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Abstract

Thisstudyaimstoconsideraneconomicdesignproblem ofatree network

whichisakindofcomputernetwork.Thisproblem canbemodelingtobean

objectivefunctiontominimizeinstallationcosts,ontheconstraintsofspanning

treeandmaximum trafficcapacityofsub-treenetwork.

Theexisting researcheshaveusedHeuristicAlgorithm orMeta-Heuristic
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tosolveouttheproblem.Ofthem,thegeneticalgorithm isbeingusedmost

widely.However,itproducesnumerousthesamecandidatesolutionsinthe

population,during an evolutionary computation process.Theresultdisturbs
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Toovercomethisdefectofthegeneticalgorithm,inthisstudy,TabuList

CoupledGeneticAlgorithm isproposed.Aproposedalgorithm approachfortree
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Experimentalresults showed evidence thatthe approach performs more

efficientlyforfindingagoodsolutionornearoptimalsolutionincomparison

withthegeneticalgorithm approach.
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Ⅰ.서 론

1.연구의 배경 및 목적

현대 사회는 사회 활동이 점점 복잡,다양해지며 하루만 지나도 엄청난

양의 정보가 쏟아져 들어온다.초기의 컴퓨터는 주로 군사용 또는 과학 산

술용으로 사용되었으나,오늘날은 대량 정보의 구축과 컴퓨터의 응용으로

대량 정보 처리 위주의 정보화 사회로 발전함에 따라 데이터 통신의 역할

은 그 만큼 중요하게 되었다(손동욱,1995).

정보화 시대에 이르러 컴퓨터 네트워크는 기업 내부뿐만 아니라 기업 외

부의 여러 곳에 분산․저장 되어 있는 정보를 효율적으로 사용할 수 있게

해준다.뿐만 아니라 기업에 있어서 중요한 전략적 수단으로써 신속한 정

보처리와 의사결정을 가능하게 해준다.

컴퓨터 네트워크는 정보통신기술의 발전과 함께 기업의 전략적 수단으로

그 중요성이 강조되고 있으며 컴퓨터 네트워크 구축에 대한 수요는 증가하

고 있다.이런 이유로 기업에 있어 효율적인 컴퓨터 네트워크의 설계는 매

우 중대한 문제이다.

따라서 기업은 기업 내 정보처리기기들의 연결을 통해 정보자원을 공유

하고 다양한 부문에서 생성되는 정보자원을 빠르게 교환하여 과업수행에

활용하고자,기업 내부 네트워크로 근거리 통신망(LAN :LocalArea

Network)을 설치․운영하고 있다(염창선 등,2005).

컴퓨터 네트워크는 대량의 통신 트래픽을 전송하는 기간망(backbone

networks)과 종단 사용자와 기간망 사이의 트래픽을 전송하는 근거리 통
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신망으로 구성된다.

컴퓨터 네트워크의 설계라 함은 넓게는 세 가지의 의미를 포함할 수 있

다.첫 번째는 교환기의 설계이며,두 번째는 교환 네트워크의 구조 설계이

면,세 번째는 통신 프로토콜의 설계이다(Ahuja,1985).

이 중 교환 네트워크의 구조 설계 문제는 노드의 수가 증가할수록 계산

의 시간과 탐색공간이 지수적으로 증가하는 NP(Non-Polynomial)-hard문

제에 속한다.이러한 문제들은 분기 한계(branchandbound)기법 등의 전

통적인 방법들을 이용하면,네트워크의 규모가 커지는 경우 네트워크 설계

문제를 풀이하기가 힘들어 진다.그래서 시뮬레이티드 어닐링(SA :

SimulatedAnnealing),타부 서치(TS :TabuSearch),유전자 알고리즘

(GA :GeneticAlgorithm)등의 메타휴리스틱 알고리즘이 널리 사용되고

있다(Papadimitriou,1978).메타휴리스틱 알고리즘 중에서는 유전자 알고리

즘이 가장 많이 사용되고 있다.

본 연구에서는 유전자 알고리즘을 개선한 새로운 알고리즘을 이용하여

근거리 통신망의 한 유형인 트리형 네트워크 구조를 경제적으로 설계하는

방법에 대해 연구하고자 한다.

트리형 네트워크 설계는 CMST(CapacitatedMinimum SpanningTree)

문제로 불리며 집중기 노드(기간망 노드)의 위치와 집중기에 할당된 터미

널 노드의 위치 등이 주어진 상태에서 신장 트리(spanningtree)와 서브트

리의 최대 트래픽 용량을 제약조건으로 하면서 설계비용을 최소화 하는 터

미널의 연결 형태를 결정하거나,신장 트리와 노드 간 링크의 최대 트래픽

용량을 제약조건을 하면서 설계비용을 최소화하는 터미널의 연결 형태를

결정하는 것이다.

트리형 네트워크 설계를 위해 메타휴리스틱 기법을 이용한 기존 연구를

살펴보면 다음과 같다.Ersoyetal.(1993)은 SA를 이용하여 신장 트리 제
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약조건 하에서 평균 네트워크 지연(averagenetworkdelay)을 최소화하는

트리형 네트워크 설계 방법을 제시하였다.

Torres-Jiménezetal.(1999)은 SA을 이용하여 노드 간 링크의 최대 트

래픽 용량 제약조건 하에 설계비용을 최소화하는 트리형 네트워크 설계 방

법을 제시하였고,Sharaihaetal.(1997)은 TS를 이용하여 신장 트리와 노

드 간 링크의 최대 트래픽 용량 제약조건 하에서 설계비용을 최소화하는

트리형 네트워크 설계 방법을 제시하였다.Zhouetal.(2006)은 GA를 이용

하여 신장 트리와 서브트리의 최대 트래픽 용량 제약조건 하에서 설계비용

을 최소화하는 트리형 네트워크 설계 방법을 제시하였다.Gamvroset

al.(2006)은 GA를 이용하여 신장 트리와 노드 간 링크의 최대 트래픽 용량

제약조건 하에서 여러 개의 링크 속성을 갖는 트리형 네트워크의 설계비용

을 최소화하는 설계 방법을 제시하였다.

GA의 해 탐색과정은 확률에 의한 연산과정을 포함하고 있어 지속적인

진화 연산과정 중 개체집단 내에 여러 개체가 동일한 해를 가질 수 있다.

개체집단 내의 동일한 해들의 존재는 GA의 효율적인 최적해 탐색을 방해

하는 요인이 될 수 있다.이러한 GA의 비효율적인 탐색과정을 개선하기

위해 TS의 타부리스트 기능이 이용될 수 있다.타부리스트 기능은 개체집

단 내의 개체들이 동일한 해를 갖는 것을 배제하는 역할을 수행한다.

그러므로 본 연구에서는 트리형 네트워크를 효율적으로 설계하기 위해,

유전자 알고리즘에 타부리스트 기능을 결합시킨 형태인 타부리스트가 결합

된 유전자 알고리즘(TLCGA :TabuListCoupledGeneticAlgorithm)을

제안한다.그리고 새로 제안한 알고리즘을 이용하여 신장 트리와 서브트리

의 최대 트래픽 용량을 제약조건으로 하고 목적함수로 네트워크 총 설계비

용을 최소화하는 트리형 네트워크의 설계 방법을 제시한다.그리고 실험적

문제들을 가지고 본 연구에서 제시한 설계방법과 GA를 이용하여 설계하는
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방법을 비교 평가함으로써 제안하는 본 연구에서 제시한 설계방법의 우수

성을 입증하고자 한다.

2.연구의 방법 및 구성

본 연구에서는 신장 트리와 서브트리의 최대 트래픽 용량 제약조건을 충

족시키면서 설계비용을 최소화시키는 트리형 네트워크의 경제적 설계를 위

해,타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용하는 설계 방법을 제시한

다.

본 연구의 구성은 총 5개의 장으로 구성되어 있다.제 1장에서는 연구

의 배경 및 목적,연구의 방법 및 구성에 관하여 기술하고,제 2장에서는

트리형 네트워크 설계 문제에 대한 모델,유전자 알고리즘의 개요와 타부

서치의 개요 및 주요 연산자에 관한 이론적 고찰을,제 3장에서는 트리형

네트워크 설계 문제에 대한 기술과 문제 모형,유전자 알고리즘의 염색체

표현방법,유전자 알고리즘 및 타부 리스트의 연산자 및 해 알고리즘에 대

해 기술한다.제 4장에서는 실험적 문제를 통해 타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘의 성능을 평가한다.마지막으로,제 5장에서는 연구의 결론

과 한계점에 대해 기술한다.
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Ⅱ.네트워크,유전자 알고리즘 및 타부서치

1.네트워크

가.네트워크의 종류

네트워크란 데이터 통신 그 자체로서 단말장치(terminal)간의 통신경로

를 구성하는 자원의 집합을 의미한다(신재호 등,1998).이러한 네트워크는

링크(link)의 방향성과 노드(node)의 시점과 종점에 따라 분류될 수 있다.

먼저 링크의 방향성에 따라 단방향 네트워크(directednetwork),무방향

네트워크(undirectednetwork)로 나눌 수 있다.단방향 네트워크는 노드 간

에 링크의 방향이 원천노드(시점)인 S노드에서 목적노드(종점)인 T노드까

지의 화살표 방향으로 연결된 형태를 말한다.S노드는 나가는 가지만을,T

노드는 들어오는 가지만을 갖는다.여기서 가지는 노드에서 분리된 링크를

의미한다.

무방향 네트워크는 링크의 방향이 없는 상태로 노드들 간에 상호 연결된

형태를 말하며 노드 사이에서 링크는 나가는 가지,들어오는 가지가 될 수

있다.아래 <그림 Ⅱ-1>은 단방향 네트워크와 무방향 네트워크의 예시이

다(고대식 등,2000).
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<그림 Ⅱ-1>네트워크의 분류

다음으로 노드와 노드의 연결 구성 형태에 따라 스타형(star)네트워크,

링형(ring)네트워크,트리형(tree)네트워크,그물형(mesh)네트워크로 분

류할 수 있다.

