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1. Einleitung

In vielen Gebieten aus Technik und Wirt-
schaft treten Optimierungsprobleme folgen-
der Art auf. Ein Vorgang oder eine Funktion
F(p,,p,,Ds,...py) hédngt von einem oder
mehreren Eingabeparametern p,, p,, p,,...py
ab. Je nach Wahl dieser Eingangsgrofien ist
das Ergebnis des meist komplexen Problems
mehr oder weniger den Wiinschen entspre-
chend. Bildlich 148t sich dieser Sachverhalt
mit einer Qualititsdichteverteilung in einem
mehrdimensionalen Raum darstellen, dessen
Dimensionen durch den zu bestimmenden
Eingabevektor P =(p,,p,,p,,..py) festge-
legt sind. Ziel ist es nun, in diesem Parame-
terraum den Ort zu finden, wo die Qualitits-
dichte maximal bzw. minimal ist, d.h. den
Losungsvektor P so zu bestimmen, daB der
zu optimierende Vorgang oder die Funktion
ein gewiinschtes Resultat vorweist. In einfa-
chen Fillen 148t sich das Phanomen durch
eine mathematische Gleichung darstellen und
die Losung daraus direkt errechnen. Oft sind
jedoch die Vorginge mathematisch zu kom-
plex fiir eine deterministische Losung. Des
weiteren weisen viele Vorgéinge in Naturwis-
senschaft, Technik oder Wirtschaft ein nicht-
stetiges, geschweige denn ein differenzierba-
res Verhalten auf, was eine Losungsermitt-
lung auf direktem Wege nahezu ausschliefit.
In solchen Fillen kénnen hiufig noch geneti-
sche Algorithmen weiter helfen [1,3].

2. Pas Optimierungsproblem

Es wird in Bild 1 eine lineare Gruppe aus »
Antennen mit gleicher Einzelcharakteristik
C; betrachtet, die entlang der x-Achse eines
kartesischen Koordinatensystems aufgereiht
sind. Fur diese Anordnung soll in der x-y-
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Bild 1 Anordnung der Antennengruppe

Ebene (S n/2) die Gruppencharakteristik
C (p) im Fernfeld unter Vernachlassigung
der Strahlungskopplung dargestellt werden.
Nach dem Prinzip der ungestorten Superpo-
sition der Strahlungsfelder der Einzelanten-
nen laBt sich die Gesamtcharakteristik der
Anordnung aus dem Produkt der Einzelcha- .
rakteristik und der Gruppencharakteristik
berechnen: C,, =C;-C,,, wobei die Grup-
pencharakteristik C,; aus dem normierten
Gruppenfaktor F hervorgeht. Im Horizon-
talschnitt gilt:
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Fiir die Synthese von gewtinschten Richtdia-
grammen gilt es nun, Betridge /, und Phasen
d, der Speisestrome sowie den Ort x, eines
jeden Strahlers zu bestimmen. Nur fiir weni-
ge Spezialfille lassen sich die N =3-.n not-
wendigen Parameter auf deterministischem

Wege ermitteln. Im allgemeinen ist man auf

“numerische Optimierungsverfahren angewie-

sen. Da konventionelle Verfahren in Bezug
auf Robustheit (die Fahigkeit auf das global



beste Ergebnis zu konvergieren) nur einge-
schrinkte Fihigkeiten vorweisen, wurde eine
innovative genetische Entwicklung realisiert
[5]. Genetische Algorithmen (GA) konver-
gieren ia. langsamer als analytische (zB.
Gradientenverfahren), garantieren jedoch
durch ihren auBergewohnlichen ProzeBablauf
aus Kombinatorik und rein probabilistischen

Ubergangsfunktionen die notwendige Ro-

bustheit, die fiir die Losung eines anspruchs-
vollen Problems wie der Richtdiagramm-
synthese notwendig ist. Mit Hilfe von MAT-
LAB® 5.1 wurde daher ein allgemeiner GA
entwickelt, der fihig ist, Optimierungsaufga-
ben aller Art aus Wirtschaft und Naturwis-
senschaft zu 16sen. Durch Programmierung
eines Pre und Postprozessors ArrayManager
wird dieser Algorithmus dann speziell auf
das Gruppencharakteristik-Design zur Di-
mensionierung und Optimierung der Spei-
- sestrom- und Geometrieparameter ange-
wandt. Im wesentlichen unterscheiden sich
Genetische Algorithmen von herkommlichen
Optimierungsverfahren in 3 Punkten:

