parameter in eine bes-
ser zu beeinflussende Position zu bringen, falls die Genmutationsoperation nicht
alle Elemente des Vektors mit der gleichen Haufigkeit verdndert.

3.3.1 Codierung

Bei der Codierung des Problems ist darauf zu achten, dal man eine Codierung
wéhlt, bei der dhnliche Lésungen auch dhnlich codiert sind.
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Diese Ahnlichkeit der Codierung laBt sich bei einer bindren Betrachtung als
Hamming-Abstand messen. Dabei hat z.B. das Byte 00000001 zum Byte
00000000 den Hamming—-Abstand eins. Der Hammingabstand mift sich als An-
zahl der zu verindernden Bits um aus einem Codewort das nichste zu generie-
rem.

Der Hamming-Abstand sollte den jeweiligen Mutationsoperatoren angepaflt
werden, so daf} eine solche Mutation keine allzu groflen Spriinge der Qualitits-
funktion hervorruft. Dies hat den Vorteil einer geglitteten Qualitdtsfunktion.
Bei einer so geglatteten Qualitdtsfunktion gibt es weniger Moglichkeiten, in win-
zigen Nebenmaxima festhdngen zu bleiben. Auflerdem kann sich der Losungsal-
gorithmus schneller durch ein solches Qualitédtsgebirge bewegen, d.h. es ist eine
hohere Fortschrittsgeschwindigkeit zu erwarten.

3.3.2 Mutationsoperatoren

Wie im vorhergehenden Abschnitt erklart sollte der Mutationsoperator an den
jewells verwendeten Code angepafit werden.

Bei der Codierung einzelner Symbole als Bitfolgen sei ein einfacher bitbasieren-
der Mutationsoperator angeraten. Dieser kann zum Beispiel so aussehen, dafl er
einzelne Bits invertiert. Zusitzlich kann man eine Maske fiir die Mutationswahr-
scheinlichkeit angeben, die die Haufigkeit einer Mutation jedes Bits des Codes
angibt. In Abbildung 3.5 wird dies erldutert.

Mutation trifft jedes Bit Jedes Bit besitzt
mit derselben eine eigene
Wahrscheinlichkeit Wahrscheinlichkeit

zur Mutation

[0,001] 0,1 [ 0,05 [0,001] Mutationsmaske

| 0 | 1 I 0/|/"'1 | unmutierter ‘ 0 | 1/|/,"0 | 1 ‘ unmutierter
Gencode Gencode
OTilil1] gy [ololol7] g

Abbildung 3.5: Links eine Bitmutation ohne und rechts mit Mutationsmaske

Bei einer reelwertigen Codierung der Parameter ist ein Mutationsoperator emp-
fohlen, der eine Zufallsgrofle auf diese addiert oder subtrahiert. Diese Zufalls-
grofe kann normalverteilt oder jeder anderen sinnvollen Verteilung entsprechen.
Die Formel 3.1 soll dies exemplarisch fiir eine Normalverteilung veranschauli-
chen.

I 1
Fr=r+7 wobei w(?) = (—) exp (—2—252) (3.1)
o

2ro
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3.3.3 Rekombinationsoperatoren

Die Evolutionsstrategen gestehen der Rekombination keine so grofie Bedeutung
innerhalb der Evolutiontheorie zu. Fiir sie dient die Rekombination lediglich
dazu Erbinformationen zu mischen und durch die Population zu, verstreuen.
Die Anhénger der Genetschischen Algorithmen schreiben dagegen der Rekom-
bination sehr grofie Bedeutung zu und haben ausgekliigelte Theorien iiber die
Wirkungsweise der Rekombination entwickelt. Deshalb wird fiir eine ausfiihrli-
che Besprechnug auf Kapitel 4 verwiesen.

Eine gebrauchliche Moglichkeit der Rekombination bei den Evolutionsstrategen
ist die Mittelwertbildung der zu rekombinierenden Vektoren. Eine andere ist das
Zerbrechen des Vektors in einzelne Teilstiicke und dessen neue Zusammenset-
zung. In Abbildung 3.6 wird dies nédher erlautert.

