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БИОИНСПИРИРОВАННЫЙ ПОИСК В ПОЛНОМ ГРАФЕ СОВЕРШЕННОГО 
ПАРОСОЧЕТАНИЯ МАКСИМАЛЬНОЙ МОЩНОСТИ 

Разработана реконфигурируемая архитектура гибридной многоагентной системы поиска 
решений, базирующиеся на парадигмах роевых алгоритмов. Реконфигурируемая архитектура пу-
тем настройки позволяет реализовать следующие методы гибридизации: высокоуровневую и низ-
коуровневую гибридизацию вложением, типа препроцессор/постпроцессор, ко-алгоритмическую 
на базе одного или нескольких типов алгоритмов. Предложена методология синтеза совершенного 
паросочетания минимального веса в полном графе, основанная на базовых принципах гибридизации 
поисковых. эволюционных процедур. В работе агентами роя являются трансформирующиеся хро-
мосомы, являющиеся генотипами решения. В качестве кода решения используется упорядоченный 
список множества вершин графа. Разработана структура упорядоченного кода паросочетания 
главное достоинство которого заключается в том, что одному решению (паросочетанию) соот-
ветствует один код и наоборот. Определены свойства упорядоченного кода и разработаны алго-
ритмы кодирования и декодирования. Работа гибридной системы начинается с генерации роем 
пчел случайным образом произвольного множества отличающихся друг от друга решений в виде 
исходного множества хромосом. Ключевой операцией пчелиного алгоритма является исследование 
перспективных решений и их окрестностей в пространстве поиска. Разработан метод формиро-
вания окрестностей решений с регулируемой степенью подобия и близости между ними. На по-
следующих этапах работы многоагентной системы выполняется поиск решений процедурами, 
построенными на основе гибридизации роевого и муравьиного алгоритмов. Отличительной осо-
бенностью гибридизации является сохранение автономии гибридизируемых алгоритмов. Отме-
тим, что для представления решений в алгоритмах используется единая структура данных, что 
упрощает стыковку разработанных процедур. Предлагается подход к построению модифициро-
ванной парадигмы роя трансформирующихся хромосом. Поиск решений выполняющая в аффинном 
пространстве. В процессе поиска осуществляется перманентные трансформации (переход) хро-
мосом в состояния с лучшим значением целевой функции решения (градиентная стратегия). Про-
цесс поиска решений итерационный. На каждой итерации осуществляется трансформация (пере-
ход) хромосом в состояния с лучшими значениями целевой функции решения. Целью трансформа-
ции хромосомы, тяготеющей к лучшей хромосоме, в новое состояние является минимизация сте-
пени различия, путем изменения взаимного расположения элементов в упорядоченном списке, что 
соответствует увеличению веса аффинной связи. Обновленные после трансформации хромосомы 
являются, в свою очередь, базовыми точками в последующих трансформациях. В результате экс-
периментов было установлено, что показатели качества разработанных алгоритмов имеют бо-
лее высокие значения чем в работах, представленных в литературе. 

Поисковая оптимизация; методология; декомпозиция; роевой интеллект; муравьиная и пче-
линая колонии; трансформирующиеся хромосомы; адаптивное поведение; гибридизация. 

B.K. Lebedev, O.B. Lebedev, M.A. Ganzhur, M.I. Beskhmelnov 

BIOINSPIRED SEARCH IN THE COMPLETE GRAPH OF A PERFECT MATCH  
OF MAXIMUM POWER 

A reconfigurable architecture of a hybrid multi-agent decision-making system based on swarm al-
gorithm paradigms has been developed. The reconfigurable architecture allows implementing the follow-
ing hybridization methods by tuning: high-level and low-level hybridization by nesting, preproces-
sor/postprocessor type, co-algorithmic based on one or several types of algorithms. A methodology for 
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synthesizing a perfect matching of minimum weight in a complete graph based on the basic principles of 
hybridization of search. evolutionary procedures has been proposed. In this paper, the swarm agents are 
transforming chromosomes, which are the genotypes of the solution. An ordered list of the set of graph 
vertices is used as the solution code. A structure of an ordered matching code has been developed, the 
main advantage of which is that one solution (matching) corresponds to one code and vice versa. The 
properties of the ordered code have been determined and encoding and decoding algorithms have been 
developed. The hybrid system operation starts with the random generation by a swarm of bees of an arbi-
trary set of solutions differing from each other in the form of an initial set of chromosomes. The key opera-
tion of the bee algorithm is the study of promising solutions and their neighborhoods in the search space. 
A method for forming neighborhoods of solutions with an adjustable degree of similarity and closeness 
between them has been developed. At subsequent stages of the multi-agent system operation, solutions are 
searched for by procedures built on the basis of hybridization of the swarm and ant algorithms. A distinc-
tive feature of hybridization is the preservation of the autonomy of the hybridized algorithms. Note that a 
single data structure is used to represent solutions in the algorithms, which simplifies the docking of the 
developed procedures. An approach to constructing a modified paradigm of a swarm of transforming 
chromosomes is proposed. The search for solutions is performed in an affine space. In the process of 
searching, permanent transformations (transitions) of chromosomes into states with the best value of the 
objective function of the solution (gradient strategy) are carried out. The process of finding solutions is 
iterative. At each iteration, the chromosomes are transformed (transitioned) into states with better values 
of the objective function of the solution. The purpose of transforming a chromosome that tends to be the 
best chromosome into a new state is to minimize the degree of difference by changing the mutual ar-
rangement of elements in an ordered list, which corresponds to an increase in the weight of the affine 
connection. The chromosomes updated after the transformation are, in turn, the base points in subsequent 
transformations. As a result of the experiments, it was found that the quality indicators of the developed 
algorithms have higher values than in the works presented in the literature. 

Search engine optimization, methodology; decomposition; swarm intelligence; ant and bee colo-
nies; transforming chromosomes; adaptive behavior; hybridization. 

Введение. Среди комбинаторно-логических задач на графах важное место занимает 
проблема определения паросочетаний. Паросочетанием графа G=(X,U) называется под-
множество таких рёбер QU, что любые два ребра uk,ulP не имеют общих вершин, т.е. 
не смежны [1]. Паросочетание максимальной мощности определяется как паросочетание, 
включающее максимальное число рёбер [2]. Алгоритмы решения данной задачи приме-
няются при проектировании инженерных сетей, коммуникаций, построения систем под-
держки принятия решений в неопределенных условиях, проектировании СБИС и т.п. За-
дачи такого типа относятся к переборным задачам с экспоненциальной временной слож-
ностью. В этой связи необходимо разрабатывать различные эвристики для построения 
алгоритмов с полиномиальной временной сложностью [3]. Группу «жадных» (градиент-
ных) алгоритмов, составляют алгоритмы, действующие по принципу «максимальный 
выигрыш на каждом шаге» [4]. В группу наиболее эффективных  и широко распростра-
ненных алгоритмов для построения максимального паросочетания входят: алгоритм Ку-
на [5], алгоритм Хопкрофта-Карпа [3], алгоритм Радо-Эдмонса [6], алгоритм Форда-
Фалкерсона [7], построенный по схеме поиска в глубину. Существуют алгоритмы опре-
деления паросочетаний в графе, основанные на использовании потоков в сетях [8], эво-
люционного моделирования [9], генетического поиска [10] и других эвристиках, которые 
обеспечивают приемлемые результаты при решении задач малой и средней сложности. 
Часто эта процедура используется в итерационных адаптивных структурах [11]. Это 
предъявляет повышенные требования к качеству и времени решения задачи нахождения 
максимального паросочетания. Возникшие потребности в решении задач большой и 
очень большой размерности является побудительным мотивом исследований и разрабо-
ток новых эффективных алгоритмов. Анализ литературы показывает, что наиболее ус-
пешными в этих условиях являются математические методы, в которых заложены прин-
ципы природных механизмов принятия решений [12].  