스타형 네트워크는 모든 노드들이 중앙의 노드에 접속되어 있고,중앙의

노드의 제어를 받는 네트워크를 의미한다.링형 네트워크는 이웃 노드 간

에 접속이 되어있는 형태로 주로 근거리 망에 사용 되어 진다.트리형 네

트워크는 각 노드가 계층적으로 구성 되어 있는 네트워크를 의미하며 계층

형이라고도 한다.그물형 네트워크는 각 노드가 완전하게 서로 서로 연결

되어진 형태로 시스템 신뢰성이 가장 높다.하지만 상호 연결에 대한 회선

비용이 증가하여 경제적 부담이 크다(손동욱,1995).

트리형 네트워크는 데이터가 양방향으로 모든 노드에 전송이 가능하고,

통신 회선 수가 절약되고,통신 선로가 가장 짧다는 장점이 있다.또한 네

트워크 구축은 쉬우나 확장이 많은 경우 트래픽이 과중 되는 단점이 있다.

그리고 상위 노드의 고장은 하위 노드의 사용에 영향을 미친다.
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특히 트리형 네트워크에서 신장 트리와 노드의 최대 트래픽 용량 또는

노드와 노드 간 링크의 최대 트래픽 용량을 제약조건으로 최소 비용으로

만족하는 네크워크의 연결 형태를 결정하는 문제를 그래프 용어로 CMST

(Capacitated Minimum Spanning Tree)문제라고 한다(Kershenbaum,

1993).이 문제는 종단 노드의 수가 많아지게 되면 계산 시간이 지수적으

로 증가하는 NP-hard문제로 알려져 있다(Papadimitriou,1978).

본 연구에서는 트리형 네트워크의 설계 문제를 다루며,제약조건은 신장

트리와 서브트리의 최대 트래픽 용량으로 서브트리의 최대 트래픽 용량을

제한함으로써 임의의 서브트리가 고장 나는 경우 그 라인에만 피해를 국한

시켜 네트워크 전체 피해를 최소화하기 위함이다.

나.네트워크의 설계

본 연구에서 사용하는 기본 개념을 정리하기 위해 <그림 Ⅱ-2>의 트리

형 네트워크를 예로 설명하고자 한다.

<그림 Ⅱ-2>노드와 링크
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<그림 Ⅱ-2>를 보면 N0,N1,N2,...,N7을 노드라고 하며,루트노드인

N0는 사각형으로 표시되어 있다.노드는 각 터미널 전송을 요구하는 데이

터들을 목적지별로 분류하고 전송경로를 결정하여 결정된 경로를 통해 데

이터를 전송한다.또한 노드와 노드사이에 번호가 붙은 실선은 링크라고

하며 각 노드사이의 경로를 링크번호로 나타내고 있다.트리형 네트워크에

서 노드와 노드사이의 링크의 수는   개이다(PapadimitriouC.H.,1978).

트리형 네트워크에서 연결 가능한 경로 수는 노드 수의 증가에 따라 지

수적으로 증가하여 네트워크 설계 문제를 더욱 복잡하게 한다.

트래픽이란 노드와 노드사이에 전송하고자 하는 목적지별로 모아진 메시

지를 의미한다.

네트워크를 설계하는 것은 주어진 비용 및 자원 하에서 적절한 노드들의

위치 선정 및 링크용량의 적절한 선택,정확한 수요 예측,미래에 발생하게

될 네트워크의 확장의 용이성,네트워크 기기들의 올바른 선택,네트워크의

신뢰성 등 종합적인 사항들을 고려하여 이루어져야 한다.즉 네트워크 설

계가 네트워크를 구성하는 참여자들의 직관에 의하여 이루어져서는 안 된

다는 것을 의미하며 보다 정확하고 체계적인 분석이 요구됨을 의미한다.

네트워크 설계라 함은 넓게는 세 가지의 의미를 포함할 수 있다.첫째로

는 교환기의 설계이며,둘째로는 교환 네트워크 구조의 설계이며,셋째로는

통신 프로토콜의 설계이다(Ahuja,1985).첫째는 주로 하드웨어 관련사항이

고,셋째는 소프트웨어의 설계와 관련된 것으로써 본 연구의 관심사항이

아니므로 두 번째의 교환 네트워크 구조를 설계하는 문제를 다루는 좁은

의미로 간주한다.

네트워크 설계의 목적은 주어진 제약조건을 만족하는 네트워크를 최소의

비용으로 구성하는 방법을 찾아내는 것으로 막대한 투자비용이 요구되는

네트워크 구축에서 서비스 수요,네트워크의 성능,신뢰도,환경요건 등을

고려하여 경제적이며 최적의 네트워크 구성을 제공하는 것이다.
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트리형 네트워크의 경우 원천노드와 목적노드사이에 하나 이상의 경로가

존재하기 때문에 복잡한 경로선택 방법과 링크용량 배분 문제들에 관한 해

법들이 요구되어진다.네트워크를 물리적으로 구성하는 데는 막대한 비용

과 시간이 소요되고 미래의 네트워크의 성능에 결정적인 요인으로 작용하

기 때문에 설계 단계는 매우 중요하다.

네트워크의 설계는 네트워크의 노드들을 연결하기 위해 링크들을 할당하

고 경로선택방법과 각 링크들의 용량을 선택해야 하는 것이며 여러 가지의

성능 및 경제성 등을 고려하여 이루어져야 하는데,특히 노드의 위치,링크

의 연결 관계,경로선택 및 링크용량 등이 직접적으로 네트워크의 전송시

간을 결정하게 된다(고대식 등,2000).

2.유전자 알고리즘

가.유전자 알고리즘의 개요

유전자 알고리즘은 Holland(1975)에 의해 처음 소개되었으며,적자생존의

유전법칙을 컴퓨터 알고리즘에 적용하여 확률적 최적해를 탐색하는 기법이

다.즉,탐색해들 중에서 좀 더 나은 해는 다음 세대에 살아남고 그렇지 않

은 해는 도태된다.

난수발생에 의해 생성된 s개의 염색체(또는 스트링)로 구성된 개체집단

(population) 내에서 부모해(1세대)로부터 선택(selection), 재생산

(reproduction),교배(crossover),돌연변이(mutation)등의 연산을 통해 자

손해(2세대)를 생성시키게 된다.이러한 과정을 반복하여 준 최적 및 최적

의 해를 찾게 된다.유전자 알고리즘의 기본 구조는 크게 초기화,적합도
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(fitness)평가,재생산,교배,돌연변이 5단계로 <그림 Ⅱ-3>과 같이 구분

된다(진강규,2000).

초기화 단계에서는 주어진 문제의 해가 될 가능성이 있는 개체집단이 생

성된다.초기점들은 해 공간 내에 무작위로 분포되도록 선택되거나 아니면

경험적인 방법으로 선택된다.

다음 단계에서는 개체들의 강점과 약점이 적합도 항목으로 평가된다.여

기서 각 개체는 복호화 되어 목적함수를 제공하고 이로부터 적합도가 계산

된다.적합도는 자연계에서 환경의 역할을 수행한다.그들의 상대적인 적합

도 값에 따라 현재 집단 내의 개체들이 재생산을 위해 선택된다.우수한

개체들은 더 많이 선택되어 복제되고 반면에 나쁜 개체들은 집단으로부터

소멸되게 된다.

초기집단의

생 성

적 합 도

평 가

정지조건
충 족

돌연변이

교 배

재 생 산

시작

Yes

No

결 과

<그림 Ⅱ-3>유전자 알고리즘의 기본 구조
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선택된 개체들은 교배를 통해 재결합되는데 서로 간에 유전정보를 교환

함으로써 집단에 새로운 개체를 도입하게 된다.교배는 일반적으로 현 집

단 내에 존재하는 정보만을 이용하여 변화를 시도하게 된다.만약 이전 세

대의 선택과정에서 특정 정보를 잃게 되면 교배는 이러한 정보를 보유하는

새로운 개체들을 생산할 수 없다.

돌연변이는 선택된 개체의 하나 이상의 유전정보를 임의로 변경하여 집

단에 새로운 정보를 도입하는 수단을 제공한다.그러나 이러한 변화는 보

통 낮은 확률을 가지고 이행된다.돌연변이를 이용한다는 것은 탐색공간상

의 어떤 점에 도달할 수 있는 확률이 결코 0이 아니라는 것을 의미한다.

이렇게 해서 새롭게 형성된 집단은 다시 평가되고 최적의 해가 발견될

때가지 앞서 수행한 일련의 연산과정을 종료조건이 충족될 때까지 반복한

다(MelanieMitchell,1997).

유전자 알고리즘이 기존의 탐색 알고리즘과 구분되는 몇 가지 특징들은

다음과 같다(Goldberg,1989)

-문제의 파라미터를 직접 이용하기보다는 이를 적절히 기호로 표현

하여 이용한다.

-하나의 해를 다루는 것이 아니라 집단을 취급한다.

-목적함수 값만을 필요로 하고,연속성(continuity),미분가능성

(differentiability),단봉성(unimodality)등과 같은 다른 보조정보를

요구하지 않는다.

-유전 연산자들을 사용한다.

-얻어진 결과는 결정적이기 보다는 확률적이다.
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유전자 알고리즘은 해의 탐색성능이 우수하여 공학,자연과학 분야뿐만

아니라 경영학 및 사회과학 분야의 최적화 또는 의사결정 문제에 다양하게

적용이 가능하다.특히 유전자 알고리즘은 복잡한 해 공간의 탐색성능이

우수하여 변수와 제약이 많은 대형 수리 문제를 푸는 데 적합한 기법이고

모형에 대한 유연성이 높아 제약조건 첨가나 목적함수의 변경이 용이하다

는 장점이 있다.