Elter1 Elter2
(1111500 [(1JoJ1Jo{1To0]
(1 [1]1]1] [o]o] (1 Jof[1]o] [1]0]
Nachkomme1 Nachkomme?2
(11111710 [0JoJ1Jo[1]o]

Abbildung 3.6: Einfache Rekombination reelwertiger Vektoren

3.4 Mathematische Theorie der Evolutionsstra-
tegie

Um die durch Experimente und Uberlegungen gewonnenen Erkenntnisse zu ve-

rifizieren, leitet Rechenberg in [Rec73] und [Rec94] ein matematisches Modell

einer (1,1)-ES ab. Dabei geht es ihm vor allem darum, folgende Fragen zu

klaren:

o Gibt es einen Beweis fiir die Konvergenz einer ES?

e (Gibt es eine optimale Parameterwahl und wenn ja, wie lauten die Werte?

In den folgenden Abschnitten werden die wichtigsten Ergebnisse zusammenge-
fait. Wer sich fiir die Herleitung und eine weitere Studie des Rechenbergschen
Modells interesiert, sei auf vorhergehend genannte Biicher verwiesen.
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3.4.1 Grundlagen

Vorausgesetzt wird eine Optimierungsaufgabe, in der die Parameter eines u di-
mensionalen Vektors # aufgrund der Qualitatsfunktion Q(&#) optimiert werden
sollen.

Der Initialisierungsvektor wird als #(°) bezeichnet und seine Parameter
(x1, @2, -, xy) willkiirlich gew&hlt.

Die aus diesem Punkt generierten mutierten Vektoren werden mit fortlaufender
Hochzahl gekennzeichnet. Aus dieser Folge werden durch den Selektionsprozef3
laufend Punkte eliminiert.

Um den Fortgang der Optimierung kenntlich zu machen, generieren wir eine
zweite Vektorenfolge @™). Diese Punktfolge enthilt immer nur die besten er-
reugten Vektoren ¥, wobei immer nur ein neuer Vektor # in die Vektorfolge
d, als @+ iibernommen wird, wenn fiir diesen gilt: Q(#)) > Q(@"™). Die
Folge der Vektoren @ nennt man deshalb auch Aufenthaltspunkte, da sich der
Prozef gerade an dieser Stelle aufhalt.

Die Mutation des Vektors Z geschieht, indem auf ihn ein Zufallsvektor 7 adiert
wird, der der Normalverteilung gehorcht. Somit gilt fiir 2°

w(?) = (ﬁ)z exp (-%52) (3.2)

Mit den getroffenen Annahmen 1&8t sich somit der Mutations-Selektions-
Algorithmus fiir den (v + 1)-ten Schritt wie folgt angeben:

Mutationskriterium:
g — g 4 Av) (3.3)
Selektionskriterium:
g+ — v+ fiir Q(f(V‘H)) < Q(g(V))
g+t = g fiir QEVY) < Q(a) (3.4)

Aufgrund des Selektionskriteriums 3.4 ergibt sich fiir die Qualitdtswerte eine
monotone nichtfallende Zahlenfolge:

Q@) < Q) < - < Q) < - (35)
Angenommen sei, dafl die Qualitdtsfunktion ) ein Maximum @* hat, dann kon-
vergiert die Folge 3.5 nach ihrer oberen Grenze a*.

Solange noch ein Gebiet G mit héherer Qualitdt existiert, ist die Erfolgswahr-
scheinlichkeit W, gréfler Null, dafl dieser Punkt gefunden wird. Um aber eine
realistische Chance zu erhalten, in endlich vielen Mutations-Selektions-Schritten
eine Verbesserung zu erreichen, mufy die Wahrscheinlichkeit W, > 6 sein. Dafiir
1aBt sich fir alle @ # @* folgende mathematische Formulierung angeben:

1\’ u 1
=) e (can-ar)aze 6o
9
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Konvergenzkriterien

Nun sei ein spahrisches Umgebungsgebiet ¢,(d@ mit (£ — @)% < p*(p > 0) gege-
ben. Dieses Gebiet U enthélt einen gewissen Anteil des Erfolgsgebietes G. Damit
1aBt sich, laut [Rec73], nun ein notwendiges und ein hinreichendes Kriterium
angeben, dafl von einem bestimmten Punkt des Selektions-Mutations-Verfah-
rens dieses mit einer bestimmten Mindestwahrscheinlichkeit weiterfithrt. Diese
Erkenntnis ist besonders wichtig fiir kritische Punkte, zu denen auch Nebenma-
xima der Qualitatsfunktion gehoren.

