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1. Ogélna charakterystyka pracy

Przedtozona do recenzji rozprawa doktorska mgr inz. Stefana Kotowskiego pt.
L Analiza algorytméw  genetycznych jako uktadéw dynamicznych” zostala
zrealizowana pod kierunkiem Prof. dr hab. inz. Witolda Kosifiskiego. Praca stanowi
manuskrypt o lacznej objetosci 111 stron zawierajacy 3 rysunki. Tekst pracy
podzielono na 5 rozdzialdw uzupetnionych nienumerowanym streszczeniem w jezyku
angielskim. Praca zawiera bogaty, ztozony ze 109 pozycji spis literatury.

Tezy rozprawy podane na stronie 8 brzmig nastgpujaco:

1. Istnieje rozktad graniczny i mozna go opisa¢ jawng zaleznoscia. Zaleznos¢
ta wskazuje na sposob ulepszania algorytmu.

2. Dla kazdego wyj$ciowego algorytmu genetycznego istnieje algorytm
genetyczny, optymalny w sensie probabilistycznym.

3. Mozliwa jest klasyfikacja algorytmow genetycznych na podstawie ich
entropii i wymiaru fraktalnego trajektorii. Moze by¢ ona pozyteczna przy
projektowaniu nastgpnych algorytméw genetycznych.

Zadania, jakie zrealizowal Autor w rozprawie mozna scharakteryzowaé
nastepujaco:

1. Przedstawil obszerne tlo obejmujace opis wielu technik poszukiwania
stochastycznego z grupy nazywanej algorytmami genetycznymi. W ich opisie
ograniczyt sie do przypadkow z dyskretna, skoniczong przestrzenia poszukiwan.
Opisal réwniez dwie tradycyjne metody analizy algorytmow genetycznych takie
jak tzw. twierdzenie o schematach, hipoteza blokéw budujacych oraz tzw.
twierdzenie NFL (No Free Lunch). Calo$¢ tych rozwazan zawarl on w



Rozdziale 1 rozprawy. W rozdziale tym zasygnalizowano réwniez problematyke
definiowania izomorfizmoéw stuzacych do klasyfikacji algorytmow.

2. Formuluje podstawy modelowania rozwazanej grupy algorytméw genetycznych
przy pomocy taficuchéw Markowa bazujacy na ideach i wynikach grupy Vose.
W tej czesei zawarto wazne wyniki dotyczace klasyfikacji zachowania sig
algorytméw genetycznych wykorzystujac jego zachowania asymptotyczne. W
tej czesci znajduje si¢ rowniez najcickawszy bodajze wynik pracy dotyczacy
interpretacji hipotezy No Free Lunch dla rozwazanej klasy algorytméw. Wyniki
tej czesci zawarto w Rozdziale 3 rozprawy.

3. Kolejny Rozdzial 4 zawiera druga klasyfikacje behavioralng algorytmow
genetycznych oparta o wymiar fraktalny ich trajektorii. Zaproponowang
klasyfikacje ilustruje kilka przykladéw obliczeniowych.

2. Ocena pracy

Autor podjat w pracy trudne zagadnienie klasyfikacji behavioralnej algorytméow
genetycznych pozwalajacej na ich poréwnanie w zakresie skutecznosci rozwigzania
zadan optymalizacji globalnej. Problem ten, dotad w ogélnosci nierozwiazany jest jak
sie wydaje najtrudniejszy w analizie asymptotycznej tej grupy algorytmow.

Istnieje wiele podej$¢ pozwalajacych oceni¢ rézne aspekty zachowania sig
algorytméw ze skonczonym uniwersum genetycznym. Historycznie pierwsze
pochodzace od Hollanda a pdzniej rozwinigte i czgSciowo doprecyzowane przez
Whitleya znane pod nazwa twierdzenia o schematach pozwala na czgsciowe
statystyczne  oszacowanie (w sensie warto$ci oczekiwanej) wydajnosci
eksploatacyjnej algorytmu (zdolnosci do uzyskiwania lepszego wyniku Sredniego w
populacji) w pojedynczym kroku ewolucji. Wielu uznanych autoréw zgodnie
twierdzi, ze wynik ten nie pozwala na asymptotyczne rozszerzenie, tj. uzyskanie
pewnego oszacowania dla nieskonczonej, a nawet dla skonczonej liczby krokoéw
poprzez jego iterowanie.

