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서론I.

다양한 실제 응용 문제들이 그래프를 통해 편리하게 표

현되고 그래프 이론의 도움을 받아서 문제 해결이 용이해,

지는 경우가 매우 많다[1].

최대 단절 문제는 그래프를 두 개의 부분 집(MAX-CUT)

합으로 나누는 단절 의 크기가 가장 큰 것을 찾는 것으(cut)

로 문제중의 하나로 알려져 있다, NP-complete [1,2]. MAX

문제는 컴퓨터 이론 분야에서 주요하게 다루어지고CUT

있을 뿐 아니라 다양한 분야에 응용되고 있다 와. VLSI

설계 과정에서 등장하는 레이어 할당 문제와 병PCB (layer)

렬 프로세스 스케쥴링 문제 등을 문제로 모델MAX CUT

링할 수 있다 가장 유명한 응용분야로는 통계 물리학[3,4].

에서 스핀 글래스 의 최소 에너지 상태를 결정하(spin glass)

는 문제 가 있다(ising spin glass) [4].

유전 알고리즘 은 대규모 탐색(GA: Genetic Algorithm) [5]

문제에 대한 강건성이 있기 때문에 또는NP-hard,

문제에 널리 적용되고 있다 수행과정에서NP-complete . GA

선택 유전연산자 적합도등이 탐색 성능에 대부분의 영향을, ,

미친다고 알려져 있고 상대적으로 해의 표현, (representation,

또는 은 중요성이 낮게 인식되고 왔다encoding) .

그러나 대상 문제나 적용 방식에 따라 탐색 해를 표현하

는 인코딩 기법이 달라지면 그 설계 방식이 달라질 수 있

고 결과적으로 완전히 다른 탐색을 하게 되어 성능차이를,

가져올 수 있다 그 동안 제한된 범위내에서 유전 알고리즘.

에서 인코딩의 중요성을 주장한 연구들이 소개 되어 왔다.
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비교적 단순한 형태의 인코딩 변환이지만 등 은 염, Kim [6]

색체를 표현하는 유전자의 위치를 최대한 관련 있는 것들

끼리 가까이 재배치하도록 함으로써 다양한 문제에서 유전

알고리즘의 성능을 개선시킨 바 있다.

이를 더 일반화시켜 해를 표현하는 염색체가 가지는 유

전자들 사이의 연결관계가 최대한 독립적이 되도록 가역선

형변환 을 이용해 해를 재 표(invertible linear transformation)

현하면 유전 알고리즘의 성능이 크게 향상될 수 있음을 보

인 연구들도 있었다 그런데 이 연구들은 인코딩 변[7,8,16]. ,

환의 중요성을 보여줄 뿐 구체적인 변환 방법에 관한 체계

성이 없었다.

특히 응용가능성이 많은 그래프 문제에 대해서는 다양,

한 인코딩 방법 대신 정점 기반 인코딩이 구현의, (vertex)

편의성으로 인해 대부분 선택되고 있고 드물게 간선[9],

중심의 인코딩 기법에 대한 연구도 진행된 적이 있(edge)

으나 유효한 그래프 분할 해가 구해졌는지를 확인하기가,

매우 어려운 문제점이 있다[10,11].

본 논문은 기존의 정점 기반 인코딩 기법과는 달리 주,

어진 그래프의 신장트리 를 이용하여 가능(spanning tree) [1]

해만을 찾을 수 있는 간선 중심의 인코딩 기법을 제(edge)

안하고 그래프 문제를 대상으로 구현된 유, MAX CUT [2]

전 알고리즘의 성능을 분석한다 제안된 기법은 정점에 비.

해 간선의 수가 적은 희소 그래프에서 보다 높은 성(sparse)

능이 기대된다 특히 요즘 부각되고 있는 소셜 네트워크. ,

등의 실생활에 밀접하게 관련된 그래프들이 대부분 희소

그래프인 것을 감안하면 본 논문에서 제안된 방법이 많은,

가능성을 가지고 있다고 사료된다.