К таким методам можно отнести, прежде всего, методы адаптивного поведения [13], 
метод эволюционного моделирования [14], гибридные модели [15, 16], алгоритмы роево-
го интеллекта [17] и муравьиные алгоритмы [18]. Анализ методов решения сложных 

http://e-maxx.ru/algo/kuhn_matching
http://e-maxx.ru/algo/kuhn_matching
https://neerc.ifmo.ru/wiki/index.php?title=Алгоритм_Форда-Фалкерсона,_реализация_с_помощью_поиска_в_глубину
https://neerc.ifmo.ru/wiki/index.php?title=Алгоритм_Форда-Фалкерсона,_реализация_с_помощью_поиска_в_глубину
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прикладных задач показывает, что применение любого одного алгоритма оптимизации 
(как классического, так и популяционного) далеко не всегда приводит к успеху [19]. Для 
повышения эффективности поведенческих методов глобальной оптимизации в настоящее 
время используют два основных подхода ‒ гибридизация и метаоптимизация. Интегра-
ция метаэвристик популяционных алгоритмов обеспечивает более широкий обзор про-
странства поиска и более высокую вероятность локализации глобального экстремума 
задачи. Разработка общей структуры гибридных алгоритмов требует решение следующих 
задач: выбор гибридизируемых алгоритмов; определение общей структуры поискового 
процесса; вычленение функций в каждом гибридизируемом алгоритме, которые должны 
выполняться в составе гибридного поискового алгоритма; разработка методов трансформа-
ции данных при сращивании гибридизируемых алгоритмов. Исследования ряда авторов 
показали, что использование гибридизации повышает эффективность поисковых алгорит-
мов оптимизации в среднем на 3-5% [12]. Связующим звеном гибридизации является 
структура данных, описывающая интерпретации решений проблемно-ориентированных 
задач. Разработка принципов синтеза пространства поиска решений, позволяет строить 
эффективные поисковые процедуры. В работе излагается методика решения задачи нахо-
ждения максимального паросочетания в графе, основанная на моделировании адаптивно-
го поведения биологических систем [18].  

Постановка задачи нахождения паросочетания в графе. Пусть задан полный 
граф G=(X,U), где X={xi|i=1,2,…,n} – множество вершин, а U={uк|к=1,2,…,nu} – множест-
во ребер uk=(xi, xj). Каждое ребро uk=(xi,xj) связывает пару вершин. 

Для каждой вершины xi задается вес ψi. Вес вершин задается множеством 
Ψ={ψi|i=1,2,…,n}, а вес ребер – множеством i={k|k=1,2,…,m}.  

Вес φk ребра uk=(xi, xj) графа G, связывающего вершины xi и xj, определяется как 
сумма весов вершин xi и xj:  φk =(ψi + ψi).  

В качестве пространства поиска решений служит полный граф G=(X,U). 
Паросочетание Q в G – это множество попарно несмежных рёбер, т.е. рёбер, не 

имеющих общих вершин. 
Основное свойство паросочетания Q в графе G=(X,U) заключается в том, что любые 

два ребра uiQ и ujQ не имеют общих вершин, т.е. не смежны. Совершенным паросоче-
танием (или 1-фактором) называется паросочетание, в котором участвуют все вершины 
графа. То есть любая вершина графа инцидентна ровно одному ребру [3].  

Обозначим как F суммарный вес ребер, входящих в паросочетание Q графа G. 
Критерий оптимизации – суммарная стоимость ребер, входящих в совершенное па-

росочетание Q графа G. Цель оптимизации минимизация критерия: 

F=∑k φk (k|ukQ)  min. 
Методика и структура представления паросочетания в виде упорядоченной 

последовательности. Во многих приложениях используется кодированное представле-
ния решения: в терминах генетического алгоритма в виде хромосом, которые являются 
кодами решений. В качестве простейшей структуры данных, несущей информацию о 
решении, используется упорядоченный список (УС), задающий порядок декодирования. 
Решение представляется в виде кода, являющегося генотипом решения. Переход от кода 
к решению производится с помощью декодера. Декодер – оператор, позволяющий перей-
ти от кода решения задачи (генотипа) к фенотипу. Фактически код решения (в том числе 
список) является интерпретацией решения в конкретной предметной области [7]. 

Пусть на полном графе G=(X,U), |X|=n с помощью какого-либо алгоритма построено 
решение – совершенное паросочетание, которое представляется в виде упорядоченного 
множества ребер Q=<ut|t=1,…,nq>, ut=(xi, xj). Если n – четное число, то мощность совер-
шенного паросочетания полного графа равна n/2. Пусть Q=<u1, u2, u3, u4>, u1=<x4,x2 >, 
u2=<x7,x1>, u3=<x6,x5>, u4=<x3, x8>. Фактически вектор Q является чередующейся цепью в 
графе G – простой путь в котором рёбра поочередно принадлежат/не принадлежат паро-
сочетанию, а начальная и конечная вершины не принадлежат паросочетанию. 

https://ru.wikipedia.org/wiki/Факторизация_графа
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Вектор Q после замены ut на (xi, xj) преобразуется в вектор R=<rl|l=1, …, nq> в ко-
тором элементы расположены по парам таким образом, что элементы пары uk=(xi, xj) рас-
положены в позициях Р=<pi|i=1,2,…,n> списка R: xi в позиции pi=(2k-1) и xj в позиции 
pj=2k. pi – это позиция вершины xi в векторе R. 

Вектор R=<x4,x2,x7, x1, x6, x5, x3, x8 > – код решение задачи паросочетания. 
Р=<pi|i=1,2,…,n>; p1=4; p2=2; p3=7; p4=1; p5=6; p6=5; p7=3; p8=8. 

В работе в качестве кода решения R используется упорядоченный список множест-
ва вершин графа G, расположенных в позициях P=<pi|i=1, 2, …, n> вектора R, соответст-
вующий чередующейся цепи.  

Кодом решения является соответствие между множеством вершин 
X=<xi|i=1,2,…,nx>=<х1,х2,х3,х4,…,хn> и множеством позиций P=<pi|i=1,2,…,n> вектора R.  
pi – позиция вектора R, в которой расположена вершина xi. Декодирование паросочетания 
производится путем последовательного просмотра кода решения (вектора R). 

