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Ein gelenkiges Plattensy- 

stem entfaltet sich im Luft- 

strom eines Windkanals 

zu einem ebenen Brett. 

Ergebnis: kleinster Stré- 

mungswiderstand. 

Bei veranderter Randbe- 

dingung verbiegt sich das 

gleiche Plattensystem zu 

einem S-Schlag-Profil. 

Ergebnis: kleinster Stré- 

mungswiderstand. 

Ein biegsamer. Viertelkreis- 

kriimmer verformt sich zu 

einer bisher nicht bekann- 

ten Optimalform. Ergeb- 

nis: geringste Verluste der 

Strémungsumlienkung. 

Eine aus Segmenten zusam- 

mengesetzte Zweiphasen- 

Uberschalldiise entwickelt 
sich zu einer unerwarteten 

neuen Bestform. Ergebnis: 

groBter Schub. 

Ein pneumatischer Regler 

erhalt seine gunstigste 

Einstellung. Ergebnis: op- 

timaler Verlauf des Ein- 

schwingvorganges nach 

einer Storung. 
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Ingo Rechenberg, Dr.-Ing., Professor fiir das Fachgebiet Bionik und 

Evolutionstechnik am Institut fiir Me8- und Regelungstechnik (Fachbe- 

reich Verfahrenstechnik) der Technischen Universitat Berlin. 

Es wird die Hypothese aufgestellt, dafi die biologische Evolutions- 

methode eine optimale Strategie zur Anpassung der Lebewesen an ihre 

Umwelt darstellt. Deshalb sollte es sich lohnen, Prinzipien der biologischen 

Evolution auch zur Optimierung technischer Systeme heranzuziehen. 

Laboratoriums-Experimente zeigen, daf sich bereits das einfache biolo- 

gische Prinzip von Mutation und Selektion mit Erfolg zur Entwicklung 

stromungsginstiger Kérperformen anwenden lift. Kopiert man die Ver- 

erbungsregeln genauer, so lat sich die Wirksamkeit der Evolutionsstra- 

tegie noch erheblich steigern. 

AnschlieSend wird eine Theorie vorgestellt, die auf der Annahme auf- 

baut, dafi die Qualitaét eines technischen Systems und die Tauglichkeit 

eines Lebewesens austauschbare Begriffe darstellen. Das Ergebnis ist eine 

Formel fiir die Konvergenzgeschwindigkeit der Evolutionsstrategie. Diese 

Formel wird dann benutzt, um die Evolutionszeit zum Erreichen des heu- 

tigen Entwicklungsstandes héherer Lebewesen mathematisch abzuschit- 

zen. 

The biological method of evolution is postulated to be an optimal 

strategy to adapt organisms to their environment. Therefore it may be 

promising to optimize engineering systems applying principles of biologi- 

cal evolution. 

Laboratory experiments demonstrate that the simple biological me- 

chanism of mutation and selection can be used successfully to evolve 

optimal systems in the field of fluid dynamics. A better imitation of the 

hereditary rules of higher organisms considerably improves the effective- 

ness of the evolutionary strategy. 

Finally a theory is developed, which is based upon the assumption, 

that the quality of an engineering system can be compared with the 
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fitness of a living organism. It results in a formula for the rate of conver- 

gence of the evolutionary strategy. This formula is then used to calculate 

the time of evolution required for the transition from the first living 

cell to present-day species.
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Vorwort 

Mathematisch-technische Optimierung und biologische Evolution 

besitzen in den Augen vieler geradezu polaren Charakter: Auf der einen 

Seite das determinierte 6konomische Vorgehen des Ingenieurs, auf der 

anderen das verschwenderische Zufallsspiel der Natur. In der vorliegen- 
den Untersuchung mochte ich zeigen, da’ im Gegensatz zu dieser Auf- 

fassung die Evolution eine Strategie benutzt, die einem scharfsinnigen 

mathematischen Optimierungsverfahren ebenbiirtig ist. 