Notwendiges Kriterium: Damit an einem kritischen Punkt @ # @* das Ver-
fahren mit einer Wahrscheinlichkeit W, > é weiterkonvergiert, ist notwen-
dig, dafi sich um diesen Punkt eine sphérische Umgebung ¢/, mit einem
darin eingeschlosssenen Erfolgsgebiet G, ho konstruieren 148t, so dafl gilt:

Yy

LT>6 (0<é<]) (3.7)

Hinreichendes Kriterium: Damit an einem kritischen Punkt @ # @* das Ver-
fahren mit einer Wahrscheinlichkeit W, > § weiterkonvergiert, ist hinrei-
chend, daf} sich um diesen Punkt eine sphérische Umgebung ¢/, mit einem
darin eingeschlosssenen Erfolgsgebiet G, ho konstruieren 148t, so dafl gilt:

Lng>\/ﬁ6 0<b6<1) (3.8)
P

Die Kriterien 3.7 und 3.8 liegen verhdltnisméfBig weit auseinander. Dazwischen
kénnte das Verfahren mit der geforderten Mindestwahrscheinlichkeit weiterkon-
vergieren, muf} aber nicht. Diese Unschérfe liegt daran, daf einzig und allein
der anschaulichen Begriff des sphérischen Umgebungsgebietes und des darin
enthaltenen Erfolgsgebietes benutzt wurde. Laut Rechenberg mag es méglich
sein, eine genauere Aussage herzuleiten. Dafiir mufl man aber mehr Infor-
mationen iiber die Qualitdtsfunktion in die Voraussetzungen einbringen und
spezialisiert damit die Ausage auf eine spezielle Topologie des Lésungsraums.
Die Kriterien 3.7 und 3.8 kénnen uns aber helfen, eine ungefihre Vorstellung
einer fiir das Mutations-Selektions-Verfahren gut geeigneten Topologie der
Qualitatsfunktion zu erhalten.

Leider helfen uns die hergeleiteten Kriterien 3.7 und 3.8 nicht sehr bei der Fra-
ge nach der Uberwindbarkeit von Nebenmaxima weiter. Ein Zwischenmaxima
wird sich immer stérend auf die Konvergenz auswirken, da sich in einer sol-
chen Umgebung in einem gewissen Abstand immer nur Punkte mit schlechterer
Qualitdt befinden. Hier mufi man nun die Testumgebung U, grofier wahlen,
um eine geniigend grofle Wahrscheinlichkeit zu erhalten, ein neues Erfolgsgebiet
G, einzuschliefien. Eine Moglichkeit, dies zu beriicksichtigen besteht darin, eine
Abhéngigkeit zwischen der Verweildauer eines Punktes d@ und des Mutations-
vektors Z zu schaffen (siehe Abschnitt 3.5).
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Fortschrittsgeschwindigkeit

Im vorangegangenen Abschnitt wurden Kriterien hergeleitet, die sicherstellen,
daf das Verfahren im Mittel nicht mehr als %*Mutationsschritte aufwenden mufl
um eine Qualitdtsverbesserung zu erzielen.

Nun soll eine Definition fiir die Fortschrittsgeschwindigkeit angegeben werden:

_ Zielndherung im Raumbereich R
~ Zahl der benétigten Mutationsschritte

¢ (3.9)

Das Fortschrittsmafl ¢ gibt an, wieviele Mutationen im Mittel erforderlich sind,
um einen geeignet abgegrenzten Raumbereich R zu durchqueren.

Innerhalb des Gebietes R mufl man somit nur noch die Topologie der Qualitits-
funktion ) kennen. Somit 148t sich eine Qualitdtsfunktion in mehrere Bereiche
unterteilen, in denen sie durch evtl. einfache mathematische Funktionen an-
gendhert werden kann.

Fiir dreiparametrische Qualititsfunktionen @Q(x1, 2, x3) kann man sich diese
Bereiche als Schalen geometrischer Korper (Quader, Kugel, Ellipsoid, Kegel,
Paraboloide, ... ) vorstellen, auf denen die Qualitit jeweils denselben Wert be-
sitzt.