나.염색체

염색체(chromosome)는 유전자 알고리즘에서 가장 기본이 되는 것으로

이것을 기본 단위로 유전 연산을 하게 된다.어떤 문제이든 유전자 알고리

즘을 적용하기 위해서는 반드시 염색체로 표현해야 하며,염색체의 표현은

문제에 의존적이므로 염색체는 각 해의 특성을 표시할 수 있어야 한다.염

색체 내의 요소를 형질(allele)이라고 하며,재생산 연산은 염색체 단위로

이루어지고 교배,돌연변이 연산은 염색체 내의 형질에서 이루어진다.염색

체의 표현방법과 형질의 표현은 아래 <그림 Ⅱ-4>와 같다.

염 색 체 :{0 1 1 0 0 1 1 1 1 0}

형질

<그림 Ⅱ-4>염색체와 형질의 표현방법

초기의 유전자 알고리즘은 염색체를 이진 스트링(염색체)으로 표현하였

다.그러나 이러한 방법으로 공학용 수치 계산 문제나 다차원 함수의 최소

값을 찾는 문제들을 해결하기는 매우 어렵다(Goldberg,1991).이진 스트링
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의 표현으로는 한계를 가지는 문제들에 대해서 염색체 표현에 대한 연구가

이루어지고 있다(장수현 등,1998).

염색체의 표현방법으로는 이진코딩(binary encoding), k-nery 코딩

(k-nery encoding),기호코딩(symbolic encoding), 실수코딩(real-value

encoding)등이 있다.

본 연구에서 다루는 트리형 네트워크 설계 문제는 네트워크를 구성하는

링크의 유무에 대한 정보만을 필요로 하므로 염색체 표현 방법으로 이진코

딩을 사용한다.

(1)이진코딩

이진코딩은 초기의 유전자 알고리즘이 이러한 형태를 취해 왔기 때문에

아직도 폭 넓게 사용되고 있다.이 표현은 이론적 분석을 용이하게 해서

특정 유전자들의 성장과 쇠퇴를 예측할 수 있는 메커니즘을 제공한다

(Goldberg,1989).

이진코딩은 아직도 폭 넓게 사용되고 있지만 해 공간에서 가까운 두 점

이 부호공간에서도 항상 가깝도록 사상되지 않는 단점을 가진다.한 예로

해 공간에서 인접한 수 3과 4는 부호공간에서 각각 011과 100이 되어 3비

트의 차이가 나고 이러한 현상은 스트링의 길이가 길면 길수록 확대되는데

이와 같이 인접한 두 수 사이에 발생하는 급격한 비트 차이를 해밍절벽

(hammingcliff)이라고 한다.어떤 상황에서는 해밍절벽은 유전자 알고리즘

을 비전역 최적해 쪽으로 수렴케 하는 문제를 일으킨다(Goldberg,1991).
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000 001 010 011 100 101 110

<그림 Ⅱ-5>해밍절벽을 가지는 적합도 함수

<그림 Ⅱ-5>에서와 같이 스트링 100이 전역해이고 왼쪽의 4개 스트링들

은 적합도가 높은 반면에 오른쪽의 2개 스트링은 적합도가 낮게 나타나고

있다.이는 적합도가 높은 쪽에서 수렴할 가능성이 높은 것을 의미하며,비

록 011과 100이 인접해 있지만 둘 사이의 해밍절벽이 존재하므로 011이

100에 도달하기 위해서는 3비트의 차이를 극복할 수 있어야 한다.하지만

단순 돌연변이 연산을 통해 3개의 비트를 동시에 변경되는 것을 기대하기

는 힘들다.그러므로 비록 전역해는 아니지만 적합도가 높은 011로 수렴해

가기 쉽다.

(2)k-nery코딩

k-nery코딩은 염색체의 형질 값이 링크타입 k가 가질 수 있는 값들 중

하나의 값으로 염색체를 표현하는 방법이다.네트워크 설계 문제를 염색체

로 표현하는데 있어서 k값은 링크타입의 개수로 정의할 수 있으며 링크타

입이 5개인 경우,k가 가질 수 있는 값은 k∈{0,1,2,3,4}이다.두개의 노

드를 연결한 링크의 존재 유무에 따라서 0과 0이 아닌 값으로 나눠지며 링

크 용량,비용의 링크 속성에 따라 1과 4사이의 값 하나를 가진다.

이 코딩방법은 네트워크 설계 구조를 쉽게 표현할 수 있지만 돌연변이 연

산에서 똑같은 확률로 0과 4사이의 값 중의 하나로 반전되기 때문에 돌연

변이 연산의 효과를 제대로 얻지 못할 가능성이 높아진다(진광규,2000).
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(3)기호코딩

기호코딩 염색체는 문제의 노드들을 의미하는 알파벳의 열로 표시된다.

염색체 :(v1,v2,....vi,....vn)

<그림 Ⅱ-6>기호코딩의 염색체 표현방법

여기서 vi(1≤i≤n)는 이진표현에서 유전자로서의 의미를 가지며,흔

히 어떤 범위에서 취한 정수 집합의 원소가 된다.n은 노드 수로서 염색체

의 길이와 일치한다.이 코딩의 특징은 유전자간의 순서는 의미를 가지나,

이들 간의 거리는 의미를 갖지 않는다.

이 염색체의 구조는 이진코딩의 구조와는 다르므로 기존의 교배와 돌연

변이 연산을 적용하는 것이 불가능하며 특수 연산자가 요구된다.비록 특

수 연산자를 사용한다 하더라도 염색체의 적법성 유지 문제는 계속 남게

된다(진강규,2000).

(4)실수코딩

실수코딩은 염색체를 실수 값의 열로 표현하는 것이다.

실제 값의 이진코딩은 하나의 수로 표현되어 사용된 bit들의 수에 의존

하므로 정밀도의 손실을 겪게 된다.역시 실수코딩에서도 염색체의 스트링

들이 매우 짧게 되어 이후 이것은 유전자 알고리즘이 큰 문제들을 해결하

고자 할 때 실패하는 원인인데,왜냐하면 매우 큰 스트링 크기를 수반해야

되기 때문이다.실수코딩을 사용할 경우에 정밀도는 계산 환경에 따라 다
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르겠지만 더 많은 비트를 사용함으로써 이진표현의 정확도가 더욱 개선될

수 있으나 계산속도가 느리다는 단점이 있다.그리고 이 코딩 또한 새로운

교배와 돌연변이 연산자를 필요로 한다(장수현 등,1998).

다.재생산

자연에서 환경은 더 적합한 생물들이 더 높은 생존 기회를 갖도록 이들

의 생존을 조절하는 기능을 가진다.이런 환경을 통하여 생물들은 생존경

쟁에 이기면 살아남고 지면 도태하게 되는데,재생산은 적자생존(survival

ofthefittest)또는 자연도태(naturalselection)현상을 모방하려는 인위적

인 메커니즘이다.

이를 알고리즘으로 구현한 재생산은 만들어진 해들 중에서 가장 우수한

해들을 골라 그것을 그대로 자손세대에 물려주는 것이다.이것의 의미는

좋은 형질을 그대로 보존하는 것에 있다.이 단계에서는 얼마만큼을 자손

세대에 물려 줄 것인가를 결정하여야 하는데 이 비율에 따라 세대가 진화

하면서 생기는 해의 수렴도가 변화하게 된다.비율이 높을수록 빨리 안정

되게 수렴을 하나 해의 질이 좋지 않을 수 있고,부분 최적해(local

optimal)에 빠질 수 있다.반면 비율이 낮을수록 더 다양한 해를 탐색하기

때문에 더 나은 질의 해를 찾을 수 있으나 수렴도는 떨어진다.일반적으로

재생산 비율은 40～50%를 주로 사용하며,가변적으로 쓰일 수 있다.

재생산 연산 이후의 교배 연산에서 어떻게 부모를 선택할 것인가가 중요

한 문제가 되는데,재생산을 알고리즘으로 구현한 방법으로는 룰렛휠 선택

(roulettewheelselection),순위기반 선택(rank-basedselection),토너먼트

선택(tournamentselection)등이 있다(MelanieMitchell,1997).
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(1)룰렛휠 선택

가장 기본적인 선택방법으로 각 염색체들은 각각 적합도를 평가한 다음

각 염색체의 적합도를 모두 합한 값만큼의 크기를 가진 룰렛휠을 가정한

다.그런 다음 이 룰렛휠 상에 자신의 적합도의 비율만큼 공간을 배정 받

는 방법이다.가령 적합도 함수를 f(x)= x2로 가정하고 개체집단의 염색

체의 수가 4개일 때 각 염색체에 대한 적합도와 공간배정 비율에 대한 예

를 보면 다음과 같다.

<표 Ⅱ-1>룰렛휠 선택 예제

번 호 염 색 체 적 합 도 총합에 대한 비율(%)

1 01101 169 14.4

2 11000 576 49.2

3 01000 64 5.5

4 10011 361 30.9

총 합 ․ 1170 100

30.9%

(4)

5.5%

(3)

49.2%

(2)

14.4%

(1)

<그림 Ⅱ-7>룰렛휠 선택 예제
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(2)토너먼트 선택

이 방법은 가장 간단한 선택방법으로 두 개의 염색체를 임의로 선택한

다음 [0,1]범위의 난수를 발생시킨다.이 값이 t보다 작으면 두 염색체 중

적합도가 높은 것을 선택하고 그렇지 않다면 적합도가 낮은 것을 선택하는

방법이다.여기서 t는 파라미터화 할 수 있는 것으로 t값이 높을수록 선택

압이 높아진다.두 개의 염색체를 선택하는 대신 2k개의 염색체를 선택한

다음 이들을 난수 발생에 의해 토너먼트 형식으로 비교하여 마지막으로 남

은 것을 선택하는 방법도 있다.토너먼트 선택은 대체로 수행에 필요한 시

간이 매우 짧은 것이 장점이다.하지만 이 방법은 우수한 개체가 도태(소

멸)될 가능성을 배제할 수 없는 단점이 있다.