Mit der Evolutionsstrategie wurde zum erstenmal 1964 bei Professor 
Wille am Hermann-FottingerInstitut der TU Berlin experimentiert. Im 

Rahmen eines Forschungsvorhabens wurde seinerzeit versucht, einen 

Stromlinienk6érper zu finden, der iiber einen grofen Bereich seiner Ober- 

flache verschwindend kleine Wandreibung aufweist. Als sich die Form 

des K6rpers nicht auf mathematischem Wege finden lief, entstand der 

Plan, zur Lésung der Aufgabe den Rechner Natur’, nimlich das System 

selbst zu verwenden. Ein flexibler Stromungskorper sollte im Windkanal 

sukzessive verstellt werden, bis die Losung gefunden war. Um mégliche 

Verstell-Strategien auszuprobieren, wurde der Test mit der verwinkel- 

baren Gelenkplatte ausgedacht (s. Kapitel 4). Als besonders geeignet 
erwies sich bei den Experimenten eine Strategie, die das biologische Evo- 
lutionsprinzip in sehr vereinfachter Form nachzuahmen versuchte. Riick- 

blickend muf allerdings gesagt werden, da die damals entwickelte Zu- 

fallsstrategie durchaus nicht in allen Punkten neu war. Neuartig war dann 
aber der nachste Schritt. Es wurde — in Anlehnung an die natiirliche Popu- 

lation — mit einem Gruppenschema experimentiert. Zwar ergab dieses 

Verfahren damals noch keinen ersichtlichen Vorteil. Der Wert der Gruppe 
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wurde erst spater erkannt (s. Kapitel 11 und 18). Aber die Idee, Prinzipien 

der biologischen Evolution zur Optimierung technischer Systeme heran- 

zuziehen, erschien von nun an so faszinierend, daf} das Problem des rei- 

bungsarmen Strémungskérpers mehr und mehr in den Hintergrund 

riickte. 

Die Weiterentwicklung der Evolutionsstrategie erfolgte am Institut 

fiir MefS- und Regelungstechnik der TU Berlin. Dem Direktor des Insti- 

tuts, Herrn Professor Dr.-Ing. habil. Th. Gast, gilt an erster Stelle mein 

Dank. Ohne seinen unermiidlichen Einsdtz hatte das Vorhaben nicht wei- 

tergefiihrt werden kénnen. Ferner bin ich Herrn Professor Dr. phil. habil. 

J.-G. Helmcke far die Durchsicht des biologischen Teils der Arbeit sowie 

fiir zahlreiche Verbesserungsvorschlage zu grofiem Dank verpflichtet. 

Hervorheben méchte ich auch die Férderung des Vorhabens durch die 

Deutsche Forschungsgemeinschaft. Uhr sei dafiir ebenfalls ausdricklich gedankt. 

Schlieflich hat der Enthusiasmus, mit dem meine beiden Freunde, Herr 

Dipl.-Ing. Peter Bienert und Herr Dipl.-Ing. Hans-Paul Schwefel, am selben 

Vorhaben arbeiten, wesentlich zum Gelingen der Arbeit beigetragen. 

Berlin, im Sommer 1973 Ingo Rechenberg 
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1. Biologie, Technik und Evolution | 

Seit je haben Ingenieure versucht, Strukturen der belebten Natur nach- 

zuahmen. Seit 1960 gibt es einen eigenstandigen W issenschaftszweig, die 

Bionik, die es sich zur Aufgabe gemacht hat, technische Probleme durch 

Nachahmung biologischer Vorbilder zu lésen [1, 2, 3, 4, 5]. Anlaf fir 

diese Arbeiten ist keineswegs Schwarmerei fiir die Vollkommenheit der 

Natur. Die Forschungen auf dem Gebiet der Bionik beruhen vielmehr 

auf einer grundlegenden Erkenntnis: Die heutigen Lebewesen sind das 

Ergebnis einer tiber drei Milliarden Jahre andauernden Evolution. Wah- 

rend dieser Zeitspanne hat die natiirliche Auslese alles Unangepafte 

eliminiert. Das Ergebnis dieses Langzeitexperiments, fiir das der riesige 

Versuchsraum der Erdoberflache zur Verfiigung stand, sind optimal an 

die jeweilige Umwelt angepafte Lebensformen. Somit erscheint es ver- 

ninftig, die im Verlauf der Evolution gesammelten Experimentiererfah- 

rungen, wie sie in jeder biologischen Struktur heute enthalten sind, tech- 

nisch auszuwerten. 

Forschungsthemen der Bionik sind: 

die widerstandsvermindernde Elastizitat der Delphinhaut, 

die Turbulenzdampfung des Schleimes von Fischen, 

die Stofftrennungs-Eigenschaften biologischer Membranen, 

die Baustatik von Diatomeen-Schalen, 

die biologischen Methoden der Energieumwandlung, 

die datenverarbeitende Funktion des Neurons, 
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die Mustererkennung in neuralen Netzwerken, 

die Sinnesorgane von Lebewesen als Modelle fiir technische 

Mefigerate, 

die Organisationsformen komplexer biologischer 

Regelungssysteme, 

die Zuverlassigkeit biologischer Systeme u. a. 