Hat man sich einmal einen Katalog der Fortschrittsgeschwindigkeiten ¢ fiir sol-
che Korper geschaffen, kann man an interessanten Stellen, durch Approxima-
tion der gegebenen Qualitdtsfunktion an die gegebenen Ké&rper, ein Maf fiir
die Konvergenzgeschwindigkeit ablesen. Interessant wird dieser Katalog, wenn
man zusitzlich noch die optimalen Mutationsstreuwerte fiir einzelne Topologi-
en bestimmt. Nachfolgend werden zwei einfache Korper unter diesen Aspekten
untersucht.

3.4.2 Korridormodell

Beim Korridormodell nimmt die Qualitatsfunktion die Form einer unendlich
langen quadratischen S&ule entlang einer Koordinatenachse an. Auflerhalb der
Séule ist die Qualitdt unendlich schlecht, innerhalb wichst sie in eine Richtung
monoton an. Die Abbildung 3.7 soll dies verbildlichen.

Die Qualitdtsfunktion 148t sich dazu formal folgendermafien angeben, wobei F
eine monoton steigende Funktion sei:

—b< Yo < b
Q(ylayZaayn):F(yl) fiir < <

—b<y,<b
Qy1,y2, -, Yn) = —00 sonst (3.10)

Durch umfangreiche Berechnungen und einige Abschitzungen gelangt man fiir
die Fortschrittsgeschwindigkeit ¢ und die Erfolgswahrscheinlichkeit W, zu nach-
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Abbildung 3.7: Qualitdtsdichteverteilung beim Korridormodell

folgendem Ergebnis:

(S}

o= % (1 _ ¢12_7T )U_l (% < 1) (3.11)

W, = % (1 - %%) o (3.12)

Durch Nullsetzen der ersten Ableitung der Fortschrittsgeschwindigkeit erhilt
man den optimalen Wert der Streuung o, bei der die Fortschrittsgeschwindigkeit
thr Maximum hat:

S oo

V2
opt = bT” (3.13)

Fiir diesen Wert geben wir nun noch die Erfolgswahrscheinlichkeit an:

W, LD wss) (3.14)

opt:%’\’5

Die Diskussion dieser Ergebnisse findet zusammen mit den des Kugelmodells in
Abschnitt 3.4.4 statt.

3.4.3 Kugelmodell

Bei diesem Modell ist die Qualitatsdichte kugelsymmetrisch um den Ursprung
des Koordinatensystems verteilt. Die Kugelschalen mit gleichem Radius weisen
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dieselbe Qualitdt auf. Mit ansteigendem Kugelradius nimmt die Qualitdt ab.

Die Abbildung 3.8 verbildlicht dies.

y3

aphehmende Dichte

y1

Abbildung 3.8: Qualitidtsdichteverteilung beim Kugelmodell

Formal 148t sich die Qualitdtsdichteverteilung folgendermaflen darstellen, wobei
F eine monoton steigende Funktion sei:

QUur v+ o) = —F(JW + 83+ +32) (3.15)

Hier sei nun ebenfalls wie beim Korridormodell die Fortschrittsgeschwindigkeit
© und die Erfolgswahrscheinlichkeit angegeben, wobei r der Aufenthaltspunkt

1st:
o (L) - b (R e
W, = % [1—@(;;)] <u>>1,“ri22<<1) (3.17)

Durch Ableiten und Nullsetzen erhélt man den optimalen Wert fiir die Stan-
dardabweichung o

1,224
Oopt =T ’U (318)

Dadurch ergibt sich fiir das Kugelmodell eine Erfolgswahrscheinlichkeit von:

We  opt = 0,270 (3.19)
Im nachfolgenden Abschnitt werden diese Ergebnisse diskutiert.
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3.4.4 Ergebnis

Es fallt bei Betrachtung der Gleichungen fiir oopy 3.13 und 3.18 auf, dal bei-
de proportional zur Dimension u der Qualitatsfunktion sind. Das bedeutet bei
steigender Zahl u der Parameter, dal die wahre Grofie eines Zufallsschrittes mit
V/uo ansteigt, die Schrittgeschwindigkeit ¢ proportional mit ﬁ abfallen muf3.