장에서는 기존의 연구와 문제에 대해서 논II MAX CUT

의한다 장은 제안된 신장 트리 기반 인코딩 기법을 다. III

루고 장에서는 다양한 그래프 집합에 대한 실험 결과를, IV

MAX CUT
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보여준다 장에서 결론을 정리한다. V .

II. MAX CUT

그래프 이론에서 컷 은 두 개의 단절된 부분 집합으(cut)

로 그래프의 정점을 분리하는 것을 말한다 컷의 집합은 서.

로 다른 부분 집합으로 분리되는 간선의 집합이 된다 그래.

프를 자르는 방식에 따라서 수많은 컷이 존재할 수 있다.

(개 정점을 갖는 그래프인 경우 
 가지의 컷이 존재

함.)

그림 과 같이 컷의 크기가 존재할 수 있는 다른 모든1

컷보다도 크기가 크다면 이를 이라 하며 이를MAX CUT ,

구하는 것은 에 속하는 매우 어려운 문제로 알NP-complete

려져 있다[1,2].

서론에서 언급한 스핀 글래스 의 최소 에너지(spin glass)

상태를 결정하는 문제 에 대한 부연 설명은(ising spin glass)

다음과 같다 스핀글라스의 바닥상태 는 스핀들. (groundstate)

이 쩔쩔맴 을 최소화 하는 원자 배열을 말하며(frustration) ,

이때 스핀글라스의 바닥 상태를 찾는 과정이 조합문제에서,

의 문제를 해결하는 것과 동치의 관계라고 알려MAXCUT

져 있다[4].

기반의 계산III. GA MAX CUT

정점 기반의 계산1. MAX CUT

정점 기반의 유전자를 구성할 경우 그림 와 같이GA , 2

구성된 그래프의 각 정점들에 대해 유전자를 일대일GA

매칭하여 구성한다 유전자는 또는 의 값을 가지며. GA 0 1 ,

이는 해당 위치의 정점이 갖는 파티션 번호를 의미하게 된

다그림( 3).

그리고 각각의 간선에 대해 시작 정점과 끝 정점이 서로

다른 파티션 번호를 갖는 것을 컷 간선 으로 계산(cut edge)

한다 대상 그래프에 존재하는 모든 간선에 대해 컷 간선.

여부를 계산하고 이를 합산하여 총 컷 크기를 얻어낸다, .

그림 3. 정점기반의 유전자표현GA .

Fig. 3. ARepresentation of GA.

간선 기반의 계산2. MAX CUT

간선을 기반으로 컷을 계산하기 위해서는 우선 그림 와4

같이 대상 그래프에 대한 신장트리를 구한다 그리고 신장.

트리의 각각의 간선에 대해 대상 그래프와 매칭시켜 해당

간선의 부분 집합을 구성한다 만약 신장트리의 간선 번의. 1

부분 집합을 구하려면 번 간선이 연결되어 있는 정점과, 1

나머지 정점들을 다른 파티션으로 계산하고 번의 간, 1, 4, 5

선을 번에 대한 부분 집합으로 구성하는 형태이다그림1 ( 5).

그림 에서와 같이 신장트리의 간선에 대해 간선 기번의6

유전자를 일대일로 매칭시키며 정점 기반의 방식과 마GA ,

찬가지로 과 의 값으로 간선에 대한 파티션 번호를 기록0 1

한다 컷은 간선이 이면 해당 간선의 부분 집합에 속하는. 1

그림 1. 예시MAXCUT .

Fig. 1. Example of MAXCUT.

그림 2. 그래프예시.

Fig. 2. Example of a graph.

그림 4. 대상그래프와신장트리예.

Fig. 4. Example of target graph and its spanning tree.

그림 5. 신장트리의간선과이에대응하는부분집합.

Fig. 5. Edge of spanning tree and its corresponding sub-set.

그림 6. 간선기반의 유전자표현GA .

Fig. 6. A Representation of GA Chromosome for edge-based

encoding.