(3)순위기반 선택

룰렛휠 선택은 적합도의 값을 가지고 교배할 개체를 정하는 방법이다.

하지만 이 방법의 단점은 적합도가 특히 높은 개체가 발생하면 그 개체의

영향으로 전체의 개체가 유사해지게 되어 조기수렴 문제를 일으킬 수 있

다.반대로 적합도의 차이가 거의 없으면 개체의 선택 확률은 거의 균등해

지기 때문에 임의의 선택과 유사한 효과를 가진다.그러므로 룰렛휠 선택

법과 토너먼트 선택법의 단점을 보완하기 위한 방법으로 순위기반 선택법

이 있다.

순위기반 선택은 염색체들을 적합도 순으로 순위를 매긴 다음,가장 좋

은 염색체부터 일차 함수적으로 적합도를 배정하는 방법이다.

이 선택법은 룰렛휠 선택에 비해 적합도가 높은 염색체와 적합도가 낮은

염색체 사이의 적합도의 차이가 크게 나는 것을 막을 수 있다.
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라.교배(crossover)

자연계의 생물들은 그들의 유전자를 서로 섞는 유성생식(sexualmating)

을 통하여 자손을 생산하게 되고,이런 성적 재생산을 알고리즘으로 구현

한 것이 교배 연산이다.교배는 탐색공간 상의 가능한 새로운 점을 찾기

위하여 개체집단으로부터 부모(parent)염색체 쌍을 임의로 선택하고 교배

방법에 의한 교배 연산을 통하여 자손(offspring)염색체를 생성시킨다.

따라서 교배연산은 우수한 두 형질의 염색체를 교배했을 때 더 우수한

형질의 결과가 나올 것이라는 가정에서 행해지는 연산이다.즉 우수한 형

질을 공유함으로써 더 우수한 형질을 찾아내고자 하는 시도이다.개체집단

에서 재생산에 의해 생성된 자손을 제외한 나머지를 교배를 통해 만들어

내게 된다.

교배의 방법으로는 일점교배(one-pointcrossover),다점교배(multi-point

crossover),순환교배(cyclecrossover),균등교배(uniform crossover),순서

교배(ordercrossover)등이 있다(MelanieMitchell,1997).

(1)일점교배

일점교배는 가장 기본적인 교배연산이다.초기의 유전자 알고리즘에서

많이 사용되었다.길이가 n인 일차원 문자열로 된 염색체 상에서 일점 교

배로 자르는 방법의 총 수는 n-1가지이다.6번째와 7번째 형질 사이에서의

일점교배의 예는 다음 <그림 Ⅱ-8>과 같다.
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부모 염색체 1:(1010101101)

부모 염색체 2:(1101010000)

자손 염색체 1:(1010100000)

자손 염색체 2:(1101011101)

<그림 Ⅱ-8>일점교배의 예시

(2)다점교배

다점교배는 일점교배보다 자르는 방법의 수가 훨씬 많다.염색체의 길이

가 n일 때 k점 교배로 자르는 방법의 총 가지 수는   이다.다점교배는

일점교배보다 교란(perturbation)의 정도가 크다.따라서 보다 넓은 탐색공

간을 탐색할 수 있다.반면에 교란이 강하면 수렴성이 떨어진다.

교란이 강하다는 것은 스키마가 파손될 확률이 높다는 것이다.대신 새

로운 스키마의 생성은 더 다양하게 할 수 있다.따라서 항상 최적인 교란

의 정도란 있을 수 없다.일반적으로 다점 교배는 순수 유전 알고리즘보다

혼합형 유전 알고리즘에 더 어울린다.왜냐하면 혼합형 유전 알고리즘에는

다소의 지역 최적화 기능이 있으므로 순수 유전 알고리즘보다 교란에 대한

회복력이 강하다.혼합형 유전 알고리즘의 경우,교란의 정도가 너무 미약

하면 후반부에 부모 해와 같은 자손 해가 만들어질 확률이 높아져 탐색 시

간의 낭비가 커진다(Eshelmanetal.,1989).

(3)균등교배

일점교배와 다점교배가 자름선을 이용하여 이루어지는 데 반해 균등교배

는 자름선을 이용하지 않는다.균등 교배는 먼저 임계 확률 P를 설정한다.

가장 일반적인 임계 확률은 0.5이다.두 부모해를 부모1,부모2라 하고 각
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각의 유전자 위치에 대하여 난수를 발생한 다음 이 값이 P이상이면 해당

부모1의 같은 위치로부터 유전자를 복사해오고,그렇지 않으면 부모2의 같

은 위치로부터 복사를 한다.아래 <그림 Ⅱ-9>는 P=0.5인 균등 교배의

한 예를 보인다.

부모1: 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1

부모2: 1 1 0 1 0 1 0 0 0 0

난 수 : .8 .2 .3 .8 .9 .6 .4 .7 .7 .3

자 식 : 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0

<그림 Ⅱ-9>균등교배의 예시

균등 교배는 자름선을 이용하지 않으므로 일점 교배나 다점 교배에 비해

스키마의 결합 형태가 다양하다.대신 일반적으로 교란의 정도가 크므로

수렴 시간이 오래 걸린다.Syswerda(1989)에 의해 제안된 이후 많은 주목

을 받았고 폭넓게 이용되고 있는 교배 연산이다.

(4)사이클 교배

사이클 교배는 TSP(TravelingSalesmanProblem)의 문제에서와 같이 염

색체가 순열로 표현되는 경우에 적용 가능한 교배 연산이다.아래 <그림

Ⅱ-10>와 같은 두 부모해 부모1,부모2로부터 사이클 교배를 한다고 가정

하면

부모 1: 8 7 1 0 6 3 4 9 5 2

부모 2: 0 2 4 3 1 5 6 7 8 9

<그림 Ⅱ-10>사이클 교배 예제-1
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부모1의 첫 번째 유전자 {8}로부터 복사를 시작한다.방금 복사한 위치

의 부모2유전자는 0이으로 부모1상에서 0이 있는 위치를 찾아 자손해의

같은 위치에 0을 복사한다.같은 원리로 부모1상에서 3이 있는 위치를 찾

아 자손해의 같은 위치에 복사한다.마찬가지로 5가 복사된다.이제 5와 같

은 위치에는 8이 있는데 8은 이미 복사가 되었으므로 더 이상 진행 할 수

가 없다.이 과정을 아래 <그림 Ⅱ-11>처럼 화살표를 따라 표시해 보면

하나의 사이클이 만들어진다는 데서 사이클 교배란 이름이 붙게 되었다.

부모1:8 7 1 0 6 3 4 9 5 2

부모2:0 2 4 3 1 5 6 7 8 9

자 손 :8 0 3 5

<그림 Ⅱ-11>사이클 교배 예제-2

다음은 자손해의 유전자 값이 아직 결정되지 않은 위치들 중 가장 왼쪽

의 위치로부터 시작하는데 이번에는 부모2로부터 시작한다.2,7,9순으로

복사하면서 아래 <그림 Ⅱ-12>처럼 다시 사이클이 만들어진다.이렇게 부

모1과 부모2를 번갈아 시작해 가면서 더 이상 결정되지 않은 유전자가 없

을 때까지 계속하면 최종적인 자손해는 {8210634759}가 된다.

부모1:8 7 1 0 6 3 4 9 5 2

부모2:0 2 4 3 1 5 6 7 8 9

자 손 :8 2 0 3 7 5 9

<그림 Ⅱ-12>사이클 교배 예제
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(5)순서교배

순서 교배 역시 염색체가 순열로 표시되는 경우를 위하여 고안된 교배

연산자이다.먼저 임의로 두 개의 자름선을 정한 다음 두 자름선 사이에

있는 부분을 부모1로부터 복사한다{063}.나머지 위치는 부모2로부터

복사하되,두 번째 자름선 바로 다음 위치부터 시작하여 사용되지 않은 기

호들 중 부모2에서 나타난 순서대로 {2415789}를 복사한다.

부모1:8 7 1 0 6 3 4 9 5 2

부모2:0 2 4 3 1 5 6 7 8 9

0 6 3

7 8 9 2 4 1 5

자 손 :7 8 9 0 6 3 2 4 1 5

<그림 Ⅱ-13>순서 교배 예제

마.돌연변이(mutation)

진화가 계속되는 동안 재생산과 교배 연산을 통해 개체집단을 더욱 강하

게 해주고 이로 인하여 염색체들은 서로 닮아가게 된다.이런 현상은 말기

세대에서는 바람직하지만 초기 세대에 발생하게 되면 지역 최적해에 빠질

가능성이 많다.따라서 재생산과 교배 연산을 통한 개체집단 내에서의 염

색체 진화에는 한계가 있다.다시 말해서 개체집단 내에서의 염색체 스키

마(schema)를 극복할 수 없는 경우가 생길 수 있다.그 예로,개체집단 내

염색체들의 특정위치의 비트가 모두 같게 되는 경우 그러한 현상이 생길

수 있다.
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부모 염색체 1:01110

부모 염색체 2:10000

부모 염색체 3:11010

부모 염색체 4:10110

<그림 Ⅱ-14>교배의 예제

위의 <그림 Ⅱ-14>에서 두 염색체가 아무리 교배를 한다고 하더라도 5

번째 형질의 “0”은 변화하지 않으므로 ****1이라는 염색체는 생성될 수가

없다.이를 보완하기 위한 연산이 돌연변이 연산이다.