Weiterhin ist zu bemerken, dafi die Werte fiir optimale Erfolgswahrscheinlich-
keit beim Korridormodell 3.14 und Kugelmodell 3.19 sehr nahe beieinander lie-
gen. Als Approximation liefe sich der Wert % fiir W, opt angeben. Jedoch gilt
dieser Wert nur, wenn keine Stérungen die Qualitéit verfilschen. Fiir gestorte
Qualitatfunktionen hilt Rechnberg den Wert W, & 11—0 fiir angemessen.

Dies bedeutet, dafi bei einer (1 + A)-ES A fiir optimale Ergebnise zwischen 5
und 10 zu wihlen ist, sofern sich die Topologie des Losungsraumes irgendwo
zwischen dem des Korridormodells und dem des Kugelmodells befindet.

Das Kugelmodell bildet relativ genau die Umgebung eines Maximums nach,
wéhrend die des Korridormodells bei relativ glatten Funktionen sein Aquivalent

findet.

3.4.5 Evolutionsfenster

Bei der biologische Evolution bestimmt die das Lebewesen umgebende Umwelt
die Tauglichkeitsfunktion. Setzt man voraus, daff durch das Korridor— bzw. Ku-
gelmodell eine ausreichende Aproximation dieser Tauglichkeitsfunktion gewahr-
leistet ist, erhdlt man fiir sehr grofie u, was fiir die DNS von Lebewesen erfiillt

ist, folgende Naherungen, wenn S = o+/u als Gesamtschrittweite angesehen
wird:
Korridormodell:
S* S* . ou Sy/u
o —exp | —— mit o 5T = 3.20
o= = exp ( /_271') = A (3.20)
Kugelmodell:
e Sl N REARIE)]
* = exp | — |—= — V= |1-9 | —
’ 2w{p( [ﬁ]) rE A
mit o= P g = VU (3.21)
r r

Triagt man diese beiden Funktionen auf einer logarithmischen Skala auf erhélt
man das sogenannte Evolutionsfenster (siehe Abbildung 3.9).

Betrachtet man dieses Evolutionsfenster, fallt auf, daffl nur in einem sehr en-
gen Bereich der Gesamtschrittweite S™ ein Evolutionsfortschritt ¢* erzielt wird.
Durch eine Abschitzung mit Hilfe des Korridormodells kam Rechenberg zu dem
erstaunenswerten Ergebnis der Evolutionszeit von etwa 3,5 Milliarden Jahre.
Dies ist eine relatiev genaue Zahl, da die dltesten Fosilien auf etwa 3,2 Milliarden
Jahre geschitzt werden.
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Abbildung 3.9: Fortschrittsfenster der Evolutionsstrategie

3.4.6 Vergleich des Mutations—Selektions—Verfahrens mit
der Gradientenstartegie

Bei der Gradiententstrategie miissen im u-dimensionalen Fall u+1 Qualitatsmes-
sungen durchgefiihrt werden. Die erste Messung am gegenwirtigen Aufenthalts-
punkt und u weitere an den Endpunkten der Priifschritte Awxy, Axs, -, Axy.
In Richtung des steilsten Qualitdtsinderung AQ1, AQs, -+, AQ, wird dann
ein Arbeitsschritt der Ldnge s unternommen. Das Verfahren wiederholt sich zy-
klisch.

Die Gradientenstrategie wird aber nochmals ausfiihrlich in Abschnitt 5.1.1 er-
klart.

Fiir das Gradientenverfahren 148t sich die Fortschrittsgeschwindigkeit folgender-
maflen angeben:

S

u—+1

Pgrad = (322)

Um einen Vergleich der beiden Strategien anstellen zu koénnen, ist es notig,
die Qualitatsfunktion fiir das Mutations-Selektions-Verfahren zu linearisieren,
indem man beim Korridormodell 5 — oo bzw. beim Kugelmodell r — oo ge-
hen 14Bt. Auflerdem bildet man die mittlere Fortschrittsgeschwindigkeit. Dabel
ergibt sich fiir beide Evolutionsstrategien derselbe genidherte Ausdruck:

1

o= (3.23)

=k
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Aus Formel 3.22 und 3.23 erhilt man, daf} die Fortschrittsgeschwindigkeit beim
der Gradientenstrategie mit % und bei den Evolutionsstrategien mit ﬁ fallt.
In Abbildung 3.10 wird dies noch einmal ersichtlich.