Najbardziej obiecujacym jak si¢ wydaje sposobem analizy asymptotycznej
algorytméw genetycznych jest przedstawienie ich jako proceséw stochastycznych, lub
bardziej ogo6lnie jako uktadow dynamicznych w odpowiednio zdefiniowanej
przestrzeni stanéw. Z uwagi na niedeterministyczny charakter kolejnych iterat
przestrzefi t¢ buduja miary probabilistyczne na zbiorze wszystkich osiggalnych
populacji. W rozwazanym przypadku skonczonego uniwersum kodoéw zbidr ten jest
rowniez skonczony. Kluczowe wyniki tego podejscia uzyskane w grupie Vose
pozwalaja na sformutowanie warunku koniecznego dla istnienia miary
niezmienniczej, bedacej granica ciagu miar probkowania przy ilosci epok
zmierzajacej do nieskonczonosci, oraz pokazuja pewne regularne zachowanie tych
miar w sytuacji, gdy rozwazamy algorytmy operujace na coraz to wigkszych
populacjach. Wyniki te pozwalaja sformutowaé jakosciowe kryteria, przy ktorych
algorytm moze rozwiaza¢ stawiany przed nim problem, oraz gwarantuja zbieznos¢
trajektorii algorytméw o skoniczonych populacjach do trajektorii uzyskanej poprzez
iteracje tzw. heurystyki, odwzorowania reprezentujacego oczekiwane zachowanie si¢
algorytmu w  kazdym kroku, czyli postgpowania deterministycznego
wykorzystujacego maksimum informacji, jakie da¢ moga populacje przetwarzane w
ustalony sposéb, tj. przy pomocy ustalonych, niezmiennych w czasie operatorow
genetycznych.



Rozwazania te, niestety nie podaja sposobu klasyfikacji algorytméw w
przypadku rozwiazywania réznych probleméw zwiazanych z r6znymi funkcjami celu.
Taka wyczerpujaca (zupelna) klasyfikacja pozwolilaby na odpowiedni dobor
operatorow genetycznych i ich parametréw dla rozwiazania zadanego problemu przy
najlepszej proporcji kosztéw do iloéci informacji uzyskanej o rozwiazaniu. Wiele
faktow wskazuje na to, ze problem takiej klasyfikacji jest dobrze postawiony i istotny.
Jednym z takich wynikéw jest hipoteza No Free Lunch méwiaca, ze w zadanej klasie
algorytméw optymalizacji globalnej rozwiazujacej zadany zbioér problemow dla
kazdego algorytmu istnieje problem, dla ktérego osiaga on najlepsza wydajnos¢ w
calej klasie i jest rowniez taki, dla ktoérego jest on algorytmem najgorszym.
Jakkolwiek bardzo ogdlne uzasadnienia tej hipotezy wydaje si¢ trudne, istnieje kilka
przykladéw jej precyzyjnej interpretacji dla konkretnych klas algorytméow i
rozwigzywanych przez nie probleméw (prace grupy Poli).

Najwazniejszy moim zdaniem wynik Autora (Twierdzenie 3.4.8) pokazuje, ze w
klasie algorytméw genetycznych przeszukujacych skonczony zbidr, opisanych
stacjonarnymi, ergodycznymi lancuchami Markowa rozwiazujacych dany problem
optymalizacji globalnej istnieje algorytm ,,najlepszy”, ktéry rozwigzuje ten problem w
1 kroku iteracji (jednej epoce). Przez rozwigzanie problemu Autor rozumie
osiggni¢cie przez algorytm odpowiedniej, niezmienniczej miary probkowania. W tym
samym rozdziale Autor podaje réwniez inny wazny wniosek (Wniosek 3.4.1)
mowiacy o asymptotycznej rdwnowaznosci prostego algorytmu genetycznego i
przesuniecia Bernoulliego dajacych mozliwo$¢ stosowania metod analizy ukladow
dynamicznych do analizy algorytmow genetycznych.

Druga wazna grupa wynikow sa efekty rozwazan dotyczacych asymptotycznych
zachowan miar probkowania dla populacji skonczonych definiowanych jako
asymptotyczna stabilnos¢ i punktowa asymptotyczna stabilno$¢. Autor podaje
precyzyjne definicje tych poje¢ zwigzanych z istnieniem odpowiednich miar
niezmienniczych lafncucha Markowa modelujacego algorytm genetyczny ze
skonczonym kodowaniem oraz ich charakteryzacje w postaci twierdzen 2.6.2 do 2.6.4
dla algorytméw z selekcja i mutacja. Wprowadzone pojecia asymptotycznej
stabilnosci oraz liczno$é¢ zbioru kodéw (chromosoméw) osiggalnych z dowolnego
chromosomu w skonczonej iloéci krokéw pozwala na zbudowanie innej klasyfikacji
przedstawionej na koncu Rozdziatu 2.

3. Uwagi krytyczne i dyskusyjne

Staba strona rozprawy jest redakcja manuskryptu. Zawiera on wiele fragmentéow
powtorzonych oraz wiele fragmentéw sformulowanych niejasno. Nie jest rowniez
oczywista zalezno$§¢ pomigdzy podstawowsa cze$cia manuskryptu a Dodatkiem.
Zawiera on brakujace w czgsci podstawowej pracy dowody kluczowych twierdzen. W
innych rozdziatach dubluje lub pomija pewne fragmenty tekstu podstawowego (patrz
sekcje 4.2 pracy i 3.2 Dodatku).