"o GA codieren die tatsichlichen Optimie-
rungsgroBen in bindre Strings und verwenden
lediglich diese zur weiteren Optimierung. Es
findet eine vollige Abstraktion des Optimie-
rungsprozesses vom eigentlichen Optimie-
rungsproblem statt. Darin unterscheiden sich
GA wesentlich von Evolutionsverfahren [4].

e GA suchen von einer Population von
Punkten im Parameterraum aus, nicht von
einem einzelnen, wie z.B. beim Gradienten-
verfahren. Viele verschiedene Parameterkon-
stellationen werden je nach deren Eigen-
schaft untereinander genetisch kombiniert
und auf diese Weise neue Individuen, d.h.

Konstellationen geschaffen.

e GA verwenden nur probabilistische

~ Ubergangsregeln, keine deterministischen.

Ein Zufallszahlengenerator ist das Herzstuck
fur die genetische Optimierung.

3. Die genetische Optimierung
3.1 Das Datenformat

Zunichst werden die zu optimierenden Gro-
Ben als Phinotypvektor P definiert, der fur
den Fall der Gruppenopt:mlerung folgen-
dermaBen aussieht:

P=(@ @ ..a I I, .. 1, 8 8 ..38)

Ein bestimmter Phinotyp représentiert somit
eine bestimmte Parameterkonstellation, wel-
cher anschlieBend in einen Binirstring, den
sogenannten Genotyp oder Chromosom, co-
diert wird (Bild 2). Durch das Codierverfah-
ren wird eine eindeutige Beziehung zwischen
den zu optimierenden GroBen, den Phanoty-
pen und der operierenden Seite, den Genoty-
pen hergestellt. Auf diese Weise wird das
Entwicklungsverfahren - vom - eigentlichen
Optimierungsproblem vollig losgelost. Es
lauft somit ein rein kombinatorisches Verfah-
ren ab, welches daher universell fur beliebige
Optimierungsprobleme geeignet ist.

Fir einen genetischen Optimierungsprozefl
werden nun eine Vielfalt dieser Chromoso-
men (einige hundert bis tausend) mit dersel-
ben Linge benotigt, welche zu Beginn zufal-
lig erzeugt werden. Die nun folgenden gene-
tischen Operationen, die ausschlieflich auf
den Genotyp wirken, erzeugen stindig neue
Chromosomen, welche durch Decodierung
zum Phénotyp und dessen Bewertung in Be-
zug auf eine Randbedingung durch ein

Generierung von
Zufallschromosomen
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Bild 2 S,eqixentieller Ablauf der g‘enetischen Optimierung



Tauglichkeitskriterium, eine positiv reelle
Zahl V, charakterisiert werden. Dieser Value
V entscheidet iiber die weitere Entwicklung
des jeweiligen Chromosoms. Wichtig fir den
genetischen EntwicklungsprozeB eines jeden
Individuums sind somit 2 Faktoren:

e Das Chromosom: ein binérer String.
e Der Tauglichkeitsvalue in Bezug auf die
Randbedingung;: eine positiv reelle Zahl.

3.2 Die Codierung und Decodierung

Wichtig fur die Codierung bzw. Decodierung
ist die Festlegung eines Variationsbereiches,
innerhalb dessen ein Parameter p verandert
werden darf. Dieser Variationsbereich wird
dann je nach Bitauflosung in Quantisierungs-
schritte unterteilt. So wird eine Codierung
eines Wertes p in einen ganzzahligen Dezi-
malcode d mit folgendem linearen Zusam-

menhang durchgefiihrt:
d = round I:—E———p“‘“‘— (2” - l)] ()

Die Konstante b steht fiir die Anzahl der Bits
pro Parameter. Der Dezimalwert d wird
durch Gray- oder Dualcodierung in einen
Binirstring konvertiert, welcher dann zu ei-
nem Chromosom aufgereiht wird. Je grofer
die Auflosung fiir einen Parameter, d.h. die

