BAB III
PERANCANGAN

Pada bagian perancangan ini akan dipaparkan mengenai bagaimana mencari solusi pada persoalan pencarian rute terpendek dari n buah node dengan menggunakan algoritma genetika (AG). Dari mulai penentuan komponen sampai dengan tahapan-tahapan penyelesaiannya.
3.1 Ilustrasi TSP Kurva Terbuka 
Persoalan TSP merupakan persoalan optimasi, dimana rute terpendek merupakan solusi yang paling optimal. Konsep TSP kurva terbuka yang akan dibahas pada tugas akhir ini adalah menentukan rute terpendek dari node asal ke node tujuan dengan melewati beberapa node yang telah ditentukan koordinatnya, setiap node hanya boleh dilewati satu kali. Setelah sampai di node tujuan tidak kembali lagi node asal. Koordinat node asal dan node tujuan tidak berubah.
Gambar 3.1 di bawah ini mengilustrasikan jalur pada TSP kurva terbuka jika jumlah node ada 10:
[image: ]
Jalur : Start-B-H-A-C-E-G-J-I-F-D-End
Gambar 3.1 Ilustrasi jalur dalam TSP kurva terbuka

Start adalah node awal dan End adalah node tujuan, node A sampai J adalah node-node yang harus dilewati yang koordinatnya telah ditentukan. Gambar 3.1 di atas mengilustrasikan salah satu kemungkinan solusi bentuk jalur yang akan diperoleh setelah program AG dijalankan.
3.2 Penyelesaian TSP Kurva Terbuka Menggunkan Algoritma Genetika 
Pencarian solusi pada TSP kurva terbuka dengan menggunakan AG terdiri dari beberapa tahapan, metode dan komponen. Berikut ini adalah flowchart dan pseudo-code AG untuk mencari solusi pada persoalan TSP kurva terbuka.
[image: ]
Gambar 3.2  Flowchart Algoritma Genetika
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Gambar 3.3  Pseudo-code Algoritma Genetika
Flowchart di atas merupakan program utama, dimana input yang diperlukan adalah koordinat semua node XYnode, banyaknya node (gen) dalam setiap kromosom JumGen, ukuran populasi PopSize dan jumlah generasi MaxG. Program utama ini terdiri dari beberapa subrutin yang secara terperinci dijelaskan di bawah ini:
3.2.1  Inisialisasi Populasi
Tahapan pertama dalam AG adalah inisialisasi populasi yakni melakukan penentuan nilai awal. Bagian penentuan nilai awal ini merupakan input yang dilakukan oleh pengguna sendiri. Input-input yang diperlukan dalam AG pada tugas akhir ini meliputi:
1. Penentuan banyaknya node dalam setiap kromosom (JumGen).
2. Penentuan besar populasi dalam satu generasi (PopSize).
3. Penentuan banyak generasi yang akan dilakukan (MaxG).
4. Penentuan besar crossover probability, Pc (peluang terjadinya pindah silang).
5. Penentuan besar mutation probability, Pm (peluang terjadinya mutasi).
6. Node awal (XYst) dan tujuan (XYend).
Setelah melakukan inisialisasi, proses berikutnya adalah proses pembentukan populasi awal. Proses ini berfungsi untuk membentuk sebuah populasi generasi pertama. Pembentukan populasi generasi pertama ini dilakukan dengan cara mengisi kromosom-kromosom yang ada secara random (acak) dari semua titik yang ada menggunakan fungsi yang telah disediakan oleh bahasa pemrograman Matlab.
Tahap pertama pada inisiliasasi populasi ini adalah pengkodean kromosom. Teknik pengkodean yang dipakai adalah Permutation Encoding. Dimana setiap kromosom merupakan string dari sejumlah angka (nomor) yang merepresentasikan suatu posisi dalam suatu urutan. 
Gambar 3.4 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur inisialisasi populasi:
[image: ]
Gambar 3.4  Flowchart inisialisasi populasi
Pada subrutin inisialisasi populasi ini memerlukan input JumGen dan PopSize, dengan membangkitkan matriks 1 x JumGen secara random, kemudian mengurutkan nilai-nilai matriks secara menaik (ascending), indeks dari setiap nilai pada matriks tersebut kemudian disimpan pada sebuah variabel Ind. Indeks-indeks ini merepresentasikan nomor urut gen atau node pada sebuah kromosom. Nilai yang ada pada variabel Ind ini kemudian dikopi ke variabel Populasi yang mana Populasi ini merupakan argumen output fungsi pada bahasa pemrograman Matlab. Pembangkitan, pengurutan dan penyimpanan indeks-indeks ini dilakukan sebanyak PopSize. 