1098 현 수 환 김 용 혁 서 기 성, ,

간선을 컷으로 기록한다 여기서 만약 다른 간선의 부분 집.

합에도 컷으로 기록되었던 간선이 속한다면 그것은 다시,

컷이 아닌 것으로 기록한다 이와 같이 모든 유전자에. GA

대해 컷을 계산하여 합하면 해당 그래프에 대한 총 컷의

크기를 얻어낼 수 있다.

희소 그래프와 조밀 그래프3.

그래프는 정점과 간선의 비율에 따라서 희소 그래프와

조밀 그래프로 나눌 수 있다 희소 그래프는 정점당 간선의.

수가 적은 그래프 이며 조밀 그래프는 정점당 연결 가능한,

최대 간선의 수에 가까운 간선을 가진 그래프이다 그림. 7

와 에 각각 희소 그래프와 조밀 그래프의 예가 나와 있다8 .

희소 그래프와 조밀 그래프를 나누는 구체적인 기준은 없

지만 본 연구에서는 희소 그래프를 정점간선 비율이, / 50 %

이상인 그래프로 구분하여 사용한다.

시뮬레이션 및 결과 고찰IV.

실험 환경1.

실험에 사용된 파라미터는 표 과 같다 기본적인GA 1 .

일점 교배 연산자 와 랜덤 변이(one-point crossover) (random

그리고 선택에는 토너먼트 선택 연산자mutation),

를 사용하였다 구현은 그래프 관련 라(tournament selection) .

이브러리인 와 진화 연산 프레임워Boost Graph Library [12]

크인 을 사용하였다 신장 트리를 구하는Open Beagle [13] .

알고리즘으로는 알고리즘을 사용 하였다Kruskal .

또한 실험은 각각의 인스턴스에 대해 회 반복 수행, 30

되었으며 컷의 크기를 구하는 방식 외에는 어떠한 차이도,

두지 않고 실험하였다.

표 1. 유전알고리즘의파라미터.

Table 1. Genetic parameters.

Parameter Value

Max. # of generations 100

Population size 100

Crossover rate 0.9

Mutation rate 0.1

Tournament size 7

실험에 사용된 데이터들은 다음과 같다.

개의 정점을 가진 랜덤 그래프로 두 개의 정점Gn.p: n

사이에 간선이 존재할 확률이 로 주어진다 은p . G1000.01

개 정점을 가지며 임의의 두 정점간의 간선의 존재 확1000 ,

률이 이다p=.01 .

개의 정점을 가진 기하적인 랜덤 그래프로 정점Un.d: n

당 가지수 를 나타낸다 은 개의 정점으로 구d . U500.10 500

성된 기하적인 랜덤 그래프로 정점당 기대 가지수가 을10

의미한다.

개의 정점을 가진 캐터필라 그래프로 각 정점pcart.n: n

당 개의 가지를 가진다 은 유사한 그래프로 각6 . prcart.n

정점이 개의 가지를 포함한다sqrt(n) .

개의 정점을 가진 격자형 그래프로서 최적의pgridn.b: n

최소 컷 크기가 로 알려진 것이다 는 같은 그래b . pcgridn.b

프이나 경계가 감싸여져 있다.

이들 그래프 종류가 어떻게 생성되었는지에 대한 자세한

정보는 참고문헌 에 나와있다[14,15] .

실험 결과2.

표 는 희소 그래프에 대한 실험 결과이다 정점과 간선2 .

의 비율이 이상으로 정점 개당 간선 개 혹은 그50 % 1 2

이하로 연결되어 있는 그래프이다 실험 결과를 보면 정점. /

간선의 비율이 높은 그래프에 대해 더 큰 크기의 컷을 찾

아낼 수 있음을 확인할 수 있다 정점간선의 비율이. / 100

인 그래프 셋의 경우에는 평균 약 정도의 성능% cart 6 %

향상을 볼 수 있으며 이보다 낮은 비율의 그래프 셋, grid

의 경우에는 약 의 성능향상만을 확인할 수 있다1~2 % .