Bitzahl b, desto kleiner werden die Quanti- -

sierungsspriinge innerhalb des Variationsbe-
reiches, desto linger werden aber auch die
Chromosomen und somit der Entwicklungs-
prozeB. Reziprok dazu verlduft der Fall der
Decodierung eines Genotyps in einen Phé-
notyp. Die Bits (Gene) eines Chromosoms
werden in die jeweiligen Parameter, wie im
Phénotyp definiert, unterteilt und in Integer-
werte d decodiert (Bild 3), aus denen man
wieder nach (2) den Phénotyp p ermittelt.
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Bild 3 Duale Decodierung

3.3 Die Auswertung

Nachdem die Phanotypen der neugewonne-
nen Chromosomen decodiert wurden, werden
diese in Bezug auf eine Randbedingung
(Sollvorgabe) bewertet. Jedem Phénotyp und
folglich jedem Genotyp wird ein Tauglich-
keitskriterium zugewiesen. Im Falle der
Gruppenoptimierung bedeutet dies fur jeden
Phénotyp die Berechnung der Gruppencha-
rakteristik (1) an m verschiedenen Winkeln
@, und anschlieBenden Vergleich mit einem
erwiinschten Verlauf. Als Randbedingung
wurden 3 verschiedene Modelle betrachtet:

3.3.1 Definition eines Kanals innerhalb des-

sen sich der Funktionsverlauf der Richtcha-
rakteristik befinden soll (Bild 4).

0 / 120 180
o
_>
Bild 4 Kanaldesign ¢

Bewertet wird lediglich ein Uberschreiten
der oberen und unteren Grenzen (o,u),
indem diese Funktionswertdifferenzen qua-
dratisch aufsummiert werden.

y=L.5[(Cy-0>0) +U-Co>0)]| 3
m P,

3.3.2 Vorgabe eines Funktionsverlaufes S,
den es anzundhern gilt. Fur die Bewertung
werden die Fehlerquadrate der Funktions-
werte und der 1. Ableitung der Richtcharak-
teristik relatiy zur Sollfunktion S verwendet.

renzle-src-syl @

3.3.3 Design— einer Hauptkeule mit Hilfe
einer Parabel S und Festlegung der beiden
Nebenzipfelpegel O (Bild 5).



Hauptkeule

3.5.1 Die Mutation

0 7 Durch Vergleich eines Zufallézahlengenera-
) (oo Wi e tors mit einer Schwelle s (Bild 6), wird fiir
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Innerhalb der Hauptkeule werden die Abwei- |
chungen der / Funktionswerte der erzeugten ‘
Richtcharakteristik und ihrer 1. Ableitung  Bild 6 Mutation

von der Sollvorgabe S quadratisch bewertet.
1
=T lca-sr+c-sy] o
®

AuBerhalb wird lediglich ein Uberschreiten
der Nebenzipfelpegel O durch Summation
der quadratischen Differenzen bestraft.

Z (Co. 0> 0)’ (6)
(Pm-l
Der Gesamtvalue ergibt sich aus der Summe
der Teilvalues: V =¥, +V,. Das in allen 3
Modellen dem Chromosom zugewiesene
Qualitatskriterium V entscheidet,

e ob es die Selektion iiberlebt und
e wie es sich weiter fortpflanzen kann.

3.4 Die Selektion

Es werden die Chromosomen nach steigen-
den Tauglichkeitswerten sortiert und die be-
sten selektiert. Der Rest wird vernichtet.

3.5 Die genetischen Operatoren

Mit dem selektierten Bestand an Chromoso-
men werden nun entweder durch Kreuzung
oder Mutation neue Individuen erzeugt. Wel-
che der beiden Operationen durchgefiihrt
wird, entscheidet ein Zufallszahlengenerator.
Umfangreiche Studien haben ergeben, daB
eine Optimalverteilung bei etwa 70% Re-
kombination und 30% Mutation liegt.

Die so neugeschaffenen Chromosomen wer-
den dem bisherigen Bestand angehiingt.