Pada proses inisialisasi populasi ini akan menghasilkan sejumlah kromosom sebanyak PopSize yang terdiri dari beberapa node. Hasil akhir dari prosedur inisialisasi populasi ini adalah urutan node-node dalam setiap kromosom yang mereprsentasikan kemungkinan jalur yang akan terpilih sebagai solusi yang layak (feasible solution) dari persoalan.
Hasil dari proses inisialisasi ini merupakan generasi pertama yang akan diuji nilai fitness setiap kromosomnya pada tahap berikutnya.
3.2.2  Evaluasi Individu
Tahap kedua dari AG adalah evaluasi individu, dimana proses ini akan menghitung nilai fitness dari setiap kromosom yang telah dibangkitkan secara random pada tahap inisialisasi populasi di atas.
Nilai fitness dari setiap koromosom dihitung berdasarkan panjang jalur linier yang dihasilkan dari jumlah jarak keseluruhan dari urutan node-node yang dilalui.
Dalam masalah optimasi pada tugas akhir ini individu (kromosom) yang bernilai fitness yang tinggi yang akan bertahan hidup atau yang akan terpilih dan kromosom yang bernilai rendah akan mati atau tidak terpilih pada tahap selanjutnya. Karena solusi yang dicari adalah meminimalkan sebuah fungsi h, maka nilai fitness yang dicari adalah kromosom yang memiliki panjang jalur yang pendek.
Oleh karena itu, rumus untuk mencari nilai fitness pada masalah minimasi ini adalah:
  	 (3.1)
keterangan : 	
f = fungsi fitness 
h = fungsi yang akan dimaksimasi / diminimasi (TJ= Total Jarak)
Gambar 3.5 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur evaluasi individu:
[image: ]
Gambar 3.5  Flowchart evaluasi individu
Pada tahap ini koordinat node XYnode, Populasi dan jumlah node JumGen merupakan input. Mula-mula hitung jarak antara node asal XYst dengan node pertama simpan hasilnya pada variabel TJ (total jarak), kemudian jumlahkan dengan jarak-jarak dari setiap node berikutnya yang dilalui yakni sebanyak JumGen. Setelah itu jumlahkan dengan jarak dari node terakhir ke node tujuan XYend. Total jarak disimpan pada variabel TJ.
Jarak kartesian dari node satu ke node selanjutnya dihitung dengan rumus:
  	(3.2)
keterangan : 	
A, B = node A dan node B
X,Y = koordinat node (absis,ordinat)
Setelah didapat total jarak atau panjang jalur satu kromosom, yang terakhir menghitung nilai fitness-nya dengan menggunakan rumus 3.1 di atas. Hasilnya disimpan pada variabel Fitness yang merupakan argumen output fungsi seperti halnya Populasi di atas. nilai fitness ini merupakan input bagi proses berikutnya pada program utama.
Pada program utama, tahap evaluasi individu ini dilakukan (dilooping) sebanyak PopSize. Sehingga didapat nilai fitness dari semua kromosom dalam satu populasi. Nilai fitness suatu kromosom ini kemudian akan dibandingkan dengan fitness-fitness kromosom yang lainnya yang ada pada semua generasi. Dimana nilai fitness paling tinggi yang akan terpilih. 
3.2.3  Elitisme
Input pada prosedur ini adalah Populasi, indeks kromosm terbaik dan ukuran populasi PopSize. Apabila PopSize bernilai genap, maka variabel IterasiMulai diberi nilai 3 dan kromosom terbaik akan dikopi sebanyak 2 kali yang masing-masing disimpan pada variabel TempPopulasi. Namun jika PopSize bernilai ganjil maka variabel IterasiMulai diberi nilai 2 dan kromosom terbaik dikopi sebanyak 1 kali yag disimpan pada variabel TempPopulasi. Aturan pengkopian ini dilakukan megingat akan dilakukannya perkawinan silang antara dua induk (sepasang) dan nilai variabel IterasiMulai akan digunakan sebagai nilai awal counter  atau iterasi pada proses pindah silang dan mutasi.