따라서 돌연변이 연산자는 염색체의 기존 형질과는 다른 새로운 형질을

만듦으로서 모든 염색체의 특정 비트가 고정되는 것을 방지하고 탐색공간

을 넓히려는 시도이다.이 돌연변이 연산은 해가 어느 정도 수렴되었을 때

중요하게 작용하는 연산이다.돌연변이 발생 확률은 가변적으로 쓰일 수

있으며 보통 10～30%의 확률을 적용한다(진강규,2000).
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3.타부서치

타부서치는 1960년대 후반과 1970년대 초반에 그 기원을 두고 있으며,

Glover(1977)에 의해 현재의 형태로 제시된 후 많은 조합 최적화문제에 적

용되고 있다.

조합 최적화문제에서 기존 알고리즘의 기본원리는 개선하는 방향으로만

진행하는 것이다.이것의 한계점은 더 개선할 수 없어 멈출 때 지역 최적

해를 얻으므로,이것이 전체 최적해라는 보장이 없다는 것이다.타부서치는

개선하는 움직임을 한쪽 방향으로만 고정하지 않고 이미 지나왔던 지역 최

적해에 다시 빠지는 일 없이 탐색을 계속하게 휴리스틱을 인도한다.타부

서치는 조합적 문제를 풀기위한 메타전략으로 볼 수 있다(김여근 등,

1997).

타부서치는 트리형 네트워크 설계 문제에도 적용되어 우수한 성능을 발

휘하는 것으로 알려져 있다(Sharaihaetal.,1997).타부서치는 유전자 알

고리즘과 마찬가지로 상위수준의 발견적 해법(metaheuristic)으로 다른 발

견적 해법에서 사용할 수 있고 다른 발견적 해법을 제어할 수 있다.

타부서치 과정에서 중요한 점은 타부리스트를 사용함으로써 탐색접근은

‘제약적인 탐색’을 하게 되고 생성된 해들은 타부리스트의 내용에 결정적으

로 의존한다는 것이다.

타부서치의 가장 큰 특징은 타부리스트라고 할 수 있는데 타부란 일종의

기억장치로 해의 순환이 일어나는 것을 방지하는 것이다.타부리스트는 타

부 속성이 기록된 목록이다.타부 속성은 해의 탐색 동안 금지되어야 할

내용을 의미한다(김여근 등,1997).

본 연구에서는 유전자 알고리즘에 타부리스트를 결합한 새로운 알고리즘

을 이용하여 트리형 네트워크를 설계한다.
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Ⅲ.타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을

이용한 트리형 네트워크 설계

1.트리형 네트워크 설계 문제의 기술

Ⅱ장에서 살펴본 바와 같이 일반적인 네트워크 설계 문제 모델에 모든

고려사항을 포함시켜 하나의 모델로 설계하는 것은 쉽지 않다.

본 연구에 적용한 문제 모델을 다음과 같이 정의한다.

1)주어진 조건 노드의 개수

각 노드에 대한 데카르트 좌표

각 노드의 트래픽 용량

2)목적함수 총 링크비용의 최소화

3)제약조건 서브트리의 최대 트래픽 용량

4)결정변수
토폴로지

서브트리

서브트리 최대 트래픽 용량

본 연구에서 제안하는 트리형 네트워크 설계 문제와 이를 풀기 위한

TLCGA를 설명하기 위해 필요한 가정 및 표기는 다음과 같다.
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가.트리형 네트워크 설계에 대한 가정 및 표기

(1)트리형 네트워크 설계를 위한 가정

-각 노드(허브 또는 터미널)의 위치는 주어져 있다.

-노드는 완전히 신뢰할 수 있다.

-각 링크는 무방향이다.

-노드의 메모리는 무한하다.

-네트워크에 있어 중복된 링크는 존재하지 않는다.

(2)트리형 네트워크 설계를 위한 표기 형식

- :전체 노드의 수

- :번째 노드, =1,2,3,...,n

- : 와  간 링크

- : 와 간 거리 또는  와 간 비용

- :번째 서브트리(∈)

-:총 설계비용

- :번째 노드의 트래픽 용량

- :하나의 서브트리에서 전송 가능한 최대 트래픽 용량

- :번째 노드의 차수(degree)

(3)TLCGA에 대한 표기 형식

- :세대 수

-max :최대 세대수
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- :개체집단 크기

- :각 개체집단에 발생되는 돌연변이 비율

- :염색체내의 돌연변이 비율

- :타부리스트의 크기

나.트리형 네트워크 설계 문제 모형

트리형 네트워크 설계 문제는 아래와 같이 모형화 될 수 있다.

목적함수 :

MinC(x) = 
  

  


  



 ------------------------- (1)

제약조건 :

   i f      
---------------------- (2)


  

  


  



    -------------------------------- (3)


  



 ≥        ---------------------------- (4)


 ∈

 ≤  ------------------------------------ (5)
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목적함수인 식(1)은 노드 간 거리의 합을 최소화를 의미한다.본 연구에

서 노드 간의 거리는 곧 노드 간 링크 설치비용의 최소화를 나타낸다.즉

트리 네트워크를 구성하는 총 설계비용의 최소화를 의미한다.

제약조건 식(2)에서 1은 노드 와 노드 간 링크가 연결되었음을 의미

하고 0은 연결되지 않았음을 의미한다.

제약조건 식(2)는 모든 스패닝 트리의 제약조건으로  개의 노드를 가지

는 신장 트리는   개의 링크를 가져야 한다는 것을 의미한다.

제약조건 식(3)은 각각의 노드는 반드시 하나 이상의 다른 노드와 연결

되어야 함을 의미한다.

제약조건 식(4)는 루트노드()의 어떤 서브트리()에 속하는 노드들의

트래픽 용량의 합이 최대 트래픽()이하가 되어야 한다는 것을 의미한다.

특히,의 값이 전부 1인 경우,어떠한 서브트리에도 개 이하의 노드가

연결되어야 한다는 것을 의미한다.

2.트리형 네트워크 설계의 염색체 표현방법

유전자 알고리즘에 문제를 적용하기 위해서는 문제의 부호화가 필요하며

문제를 부호화한 것이 염색체이다.이 염색체는 유전자 알고리즘에서 가장

기본이 되는 것으로 이것을 기본 단위로 하여 유전 연산을 하게 된다.염

색체의 표현은 문제에 의존적이므로 염색체는 각 해의 특성을 표시할 수

있어야 한다.트리형 네트워크 설계 문제는 이진 코딩으로 쉽게 변환할 수

있다.

<그림 Ⅲ-1>은 1개의 루트노드(사각형)에 7개의 노드를 연결하는 트리

형 네트워크 설계 구조의 예시를 보여주고 있다.
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<그림 Ⅲ-1>트리형 네트워크 설계 구조의 예

<그림 Ⅲ-1>과 같은 네트워크 구조를 가정했을 경우,링크를 인접행렬

로 나타내면 아래 <표 Ⅲ-1>와 같다.

<표 Ⅲ-1>링크의 인접행렬

노드

번호
0 1 2 3 4 5 6 7

0 - 1 1 1 0 0 0 0

1 - 0 0 1 1 0 0

2 - 0 0 0 0 0

3 - 0 0 1 1

4 - 0 0 0

5 - 0 0

6 - 0

7 -



-31-

염색체는 인접행렬표의 위 삼각형의 각 행을 가로방향으로 연결한 것이

된다.염색체의 표현 예는 다음 <그림 Ⅲ-2>와 같다.

이진 염색체 :{11100000011000000000110005000}

<그림 Ⅲ-2>이진 염색체의 표현 예제

예제의 트리형 네트워크 설계 문제에 대한 해의 경우의 수는 
  

로 나타낼 수 있다.는 링크타입의 개수이고 은 노드의 수이다.따라서

예시의 해의 경우의 수는 
     268,435,456개이다.

3.트리형 네트워크 설계

본 연구에서 제안하는 TLCGA를 실행하기 위해 기존의 GA 설계 절차

(염창선 등,2005)에 TS의 TabuList기능을 결합하여 다음과 같이 트리

형 네트워크 설계 절차를 제시한다.

가.트리형 네트워크 설계를 위한 주요 절차

TLCGA를 이용한 트리형 네트워크 설계의 주요 절차는 <그림 Ⅲ-3>과

같다.
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<그림 Ⅲ-3>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 트리형

네트워크 설계 절차

1)파라미터 초기화(initializeparameters)

- :세대 수

-max :최대 세대수

- :개체집단 크기

- :각 개체집단에 발생되는 돌연변이 비율

- :염색체내의 돌연변이 비율

- :타부리스트의 크기
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2)초기 개체집단 생성(g=1)

(1)제약조건을 만족하는 초기해를 무작위로 생성한다.

(2)초기해를 비용계산함수로 보낸다.

(3)초기해를 타부 리스트로 보낸다.

(4)타부 리스트가 비어 있다면,초기해를 타부 리스트에 등록한다.

타부 리스트가 비어 있지 않다면,타부 리스트와 중복되는 초기

해는 버리고 중복되지 않는 초기해는 타부 리스트의 해보다 우

수할 경우 타부 리스트에 등록한다.

(5)타부리스트와 중복되지 않는 초기해는 초기 개체집단에 넣는다.

(6)초기 개체집단()이 만들어질 때까지 (1)-(5)를 반복한다.

(7)초기 개체집단 중 가장 우수한 해를 검사한다.

3)교배 및 돌연변이 연산

a)교배

(1)순위기반 선택법에 따라 현재 개체집단으로부터 서로 다른 두

부모해가 선택된다.

(2)균등교배를 통해 자손해가 생성된다.

(3)자손해를 비용계산 함수에 보낸다.

(4)자손해를 타부 리스트로 보낸다.

(5)타부 리스트와 중복되는 자손해는 버리고 중복되지 않는 자손해

는 타부 리스트의 해보다 우수할 경우 타부 리스트에 등록한다.

