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Abstract 

In this work, six evolutionary algorithms are constructed and programmed by 

using Graphic User Interface (GUI) in Matlab. They are designed to search for a global 

optimum of a numerical function. These algorithms are based on exploring similarities 

and dissimilarities between solutions (chromosomes represented as binary strings) in 

order to find solutions which are close to an optimal one. Then a special way to discover 

a schema of a binary string, called free schema, is introduced. The effect of a big initial 

population is studied in the last algorithm.  

To prove the efficiency of these algorithms, twenty seven test functions were used. 

We used eighteen functions of two variables, one function of four variables, five 

functions of ten and 100 variables, and five shifted and rotated functions (2, 3-

dimentions). The results showed, in most cases, the superiority of the algorithms 

proposed in this thesis over the Classical Genetic Algorithm (CGA) and some other 

algorithms like the Covariance Matrix Adaptation Evolution Strategy (CMA-ES) and 

Differential Evolution (DE). 

This thesis contains eight chapters. Chapter one is a general introduction to 

optimization, then a literature review is presented in the second chapter. In the third 

chapter, an algorithm called Dissimilarity and Similarity of Chromosomes (DSC) is 



described, which has proved successful in comparison with the CGA. In this algorithm, 

two genetic operators are used: the dissimilarity operator and the similarity operator, and 

also random generation of a part of each new population. The DSC succeeded in finding 

optimum solutions for some functions for which the CGA failed. The fourth chapter 

introduces a new algorithm that includes two new operators: the dynamic dissimilarity 

operator and the dynamic schema operator, this algorithm is called DSDSC. The fifth 

chapter contains descriptions of three new algorithms in which a double population is 

applied with various genetic processes, including free dynamic schema, these algorithms 

are named DDS, FDS, and MFDS. In the sixth chapter, the last algorithm, which includes 

the effect of a big initial population on the MFDS, is constructed, this algorithm is called 

IPMFDS. Chapter seven contains the comparison of all our methods with CMA-ES,  DE 

and GA; also in addition a case study of the knapsack problem is given here. Finally, 

chapter eight contains some conclusions of this work. 

The proof of convergence is provided only for the DSC algorithm, but it can be 

easily modified so as to work for all subsequent algorithms. It is suitable for any search 

that contains random generation of a part of population. 

 

Streszczenie 

W niniejszej pracy skonstruowano i zaprogramowano sześć algorytmów 

ewolucyjnych za pomocą graficznego interfejsu użytkownika (GUI) w programie Matlab. 

Zostały one zaprojektowane w celu poszukiwania globalnego optimum funkcji 

numerycznej. Algorytmy te opierają się na badaniu podobieństw i różnic między 

rozwiązaniami (chromosomy reprezentowane jako łańcuchy binarne) w celu znalezienia 

rozwiązań bliskich optymalnym. Następnie wprowadzono specjalny sposób wykrywania 

schematu ciągu binarnego, zwanego wolnym schematem. Wpływ dużej populacji 

początkowej badany jest w ostatnim algorytmie. 

Aby udowodnić skuteczność tych algorytmów, zastosowano 27 funkcji 

testowych. Zastosowaliśmy 18 funkcji dwóch zmiennych, jedną funkcję czterech 

zmiennych, 5 funkcji 10 i 100 zmiennych, a także 5 funkcji przesuniętych i obróconych 



(2 i 3 zmienne). Wyniki pokazały, w większości przypadków, wyższość algorytmów 

zaproponowanych w tej pracy w stosunku do klasycznego algorytmu genetycznego 

(CGA) i niektórych innych algorytmów, takich jak strategia adaptacji macierzy 

kowariancji (CMA-ES) ewolucja różnicowa (DE).  

Niniejsza rozprawa zawiera osiem rozdziałów. Rozdział pierwszy jest ogólnym 

wprowadzeniem do optymalizacji, a następnie przegląd literatury został przedstawiony w 

drugim rozdziale. W rozdziale trzecim opisano algorytm o nazwie Różnice i 

Podobieństwa Chromosomów (DSC), który okazał się skuteczny w porównaniu z CGA. 

W tym algorytmie używa się dwóch operatorów genetycznych: operatora odmienności i 

operatora podobieństwa, a także losowego generowania części każdej nowej populacji. 

DSC odnalazł optymalne rozwiązania dla niektórych funkcji, dla których CGA zawodził. 

Czwarty rozdział wprowadza nowy algorytm, który zawiera dwa nowe operatory: 

dynamiczny operator odmienności i operator dynamicznego schematu, który to algorytm 

nazywa się DSDSC. Piąty rozdział zawiera opisy trzech nowych algorytmów, w których 

podwójna populacja jest stosowana z różnymi procesami genetycznymi, w tym wolnym 

schematem dynamicznym, algorytmy te nazywają się DDS, FDS i MFDS. W rozdziale 

szóstym skonstruowany jest ostatni algorytm, który obejmuje efekt dużej populacji 

początkowej na MFDS, ten algorytm nazywa się IPMFDS. Rozdział siódmy zawiera 

porównanie wszystkich naszych metod z CMA-ES, DE i GA; dodatkowo przedstawiono 

tutaj stadium przypadku dla problemu plecakowego. Wreszcie rozdział siódmy zawiera 

pewne wnioski z tej pracy.  

Dowód zbieżności jest podany tylko dla algorytmu DSC, ale można go łatwo 

zmodyfikować, aby działał dla wszystkich kolejnych algorytmów. Jest odpowiedni dla 

każdego wyszukiwania, które zawiera losowe generowanie części populacji.  

 


