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Cel	  =	  równoczesne	  wyznaczanie	  DEM	  i	  obfitości	  

Funkcja	  emisji	  	  (obfitości,	  równowaga	  jonizacyjna)	  

Strumień	  w	  linii	  
przedziale	  
widmowym	  



Algorytmy	  genetyczne	  

Algorytmy	   genetyczne	   są	   to	   algorytmy	   poszukiwania,	  
które	   w	   rozwiązywaniu	   zadań	   stosują	   zasady	   ewolucji	   i	  
dziedziczności,	   posługują	   się	   populacją	   potencjalnych	  
rozwiązań,	   zawierają	   pewien	   proces	   selekcji,	   oparty	   na	  
dopasowaniu	  osobników	  i	  pewne	  operatory	  genetyczne.	  
	  
Każde	  rozwiązanie	  ocenia	  się	  na	  podstawie	  pewnej	  miary	  
jego	  dopasowania	  -‐	  funkcja	  przystosowania	  (celu).	  
	  
Nową	   populację,	   w	   kolejnej	   iteracji,	   tworzy	   się	   przez	  
selekcje	  osobników	  najlepiej	  dopasowanych.	  



Podstawowe	  informacje	  
•  Populacja	  to	  zbiór	  osobników	  o	  określonej	  
liczebności	  (zbiór	  rozkładów	  DEM)	  

	  
•  Osobniki	  —	  inaczej	  łańcuchy	  lub	  ciągi	  kodowe	  
—	  to	  uporządkowane	  ciągi	  genów	  (pojedynczy	  
rozkład	  DEM)	  

•  Gen	  —	  najmniejsza	  składowa	  chromosomu,	  
decydująca	  o	  dziedziczności	  jednej	  lub	  kilku	  
cech	  (wartość	  DEM	  dla	  danej	  temperatury)	  



Podstawowe	  informacje	  
•  Operacja	   krzyżowania	   polega	   na	   losowym	   przecięciu	  
dwóch	  chromosomów	  (ciągów	  bitów)	  w	  jednym	  punkcie	  
i	   zamianie	   podzielonych	   części	  między	   chromosomami.	  
Powstają	  dwa	  nowe	  chromosomy.	  

•  Operacja	   mutacji	   polega	   na	   zamianie	   na	   przeciwny	  
losowo	  wybranego	  bitu.	  

•  Selekcja	   osobników	   następuje	   na	   podstawie	   jednej	  
funkcji	  oceny.	  

•  Rozwiązaniem	   problemu	   jest	   najlepiej	   przystosowany	  
osobnik	   z	   ostatniej	   wygenerowanej	   populacji.	   Należy	  
dodać,	   że	  musimy	   z	   góry	  określić	  warunek	   zatrzymania	  
ewolucji	   (np.	   uzyskanie	   osobnika	   o	   wystarczająco	  
dobrych	   parametrach	   albo	   po	   z	   góry	   określonej	  
maksymalnej	  liczbie	  iteracji).	  







Ewolucja	  różnicowa	  -‐	  wstęp	  
•  Stosunkowo	   nowy	   (połowa	   lat	   90tych)	   algorytm	  

optymalizacji	  numerycznej	  (autorzy:	  R.	  Storn	  i	  K.	  Price).	  	  
•  Osobniki	  są	  s-‐wymiarowymi	  wektorami	  liczb	  rzeczywistych.	  	  
	  
•  Mutacja	  polega	  na	  perturbacji	   losowo	  wybranego	  wektora	  

o	   różnicę	  dwóch	   innych	  wektorów	  pomnożoną	   przez	   stały	  
współczynnik.	  	  

•  Algorytm	   jest	   bardzo	   prosty	   i	   działa	   bardzo	   dobrze	   na	  
typowych	   funkcjach	   testowych,	   choć	   nie	   do	   końca	  
wiadomo	  dlaczego.	  	  

•  Algorytm	   wymaga	   tylko	   trzech	   parametrów,	   z	   których	  
jeden	   (S)	   jest	   rozmiarem	   populacji,	   drugi	   (F)	   steruje	  
mutacją,	  a	  trzeci	  (CR)	  krzyżowaniem.	  	  