(6)타부리스트와 중복되지 않는 자손해는 개체집단에 저장된다.
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(7)개체집단()이 만들어질 때까지 (1)-(6)를 반복한다.

b)돌연변이

(1)개체집단으로부터 돌연변이 대상 해를 무작위로 선택한다.

(2)돌연변이 대상 해에 대해 돌연변이 비율()에 따라 돌연변이

연산을 한다.

(3)돌연변이 해를 비용계산 함수에 보낸다.

(4)돌연변이 해를 타부 리스트로 보낸다.

(5)타부 리스트와 중복되는 돌연변이 해는 버리고 중복되지 않는

돌연변이 해는 타부 리스트의 해보다 우수할 경우 타부 리스트에

등록한다.

(6)타부리스트와 중복되지 않는 돌연변이 해는 개체집단의 대응하

는 해와 교체한다.

(7)돌연변이 횟수(= × )만큼 (1)-(6)을 반복한다.

(8)개체집단()중 가장 우수한 해를 검사한다.

C)교배 및 돌연변이 연산 반복

(1)최대 세대 수(  max)까지 교배 및 돌연변이 연산을 반복한다.

(2)가장 우수한 최종해를 확인한다.
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나.초기 개체집단 생성

초기 세대의 개체집단을 구성을 위해 제약조건을 만족하는 노드 간 링크

를 무작위로 결정한다.<그림 Ⅲ-4>은 루트 노드가 1개이고 노드가 7개이

고 모든 노드의 트래픽 용량이 1인 네트워크 설계의 경우 신장 트리를 형

성하고 서브트리 트래픽 용량 제약조건   을 만족하는 네트워크 구조의

염색체를 나타내고 있다.

초기 염색체 :{1110000001100000000011000000 }

<그림 Ⅲ-4>초기 염색체

다.교배 및 돌연변이

교배 연산을 위해 서로 다른 두 개의 부모 염색체를 순위기반 선택(rank

basedquadraticprocedure)을 적용하여 선택한다(Tateetal.,1998).두 부

모 염색체 내의 각각의 형질에 대해 0과 1사이의 난수를 발생시켜 임계확

률 0.5이상인 경우 부모 1의 형질이 유전되고 그 외의 형질에 대해서는

부모 2의 형질이 자손에게 유전된다(균등교배).예를 들어,아래 <그림 Ⅲ

-5>와 같이 두 부모가 선택되었고,각 형질에 난수가 발생되었다고 가정하

면,자손의 발생과정은 아래와 같다.
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부모 1:1110000001100000000011000000

난 수 :.3.9.4.5.6.2.5.1.5.3.8.6.7.2.4.1.3.6.7.8.8.3.8.2.1.6.2.5

부모 2:1110000001000001100001000000

자 손 :1110000001000001000011000000

<그림 Ⅲ-5>균등교배 예제

위의 예제에서 난수가 임계확률 0.5이상인 2,4,5,7,9,11,12,13,18,

19,20,21,23,26,28번째 형질에 대해서는 부모 1의 형질을 자손에게 물

려주고 그 외의 형질에 대해서는 부모 2의 형질을 자손에게 물려주어 자손

염색체를 만든다.

위 과정을 통해 얻어진 자손 염색체는 타부 리스트에 저장되며 이후에

동일한 염색체가 나왔을 경우 그 해는 선택하지 않으며 타부 리스트와 비

교해서 해가 다를 경우에만 선택되어 진다.

그리고 돌연변이 확률(  )에 따라 28개의 형질 중에서 4개의 형질이

선택되고 선택된 형질의 값이 0이면 1로,1이면 0으로 바뀐다.위 예에서

자손 염색체의 11,16,17,21번째 형질이 돌연변이 확률에 의해 선택 되어

졌다고 가정하면 자손의 염색체의 돌연변이 된 이후의 염색체는 아래 <그

림 Ⅲ-6>와 같다.

돌연변이 후 염색체 :{ 1110000001100000100001000000 }

<그림 Ⅲ-6>돌연변이 후 염색체
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위 과정을 통해 얻어진 해는 타부 리스트에 저장되며 이후에 동일한 해

가 나왔을 경우 그 해는 선택하지 않으며 타부 리스트와 비교해서 해가 다

를 경우에만 선택되어 진다.

라.서브트리 탐색

루트노드의 서브트리()를 찾고 서브트리의 트래픽 총량을 계산하기 위

해서 먼저 각 노드들의 차수()를 구한다.차수는 각각의 노드가 다른 노

드와 몇 개의 링크를 가지고 있는가를 의미한다.<그림 Ⅲ-1> 네트워크

구조의 차수를 표현하면 아래 <그림 Ⅲ-7>과 같다.

차수 :{33131111}

<그림 Ⅲ-7>서브트리 탐색 전 노드의 차수

루트노드를 제외한 노드들의 트래픽 용량이 1이라고 가정했을 경우 각

노드의 트래픽 용량을 표현하면 아래 <그림 Ⅲ-8>과 같다.

트래픽 용량 :{01111111}

<그림 Ⅲ-8>서브트리 탐색 전 노드의 트래픽 용량

먼저 루트노드를 제외하고 차수가 1인 노드를 검색한다.트리형 네트워

크에서 차수가 1인 노드는 항상 leaf-노드이다.예제의 경우 2,4,5,6,7번
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노드가 leaf-노드이다.

leaf-노드와 연결된 상위 노드(루트노드는 제외)를 검색하고 상위 노드에

leaf-노드의 트래픽을 전송하고 노드의 연결을 제거한다.

예제에서는 {1,4,5},{2},{3,6,7}3개의 서브트리가 존재한다.

leaf-노드의 트래픽을 상위 노드로 전송하고 노드의 연결을 제거한 후의

차수와 트래픽 용량은 아래 <그림 Ⅲ-9>과 같다.

차 수 :{31110000}

트래픽 용량 :{03130000}

<그림 Ⅲ-9>서브트리 탐색 후 차수와 트래픽 용량

위 예제의 경우 한 번의 계산으로 서브트리 탐색이 가능하지만 노드의

수가 증가하여 계산이 복잡해질 경우 이 과정을 전체 노드의 수 /루트노

드의 차수(  ,예제의 경우 8/3=2.67이므로 2번 반복)만큼 반복하여

서브트리를 탐색할 수 있다.서브트리의 트래픽 용량의 합이 최대 트래픽

용량()이하일 경우 후보해가 된다.

루트노드를 제외한 노드들의 트래픽 용량이 서로 다른 경우도 동일한 방

법으로 서브트리 탐색이 가능하다.노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우

도 서브트리의 탐색 과정은 트래픽 용량이 1인 경우와 동일하지만 서브트

리 탐색 전 각 노드의 트래픽 용량이 <그림 Ⅲ-10>와 같이 {02,3,1,1,

2,2,2}일 때,서브트리 탐색 후 각 서브트리의 트래픽 용량은 <그림 Ⅲ

-11>와 같이 {05,3,5,0,0,0,0}로 계산되며,서브트리의 트래픽 용

량의 합이 최대 트래픽 용량()이하일 경우 후보해가 된다.
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트래픽 용량 :{02,3,1,1,2,2,2}

<그림 Ⅲ-10>서브트리 탐색 전 노드의 트래픽 용량

트래픽 용량 :{05,3,5,0,0,0,0}

<그림 Ⅲ-11>서브트리 탐색 후 노드의 트래픽 용량

마.타부리스트

타부리스트는 재생산,교배 및 돌연변이 연산으로 선택된 해의 중복을

제거하기 위한 기능이다.유전자 알고리즘은 연산과정 중 선택 된 개체집

단 내에 동일한 해가 존재할 가능성이 있다.

재생산,교배 및 돌연변이 연산을 통해 선택된 해는 타부리스트에 저장

된다.재생산,교배 및 돌연변이 연산을 거쳐 새로운 해가 추가되면 타부리

스트와 비교하여 중복 해인지 검사하고 중복 해인 경우 해를 버리고,중복

해가 아닌 경우 후보해가 되고 타부리스트에 타부리스트의 크기()만큼

저장된다.

타부리스트의 크기를 초과할 경우 비용이 가장 큰 해를 삭제하고 새로운

해를 추가하여 타부리스트의 크기를 유지한다.
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4.트리형 네트워크 설계를 위한 알고리즘

트리형 네트워크 설계를 위한 주요 알고리즘은 다음과 같다.

가.노드 차수 계산 알고리즘

input:초기해 생성 또는 교배 및 돌연변이 연산에서 얻은 노드 간

링크 

output:각 노드의 차수 

variable: -각 노드의 차수

Process:

step1:/*초기화 */

 <-0

step2:/*차수 계산 */

if >0

노드 의 차수 증가

노드 의 차수 증가

나.서브트리 탐색 및 트래픽 계산 알고리즘

input:초기해 생성 또는 교배 및 돌연변이 연산에서 얻은 노드 간

링크 ,차수 계산에서 얻은 각 노드의 차수 

output:서브트리의 총 트래픽 
∈


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variable: -각 노드의 트래픽

 -전체 노드의 수

process:

step1:/*서브트리 탐색 및 서브트리 총 트래픽 계산 */

while(  ){

①    인 노드 검색

②    인 노드에 연결된 링크(  )검색

③ 노드 의 트래픽을 노드 로 전송

④ 링크 의 연결 제거

⑤ 노드 의 트래픽 초기화

};

다.타부리스트 관리 알고리즘

input:초기해 생성 또는 교배 및 돌연변이 연산에서 얻은 노드 간

링크 ,네트워크 총 설계비용 

output:노드 간 링크 ,네트워크 총 설계비용 

variable: -타부리스트의 크기

num_tabu-현재 타부리스트 갯수

process:

step1:/*타부리스트 정렬 */

① 타부리스트에 저장 된 목록을 가 낮은 순부터 올림

차순 정렬
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step2:/*타부리스트 생성 및 유지 */

if(num_tabu< )

① input의 ,를 타부리스트에 저장

else

① input의 가 타부리스트의 보다 크거나 같으면

해를 버림

② 타부리스트의 어떤 보다 input의 가 작으면

input의 , 와 타부리스트의 가장 큰 와 교체
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Ⅳ.성능 평가

트리형 네트워크 설계의 실험을 위한 컴퓨터의 시스템 사양은 Pentium

Core2Duo(2.2GHz),1GB RAM이고 컴파일러로 VisualC++6.0가 사용되

었다.