Отметим, что полученный в результате декодирования порядок, в котором сформи-
ровано множество ребер, входящих в состав паросочетания, а также порядок, в котором 
пара вершин (xi, xj), инцидентных ребру uk, расположена в векторе R, не изменяет сущно-
сти решения. Число паросочетаний в графе известно как индекс Хосойи [1]. Вычисление 
этого числа является NP – задачей [1].   

Недостаток этого подхода заключается в том, что перестановка в векторе R любой 
пары вершин, инцидентных ребру, и перестановка последовательности ребер в списке 
паросочетания Q не изменяет решения – паросочетания, что приводит к увеличению про-
странства поиска и к повышенным затратам при поиске решения.  

Пусть имеется некоторое решение задачи построения совершенного паросочетания 
Q в полном графе G=(X,U), |X|=n. |Q|= n/2. Поскольку порядок сформированных (n/2) ре-
бер, и порядок, в котором вершины размещены в парах, не имеет значения, то одному 
коду решения будет соответствовать число списков P, равное (nb/2)! · 2· nb /2 = (nb/2)! · nb. 
В связи с этим при поиске решения актуальна проблема синтеза и просмотра только од-
ного списка, соответствующего одному конкретному решению (одному коду).   

Например: решение u1=<x7, x1>, u2=<x3, x8>, u3=<x4, x2>, u4 =<x6, x5>, полученное в 
результате декодирования чередующейся цепи (списка) R2=<x7, x1,  x3, x8, x4, x2, x6, x5>, и 
решение u1=<x6, x5>, u2=<x3, x8>, u3=<x7, x1>, u4=<x4, x2>, полученное в результате декоди-
рования R3=<x6, x5,  x3, x8, x7, x1, x4, x2>, эквивалентны решению, полученному при деко-
дировании списка R1. В приведенном примере одному решению соответствует 3 списка. 

Рассмотрим на примерах переход от неупорядоченного списка к упорядоченному 
путем двух трансформаций.  

1. R1=<x4, x2, x7, x1, x6, x5, x3, x8>.    
    u1=<x4, x2>, u2=<x7, x1>, u3=<x6, x5>, u4=<x3, x8>.  
    u1=<x2, x4>, n2=<x1, x7>, u3=<x5, x6>, u4=<x3, x8>.                                                                        
    u1=<x1, x7>, n2=<x2, x4>, n3=<x3, x8>, n4=<x5, x6>. 
    R*

1=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6>.                       
2. R2=<x7, x1, x3, x8, x4, x2, x6, x5>.     
    u1=<x7, x1>, u2=<x3, x8>, u3=<x4, x2>, u4=<x6, x5>. 
    u1=<x1, x7>, u2=<x3, x8>, u3=<x2, x4>, u4=<x5, x6>. 
    u1=<x1, x7>, u2=<x2, x4>, u3=<x3, x8>, u4=<x5, x6>. 
    R*

2=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6>. 
3. R3=<x6, x5, x3, x8, x7, x1, x4, x2>.                                           
    u1=<x6, x5>, u2=<x3, x8>, u3=<x7, x1>, u4=<x4, x2>. 
    u1=<x5, x6>, u2=<x3, x8>, u3=<x1, x7>, u4=<x2, x4>.  
    u1=<x1, x7>, u2=<x2, x4>, u3=<x3, x8>, u4=<x5, x6>. 
    R*

3=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6>. 
После первой трансформации упорядочиваются элементы в каждой паре: значение 

первого элемента пары больше значения второго элемента пары. 
После второй трансформации последовательность пар упорядочивается по возрас-

танию значений первых элементов пар. 
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Как видно из примеров три неупорядоченных списка R1=<x4, x2, x7, x1, x6,  x5, x3, x8 >, 
R2=<x7, x1, x3, x8, x4, x2, x6, x5>, R3=< x6, x5, x3, x8, x7, x1, x4, x2 > эквивалентны одному упоря-
доченному списку R*=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6 >, являющемуся кодом. 

И наоборот коду R*=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6 > соответствует решение: 

R=<x1, x7, x2, x4, x3, x8, x5, x6>. u1=<x1, x7>, u2=<x2, x4>, u3=<x3, x8>, u4=<x5, x6>. 
В работе предложена структура упорядоченного кода (УK) паросочетания главное 

достоинство которого заключается в том, что одному решению (паросочетанию) соответ-
ствует один код и наоборот. 

В качестве генотипа решения (паросочетания) служит упорядоченный список R в 
котором расположены вершины xi исходного множества X=<xi|i=1, 2, …, nx>=<х1, х2, х3, 
х4, …, хn>. 

Упорядоченный список R обладает следующими свойствами: 
 элементы списка R – вершины графа G располагающиеся в позициях списка R от 

1 до n, где n четное число, равное числу вершин полного графа G=(X,U); 
 список R формируется в виде упорядоченной последовательности n/2 пар вершин  

(xi, xj) таких, что i<j. Каждая пара (xi, xj) соответствует ребру uk, входящему в паросочетание; 
 вершины пары uk=(xi, xj) расположены в соседних позициях списка R: xi в пози-

ции pi=(2k-1) и xj в позиции pj=2k. pj=pi+1; 
 для любых двух пар uk=(xi, xj) и ul=(xm, xn) последовательности R, если l>k, то 

номер позиции pm, в которой находится xm, больше номера позиции pi, в которой нахо-
дится xi, pm > pi; 

 первым элементом списка R всегда является x1; 
 в составе любой пары (xi, xj) элемент xn не может быть первым. 
Процедура формирование кода произвольного паросочетания в виде упорядо-

ченного списка вершин. Построение упорядоченного списка, обладающего выше пере-
численными свойствами, выполняется по шагам на базе опорного упорядоченного векто-
ра V=<х1, х2, х3,…, хn> вершин графа G=(X,U), |X|=n с динамически изменяемым составом. 
Начальный состав вектора V включает все вершины от х1 до хn. Отметим, что, если число 
вершин n четное, то число ребер, входящих в совершенное паросочетание полного графа 
равно n/2. Если число вершин n нечетное, то в состав графа G=(X,U) включается вершина 
с нулевой локальной степенью. 

На каждом шаге t процесса формирования кода в обновленном составе вектора V(t) 
выбирается очередная пара ut=(xi, xj) вершин для включения в упорядоченную последо-
вательность (УП) R. На шаге t процесс выбора очередной пары ребра utU включает две 
стадии. На первой стадии выбирается первый элемент очередной пары, на второй стадии 
выбирается второй элемент пары. После выбора двух элементов очередной пары они 
удаляются из опорного упорядоченного вектора V(t).   

Выбор ребра utU включает две стадии. На первой стадии шага t в качестве первого 
элемента формируемой пары ut=(xi, xj) выбирается первый в векторе V(t) элемент xi, ко-
торый помещается в позицию  pi=(2t-1) вектора R, и удаляется из вектора V(t). На второй 
стадии шага t в качестве второго элемента формируемой пары вероятностным способом в 
векторе V(t) выбирается элемент xjV(t), который помещается в позицию i=2t вектора R и 
удаляется из вектора V(t). 