표 2. 희소그래프에대한실험결과.

Table 2. Experiment results of sparse graph.

인스

턴스

정점/

간선

비율

컷 정점( ) 컷 간선( )
성능비율

간선정점( / )컷
표준

편차
컷

표준

편차

pcart.352 100 % 224.1 2.9 242.1 2.1 108.05%

pcart.702 100 % 419.0 3.3 444.6 3.5 106.10%

pcart.1052 100 % 606.8 5.0 644.9 5.6 106.28%

prcart.134 100 % 99.4 1.5 106.1 1.5 106.74%

prcart.554 100 % 339.0 3.1 360.2 2.5 106.26%

prcart.994 100 % 577.9 5.2 611.3 4.7 105.78%

pcgrid100.20 49.50 % 145.1 2.6 146.8 1.9 101.22%

pcgrid500.42 49.90 % 582.1 4.6 594.0 5.1 102.04%

pcgrid1000.40 49.95 % 1113.8 9.0 1133.2 7.0 101.74%

pgrid100.0 55.25 % 130.1 2.4 133.2 2.0 102.36%

pgrid500.21 52.30 % 556.9 4.3 569.4 4.3 102.24%

pgrid1000.20 51.79 % 1075.5 5.6 1094.6 7.2 101.77%

그림 7. 희소그래프의형태.

Fig. 7. Example of a sparse graph.

그림 8. 조밀그래프의형태.

Fig. 8. Example of a dense graph.
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표 3. 조밀그래프에대한실험결과.

Table 3. Experiment results of dense graph.

인스

턴스

정점/

간선

비율

컷 정점( ) 컷 간선( ) 성능

비율

간선정점( / )
컷

표준

편차
컷

표준

편차

G500.02 21.20 % 1303.1 7.2 1293.3 7.4 99.25%

G500.04 9.74 % 2747.9 10.0 2718.3 10.5 98.92%

G1000.01 19.74 % 2711.0 8.5 2699.2 7.7 99.56%

u500.20 10.97 % 2410.2 5.7 2407.4 5.4 99.89%

u500.40 5.68 % 4575.6 7.1 4563.2 8.2 99.73%

그림 9. 희소그래프와조밀그래프의성능요약(1).

Fig. 9. Summary of Performance for sparse and dense graph(1).

그림10. 희소그래프와조밀그래프의성능요약(2).

Fig. 10. Summary of Performance for sparse and dense graph(2).

표 은 정점간선 비율이 보다 낮은 조밀 그래프3 / 50 %

에 대한 실험 결과이다 상대적으로 정점 기반의 실험 결과.

보다 낮은 성능을 보여 주는 것을 확인할 수 있다 그림. 9

는 희소 그래프와 조밀 그래프에 대한 표 와 의 성능 비2 3

교를 막대 분포도로 요약하여 나타낸 것이다 축은 실험. x

대상 그래프 집합을 희소와 조밀 그래프로 나눈 것이다. y

축은 노드 접근법에 대해서 간선 접근법이 우수한 정도를

비율로 나타내었다 를 기준으로 위와 아래에 성능 비. 0 %

율의 정도가 표시되어 있다.

표 는 다양한 랜덤 그래프 집합에 대해서 실험을 수행4

한 결과로 각 그래프들은 정점간선의 비율에 따라서 임의, /

적으로 생성되었다 예로 은 개의 정점을 가진. , r100.1.0 100

랜덤 그래프로서 정점간선의 비율이 이다 마지막 열, / 1.0 .

에 있는 그래프는 개의 정점을 가지고 있으며r500.0.1 500 ,

정점간선의 비율이 인 임을 의미한다 정점간선/ 10 % 0.1 . /

의 비율이 대에서는 최대 까지의 성능100 % - 40 % 8 %

향상이 이루어졌고 와 경우에만 이내의, 10 % 20 % 1.7 %

저하가 나타났다 그림 에는 표 의 랜덤 그래프에 실험. 10 4

에 대한 성능 비교 결과가 나와 있다.