Selekcja	  i	  sukcesja	  	  
	  •  Algorytm	  operuje	  na	  populacji	  S	  osobników	  s1,s2,...,sS	  

•  W	   każdym	   kroku	   algorytmu	   dla	   każdego	   osobnika	   si	  
tworzony	   jest	  osobnik	  próbny	  ui	   (ui	   powstaje	  poprzez	  
zastosowanie	  operatorów	  mutacji	  i	  krzyżowania).	  	  

•  Następnie	   dopasowanie	   osobnika	   próbnego	   ui	   jest	  
porównywane	  z	  dopasowaniem	  rodzica	  si.	  	  
	   	  –	  Jeżeli	  dopasowanie	  ui	   jest	   lepsze	  (mniejsze	  bądź	  

w iększe	   w	   za leżnośc i	   od	   rodza ju	   prob lemu	  
optymalizacyjnego)	  niż	  si,	  ui	  zastępuje	  si	  w	  populacji.	  	  
	   	   	   –	   Jeżeli	   dopasowanie	   ui	   jest	   gorsze	   niż	   xi,	   ui	   jest	  
odrzucany.	  	  
	  
Ten	   schemat	   możemy	   zaimplementować	   utrzymując	  
dwie	   populacje,	   każdą	   składającą	   się	   z	   S	   wektorów	   L-‐
elementowych:	  populację	  główną	  i	  populację	  próbną.	  	  



Mutacja	  
•  Wynikiem	  mutacji	  jest	  nowy	  wektor	  vi	  otrzymany	  
w	  sposób	  następujący:	  	  vi=sr1+F∗(sr2−sr3).	  
gdzie	   0≤F≤1	   jest	   stałym	   parametrem,	   zwanym	  
współczynnikiem	   amplifikacji,	   r1,r2,r3	   to	   trzy	  
losowo	   wygenerowane	   numery	   osobników	   ze	  
zbioru	   {1,2,...,S},	   przy	   czym	   spełniona	   jest	  
zależność	  i≠r1≠r2≠r3	  (trzy	  liczby	  losowe	  nie	  mogą	  
się	  powtarzać	  i	  każda	  musi	  być	  różna	  od	  i)	  	  

•  vi	  jest	  nazywany	  osobnikiem	  mutantem.	  	  
•  Typowa	  wartość	  F	  to	  0.5.	  
	  

Uwaga:	   rodzic	   xi	   nie	   bierze	   udziału	   w	   procesie	  
mutacji.	  	  
	  



Krzyżowanie	  
•  Wynikiem	  krzyżowania	  operującego	  na	  rodzicu	  si	  i	  mutancie	  vi	  

jest	  osobnik	  próbny	  ui,	  który	  następnie	  w	  procesie	  sukcesji	  
zostanie	  porównany	  z	  si.	  	  

	  	  	  Każdy	  element	  ui,j	  (j=1,2,..s)	  wektora	  ui	  jest	  wyznaczany	  w	  
sposób	  następujący:	  	  
	  	  	  ui,j=	  vi,j	  jeżeli	  	  rnd	  j<	  CR	  
	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  lub	  si	  ,	  j	  w	  przeciwnym	  wypadku	  	  
	  	  	  	  	  	  	  	  	  gdzie	  rnd	  j	  jest	  liczbą	  losową	  z	  przedziału	  [0,1)	  losowaną	  
niezależnie	  dla	  każego	  j.	  	  
	  CR	  	  (0≤CR≤1)	  jest	  stałym	  parametrem	  algorytmu	  i	  oznacza	  
prawdopodobieństwo	  przejścia	  elementu	  z	  wektora	  mutanta	  vi	  
do	  wektora	  próbnego	  ui.	  	  
CR=1	  →	  wszystkie	  elementu	  wektora	  próbnego	  ui	  pochodzą	  od	  
mutanta	  vi	  



Inne	  schematy	  mutacji	  



Inne	  schematy	  mutacji	  



Dobór	  parametrów	  	  
	  

•  Algorytm	  posiada	  tylko	  trzy	  parametry:	  F,	  CR,	  
S.	  	  