3.5.2 Die Kreuzung

Es werden Paare von Chromosomen ausge-
lost, welche anschlieBend gekreuzt werden.
Ein entscheidender Vorgang bei der Paarbil-

- dung ist die Reproduktion eines Chromo-

soms. Sie verkorpert im wesentlichen das
Grundprinzip der Evolution, daf sich Indivi-
duen mit einer guten Anpassungsqualitit
besser durchsetzen und somit andere in der
Population im Laufe der Zeit verdringen.
Dies wird in der genetischen Entwicklung
dadurch realisiert, daB Chromosomen mit
besseren Tauglichkeitswerten ¥ auch mit
hoherer Wabhrscheinlichkeit an einer Paa-
rungsauslosung teilnehmen als jene mit we-
niger guten Eigenschaften. So wird eine ver-
stirkte Weitergabe von guten Chromosomen
an die Nachkommen garantiert.

Veranschaulichen 148t sich dieser Vorgang
mit einer Roulettescheibe, deren Umfang je
nach Qualititsverteilung in der Population
aufgeteilt wird. Besitzt Chromosom A eine
dreifach bessere Qualitit als Chromosom B,
so wird ihm auch ein dreimal gréBerer Ab-
schnitt auf der Roulettescheibe zugewiesen.
Beim Drehen des Rades besitzt somit Chro-
mosom A eine dreimal groBere Wahrschein-
lichkeit, dafl es gezogen wird. Die so gebil-



deten Paare werden dann gekreuzt. Die Re-
kombination geschieht, indem mittels eines
Zufallszahlengenerators entschieden wird, ob
an einer bestimmten Stelle eine Trennstelle
gesetzt wird. Die so unterteilten Strings wer-
den dann wechselweise vertauscht (Bild 7).
Pro Elternpaar entstehen somit 2 Nachkom-
men, die auch Offsprings genannt werden.
Die Nachkommen ersetzen nun vollstindig
die Elternchromosomen. Auf diese Weise
wird ein Generationswechsel vollzogen.
Trennstelle

chrom. [0 1|1 0 1|0 1{o]1 1|1 0
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Bild 7 Rekombination

Die andere Alternative, daB die Nachkom-
men zu den Elternchromosomen hinzugefiigt
werden, wurde ebenfalls in einem Modus
Inzest beriicksichtigt. Dieser Optimierungs-
modus hat die Eigenschaft, daB das beste
Chromosom stets ‘erhalten bleibt. Die Quali-
tat der Entwicklung kann sich daher nie ver-
schlechtern. Dadurch erhilt man zwar lokal
schnelle Verbesserungen, aber die Eigen-
schaft globaler Konvergenz (Robustheit)
geht verloren.

Die auf diese Weise neugeschaffenen Indivi-
duen miissen nun wieder mit einem Quali-
tatskriterium versehen werden, indem die
Phinotypen aus den Chromosomen decodiert
werden, ihre Gruppencharakteristiken nach
(1) errechnet und diese wieder mit den
Randbedingungen (3) bis (6) bewertet wer-
den. Nun kann wieder sortiert und selektiert
werden, womit sich der Zyklus wiederholt.
Nach einigen Generationen kristallisiert sich

dann ein Genotyp heraus, der sich in der Po-

pulation offensichtlich durchgesetzt hat.

4. Der Pre- und Postprozessor

Fir die Anwendung des GA auf das oben
beschriecbene technische Problem einer
Grupgenantenne wurde mit Hilfe von MAT-

5.1 eine graphische Entwicklungsum-
gebung ArrayManager entworfen. Die Syn-
these einer gewiinschten Richtcharakteristik
aus einer vollig zufillig gewihlten Startpo-
pulation stelite sich als sehr langwnerlg her-
aus. Schnellere Konvergenz zu einem Opti-
mum konnte durch Hinzunahme bereits nur
einer einzigen determinierten Startlosung
erreicht werden. Neben einer bediener-
freundlichen Oberfliche fir den genetischen
Algorithmus, war somit die sinnvolle Erzeu-
gung einer solchen Startkonstellation durch
den Anwender, die es dann genetisch zu op-
timieren gilt, eine wesentliche Komponente.
Die Merkmale des ArrayManagers sind.