결론V.

본 논문에서는 문제에 대해 새로운 형태의MAX CUT

인코딩 방식을 사용하여 인코딩 방식에 따른 성능 차이에

대해 알아보았다 결과적으로 실험 환경에 따라 인코딩 방.

식의 변경만으로도 실험 결과가 변화되는 것을 확인하였다.

또한 정점 기반의 계산을 사용하는 것은 조밀 그래프에 유,

리하고 간선 기반의 계산을 사용하는 것은 희소 그래프에,

서 좋은 성능을 발휘함을 실험적으로 확인할 수 있었다.

이를 통해서 대상 문제에 따라 적합한 인코딩 기법을 사

용하면 더 우수한 성능을 얻을 수 있음을 알 수 있었고 특,

히 실제의 대규모 그래프 집합들이 대부분 희소 그래프 형

태를 가진다는 점을 고려할 때 본 연구의 결과가 의미있는

도출이라고 볼 수 있다 또한 제안된 접근법은. , MAX CUT

문제와 유사한 응용 범위가 넓은 그래프 분할 문제 군에,

모두 적용 가능한 기법으로 다양한 확장성을 가진다.

향후 더욱 다양한 그래프 인스턴스에 대한 실험과 신장

트리를 만드는 방식에 따른 성능의 차이에 대한 연구가 필

요하다고 생각한다.

표 4. 랜덤그래프에대한실험결과.

Table 4. Experiment results of random graph.

인스턴스

정점/

간선

비율

컷 정점( ) 컷 간선( )
성능비율

간선정점( / )컷
표준

편차
컷

표준

편차

r100.1.0 100% 75.90 1.04 82.17 1.32 108.26%

r200.1.0 100% 135.70 1.73 147.37 1.64 108.60%

r300.1.0 100% 193.43 2.12 207.53 2.33 107.29%

r400.1.0 100% 250.20 3.12 266.20 2.68 106.39%

r500.1.0 100% 305.80 3.68 326.07 2.85 106.63%

r100.0.8 80% 91.47 1.45 97.17 1.37 106.23%

r200.0.8 80% 165.13 2.06 175.27 2.56 106.14%

r300.0.8 80% 236.17 3.05 249.57 2.30 105.67%

r400.0.8 80% 306.13 3.47 322.00 3.25 105.18%

r500.0.8 80% 374.57 3.89 393.43 4.01 105.04%

r100.0.6 60% 117.03 1.94 121.70 1.88 103.99%

r200.0.6 60% 212.53 2.51 221.23 3.09 104.09%

r300.0.6 60% 306.87 3.50 317.50 3.08 103.47%

r400.0.6 60% 397.83 4.16 410.13 4.43 103.09%

r500.0.6 60% 488.70 3.51 503.03 4.79 102.93%

r100.0.4 40% 167.50 3.19 167.80 2.39 100.18%

r200.0.4 40% 307.03 3.19 310.77 3.25 101.22%

r300.0.4 40% 442.63 4.25 449.23 3.60 101.49%

r400.0.4 40% 578.60 4.23 584.73 4.93 101.06%

r500.0.4 40% 713.50 4.78 720.17 4.60 100.93%

r100.0.2 20% 308.07 3.57 302.83 3.35 98.30%

r200.0.2 20% 581.60 5.75 575.70 5.07 98.99%

r300.0.2 20% 848.83 7.25 840.40 4.64 99.01%

r400.0.2 20% 1111.1 6.18 1107.0 6.94 99.63%

r500.0.2 20% 1374.8 6.71 1367.8 8.02 99.49%

r100.0.1 10% 579.8 4.66 570.4 4.59 98.37%

r200.0.1 10% 1110.3 6.24 1097.6 4.90 98.86%

r300.0.1 10% 1635.6 7.75 1621.7 10.56 99.15%

r400.0.1 10% 2155.8 7.36 2142. 13.54 99.36%

r500.0.1 10% 2676.1 8.84 2657.9 14.68 99.32%
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