앞서 기술한 바와 같이 네트워크 설계 문제는 NP-hard문제로 지수형태

의 복잡도를 가진다.따라서 상대적으로 탐색공간의 규모가 작은 문제

  이고 각 노드의 트래픽 용량이 모두 1이며 서브트리 총 트래픽 용량

이 3(  )인 문제 1에 대하여 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과

유전자 알고리즘의 성능 비교를 통해 효율성을 증명한다.

그리고 좀 더 현실적인 네트워크 설계 상황을 고려하여 동일한 문제에서

각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우,서브트리 총 트래픽 용량이 10

( )인 문제 2에 대하여 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유

전자 알고리즘의 성능 비교를 통해 효율성을 증명한다.

문제 3(  )을 통해 노드의 추가에 따른 급격히 증가하는 탐색공간에

대해서 각 노드의 트래픽 용량이 1이고 서브트리 총 트래픽 용량이 5

(  )인 경우 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

의 비교평가를 통해 효율성을 증명한다.

문제 4(  )에 대해서도 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우,서

브트리 총 트래픽 용량이 12( )인 경우 타부리스트가 결합된 유전자

알고리즘과 유전자 알고리즘의 성능 비교를 통해 효율성을 증명한다.

그리고 보다 큰 문제로 노드의 수가 21개(  )이고 각 노드의 트래픽

용량이 1이고 서브트리 총 트래픽 용량이 6(  )인 문제 5,노드의 수가
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21개(  )이고 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우 서브트리 총 트

래픽 용량이 15(  )에 문제 6을 통해 타부리스트가 결합된 유전자 알

고리즘의 효율성을 증명한다.

타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘의 평가를 위해 <표 Ⅳ-1>과 같이

노드 좌표를 설정하였으며 유클리디안 식을 이용하여 노드간의 거리를 계

산한다.그리고 노드 간의 거리 자체를 링크 비용()으로 간주하며 그 값

은 대칭으로 가정하며 단위는 ‘$’이다.

<표 Ⅳ-1>노드의 좌표

노드 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

가로

좌표
50 90 59 92 94 70 80 35 37 19 23 3 9 75 96 76 14 38 27 19

세로

좌표
50 3 63 8 31 20 45 9 59 17 90 20 85 76 36 13 33 87 10 73

(주)문제 1은 노드 번호 0~12로 한정한다.

1.문제 1:13개의 노드,서브트리 트래픽 용량 3

노드가 13개이고 각 노드의 트래픽 용량이 모두 1인 경우를 네트워크로

연결하는 문제 1에 대해 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한

트리형 네트워크 설계를 수행하였다.초기 탐색 실험을 통해 초기화 값

(m ax ,  ,  ,  , )을 얻은 후 앞서 제시한

설계 절차에 따라 실험을 수행하였다.

그 결과 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비

해 더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-2>에 나타나 있는 것과 같은
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설계 구조를 갖는 비용이 281.17$인 가장 우수한 해를 찾았다.<그림 Ⅳ

-1>은 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.반면

유전자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 335.69$였다.타부리

스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가장 우

수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-2>,<표 Ⅳ-3>과 같다.

<그림 Ⅳ-1>초기 가장 우수한 해(문제 1:390.46$)

<표 Ⅳ-2>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 1)

서브트리 {2} {1,6,8} {3,5,4} {7,9,11} {10,12}

트래픽 용량 1 3 3 3 2
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<그림 Ⅳ-2>가장 우수한 최종해(문제 1:281.17$)

<표 Ⅳ-3>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 1)

서브트리 {2,1,3} {6,4,5} {7,9,11} {8,10,12}

트래픽 용량 3 3 3 3

그리고 신뢰성 있는 분석을 위하여 타부리스트가 결합된 유전자 알고리

즘과 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법 각각에 대해 서로 다른 10가지

의 random numberseed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지의 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유

전자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된

유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해

에 대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면

<그림 Ⅳ-3>와 같다.
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<그림 Ⅳ-3>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 1)

타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 13세대에서 약 300$

로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 9세대에 이르

기까지 7번의 설계비용 감소를 가졌으며,9세대에서 평균 설계비용

369.501$를 가져 약 18% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이 유전자 알고리

즘을 이용한 탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을 보여 주고 있

다.
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2.문제 2:13개의 노드,서브트리 트래픽 용량 10

실제 네트워크 설계 과정에서 모든 노드의 트래픽 용량이 동일한 경우는

존재하지 않는다.좀 더 현실적인 상황에서 제안하는 타부리스트가 결합된

유전자 알고리즘의 성능을 평가하기 위하여 13개의 노드를 네트워크로 연

결하는 문제 1에서 다른 모든 초기화 값이 동일하나 각 노드의 트래픽 용

량이 서로 다른 문제 2에 대해 동일한 설계 절차에 따라 실험을 수행하였

다.

각 노드의 트래픽 용량은 1～5사이의 random number를 적용하여 문제

를 풀었다.

그 결과 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비해

더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-5>에 나타나 있는 것과 같은 설계

구조를 갖는 비용이 277.66$인 가장 우수한 최종해를 찾았다.<그림 Ⅳ-4>

는 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.반면 유전

자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 316.01$였다.타부리스트

가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가장 우수한

최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-4>,<표 Ⅳ-5>와 같다.
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<그림 Ⅳ-4>초기 가장 우수한 해(문제 2:396.64$)

<표 Ⅳ-4>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 2)

서브트리 {2,8} {6,3,1,4} {11,5} {10,12,7,9}

트래픽 용량 6 10 7 9

<그림 Ⅳ-5>가장 우수한 최종해(문제 2:277.66$)
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<표 Ⅳ-5>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 2)

서브트리 {2,1,3} {6,4,5} {7,9,11} {8,10,12}

트래픽 용량 8 9 8 7

문제 2에 대해서도 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고

리즘을 이용한 설계 방법 각각에 서로 다른 10가지의 random number

seed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전

자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해에

대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면 <그

림 Ⅳ-6>와 같다.
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<그림 Ⅳ-6>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 2)
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타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 13세대에서 약 310$

로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 8세대에 이르

기까지 7번의 설계비용 감소를 가졌으며,9세대에서 평균 설계비용

351.48$를 가져 약 11% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우에도 타부리스트가

결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이 유전자 알고리즘을 이용한

탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을 보여 주고 있다.

3.문제 3:17개의 노드,서브트리 트래픽 용량 5

노드가 17개이고 각 노드의 트래픽 용량이 모두 1인 경우를 네트워크로

연결하는 문제 3에 대해 먼저 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이

용한 트리형 네트워크 설계를 수행하였다.초기 탐색 실험을 통해 초기화

값(max ,  ,  ,  , )을 얻은 후 앞서 제시

한 설계 절차에 따라 실험을 수행하였다.

그 결과타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비해

더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-8>에 나타나 있는 것과 같은 설

계 구조를 갖는 비용이 334.66$인 가장 우수한 해를 찾았다.<그림 Ⅳ

-7>은 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.반면

유전자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 539.15$였다.타부

리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가장

우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-6>,<표 Ⅳ-7>과 같

다.
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<그림 Ⅳ-7>초기 가장 우수한 해(문제 3:603.88$)

<표 Ⅳ-6>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 3)

서브트리 {2,1,14.4.5}{5,15} {7} {9,16} {10,8,11,3,12} {13}

트래픽 용량 5 2 1 2 5 1

<그림 Ⅳ-8>가장 우수한 최종해(문제 3:334.66$)
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<표 Ⅳ-7>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 3)

서브트리 {2,13,1} {5,4,15} {6,3,14} {7,9,11,16} {8,10,12}

트래픽 용량 3 3 3 4 3

문제 3에서 대해서도 신뢰성 있는 분석을 위하여 타부리스트가 결합된

유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법 각각에 대해 서로

다른 10가지의 random numberseed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전

자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해에

대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면 <그

림 Ⅳ-9>와 같다.
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<그림 Ⅳ-9>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 3)
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타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 18세대에서 약 410

$로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 5세대에 이

르기까지 5번의 설계비용 감소를 가졌으며,5세대에서 평균 설계비용 560

$를 가져 약 25% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이

유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을

보여 주고 있다.

4.문제 4:17개의 노드,서브트리 트래픽 용량 12

문제 2와 마찬가지로 좀 더 현실적인 상황에서 타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘의 성능평가를 위해 17개의 노드를 네트워크로 연결하는 문

제 3에서 다른 모든 초기화 값이 동일하나 각 노드의 트래픽 용량이 서로

다른 문제 4에 대해 동일한 설계 절차에 따라 실험을 수행하였다.

각 노드의 트래픽 용량은 1～5사이의 random number를 적용하였다.

그 결과 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비

해 더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-11>에 나타나 있는 것과 같

은 설계 구조를 갖는 비용이 337.55$인 가장 우수한 해를 찾았다.<그림

Ⅳ-10>은 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.

반면 유전자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 521.38$였다.