e Graphische Definition eines zu erzeu-
genden Richtdiagramms, wahlweise durch
einen Kanal, einen parabelformigen Haupt-
keulenverlauf mit linksseitigem und rechts-
seitigem maximalen Nebenzipfelpegel oder
durch einen beliebigen Verlauf.

e Automatische Ermittlung der notwendi-
gen Strahlerzahl aus der Randbedingung. Sie
wird anhand einer linearphasigen, &quidi-
stanten und getaperten Anordnung berechnet
und ist von der Hauptkeulenbreite, der Ne-
benzipfelunterdriickung und dem Schwenk-
winkel der Hauptkeule abhéngig.

e Berechnung der Bitauflosung fur die Co-
dierung der zu optimierenden Parameter. Sie
wird so gewihlt, daB der durch das Quanti-
sierungsrauschen verursachte Storpegel min-
destens 30 dB unterhalb des zulissigen Ne-
benzipfelniveaus bleibt.

e Vorschlag einer dquidistanten Antennen-

~zeile mit getaperter Belegung und lmearem

Phasengang als Startniherung.

e Numerische Eingabe von beliebigen li-
nearen Gruppenantennen.

e Moglichkeit zur manuellen Optimierung.
e Graphische Darstellung aller optimierter
Parameter, . des optimierten Richtdiagramms,
des Konvergenzverlaufs und einer Genkarte.



* Dynamische Analyse des Schwenkver-
haltens von phasengesteuerten Antennen
durch eine animierte Entwicklungssequenz.

e Maoglichkeit einer numerischen Nachop-
timierung mit Hilfe des Algorithmus Constr
aus der MATLAB-Optimization-Toolbox.

S. Numerische Beispiele

S.1 Es wurde ein Korridor mit Halbwerts-
breite 20° und Kanalbreite 65° vorgegeben.
Die Hauptkeule sollte bei ¢ =60° und die
Nebenzipfel unter -50 dB-liegen. Eine gene-
tisch optimierte Losung: aus 11 Einzelstrah-
lern zeigt Bild 8. Die Startpopulation bestand
aus 500 zufillig gewdhiten Chromosomen.
- Die Optimierung dauerte 1000 Generationen.
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-Bild 8 Low-Sidelobe-Antenne mit ¥ = 0,001
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aus 11 Kugelstrahlern- mit x,, =4,2661,.

Strahler 7 hat den groBten Speisestrom. Am
~ Rand gilt 7,=0,123-7, und 7, =0,103.7,.
Der fur die Keulenschwenkung notwendige
Phasengang 6, ist ungefihr linear.

5.2 Eine querstrahlende Gruppe mit anna-

- hernd rechteckformiger Hauptkeule (Sektor-
- diagramm) sollte mit 15 Elementen realisiert

werden. Aus einer Startnéherung mit sin x/x
Taperung wurde innerhalb einer Population
aus 1000 Individuen nach 622 Generationen
die Losung aus Bild 9 gefunden. Die ver-
bleibenden Abweichungen (ripple) sind klei-
ner als 1 dB und koénnten durch Erhohung
der Strahlerzahl weiter verkleinert werden.
Man beachte die Konzentration der Strahler

in Gruppenmitte und den alternierenden si-

dhnlichen Verlauf der Speisestrome.

0 20 40 60 80 100 120 140 160 180
o o/° -

Bild 9 Sektordiagramm mit ¥ =0,169 aus

15 Kugelstrahlern mit x,; =8,5624,. Alle

Phasen sind Null mit Ausnahme der Strahler

i=2,4,12 und 14, wo §, = 7 ist.

6. Zusammenfassung und Ausblick

Es wurde ein genetischer Algorithmus er-
folgreich auf die Optimierung von linearen
Antennengruppen angewandt. Im Prinzip
konnen damit auch zweidimensionale An-
ordnungen betrachtet werden. Eine Be--
schrankung ergibt sich nur durch die Lei-
stungsfahigkeit heutiger PCs. Zusitzliche
genetische Operatoren wie Inversion, Domi-
nanz, Erzeugung und Vernichtung einzelner
Genstrings konnten die Konvergenz der Po-
pulation weiter beschleunigen. Die Anwen-
dung des Verfahrens auch auf nichttechni-
sche Optimierungen erscheint sehr reizvoll.
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