Пример. Пусть n=10, опорный вектор V=<х1, х2, х3, х4, х5, х6, х7, х8, х9, х10>.Число ре-
бер совершенного паросочетания в полном графе равно n/2=5. t – номер шага, S1 – первая 
стадия, S2 – вторая стадия.   

t=1. 
S1. Выбор 1 элемента A1= x1 в V(t).  
Включение х1 в R(t)= <х1>. Удаление x1 из V(t). 
V-(t)= <x2, x3, x4, x5, x6, x7, x8, x9, x10>. 
S2. Случайный выбор 2-го элемента A2 = x5 в V-(t).                                                               1 
Включение х5 в список R(t)= <х1, х5 >. Удаление x5 из V-(t). t=t+1  
V(t)= <x2, x3, x4, x6, x7, x8, x9, x10>. 
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t=2. 
S1. Выбор 1 элемента A1 = x2 в V(t).  
Включение х2 в R(t)= < х1, х5, х2>. Удаление x2 из V(t). 
V-(t)= < x3, x4, x6, x7, x8, x9, x10>. 
S2. Случайный выбор 2 элемента A2= x3 в V-(t).  
Включение х3 в R(2)=< х1, х5, х2, х3>. Удаление x3 из V-(t). t=t+1.  
V(t)=< х4, х6, х7, х8, х9, х10>.  
t=3. 
S1. Выбор 1 элемента A1= x4 в V(t).  
Включение х4 в R(t)= < х1, х5, х2, х3, х4>.  Удаление v4 из V(t). 
V-(t )=< х6, х7, х8, х9, х10>. 
S2. Случайный выбор элемента A2 = х10.в V-(t).  
Включение х10 в R(t)= < х1, х5, х2, х3, х4, х10 >. Удаление х10 из V-(t). 
V(t)=<х6, х7, х8, х9>.  
t=4. 
S1. Выбор 1 элемента A1= х6 в V(4).   
Включение х6 в R(t)= <х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6 >.  Удаление х6 из V(t).  
V-(t)= < х7, х8, х9>.   
S2. Случайный выбор 2 элемента A2= х9 в V-(t).  
Включение х9 в R(t)= < х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9 >.  Удаление х9 из V-(t). 
V(t)= < х7, х8>.    
t=5. 
S1. Выбор 1 элемента A1= х7  V(t).  
Включение х7 в R(t)= < х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9, х7 >.   Удаление х7 из V(t). 
V-(t)=< х8 >.  
S2. Включение х8 в R(t)= <х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9, х7 х8 >.   Удаление х8 из V-(t). 
V(t)=< >.  
Построенный код имеет вид в R= <х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9, х7 х8>.    
Коду R соответствует паросочетание  

Q=<u1, u2, u3, u4, u5>, u1 =< x1, x5>, u2 =< x2, x3 >, u3 =< x4, x10 >, u4 =< x6, x9 >, u5 =< x7, x8 >. 
В работе рассматриваются реконфигурируемая архитектура гибридной многоагентной 

системы поиска решений, базирующаяся на парадигмах роевых алгоритмов. Реконфигури-
руемая архитектура путем настройки позволяет реализовать следующие методы гибридиза-
ции: высокоуровневую и низкоуровневую гибридизацию вложением, типа препроцес-
сор/постпроцессор, ко-алгоритмическую на базе одного или нескольких типов алгоритмов. 

Гибридная ко-эволюционная многоагентная система поисковой оптимизации 
на базе метаэвристик роевых алгоритмов. Анализ методов решения сложных при-
кладных задач показывает, что применение любого одного алгоритма оптимизации (как 
классического, так и популяционного) далеко не всегда приводит к успеху [9, 10, 20]. 
Проблема, с которой сталкиваются разработчики эволюционных алгоритмов, заключает-
ся в снижении разнообразия популяции и сужение пространства поиска, что уменьшает 
вероятность нахождения эффективных решений. 

Одним из широко распространенных подходов является гибридизация поисковых алго-
ритмов. Заложенные в каждой модели метаэвристики при их интеграции усиливают возмож-
ности и эффективность алгоритмов. Для поддержки разнообразия популяции решений, рас-
ширения области поиска решений разработана архитектура многоагентной биоинспириро-
ванной системы в основу которой положен иерархический мультипопуляционный подход. 

Разработанный алгоритм решения задачи построения пасочетания, использует ар-
хитектуру бионического поиска, и состоит из объединенных процедур роя пчел (РП), роя 
хромосом (РХ), муравьиного алгоритма (МА), моделирования отжига (МО), что позволя-
ет осуществлять выход из «локальных ям» и увеличивает сходимость алгоритма.  

Прежде всего, решающее значение имеет интеграция этапов проектирования в свя-
занный единой методологией маршрут, построенный на единой платформе.   

Предложена методология синтеза поисковых алгоритмов, основанных на базовых 
принципах эволюционных алгоритмов.   
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Разработка общей структуры гибридных алгоритмов требует решение следующих 
задач: выбор гибридизируемых алгоритмов; определение общей структуры поискового 
процесса; вычленение функций в каждом гибридизируемом алгоритме, которые должны 
выполняться в составе гибридного поискового алгоритма; разработка методов трансфор-
мации данных при сращивании гибридизируемых алгоритмов. 

Процесс построения совершенного паросочетания выполняется на следующих этапах: 
1. Генерация исходного роя хромосом Н={Hi|i=1,2,…,n}.   
2. Модификация роя хромосом Н={Hi|i=1,2,…,n} базовыми процедурами пчелиного 

и роевого алгоритмов. 
3. Построения совершенного паросочетания гибридизацией роевого и муравьиного 

алгоритмов.  
На рис. 1 представлена структура гибридной многоагентной системы построения 

совершенного паросочетания. базирующаяся на гибридизации механизмов муравьиной 
колонии, роевого и пчелиного алгоритмов. Отличительной особенностью гибридизации 
является сохранение автономии гибридизируемых алгоритмов. Связующим звеном гиб-
ридизации является структура данных, описывающая интерпретации решений.  

В качестве кода решения используется упорядоченный список R множества вершин 
графа G, расположенных в позициях P=<pi|i=1,2,…,n> вектора R, принципы построения 
которого описаны в выше рассмотренных разделах. 

Кодом решения является соответствие между множеством вершин 
X=<xi|i=1,2,…,nx> =<х1, х2, х3, х4,…, хn> и множеством позиций P=<pi|i=1,2,…,n> вектора R. 
pi – позиция в R, в которой размещена вершина xi. 

Формирование паросочетания производится путем последовательного просмотра 
кода решения (вектора R).  

В алгоритмах, входящих в состав многоагентной системы, упорядоченный список R 
представляется в виде хромосомы Hi={hil|l=1,2,…,nl}.  

Процедуры первого и второго этапов системы базируются на механизмах адаптив-
ного поведения пчелиной колонии. Работа гибридной системы начинается с генерации 
роем пчел случайным образом произвольного множества отличающихся друг от друга 
решений в виде исходного множества хромосом Н0={Hi|i=1,2,…,n}. 

 
Рис. 1. Структура многоагентной системы построения паросочетания 
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Хромосома Hi(t)={gil|l=1,2,…,nl} представляет собой совокупность n генов gil. Зна-
чение гена gkil равно значению соответствующего элемента списка R. 

Для каждого решения hi вычисляется значение целевой функции Fi. В множестве Н0 

выбираются nб лучших решений, которые включаются в множество базовых решений 
(позиций) Н.  