•  Zazwyczaj	  0.4≤F≤	  0.9.	  –	  przyjęłam	  0.9	  	  
•  Rozmiar	  populacji	  S	  =	  150	  	  
•  0≤CR≤1.	  	  -‐	  przyjęłam	  0.93	  
•  Zaburzyłam	  dodatkowo	  populację	  próbną	  o	  
(1%)	  



Najważniejesze	  cechy	  ewolucji	  różnicowej	  

•  W	   ewolucji	   różnicowej	   stosowane	   są	   dwa	  
podstawowe	  operatory	   genetyczne:	   krzyżowanie	  
oraz	   mutacja.	   W	   odróżnieniu	   od	   klasycznych	  
algorytmów	   ewolucyjnych	   wskazać	   należy	   dwa	  
istotne	  elementy	  ukazujące	  skuteczność	  ewolucji	  
różnicowej:	  

•  	  mutacja	  w	  ewolucji	  różnicowej	  wykonywana	  jest	  
przed	  krzyżowaniem;	  

•  krok	   mutacji	   w	   każdej	   iteracji	   nie	   zależy	   od	  
rozkładu	  prawdopodobieństwa.	  



RESIK	  



Wybór	  przedziałów	  #1	  
Ar	  XVII	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  K	  XVIII	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Ar	  XVIII	  

____	  	  RESIK	  
____	  CHIANTI	  	  5MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
____	  CHIANTI	  15	  MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
	  



Wybór	  przedziałów	  #2	  

____	  	  RESIK	  
____	  CHIANTI	  	  5MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
____	  CHIANTI	  15	  MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Ar	  XVII	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  S	  XV	  	  



Wybór	  przedziałów	  #3	  

____	  	  RESIK	  
____	  CHIANTI	  	  5MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
____	  CHIANTI	  15	  MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  SXVI	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Si	  XiV	  	  



Wybór	  przedziałów	  #4	  

____	  	  RESIK	  
____	  CHIANTI	  	  5MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
____	  CHIANTI	  15	  MK	  (sun_coronal_ext.abund,	  bryans_etal_09.ioneq)	  
	  

	  	  	  	  	  SXV	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Si	  XIV	  	  SiXIII	  	  	  	  	  	  Si	  XIII	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  Si	  XIII	  



Funkcje	  emisji	  

•  Zakres	  temperatur:	  	  
2	  –	  41	  MK,	  

	  krok	  1	  MK	  
•  Obfitości	  koronalne	  
(Feldman,	  2000)	  

•  Równowaga	  
jonizacyjna	  

	  Bryans	  et	  al.,	  2009	  



Testy	  

•  Dla	  zadanego	  rozkładu	  DEM	  wyznaczyłam	  
strumienie	  teoretyczne	  

•  Zaburzyłam	  je	  o	  10%	  
•  Dopasowanie	  przerywałam	  po	  30	  000	  
krokach	  







Steps=	  100,	  .5	  min	   Steps=1400,	  1	  min	   Steps=3500	  

Steps=15000	  













 30000	  	  	  	  	  	  29.2529	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  27.5389	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  26.7865	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  26.4189	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  24.3611	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  23.5199	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  23.2090	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  22.8823	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  21.1323	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  20.7847	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  20.6023	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  18.9352	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  18.6498	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  8.78487	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  8.23185	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  8.11210	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.94996	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.76795	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.65816	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.57227	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.44912	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.33304	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  7.06529	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  6.92967	  	  
	  	  	  30000	  	  	  	  	  	  6.78565	  
	  	  
	  

'model_1T_msv1.sav'	  



Podsumowanie	  

•  Metoda	   adaptacji	   różnicowej	   	   odtwarza	  
zadane	  modele	  DEM	  

•  Jej	  zaletą	  jest	  szybka	  zbieżność	  
•  Konieczne	   jest	   jeszcze	   wygładzanie	  

rozkładów	  DEM	  
•  Konieczne	   są	   dalsze	   testy	   w	   celu	  

zoptymalizowania	  doboru	  parametrów	  
	  



Testy	  metody	  

model	  

Po	  12	  000	  kroków	  



Testy	  metody	  –	  12	  tys.	  kroków	  



DEM	  dla	  rozbłysku	  z	  29	  marca	  2003	  r.	  

•  14	  strumieni	  w	  wybranych	  
przedziałach	  

•  Zakres	  temperatur	  	  2-‐40	  MK	  
•  9000	  krokow	  

	  
	  

WS	  
GA	  