Eigenartig ist, daf§ die Experimentiermethode, die derartige Lebens- 

leistungen hervorgebracht hat, kaum fiir nachahmenswert gehalten wird. 

Es herrscht die Meinung vor, daf die Evolution in erster Linie durch 

die zur Verfiigung stehenden langen Zeitraume und weniger durch eine 

besonders raffinierte Arbeitsweise die erstaunlichen Umweltanpassungen 
zuwege gebracht hat. Ich méchte aber behaupten, daf§ die Experimentier- 

methode der Evolution gleichfalls einer Evolution unterliegt. Es ist nam- 

lich nicht nur die momentane Lebensleistung eines Individuums fiir das 

Uberleben der Art wichtig; nach mehreren Generationen wird auch die 

bessere Vererbungs-Strategie, die eine schnellere Umweltanpassung zu- 

standebringt, ausgelesen und weiterentwickelt. 

Hierzu ein Beispiel: Es ist anzunehmen, dafs sich die ersten primitiven 

Lebewesen lediglich durch einfache Teilung vermehrt haben. Dabei wer- 

den mitunter Erbanlagen fehlerhaft dupliziert worden sein. Es entstanden 

Mutanten, in der Regel weitaus mehr untaugliche als taugliche. Ange- 

nommen, in einer solchen sich ungeschlechtlich vermehrenden Popula- 

tion entstanden pro Generation M Mutationen mit positivem Selektions- 

wert. Dann muften sich die wenigen positiven Mutationen erst in der 

gesamten Population durchgesetzt haben, ehe die Wahrscheinlichkeit 

bestand, da wieder M Individuen in einer Generation auftraten, die zur 

ersten positiven Mutation noch eine zweite positive hinzubekamen usw. 

Sicher wiirden sich positive Mutationen schneller im Erbgut der Lebe- 

wesen ansammeln, wenn zwischen den Erbtrigern einer Population Erb- 

anlagen ausgetauscht werden kénnten. Tatsachlich hat sich im Laufe der 

Evolution frihzeitig mit der sexuellen Fortpflanzung eine solche Ver- 
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erbungs-Strategie herausgebildet. Die Evolutionsgeschwindigkeit hat 

sich erhoht. | 

Wir wollen diesen Gedankengang verallgemeinern. Wenn fiir die 

Nachkommen eines Lebewesens beschleunigte Héherentwicklung einen 

Selektionsvorteil bedeutet, dann sollte die Evolution wahrend ihres drei 

Milliarden Jahre andauernden Wirkens sich selbst eine Arbeitsweise ge- 

geben haben, die schnellstes Fortschreiten zustandebringt. 

Im Verlauf der Evolution entstanden: 

die genetische Kontrolle der Mutabilitat, 

die sexuelle Fortpflanzung, 

das Crossing-over der Chromosomen, 

die dominante und rezessive Vererbung u. a. 

Wir mussen annehmen, daf} diese Mechanismen den Zweck haben, 

ein Lebewesen moglichst schnell an die jeweilige Umwelt anzupassen. 

Auf diese Erkenntnis stiitzt sich die in dieser Arbeit vertretene Hypothese, 

daf} eine genaue Nachahmung der biologischen Evolutionsmethode eine 

ausgezeichnete Strategie zur Optimierung technischer Systeme ergeben 

sollte. 

Der Leitgedanke, dafs die biologische Evolution technisch nachahmens- 

werte Mechanismen geschaffen hat — ihre eigene Arbeitsweise mitein- 

geschlossen — klingt iberzeugend. Dennoch lehnen viele Wissenschaftler 

und Ingenieure eine Nachahmung der Natur ab. Es wird darauf verwiesen, 

daf gerade die auferst genauen Naturkopien in der Technik vergangener 

Zeiten sich haufig als groteske Fehlschritte erwiesen haben. 