При втором подходе реализуется вероятностный выбор Н. Вероятность p(Hi) выбо-
ра агентом фуражиром базовой хромосомы HiН0 пропорциональна значению целевой 
функции Fi в этой позиции и определяется как: 

p(Hi) = Fi / ∑i (Fi). 

Далее в окрестности каждой хромосомы HiН формируется рой хромосом: 

i ={φij|j=1,2,…,nφ}. 
Ключевой операцией пчелиного алгоритма является исследование перспективных ре-

шений Hi и их окрестностей i={φij|j=1,2,…,nφ} в пространстве поиска. Остановимся на поня-
тии окрестности. Смысл, изначально вкладываемый в понятие окрестности, заключается в 
том, что решения, лежащие в окрестности некоторого базового решения, обладают высокой 
степенью подобия и, как правило, незначительно отличаются друг от друга. 

В работе предлагается метод формирования окрестностей i решений с регулируе-
мой степенью подобия и близости между ними. Основное требование, предъявляемое к 
вновь сгенерированному решению φij, лежащего в θ – окрестности i базового решения 
hi, заключается в том, что оно должно быть представлено виде кода, структура которого 
описана выше и отвечать свойствам упорядоченного списка R. Для удовлетворения тре-
бования разработаны механизмы специальной процедуры синтеза решений φij в окрест-
ности i базового решения Hi. 

Формирование нового решения φij, лежащего в θ – окрестности базового решения hi 
производится путём θ выборочных (случайных) парных перестановок элементов в базо-
вом решении hi, не нарушающих структуры и свойств упорядоченного списка R.   

Возможны два типа перестановок в упорядоченном списке R, удовлетворяющих 
вышеперечисленным условиям базового решения и сохраняющих свойства упорядочен-
ного списка. 

Будем считать, что решение φiji лежит в θ – окрестности решения Hi, если φij по-
лучено путем θ случайных парных перестановок соседних элементов в упорядоченном 
списке, соответствующем Hi.  

В каждое i дополнительно включается Hi. В составе упорядоченного списка Rv, со-
ответствующего решению Hv, произвольно выбираются две пары элементов: <xi, xj> и 
<xk, xl>, соответствующих некоторой паре ребер. В соответствии со свойствами упорядо-
ченной последовательности Rv: i<j,  k<l,  k>i.  

1. Если (j>k), то xj можно поменять местами с xl. 
Например: в списке Rv=<х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9, х7, х8> выбраны две пары:  

u1=<x1, x5>, u2=<x2, x3>. x5 и x3 отвечают условию 1. После перестановки в Rv пары примут 
вид: u1=<x1, x3>, u2=<x2, x5>. 

Новые пары вершин отвечают свойствам упорядоченной последовательности. 
Новый список примет вид Rv1=<х1, х3, х2, х5, х4, х10, х6, х9, х7, х8>. 
2. Если (k>i)&(l>j),то xj можно поменять местами с xk. 
Например: u1 = <x2, x3>, u2 = <x4, x10>. x4 и x10 отвечают условию 2. 
После перестановки u1 = <x2, x4>, u2 = <x3, x10>. 
Новый список примет вид Rv1=<х1, х5, х2, х4, х3, х10, х6, х9, х7,  х8>. 
На последующих этапах работы многоагентной системы выполняется поиск реше-

ний процедурами, построенными на основе гибридизации роевого и муравьиного алго-
ритмов. Отличительной особенностью гибридизации является сохранение автономии 
гибридизируемых алгоритмов. Отметим, что для представления решений в алгоритмах 
используется единая структура данных, что упрощает стыковку разработанных процедур. 
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Реконфигурируемая архитектура путем настройки позволяет реализовать следую-
щие маршруты оптимизации. 

1 вариант (рис. 1). Генерация исходного роя хромосом Н={Hi|i=1, 2, …, n}. 
В окрестности каждой Hi формируется множество решений i={φij|j=1,2,…,nφ}; 
В каждом множестве i выбирается лучшая хромосома φi

* с лучшей оценкой Fi. 
На базе лучших решений φi

* формируется рой хромосом Q={qi|i=1,2,…,nq}. qi соот-
ветствует φi

*.  
Сформированный рой Q={qi|i=1,2,…,nq} в соответствии с метаэвристикой роя аген-

тов эволюционирует в рой Qo. Далее выполняется МА. 
2 вариант (рис. 2). Генерация исходного роя хромосом Н={Hi|i=1,2,…,n}. 
В окрестности каждой Hi формируется множество решений i ={φij|j=1,2,…,nφ}. 
Каждый рой i эволюционирует в соответствии с метаэвристикой роя агентов в рой o

i. 
В каждом множестве o

i выбирается лучшая хромосома φi
* с лучшей оценкой Fi. 

На базе лучших решений φi
* формируется рой хромосом Q={qi|i=1,2,…,nq}. qi соот-

ветствует φi
*.  

Рой Q={qi|i=1,2,…,nq} в соответствии с метаэвристикой роя агентов эволюциониру-
ет в рой Qo.  

 

Рис. 2. Структура системы построения паросочетания (2-й вариант) 

Модифицированная парадигм роя трансформирующихся хромосом (РТХ).  
В работе предлагается подход к построению модифицированной парадигмы роя транс-
формирующихся хромосом (РТХ) H={Hi|i=1,2,…,n}, HiH, Hi={hil|l=1,2,…,nl} с целочис-
ленными значениями генов hil схожий с эволюционными алгоритмами. Этот метод моде-
лирует роевое и стайное поведение животных [1]. В отличие от канонических популяци-
онных методов РТХ работает с одной статической популяцией, члены которой постепен-
но с появлением информации о пространстве поиска улучшаются. Данный метод пред-
ставляет собой вид направленной мутации (directed mutation). Решения в виде хромосом в 
РТХ мутируют в направлении наилучших найденных решений. Хромосомы в РТХ нико-
гда не умирают (т.к. нет селекции).  
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Хромосома Hi является генотипом некоторого решения (фенотипа Φi). Оценка целе-
вой функции фенотипа Φi является оценкой целевой функции генотипа Hi. Состояние 
хромосомы Hi полностью определяет состояние, в котором находится фенотип Φi.   

Для организации поисковой процедуры необходимо представление объекта оптими-
зации, наличие операторов, преобразующих одно решение в другое (т.е. осуществляю-
щих переход в пространстве решений от одного решения к другому), а также наличие 
стратегии поиска в пространстве решений. Какие изменения и на сколько – определяет 
стратегия поиска. В качестве объекта оптимизации рассматривается хромосома. 

Разработана архитектура многоагентной системы, выполняющая поиск решения в 
аффинном пространстве [16–19], используя в качестве модели роевого интеллекта рой 
трансформирующихся хромосом. 

В качестве аффинно-релаксационной модели (АРМ) роя хромосом используется 
граф Ga, вершины которого соответствуют хромосомам роя, а ребра соответствуют аф-
финным связям между хромосомами в аффинном пространстве.  