Diese Betrachtung gilt aber nur unter der Annahme einer linearen Qualitéts-
funktion. In der Abbildung ist der Bereich fiir kleine Anzahl Parameter mit

T T T
Gradientenverfahren ——
Mutation-Selektion-Verfahren ----
01t .
=S
w
001 Il Il Il Il Il Il Il Il Il
5 10 15 20 25 30 35 40 45 50
Parameter

Abbildung 3.10: Fortschrittsgeschwindigeit der Gradienten- und Evolutionsstra-
tegie fiir eine lineare Qualitdtsfunktion

Vorsicht zu genieflen, da die Ndherungen genaugenommen nur fiir grofie Para-
meteranzahlen gelten.

Bei hohen Parameterzahlen u neigt also das Gradientenverfahren eher zu Fort-
schrittsverlusten als die Zufallsstrategie, wiahrend fiir kleine Parameterzahlen
das Gradientenverfahren schnelleren Fortschritt zeigt.

3.5 Selbstorganisierte Evolutionsstrategien

Bei den bisher vorgestellten Evolutionsstrategien wurden nur die Lésungspara-
meter einer Optimierung unterzogen. Ebenso ist es in manchen Fillen von Vor-
teil, die Groflen, die den Evolutionsalgorithmus steuern, selbst in diesen Prozef3
miteinzubeziehen. Dies erscheint sinnvoll, da sich der Algorithmus somit selbst
der Qualitdtsfunktion anpafit und eventuell, je nach Losungsteilraum, der gera-
de durchlaufen wird, die Strategieparameter so anpafit, dafl eine moglichst gute
Konvergenz erreicht wird. Dazu ist aber nétig, das Konvergenzverhalten mit in
die Qualitdtsfunktion einzubeziehen.
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3.5.1 Mutation

Bei der Mutation kann man die Selbstorganisation z.B. durch Codieren der
jeweiligen Varianz im Gencode erreichen. Eine weitere Moglichkeit ist die Ver-
wendung einer Maske zur Mutation, die aussagt, welche Stellen mit welcher
Wahrscheinlichkeit mutiert werden. Diese wird ebenfalls im Erbgut unterge-
bracht. Man kann auch die Gesamtwahrscheinlichkeit, mit der eine Mutation
auftritt, einbezichen.

Durch die Selbstorganisation der Schrittweite, welche bei den Evolutionsstrate-
gien durch die Mutation bestimmt wird, kann der Algorithmus sehr an Flexibi-
litdt und Konvergenzgeschwindigkeit gewinnen.

3.5.2 Rekombination

Auch hier 148t sich auf zahlreiche Arten eine Selbstorganisation erreichen. Durch
die Verwendung von Masken und Sollbruchstellen oder etwa Vorlieben von be-
stimmten Codewdrtern, mit anderen zu kombinieren, kann eine Anpassung an
die jeweilige Topologie der Qualitatsfunktion erreicht werden.

3.5.3 Qualitatsfunktion

Um das Konvergenzverhalten bei der Bewertung der Individuen zu beriicksichti-
gen, wie es bei den selbstorganisierenden Algorithmen notwendig ist, kann man
vielfaltige Strategien anwenden. Hier sollen nur wiederum einige Anregungen
gemacht werden.

Eine Moglichkeit besteht darin, die Differenz der Qualitdt zwischen den Eltern
oder die durchschnittliche Qualitdt der Eltern mit dem Kind zu bilden. Eine
andere, falls das Maximum bekannt ist, die Differenz zwischen der Qualitéat des
zu bewertenden Individum und dem Maximum.

3.5.4 Initialisierung

Bei der Initiealisierung von Evolutionsstrategien sollte beachtet werden, dafl
diese einen ganz entscheidenden Einflufl auf die Effiktivitat des Verfahrens hat.

Eine Moglichkeit die Initialisierung der Startpopulation zu optimieren ist es
das Losungsgebiet in gleichgrofie Teilbereiche zu zerlegen und die Individuen
gleichmisig auf diese Gebiete zu verteilen. Auf diese Art kann der Algorithmus
schon zu Beginn einen sehr guten, wenn auch noch sehr groben Uberblick iiber
die Topologie des Losungsraumes gewinnen.
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Kapitel 4

Genetische Algorithmen

Wihrend Rechenberg sich fiir die praktische und anwendungsbezogene Seite der
Evolution interessiert, stellen sich die