Nun ist es auch falsch zu glauben, ein natiirliches Vorbild miisse még- 

lichst genau kopiert werden, um héchste Vollkommenheit in der tech- 

nischen Ebene zu erreichen. Ein technischer Mechanismus, der ein biolo- 

gisches Vorbild nachahmt, konnte nur dann ebenfalls optimal sein, wenn 

beide Male die gleiche Funktion unter den gleichen Randbedingungen 

erfiillt werden soll. Gleiche Randbedingungen sind aber kaum zu erwarten, 
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da biologische und technische Strukturen aus vdllig verschiedenen Ma- 

terialien aufgebaut sind. Ferner wird der Ingenieur gewOhnlich nur an be- 

stimmten biologischen Teilfunktionen interessiert sein und diese allein 

kopieren. Im Verlauf der Evolution wurde jedoch die Gesamtfunktion 

des Organismus optimiert, wobei es wahrscheinlich ist, daf& zwischen 

einzelnen Teilfunktionen Kompromisse gebildet wurden. 

Deshalb kann die Bionik nur nahe an eine technische Optimallésung 

heranfihren. Das biologische Vorbild bestimmt einen Anfangspunkt, 

von dem aus eine Weiterentwicklung unter den speziellen technischen 

Bedingungen einsetzen kann. Das gilt auch fiir die Nachahmung der 

biologischen Evolution. Es muf nicht unbedingt am besten sein, jeden 

Evolutionsfaktor genauestens zu kopieren. Das Verstehen des jeweiligen 

biologischen Vorganges kann ebenso wertvoll sein, wenn es darauf ge- 

lingt, ein idealisiertes Schema zu entwerfen, das die gleiche Wirkung 

hervorbringt. 
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Vereinfachte technische Nachahmung 
des biologischen Evolutionsvorganges 
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2. Das Mutations-Selektions-Prinzip 

Bei dem Vorhaben, Prinzipien der biologischen Evolution zur Lei- 

stungssteigerung technischer Systeme anzuwenden, ergibt sich eine grund- 

sdtzliche Schwierigkeit. Die verbale Beschreibung des Evolutionsgesche- 

hens durch den Biologen [6, 7, 8, 9] reicht nicht aus, um diesen Vorgang 

unmittelbar technisch-mathematisch nachzuvollziehen. Der biologische 

Prozef§ muf zuvor in ein Programm technisch realisierbarer Befehle iber- 

setzt werden. 

Nun ist fiir den Biologen jeder Faktor gleichermafen wichtig, der zu 

einer HOherentwicklung der Lebewesen fiihrt. Die moderne synthetische 

Theorie der Evolution kennt deshalb auferst viele Faktoren. Fir eine 

kiinstliche Evolution mdéchte man jedoch nur die wirksamsten Natur- 

prinzipien nachahmen, damit der Algorithmus noch einfach zu hand- 

haben ist. Um zu entscheiden, welche Evolutionsfaktoren wichtig sind 

und welche nicht, sollten wir schrittweise vorgehen und als erstes die 

iberzeugendsten biologischen Faktoren in ein technisches Handlungs- 

schema iibersetzen. 

Bei maximaler Abstraktion laft sich die biologische Evolution als ein 

zweistufiger Prozefi auffassen: Die Erzeugung zufalliger Variationen und 

die Aussonderung der unvorteilhaften Varianten durch die natiirliche 

Auslese. Diese beiden elementaren Kriafte der Evolution kénnen wir 

ohne Schwierigkeit auch zur Optimierung technischer Systeme anwenden, 

wenn wir folgende Parallelen ziehen. 
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1. Wir vergleichen die Gesamtheit der Erbanlagen eines Lebewesens, 

den Genotyp, mit den Konstruktionsunterlagen fiir ein technisches 

Gebilde. Die ,Schalterstellungen” der Gene in den Chromosomen 

eines Organismus entsprechen den Mafsangaben auf der Konstruktions- 

zeichnung des technischen Objekts. 

2. Wir vergleichen das sichtbare Erscheinungsbild eines Lebewesens, 

den Phanotyp, mit dem betriebsfertigen technischen Objekt. 

3. Wir vergleichen die Vitalitat eines Lebewesens in einer bestimmten 

Umwelt mit der Qualitat eines technischen Objekts unter den vorge- 

gebenen Randbedingungen. 

Die Gene im Erbgut eines Lebewesens kénnen durch Mutationen ver- 

schiedene Schalterstellungen annehmen, wodurch sich das Erscheinungs- 

bild und damit auch die Lebensleistung der Nachkommen dndern. So 

sind z. B. unterschiedliche Bliitenfarben einer Zierblumenart das Ergebnis 

verschiedener Schaltstellungen der Gene. Aber auch die Daten einer 

technischen Konstruktionsanweisung konnen variabel sein. Im Flugzeug- 

bau wird beispielsweise die Form eines Tragfligelprofils durch Angabe 

der Koordinaten fir den Profilrand in einem (x, y)-System festgelegt. 