В каноническом методе роя частиц [1, 2] используются геометрические меры бли-
зости решений. Решение, соответствующее частице, полностью определяется геометри-
ческими параметрами позиции, в которой размещена частица. Изменение решения реали-
зуется путем перехода частицы в новую позицию. Средство изменения решения пред-
ставлено в виде универсального аналитического выражения синтеза геометрических па-
раметров новой позиции (координаты в пространстве поиска) в предположении (с наде-
ждой), что решение в данной позиции будет лучше (что не гарантировано). 

В методе роя трансформирующиеся хромосом агентами роя являются генотипы ре-
шений [4]. В качестве меры близости (сходства) двух хромосом используется аффинность – 
мера эквивалентности, родственности (сходства, близости) двух хромосом. Вес ребра в 
графе Ga, связывающего две вершины графа Ga, соответствующие двум хромосомам Hi и 
Hj, равен аффинности, количественно описывающей степень родственности между Hi и Hj. 
Эквивалентом оценки, степени родственности (аффинность) двух хромосом Hi и Hj служит 
параметр степень различия двух хромосом Hi и Hj. В качестве оценки аффинной связи ис-
пользуется параметр степень различия двух хромосом Hi и Hj. Максимизация аффинности 
двух хромосом Hi и Hj соответствует минимизации степени различия. 

В качестве средства изменения решения (трансформации) служит оператор транс-
формации (направленной мутации), суть которого заключается в изменения генотипа 
путем изменения целочисленных значений генов hil в хромосоме Нi(t)={hil(t)|l=1,2,…,n}. 
Целью перехода хромосомы в новое состояние является увеличению веса аффинной свя-
зи между хромосомами, что равносильно сокращению степени различия [5].  

Введём на множестве трансформирующихся хромосом Нi(t) отношение предпочте-
ния  . Пусть имеются две хромосомы Hi и Hj. Хромосома Нi(t) считается предпочти-
тельней (лучшей), т.е. Нi(t)Нz(t), если выполняется приведённое ниже выражение: 
fi(t)>fz(t) ‒ где fi(t) и fz(t) ‒ значение целевой функции Hi и Hj H(t)={Hi(t)|i=1,2,…,n} ‒ рой 
хромосом, HiH, Hi={hil|l=1,2,…,nl}. 

fi(t) ‒ значение целевой функции хромосомы Hi(t);   
T ‒ число выполненных итераций;   
H*

i(t) – хромосома Hi в лучшем состоянии, среди состояний, в которых она находи-
лась с начала первой итерации до t-й итерации; H*

i(t)={h*
il(t)|l=1,2,…,n};   

(H*
iHi(t))→f*

i(t)>fi(t)); 
f*

i(t) ‒ значение целевой функции хромосомы в позиции H*
i(t);  

 

                                                                                                                                     (1) 

H*(t) – хромосома роя в лучшем состоянии среди всех состояний всех хромосом роя, 
в которых они находилась с начала первой итерации до t-й итерации;  
H*(t)={h*

l (t)|l=1,2,…,n};  f*(t) ‒ значение целевой функции хромосомы H*(t). 

   f*
i(t)=min fi(t). 

            t[0:T]. 
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                                                                                                                                         (2) 

 
Алгоритм оптимизации роем трансформирующихся хромосом (РТХО) имеет вид: 
1. Формирование исходного роя трансформирующихся хромосом. 

H={Hi|i=1,2,…,nо}. t=1. 
2. Расчет целевой функции fi(t) для всех Hi. 
3. Выбор лучших хромосом Hi и Hj. 
4. Если t<T, то t=t+1 и переход к пункту 5, иначе переход к пункту 7. 
5. Трансформация всех хромосом роя в новые состояния.  
6. Переход к пункту 2. 
7. Конец работы алгоритма. 
t ‒ номер итерации, T ‒ число итераций. 
В процессе поисковой процедуры происходит релаксационное сжатие аффинного 

графа. 
Процесс поиска решений итерационный. В процессе поиска осуществляется перма-

нентные трансформации (переход) хромосом в состояния с лучшим значением целевой 
функции решения (градиентная стратегия).  

На каждой итерации t «лучшие», с точки зрения целевой функции хромосомы, объ-
являются аттракторами ‒ «центром притяжения». Векторы трансформации всех хромо-
сом в аффинном пространстве устремляются к этим аттракторам (центрам). Каждая хро-
мосома Hi(t) на шаге t переходит в аффинном пространстве с помощью релаксационной 
процедуры трансформации в новое состояние Hi(t+1), при котором степень различия ме-
жду хромосомой Hi(t) и «центром притяжения» уменьшается. 

Переход в новые состояния выполняется путем изменения значений генов и струк-
туры хромосом. Целью трансформации хромосомы Нi(t), тяготеющей к лучшей хромосо-
ме Н*(t), в новое состояние Нi(t+1) является минимизация степени различия Ri

*
 между 

Нi(t) и Н*(t), что соответствует увеличению веса аффинной связи. 
Трансформация, т.е. переход хромосомы Нi(t) в новое состояние Нi(t+1) осуществ-

ляется с учетом «степени различия» с лучшей хромосомой Н*(t), либо с интегральной 
оценкой «степени различия» от группы соседних хромосом и с учетом вероятности пере-
хода в новое состояние. На каждой итерации t осуществляется трансформация (переход) 
хромосом в состояния с лучшими значениями целевой функции решения (градиентная 
стратегия).  

Если вес аффинной связи между хромосомами рассматривать как расстояние, то в 
процессе поисковой процедуры происходит релаксационное сжатие аффинного графа. 

В качестве средства трансформации ‒ перехода хромосомы Hi(t) в хромосому 
Hi(t+1) служит оператор направленной мутации (ОНМ), суть которого заключается в 
изменения целочисленных значений генов в хромосоме Нi(t). ОНМ применяется к задан-
ному числу генов с несовпадающими значениями. 

Решением задачи является, построенная в процессе трансформации роя хромосом в 
аффинном пространстве хромосома, с лучшим значением целевой функции. 

Для учета одновременного тяготения хромосомы Нi(t) к хромосомам роя H*(t) и 
H*

i(t) на первом этапе формируется виртуальный центр притяжения роя Нv(t+1). Форми-
рование виртуального центра Нv(t+1) осуществляется путем применения процедуры вир-
туальной трансформации к хромосоме Нi(t), тяготеющей к хромосоме H*

i(t), в виртуаль-
ную хромосому Нv(t+1).  

После определения центра притяжения Нv(t+1) хромосома Нi(t) с помощью проце-
дуры трансформации в направлении виртуальной позиции Нv(t+1) трансформируется в 
хромосому Нi(t+1). 

После трансформации хромосомы Нi(t) в новую Нi(t+1) виртуальная хромосома 
Нv(t+1) исключается.  

f*(t) = min f*
i(t). 

            i[1:N].         
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Локальная цель трансформации хромосомы достижение ею состояния с наилучшим 
значением целевой функции. Глобальная цель роя позиций – формирование оптимально-
го решения задачи.  

Трансформация Нi(t) в Нi(t+1) выполняется следующим образом. Последовательно 
просматриваются (начиная с l=1) локусы хромосом Нi(t) и Н*(t) и сравниваются соответ-
ствующие им гены, расположенные в одном локусе l. 