타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가

장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-8>,<표 Ⅳ-9>와

같다.
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<그림 Ⅳ-10>초기 가장 우수한 해(문제 4:539.19$)

<표 Ⅳ-8>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 4)

서브트리 {2,3,1,10,13} {8,6,7,9} {12} {14,4,5} {16,11}

트래픽 용량 10 12 4 6 6

<그림 Ⅳ-11>가장 우수한 최종해(문제 4:337.55$)
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<표 Ⅳ-9>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 4)

서브트리 {2,13,3,1} {5,4,14,15} {6} {7,9,11,16} {8,10,12}

트래픽 용량 9 7 5 10 7

문제 4에 대해서도 신뢰성 있는 분석을 위하여 서로 다른 10가지의

random numberseed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전

자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해에

대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면 <그

림 Ⅳ-12>와 같다.
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<그림 Ⅳ-12>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 4)
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타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 14세대에서 약 430$

로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 6세대에 이르

기까지 5번의 설계비용 감소를 가졌으며,6세대에서 평균 설계비용 560$를

가져 약 23% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우에도 타부리스트가

결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이 유전자 알고리즘을 이용한

탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을 보여 주고 있다.

5.문제 5:21개의 노드,서브트리 트래픽 용량 6

노드가 21개이고 각 노드의 트래픽 용량이 모두 1인 경우를 네트워크로

연결하는 문제 5에 대해 먼저 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이

용한 트리형 네트워크 설계를 수행하였다.초기 탐색 실험을 통해 초기화

값(max ,  ,  ,  , )을 얻은 후 앞서 제시

한 설계 절차에 따라 실험을 수행하였다.

그 결과타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비해

더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-14>에 나타나 있는 것과 같은

설계 구조를 갖는 비용이 416.12$인 가장 우수한 해를 찾았다.<그림 Ⅳ

-13>은 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.반

면 유전자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 686.70$였다.타

부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가장

우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-10>,<표 Ⅳ-11>과

같다.
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<그림 Ⅳ-13>초기 가장 우수한 해(문제 5:681.97$)

<표 Ⅳ-10>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 5)

서브트리 {2,1}{5,11}{6,4,9,16,18}{8,13,3,14,20}{17,10,15,19,12,7}

트래픽 용량 2 2 5 5 6

<그림 Ⅳ-14>가장 우수한 최종해(문제 5:416.12$)
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<표 Ⅳ-11>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 5)

서브트리 {2,1,13,3,14,20}{5,15}{6,4}{8,7,9,15,11,18}{17,10,12,19}

트래픽 용량 6 2 2 6 4

문제 5에서 대해서도 신뢰성 있는 분석을 위하여 타부리스트가 결합된

유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법 각각에 대해 서로

다른 10가지의 random numberseed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전

자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해에

대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면 <그

림 Ⅳ-15>와 같다.
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<그림 Ⅳ-15>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 5)
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타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 28세대에서 약 590

$로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 10세대에 이

르기까지 6번의 설계비용 감소를 가졌으며,8세대에서 평균 설계비용 740

$를 가져 약 21% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이

유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을

보여 주고 있다.

6.문제 6:21개의 노드,서브트리 트래픽 용량 15

문제 2,4와 마찬가지로 좀 더 현실적인 상황에서 타부리스트가 결합된

유전자 알고리즘의 성능평가를 위해 21개의 노드를 네트워크로 연결하는

문제 5에서 다른 모든 초기화 값이 동일하나 각 노드의 트래픽 용량이 서

로 다른 문제 6에 대해 동일한 설계 절차에 따라 실험을 수행하였다.

각 노드의 트래픽 용량은 1～5사이의 random number를 적용하였다.

그 결과 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전자 알고리즘에 비

해 더 좋은 해를 도출해 내었으며,<그림 Ⅳ-17>에 나타나 있는 것과 같

은 설계 구조를 갖는 비용이 454.71$인 가장 우수한 해를 찾았다.<그림

Ⅳ-16>은 초기 가장 우수한 해의 네트워크 설계 구조를 나타내고 있다.

반면 유전자 알고리즘을 이용한 설계 결과 최적해의 비용은 631.856$였다.

타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 초기 가장 우수한 해와 가

장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량은 <표 Ⅳ-12>,<표 Ⅳ-13>

와 같다.
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<그림 Ⅳ-16>초기 가장 우수한 해(문제 6:734.625$)

<표 Ⅳ-12>초기 가장 우수한 해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 6)

서브트리 {2,7}{6,11}{12,19,10,3,5,15,16}{13,1,20,17,8,4,14}{18,9}

트래픽 용량 7 9 15 13 4

<그림 Ⅳ-17>가장 우수한 최종해(문제 6:454.71$)
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<표 Ⅳ-13>가장 우수한 최종해의 서브트리 및 트래픽 용량(문제 6)

서브트리 {2,10,12,19}{5,15}{6,14,4}{7,8,9,18,16,11}{13,1,3,17,20}

트래픽 용량 11 4 8 15 0

문제 6에 대해서도 신뢰성 있는 분석을 위하여 서로 다른 10가지의

random numberseed에 적용하여 문제를 풀었다.

그 결과 10가지 경우 모두 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘이 유전

자 알고리즘에 비해 더 좋은 해를 도출해 내었다.타부리스트가 결합된 유

전자 알고리즘과 유전자 알고리즘 탐색을 통해 도출된 10가지 seed의 해에

대해 탐색 세대 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 추이를 살펴보면 <그

림 Ⅳ-18>와 같다.
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<그림 Ⅳ-18>타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘

탐색 방법의 성능 비교(문제 6)
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타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법은 탐색 세대

수가 증가함에 따라 평균 설계비용이 급격히 떨어져 31세대에서 약 580$

로 수렴하는 반면에 유전자 알고리즘을 이용한 탐색 방법은 6세대에 이르

기까지 5번의 설계비용 감소를 가졌으며,6세대에서 평균 설계비용

756.02$를 가져 약 21% 개선 효과를 보여주고 있다.

이 결과는 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우에도 타부리스트가

결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법이 유전자 알고리즘을 이용한

탐색 방법보다 효율적인 설계 방법이라는 것을 보여 주고 있다.

7.노드 수의 증가에 따른 평균 설계비용의 차이

노드 수의 증가에 따른 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자

알고리즘의 평균 설계비용의 차이가 어떻게 변화하는지 평가하기 위하여

13,15,17,19,21개의 노드에 각 노드의 트래픽이 1인 경우,각 노드의 트

래픽이 서로 다른 경우에 대해 실험을 실시하였다.

신뢰성 있는 평가를 위해 각각의 상황에 10가지의 random numberseed

를 적용하여 평균 설계비용을 계산하였다.

아래의 그림<Ⅳ-19>은 각 노드의 트래픽이 1일 때 노드 수의 증가에 따

른 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘의 설계비용의

차이를 나타내고 있다.
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<그림 Ⅳ-19>노드의 증가에 따른 평균 설계비용의 차이(트래픽 1)

각 노드의 트래픽이 1인 경우,노드의 수가 증가함에 따라 타부리스트가

결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘의 평균 설계비용의 차이가 점

차 커지는 것을 보여주고 있다.

아래 <그림 Ⅳ-20>는 각 노드의 트래픽이 서로 다른 경우 타부리스트가

결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘의 평균 설계비용의 차이를 나

타내고 있다.
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<그림 Ⅳ-20>노드의 증가에 따른 평균 설계비용의 차이(트래픽 랜덤)

각 노드의 트래픽이 서로 다른 경우도 마찬가지로 노드의 수가 증가함에

따라 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과 유전자 알고리즘의 평균 설

계비용의 차이가 점차 커지는 것을 보여주고 있다.
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Ⅴ.결 론

네트워크가 기업 내의 자원공유와 정보교환을 위한 중요한 전략적 수단

으로 활용되면서,효율적인 네트워크의 설계는 기업 활동에 직접적인 영향

을 미치게 되었다.네트워크를 구축하기 위해서는 막대한 투자비용이 소요

되기 때문에 중대한 의사결정 문제이다.

기업은 기업 내 자원을 공유하고 다양한 정보자원을 빠르게 교환하여 과

업수행에 활용하고자 최소한의 비용으로 효율적인 네트워크를 설치하여 운

영하길 원한다.

본 연구에서는 이러한 기업의 요구에 맞추어,서브트리의 최대 트래픽

용량 제약조건으로 한 비용을 최소화하는 트리형 네트워크 최적화 문제를

효율적으로 풀기 위해 유전자 알고리즘에 타부서치 중 타부리스트의 기능

을 결합한 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘을 이용한 설계 방법을 제

시하였다.

본 연구에서 13개 노드에 각 노드의 트래픽 용량이 1인 문제 1,13개 노

드에 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우인 문제 2,17개 노드에 각

노드의 트래픽 용량이 1인 문제 3,17개 노드에 각 노드의 트래픽 용량이

서로 다른 경우인 문제 4,21개 노드에 각 노드의 트래픽 용량이 1인 문제

5,21개 노드에 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우인 문제 6를 통해

기존의 유전자 알고리즘보다 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘의 성능

이 네트워크 설계비용과 최적해로의 수렴도가 우월하다는 것을 밝혔다.

또한 앞선 실험적 문제에 노드의 수가 15,19개이고 각 노드의 트래픽 용

량이 1인 경우와 각 노드의 트래픽 용량이 서로 다른 경우에 대한 실험을

추가하여 노드 수의 증가에 따라 타부리스트가 결합된 유전자 알고리즘과
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유전자 알고리즘의 평균 설계비용의 차이가 점점 증가하는 것을 밝혔다.

유전자 알고리즘에 결합된 타부 리스트는 세대를 거치면서 반복되는 진

화 연산 과정 중에 동일한 해가 생성되는 것을 방지하여 효율적인 최적해

의 탐색을 가능하게 하였다.

본 연구에서는 단일 링크 유형,트래픽 용량 제약조건 하에서의 트리형

네트워크의 경제적 설계 방법을 제시하였으나,향후에는 다양한 링크 유형,

평균 패킷 지연 시간,루트노드의 총 트래픽 용량 제약조건 하에서의 설계

방법에 대한 연구가 수행되어야 할 것이다.
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