Bis heute sind in den verschiedenen aerodynamischen Versuchsanstalten 

Tausende von Profilen entworfen und vermessen worden. Die Koordi- 

natenwerte dieser Profilsammlung lassen sich demnach mit den verschie- 

denen Gen-Schaltstellungen in den Chromosomen von Lebewesen ver- 

gleichen. 

Die Vitalitat eines Lebewesens setzt sich offensichtlich aus zahllosen 

Einzelleistungen zusammen. Die Natur als Umwelt bildet gewissermafen 

Mittelwerte aus allen Eigenschaften und entscheidet vom gesamten Be- 

fund her. Aber auch die Qualitit eines Tragfliigelprofils setzt sich aus 

vielen Groen zusammen. Ein Fligelprofil muf z. B. far den Reiseschnell- 

flug genauso gut geeignet sein wie fiir den Landeanflug. Es soll eine 

geringe Druckpunktwanderung aufweisen, kleine Ubergeschwindigkeiten 

auf der Profilkontur besitzen usw. 
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Vorerst wollen wir aber derart komplizierte Bewertungskriterien aus- 

schliefien. Wir wollen annehmen, daf die Qualitat einer Profilform allein 

durch ihren aerodynamischen Auftrieb bestimmt wird. Wie wiirde die 

Nachahmung des biologischen Mutations-Selektions-Prinzips aussehen, 

wenn wir fiir dieses Beispiel eine Profilform grd8ten Auftriebes ent- 

wickeln wollten? 

Offensichtlich kénnen wir von folgenden Parallelen ausgehen: 

Gen-Schaltstellungen = Profilkoordinaten, 

Phanotyp = Windkanalmodell, 

Umwelt = Stromung, 

Vitalitat = Auftrieb. 

Vorgegeben seien die Koordinatenwerte von u Profilformen. Sie sollen 

das genetische Material einer biologischen Population symbolisieren. Zur 

Nachahmung der identischen Selbstverdoppelung des genetischen Ma- 

terials wollen wir die Koordinatentabellen auf einzelnen Karten anordnen, 

so dafi sie sich getrennt kopieren lassen. 

Als erstes werden die tabellierten u Profilformen realisiert; es werden 

z. B. mafstabsgerechte Modelle aus Holz angefertigt. Im Windkanal 

messen wir den Strémungsauftrieb jeder Form und notieren die Ergeb- 

nisse auf den betreffenden Profildatenkarten. Danach wird von den u 

Karten eine zufallig herausgegriffen und kopiert. Zur Nachahmung von 

Genmutationen werden dann auf dieser Kopie einige Koordinatenwerte 

durch einen ZufallsprozefS abgedndert. Die Betrige dieser Abanderungen 

sollen — der natiirlichen genetischen Variationskurve entsprechend — 

eine binomiale Hiaufigkeitsverteilung besitzen. Nun fertigen wir nach den 

abgednderten Koordinatenwerten wieder ein Modell an, ermitteln dessen 

Auftrieb im Windkanal und notieren das Mefergebnis auf der kopierten 

Karte. Nach diesem Schritt hat sich unsere Profilsammlung um eine 

Form vermehrt. 

Zuvor hatten wir die wu Profil-Ausgangsformen mit den lebenden In- 

dividuen einer Population verglichen. In einer Population, die einen 
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bestimmten Lebensraum besetzt, sorgt die natiirliche Auslese dafiir, daf 

die Zahl der Individuen eine obere Grenze nicht tiberschreitet. Bei dieser 

Selbstregulierung werden die an die Umwelt besser angepafiten Organis- 

men eher tiberleben und so ihren Vorteil an die Nachkommen weitergeben. 

Es kommt zu einer Hoherentwicklung der biologischen Art. Dabei ist 

zu beachten, daf$ dieser Prozef} nur mit statistischer Genauigkeit -arbeitet. 

Nicht immer gewinnt der Beste, nicht immer wird eine Population die 

gleiche Zahl von Individuen aufweisen, sondern nur im Mittel. 