Если на шаге l значения генов равны, т.е. hil(t) = h*
l(t), то hil(t+1) = h*

l(t).      
Если же hil(t) не равно h*

l(t), то в Нi(t) отыскивается ген hiк(t), значение которого 
равно h*

l(t). Гены hil(t) и hiк(t) в хромосоме Нi(t) меняются местами. 
Рассмотрим процедуру трансформации, которая реализуется при помощи операции 

направленной мутации (ОНМ), разработанной авторами, и заключается в изменения вза-
имного расположения элементов в упорядоченном списке. 

Пусть хромосомы Нi(t)={hil|l=1,2,…,nl} и Hz(t)= {hzl|l=1,2,…,nl} имеют вид:  

Нz(t) = <х1, х5, х2, х3, х4, х10, х6, х9, х7, х8>.      Hi(t)=<х1, х3, х2, х4, х5, х9, х6, х8, х7, х10>. 
Преобразуем вышеприведенные списки вершин в списки индексов вершин для 

удобства вычислений. 

Н*
z(t) = <15 23 410 69 78>.  Н*

i(t) = <13 24 59 68 710>. 
В качестве степени различия между двумя хромосомами Нi(t) и H*(t) используется ве-

личина Ri
* ‒ пропорциональная числу γi генов в трансформируемой хромосоме Нi(t), значения 

которых не совпадают со значениями соответствующих генов в лучшей хромосоме H*(t).  

Ri
* = ε·γi.    γi =∑l δil, 

где δil=0, если в l-ом локусе хромосом Нi(t) и H*(t) значения генов hil = h*
l(t); δil =1, если hil ≠ h*

l(t).   
Целью трансформации хромосомы Нi(t) является уменьшение степени различия Ri

* 

между хромосомами Нi(t) и H*(t). Уменьшение степени различия Ri
* реализуется посред-

ством парных перестановок генов в хромосоме Нi(t). 
Пусть в локусе l значения генов различны, hil ≠ h*

l. hilНi, hzlH*.  В хромосоме Нi 
отыскивается k-ый локус, в котором hik = h*

l. Далее выполняется парная перестановка 
генов hil и hik, размещенных в l-ом и k-ом локусах хромосомы Нi. 

Трансформация хромосомы Нi выполняется следующим образом.  
Последовательно просматриваются (начиная с первого) локусы хромосом Нi и H*. 

Если hil ≠ hzl, то в хромосоме Нi отыскивается локус k, в котором hiк = hil, выполняется 
парная перестановка генов, размещенных в l-ом и k-ом локусах хромосомы Нi(t), т.е.  
hil= hiк, а hiк= hil. 

Пример последовательной трансформации роя хромосом. Результат представлен в табл. 1. 
Дано: Нi, H*. 
l=1,  hi1 = h*

1. 

l=2,  hi2 ≠ h*
2, hi2=3, h*

2=5. Находим в Нi(2) ген hi5=5. Обмен в Нi(2) генами (hi2 и hi5). 
l=3,  hi3= h*

3.  
l=4,  hi4≠ h*

4, hi4=4, h*
4=3. Находим в Нi(4) ген hi5=3. Обмен в Нi(4) генами (hi4 и hi5). 

l=5,  hi5= h*
5. 

l=6, hi6≠ h*
6, hi6=9, h*

6=10. Находим в Нi(6) ген hi10=9. Обмен в Нi(6) генами (hi6 и hi10). 
l=7, hi7= h*

7. 
l=8, hi8≠ h*

8, hi8=8, h*
8=9. Находим в Нi(8) ген hi10=10. Обмен в Нi(8) генами (hi8 и hi10). 

l=9, hi9= h*
9. 

l=10, hi10= h*
10. 

В приведенном примере выполнена полная трансформация хромосомы Нi в резуль-
тате которой Нi стала эквивалентна H*.  

В работе для уменьшения степени различия Ri
* между хромосомами Нi и H* задается 

число парных перестановок по формуле: λ = kyi. При этом λ позиций, подвергающимся 
трансформациям, выбираются случайным образом. 
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Таблица 1 
Результат последовательной трансформации роя хромосом 

Построенный на последней итерации рой хромосом используется муравьиным ал-
горитмом в качестве исходной информации. 

Отметим, что для представления решений в алгоритмах используется единая струк-
тура данных виде упорядоченного списка R. В вариантах гибридизации с использованием 
муравьиного алгоритма (МА) формируется начальная база данных БДМА. В соответст-
вии с методологией МА формируется граф поиска решений G. Каждое решение qiQo 
начальной популяции Qo трансформируется в маршрут mi(1) на графе G. На первой ите-
рации МА на каждом маршруте mi(1) графе G откладывается феромон в количестве про-
порциональном оценке решения qiQo. На последующих итерациях маршруты mi(t) фор-
мируются в соответствии с используемыми метаэвристиками МА. Ядром канонической 
структуры МА является конструктивный алгоритм построения маршрута на графе [18]. 
Отличительной чертой модифицированного МА, является процедура построения упоря-
доченного маршрута, соответствующего коду решения (списку R), базирующаяся на рас-
смотренных выше правилах. 

Результаты эксперимента. Гибридная многоагентная система построения паросо-
четания реализована в виде комплекса программ, базирующихся на парадигмах роевых 
алгоритмов. Реконфигурируемая архитектура путем настройки позволяет реализовать 
следующие схемы гибридизации: 

1. (ПА+РХ) ‒ пчелиный алгоритм, алгоритм роя хромосом. 
2. (ПА+МА) ‒ пчелиный алгоритм, муравьиный алгоритм. 
3. ((ПА+РХ)+МА) ‒ пчелиный алгоритм, алгоритм роя хромосом, муравьиный алгоритм. 
4. ПА+РХ+МА ‒ пчелиный алгоритм, алгоритм роя хромосом, муравьиный алгоритм. 
Тестирования вышеуказанных алгоритмов проводились на тестовых задачах. 
Для оценки эффективности разработанных методик и программного обеспечения 

авторами разработаны контрольные примеры построения паросочетаний, для которых 
заранее известно оптимальное значение F суммарной стоимости ребер, входящих в со-
вершенное паросочетание Q полного графа G. 

Обозначим как:   
nG ‒ число вершин полного графа G. 
nU ‒ число ребер полного графа G. 
nQ ‒ число ребер, входящих в состав совершенного парасочетания полного графа G. 
Множество U ребер полного графа G разбиваем на два подмножества U=U1∪ U2.  

В состав U1 входит nQ ребер полного графа G, а в состав U2 входит остаток (NU-NQ) ре-
бер полного графа G. Ребрам множества U1, случайным образом, присваиваются значе-
ния диапазоне от д1 до д2, а ребрам множества U2, случайным образом, присваиваются 
значения, лежащие в диапазоне от д3 до д4, причем д3 > д2. 