Kromosom terbaik yang telah dikopi ini akan tetap dipilih sebagai salah satu kandidat induk yang akan dipindah silangkan. Nilai fitness terbaik ini akan dibandingkan dengan nilai fitness kromosom-kromosom generasi berikutnya hasil pindah silang dan mutasi. Kromosom hasil pengkopian ini pastinya akan disertakan lagi pada generasi berikutnya.
Gambar 3.6 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur elitisme:
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Gambar 3.6  Flowchart elitisme
3.2.4  Penskalaan Nilai Fitness (Linear Fitness Ranking)
Perbedaan nilai-nilai fitness yang terlalu kecil pada semua individu dalam populasi akan menyebabkan kencenderungan konvergen pada optimum lokal. Maka untuk menguranginya digunakan penskalaan nilai fitness. Prosedur ini juga akan mengurutkan nilai fitness secara ascending (menaik) dalam interval [fmin, fmax].
 	(3.3)

Keterangan:
f(i)  	= fungsi nilai fitness
fmax 	= fitness maksimum
fmin   	= fitness minimum
R(i),I	= iterasi ke-i
N,n 	= ukuran populasi
Gambar 3.7 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur linear fitness ranking:
[image: ]
Gambar 3.7  Flowchart linear fitness ranking
Input dari tahap ini adalah PopSize, Fitness, fitness tertinggi MaxF dan fitness terendah MinF. Mula-mula urutkan nilai fitness dari yang terkecil sampai yang terbesar, kemudian simpan nilai fitness yang sudah terurut pada sebuah variabel SF dan indeks dari fitness yang menyatakan nomor urut kromosom pada suatu populasi disimpan pada variabel IndF. Setelah itu, lakukan penskalaan pada semua kromosom dengan menggunakan rumus 3.3. 
Hasil akhir dari prosedur ini adalah nilai fitness baru  hasil penskalaan yang disimpan pada variabel LFR yang akan dijadikan input pada proses-proses selanjutnya.
3.2.5  Seleksi
Metode seleksi yang digunakan pada proses seleksi ini adalah metode roulette wheel . Pada tahap ini akan dilakukan penyeleksian kromosom berdasarkan nilai fitness-nya untuk memilih kromosom mana yang akan megalami proses perkawinan atau pindah silang. Kromosom yang benilai fitness tinggi memiliki kesempatan terpilih lebih besar. Namun, tidak menutup kemungkinan kromosom yang bernilai fitness rendah akan terpilih juga. 
Pada proses roulette wheel ini akan dihitung nilai kumulatif dari probabilitas fitness masing-masing kromosom.
P[i] = fitness[i] / jumlah fitness 	(3.5)
 	(3.6)
Keterangan:
P[i] = probabilitas fitness[i]
C[i] = nilai kumulatif indeks ke-i
i	= indeks kromosom (1,2,3,…n)
k 	= counter (1,2,3,…n)
Input yang diperlukan pada prosedur ini adalah PopSize dan LFR, yakni nilai fitness yang telah mengalami penskalaan.
Gambar 3.8 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur roulette wheel:
:[image: ]
Gambar 3.8  Flowchart seleksi
Proses roulette wheel ini dikendalikan oleh sebuah bilangan random (acak) RN yang dibangkitkan oleh program pada interval [0,1). Apabila nilai kumulatif  >  bilangan random yang dibangkitkan (C[i] > RN), maka kromosom dengan indeks-i akan terpilih sebagai induk atau individu generasi berikutnya. Indeks dari kromosom yang terpilih ini disimpan pada sebuah variabel Pindex yang merupakan nama fungsinya. Pindex ini merupakan input untuk proses-proses berikutnya. Proses roulette wheel diputar sebanyak ukuran populalsi (PopSize). 

3.2.6  Pindah Silang (crossover)
Prosedur pindah silang adalah prosedur untuk mengkawinkan dua induk yang telah dipilih pada proses roulette wheel, namun tidak semua induk akan mengalami pindah silang karena proses pindah silang ini banyak dikendalikan oleh beberapa bilangan random. Gambar 3.9 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur pindah silang:
[image: ]
Gambar 3.9  Flowchart pindah silang
Pindah silang pada TSP dapat diimplementasikan dengan skema order crossover. Pada skema ini, satu bagian kromosom dipertukarkan dengan tetap menjaga urutan kota yang bukan bagian dari kromosom tersebut. Pada skema order crossover digunakan teknik dua titik potong (two-point crossover), dimana titik potong ini menentukan gen mana saja yang akan dipertukarkan antarinduk. Titik potong (TP) diperoleh secara random, gen-gen yang terletak diantara dua titik potong akan saling dipertukarkan antarinduk.