Pewnym mankamentem redakcyjnym jest réwniez brak spisu oznaczen i
symboli, ktéry w znacznym stopniu utatwitby czytanie rozprawy i uchronit Autora od
licznych kolizji oznaczen.

Jakkolwiek Autor definiuje precyzyjnie i analizuje dwa rodzaje zachowan
asymptotycznych algorytmu genetycznego nazwane asymptotyczng stabilnoscia i



asymptotyczna punktows stabilno$cia nie wyjasnia dokladnie, co rozumie przez
rozwiazanie problemu optymalizacji globalne;.

Twierdzenie 2.6.2 podaje wkw. dla asymptotycznej, punktowej stabilnosci.
Wiasno$¢ ta nie bedzie zachodzi¢ dla poprawnie zdefiniowanych prostych
algorytmow genetycznych z selekcja 1 mutacja, tj. takich, dla ktorych
prawdopodobienstwo mutacji jest silnie wigksze od zera. W tym przypadku kazdy
chromosom moze by¢ osiagnicty w jednym kroku z dowolnego innego z dodatnim
prawdopodobienstwem. Ta grupa algorytméw, dla ktérych Z* = Z wpada w punkty 2
i 4 klasyfikacji. Istnienie i silna dodatnio$¢ miary niezmienniczej w tym przypadku
wynika z twierdzenia ergodycznego (por. Vose, Nix 1992).

W Twierdzeniu 3.4.8 podano postaé macierzy przejscia algorytmu najlepszego.
Wielka szkoda, ze Autorowi nie udato si¢ zidentyfikowaé macierzy od parametrow
operacji genetycznych. Jedyny wynik idacy w tym kierunku (sekcja 3.4.3) mowi o
postaci macierzy granicznej dla algorytmu ztozonego wylacznie z selekc;ji elitarnej.

Whiosek 3.4.1 powinien zosta¢ wyczerpujaco uzasadniony w miejscu doktadnie
okreslonym w pracy.

Sposéb prowadzenia eksperymentéw opisanych w rozdziale 4.3 jest niejasny i
mato przekonywujacy. Nie wyjasniono, co oznaczaja konfiguracje od 1 do 12, oraz
ktore punkty wykresu wiaza si¢ z poszczegdlnymi funkcjami benchmarkowymi.

Dodatkowo spis usterek i pomylek zauwazonych w tekscie rozprawy
zamieszczono w postaci zalacznika na koncu recenzji.

4. Whnioski kencowe

Podsumowujac stwierdzam, ze teza rozprawy zostala uzasadniona. Zawiera ona
nowe spojrzenie na sposoby analizy wydajnosci algorytméw genetycznych z
kodowaniem skonczonym. Wysoko oceniam najwazniejsze jej wyniki, jakimi sa
interpretacja hipotezy No Free Lunch dla algorytméw ze skonczonym kodowaniem
opisanych ergodycznym laficuchem Markowa (Twierdzenie 3.4.8) wraz z propozycja
klasyfikacji oparta o wymiar fraktalny trajektorii jak rOéwniez analiza
asymptotycznych zachowafi miar proébkowania (asymptotycznej stabilnosci i
punktowej asymptotycznej stabilnosci, Twierdzenia 2.6.1 —2.6.4).

Praca spelnia wymagania stawiane rozprawom doktorskim w zakresie nauk
technicznych w dyscyplinie informatyka i moze by¢ dopuszczona do publicznej
obrony.



Zalacznik — spis niektérych usterek zauwazonych w pracy:

1.

We wzorze zawartym w tekscie na 7 stronie (4 strona dodatku) pojawia si¢
kolizja zwiazana z oznaczeniem d (1).

W definicji na stronie 7 (str. 5 dodatku) pojawiaja si¢ nieznane symbole d* i
X. Ponadto stosowana jest strzatka > w okresleniu warunku dla funkcji a,
uzywana zwykle dla oznaczenia funkcji czgsciowych, co jest w sprzecznosci z
poprzednia formuta.

Sekcija 1.4. Co Autor rozumie pod pojeciem zbieznosci uzywanym w tym
rozdziale?

Podany w pracy wzor (1.17) stanowigcy wynik tzw. twierdzenia schematow
jest nieprawdziwy. Jego krytyke znalez¢ mozna w licznych pracach, np. w
pracy Podsiadly opublikowanej na pierwszej konferencji KAEGIOG w 1996
roku.

Skad Autor zaczerpnat definicj¢ algebry abstrakcyjnej, ktdra uzywa w sekcji
1.6.2? Czy pomig¢dzy postulowanymi dzialaniami tej struktury zachodza jakie$
zwiazki?

We wzorze (2.21) obie nieréwnosci powinny by¢ chyba ostre?