Поскольку вес любого ребра из U1 меньше веса любого ребра из U2, то суммарный вес 
ω1 ребер множества U1 будет минимальным: ω1 =    , где φi вес ребра, входящего в U1. 

l Нi H* hil  h*
l δil Н*

i   
1 1324 59 68 710 1523 410 69 78.         1 1 0 1324 59 68 710 
2 1324 59 68 710 1523 410 69 78 3 5 1 1524 39 68 710 
3 1524 39 68 710 1523 410 69 78 2 2 0 1524 39 68 710 
4 1524 39 68 710 1523 410 69 78 4 3 1 1523 49 68 710 
5 1523 49 68 710 1523 410 69 78 4 4 0 1523 410 69 78 
6 1523 49 68 710 1523 410 69 78 9 10 1 1523 410 68 79 
7 1523 410 68 79 1523 410 69 78 6 6 0 1523 410 68 79 
8 1523 410 68 79 1523 410 69 78 8 9 1 1523 410 69 78 
9 1523 410 69 78 1523 410 69 78 7 7 0 1523 410 69 78 

10 15 23 410 69 78 15 23 410 69 78 8 8 0 15 23 410 69 78 
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С помощью разработанного программного средства было сгенерировано 5 приме-
ров С1-С5. 

С1 ‒ (nG=10, nU=45, nQ=5); С2 ‒ (nG=20, nU=190, nQ=10); С3 ‒ (nG=30, nU=435, 
nQ=15); С4 ‒ (nG=40, nU=780, nQ=20); С5 ‒ (nG=50, nU=1225, nQ=25). 

Каждый пример запускался 10 раз. В табл. 2 для каждого примера приводится сред-
нее значение отклонения оценки решения от оптимального в %, а также среднее значение 
отклонения оценки решения для каждой схемы гибридизации.  

Таблица 2 
Результаты проведенных экспериментов 

Процедура в роевом алгоритме в составе гибрида (ПА+РХ) сходится быстрей чем 
процедура МА в составе гибрида (ПА+МА). Процедура в МА в составе гибрида 
(ПА+РХ)+МА) сходится быстрей чем процедура МА в составе гибрида (ПА+МА).  

Лучшие результаты показала программа (ПА+РХ)+МА). Первая часть является гиб-
ридизацией алгоритма пчелиной колонии и роевого алгоритма. Вторая часть является 
гибридизацией первой части и алгоритма муравьиной колонии, рис. 3.  

 
Рис. 3. Графическая иллюстрация результатов работы 

В результаты экспериментов было установлено, что показатели качества разрабо-
танных алгоритмов имеют более высокие значения чем в работах [6–10]. По сравнению с 
существующими алгоритмами достигнуто улучшение результатов на 5-8%. 

Временная сложность алгоритма (ВСА), полученная экспериментальным путем, 
практически совпадает с теоретическими исследованиями и для рассмотренных тестовых 
задач составляет (ВСА ≈ О(n2)). 

Заключение. В статье представлена разработанная реконфигурируемая архитектура 
гибридной многоагентной системы поиска решений, базирующаяся на парадигмах рое-
вых алгоритмов. Реконфигурируемая архитектура путем настройки позволяет реализо-
вать следующие методы гибридизации: высокоуровневую и низкоуровневую гибридиза-

Класс задач С1 С2 С3 С4 С5 Среднее 
значение 

Количество 
лучших 
решений 

nG 10 20 30 40 50 
nU 45 190 435 780 1225 
nQ 5 10 15 20 25 

(ПА+РХ) 1,5 1,9 2 2,1 2,2 1.94 1 
(ПА+МА) 1,4 1,8 2 1,9 1,8 1,78 2 

(ПА+РХ)+МА) 1,2 1,2 1,3 1,7 1,6 1,14 4 
(ПА+РХ+МА) 1,3 1,4 1,4 1,8 1,7 1,52 2 

Диапазон веса ребер: дQ=<2-4>;  дU=<6-8> 
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цию вложением, типа препроцессор/постпроцессор, ко-алгоритмическую на базе одного 
или нескольких типов алгоритмов. Предложена методология синтеза совершенного паро-
сочетания минимального веса в полном графе, основанная на базовых принципах гибри-
дизации поисковых эволюционных процедур. 

В работе представлен разработанный новый подход для решения оптимизационных 
задач на графах построенный на основе интеграции, комбинирования и ко-эволюции 
роевых методов, отличающийся тем, что заданное число роевых субалгоритмов, исполь-
зуют различные стратегии поиска, функционируют параллельно-последовательно, реали-
зуют более широкий обзор пространства решений, что позволяет обеспечить более высо-
кую вероятность локализации глобального экстремума задачи. 

Эксперименты предложенных в работе алгоритмов проводились на тестовых задачах. 
Для оценки эффективности разработанных методик и программного обеспечения 

авторами разработаны контрольные примеры построения паросочетаний, для которых 
заранее известно оптимальное значение суммарной стоимости ребер, входящих в совер-
шенное паросочетание полного графа. 

Первая часть разработанной программы является гибридизацией алгоритма пчели-
ной колонии и роевого алгоритма. Вторая часть является гибридизацией первой части и 
алгоритма муравьиной колонии. В результате экспериментов было установлено, что по-
казатели качества разработанных алгоритмов имеют более высокие значения чем в суще-
ствующих алгоритмах, при этом достигнуто улучшение результатов на 5-8%.. 

Предложенный новый подход к использованию роевых алгоритмов повысит эффек-
тивность, расширит сферы их применения, снизит комбинаторную сложность задачи, 
позволит организовывать эффективные структуры поиска, формировать компактные ин-
терпретации решений, отражающие коллективную эволюционную память. 
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РАЗРАБОТКА АГЕНТНО-ОРИЕНТИРОВАННОГО АЛГОРИТМА РЕШЕНИЯ 
СИСТЕМ ЛИНЕЙНЫХ АЛГЕБРАИЧЕСКИХ УРАВНЕНИЙ БОЛЬШОЙ 

РАЗМЕРНОСТИ 

Решение систем линейных алгебраических уравнений (СЛАУ) является одной из важнейших 
фундаментальных задач при разработке нового поколения систем проектирования в различных об-
ластях науки и техники. Актуальность данного исследования обусловлена ростом объема данных и 
усложнением задач. Традиционные методы решения СЛАУ, такие как метод Гаусса, метод прогон-
ки, итерационные методы (метод Якоби, метод Зейделя и т.д.), хорошо зарекомендовали себя при 
работе с относительно небольшими системами. Однако при решении СЛАУ большой размерности 
данные методы недостаточно эффективны из-за высоких вычислительных затрат и требований к 
памяти. Одним из перспективных подходов к решению задач высокой сложности является использо-
вание агентно-ориентированных систем. Агентно-ориентированные системы предлагают новый 
способ организации вычислительных процессов, основанный на взаимодействии независимых аген-
тов, каждый из которых выполняет определенную часть задачи. Такой подход позволяет более гиб-
ко распределять вычислительные ресурсы и эффективно решать сложные задачи в условиях боль-
ших данных. Представлена методика решения уравнений, описывающих математическую модель 
схемы, с учетом оптимизации соотношения между точностью расчетов и временем их выполнения. 
В данной работе предлагается агентно-ориентированный алгоритм для решения систем линейных 
алгебраических уравнений большой размерности. В ходе разработки данного алгоритма был прове-
ден анализ существующих методов и алгоритмов решения СЛАУ, выявлены их преимущества и не-
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