Input pada prosedur ini adalah kromosom bapak, kromosom ibu dan jumlah gen pada kromosom JumGen. Mula-mula tentukan dua titik potong (TP1 dan TP2) secara random, titik potong ini berisi nomor gen pada satu kromosom. Apabila TP1 sama dengan TP2 maka random kembali TP2 sampai didapat nilai yang tidak sama dengan TP1.
Setelah proses pemilihan titik potong selesai maka kopikan gen-gen yang terletak diantara dua titik potong tersebut kepada anak dengan letak gen pada posisi yang sama dengan induknya. Gen dari ibu dikopikan kepada anak ke-1 dan anak ke-2 memperoleh gen dari kromosom bapak. Kemudian kopikan sisa gen ibu ke anak ke-2 dan sisa gen bapak ke anak ke-1 dengan tetap menjaga urutan kota yang bukan dari bagian kromosom tersebut.
Hasil akhir dari prosedur pindah silang ini adalah dua buah kromosom anak hasil persilangan atau perkawinan dua induk. Anak ini merupakan input untuk proses berikutnya yakni mutasi.
Pada program utama kromosom yang akan dipindahsilangkan diplilih secara acak dengan membangkitkan nilai acak RN pada interval [0,1). Jumlah kromosom yang akan dipindahsilangkan juga dipengaruhi  probabilitas pindah silang (Pc) yang besarnya telah ditentukan pada tahap inisialisai populasi. Pindah silang dapat terjadi apabila nilai random yang dibangkitkan RN lebih kecil dari probabilitas pindah silang Pc (RN < Pc). Sehingga banyaknya pindah silang yang akan terjadi pada setiap generasinya adalah Pc x PopSize.
Setelah mengalami proses pindah silang maka akan dihasilkan satu populasi baru hasil pindah silang termasuk di dalamnya kromosom terbaik hasil pengkopian pada prosedur elitisme di atas. Gen-gen pada populasi ini akan diseleksi lagi pada proses berikutnya yakni proses mutasi.
3.2.7  Mutasi
 Pada kasus TSP ini skema mutasi yang digunakan adalah skema swap mutation. Dengan skema swap mutation ini muatasi dilakkan dengan cara menukarkan gen-gen yang dipilih secara acak dengan gen yang dipilih secarak acak juga. Jumlah kromosom yang mengalami mutasi dalam satu populasi ditentukan oleh parameter probabilitas mutasi Pm. Diperkirakan total gen yang mengalami mutasi pada seluruh generasi adalah Pm x PopSize x MaxG. Gambar 3.10 berikut ini adalah algoritma program dari prosedur mutasi:
[image: ]
Gambar 3.10  Flowchart mutasi
Input pada prosedur ini adalah kromosom-kromosom baru hasil pindah silang, jumlah gen JumGen  dan probabilitas mutasi Pm. Mula-mula kromosom dikopi pada sebuah variabel MutKrom, kemudian acak sebuah bilangan RN , apabila nilai RN lebih kecil dari probabilitas mutasi Pm maka pilih gen secara acak, indeks dari gen yang terpilih ini disimpan pada pvariabel TM. Apabila TM sama dengan nilai iterasi i saat itu maka cari lagi nilai TM secara random sampai didapat nilai indeks yang tidak sama dengan nilai itersi i  pada saat itu. Terakhir tukar posisi gen yang ada pada indeks ke-TM dengan gen pada indeks ke-i.
Pada program utama utama proses mutasi ini dieksekusi sebanyak jumlah populasi PopSize. Setelah proses muatasi selesai, maka akan didapatkan populasi baru.
3.2.7  Pergantian populasi
	Untuk pergantian populasi dalam suatu generasi digunakan general replacement yaitu pergantian populasi secara keseluruhan. Populasi pada generasi sebelumnya yang merupakan parent diganti seluruhnya dengan populasi baru yang merupakan anak atau turunannya (offspring). Populasi pada generasi berikutnya adalah kromosom bentukan baru hasil pindah silang dan mutasi serta ditambah kromosom hasil elitisme.
Prosedur yang sama akan berlaku untuk populasi baru, yakni akan mengalami tahapan yang sama dengan populasi sebelumnya. Apabila perhitungan dilanjutkan sampai generasi ke MaxG maka akan didapatkan nilai fitness tertinggi dari seluruh genersi yang menunjukkan kromosom terbaik yang akan diambil sebagai solusi.
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