Bei der Ubertragung der biologischen Evolutionsmethode in die tech- 

nische Ebene sollen jedoch eindeutige Entscheidungen gelten. Wir setzen 

deshalb fest: 

1. Die Zahl der Glieder einer Gruppe soll konstant bleiben. 

2. Die Auslese soll stets das schlechteste Glied treffen. 

Kommt also — wie oben geschildert — zu unseren wv Profildatenkarten 

eine neue hinzu, so mufs von den p + 1 Karten diejenige weggenommen 

werden, die den niedrigsten Auftriebsvermerk tragt. Nur fir den Fall, 

dafi dies gleichzeitig fir mehrere Karten zutrifft, wollen wir den Zufall 

dariiber entscheiden lassen, welche Karte aussortiert wird. Es bleiben yu 

Karten tbrig und das Spiel kann von vorn beginnen. 

Wir wollen das soeben beschriebene Schema eine (u + 1)-gliedrige 

Wettkampfsituation nennen. Setzen wir uw = 1, so ergibt sich eine zwei- 

gliedrige Wettkampfsituation: Am Objekt wird eine Variation erzeugt, 

die beibehalten wird, wenn sich die Qualitat verbessert, die zuriickgenom- 

men wird, wenn sich die Qualitat verschlechtert. Dieses Schema aft sich 

besonders einfach durchfiihren. Es wurde deshalb bei den im Kapitel 4 

beschriebenen Experimenten zuerst angewendet. 
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3. Variabilitat der Versuchsobjekte 

Es stellt sich nun die Frage, ob das im vorangegangenen Kapitel ent- 

wickelte Denkschema zur Nachahmung der natiirlichen Evolution nicht 

zu aufwendig ist, wenn man es praktisch ausfihrt. Es erscheint undkono- 

misch, von einem technischen Objekt (z. B. einem Tragfliigelmodell) 

laufend neue Varianten herzustellen und die fertigen Produkte nach dem 

Feststellen ihrer Qualitat wieder wegzuwerfen. Denn jedes unserer Wind- 

kanalmodelle wird iiberfliissig, sobald es vermessen und der Auftriebswert 

auf der zugehOrigen Datenkarte vermerkt worden ist. 

Es gibt nur eine Situation, in der sich der Bau von Mefmodellen er- 

ibrigt; wenn sich namlich die Qualitat des technischen Objekts mathe- 

matisch vorausbestimmen aft. In diesem Fall kénnte das Evolutions- 

schema vollstandig in der mathematischen Ebene abgewickelt werden. 

Tatsache ist jedoch, dafS sich viele technisch bedeutsame Optimie- 

rungsaufgaben nicht mathematisch erfassen lassen. Es gibt dann keinen 

anderen Weg, als die Qualitat des Objekts im Experiment festzustellen. 

Wir miissen uns deshalb tiberlegen, wie sich mit einem Minimum an Zeit 

und Material die vielen erforderlichen Objektvarianten erzeugen lassen. 

Wir beschrinken uns zunachst auf das Gebiet der Stromungstechnik. 

Hier handelt es sich vornehmlich darum, innerhalb eines Stromungsfeldes 

einzelne Elemente so anzuordnen bzw. Koérperkonturen so auszubilden, 

daf} der erstrebte Optimalzustand erreicht wird. Die erforderliche rium- 

lich-geometrische Variabilitat der Versuchsobjekte liefe sich z. B wie folgt 
erreichen: 

1. MECHANISCHE VERSTELLUNG: Raumlich angeordnete Elemente 

kénnen mittels mechanischer Vorschubeinrichtungen in ihrer Lage 

verdndert werden. Oder mehrere schmale Flachenstreifen, die gelenkig 

miteinander verbunden sind, ergeben eine in ihrer Form verstellbare 

Oberflache (siehe Experiment mit der Gelenkplatte). 

2. ELASTISCHE VERFORMUNG: Haufig ist es moglich, eine variable 

Korperkontur aus einem hochelastischen Material aufzubauen. Eine 
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diinne Stahlhaut ergibt eine flexible Profilkontur. Ein Kunststoffma- 

terial liefert eine biegsame Rohrleitung (siehe Experiment mit dem 

Rohrkriimmer). Oder einzeln aufblasbare Gummikammern bilden zu- 

sammen einen verdnderlichen Rotationsk6rper. 

3. SEGMENTWEISE KOMBINATION: Eine Korperkontur kann aus 

vielen ahnlich geformten Segmenten zusammengesetzt werden. Zum 

Beispiel laft sich durch Hintereinanderreihen von Scheiben mit passend 

abgestuften konischen Bohrungen eine rotationssymmetrische Disen- 

form erzeugen. Die Form eines derart zusammengesetzten K6rpers 

kann dann durch Auswechseln einzelner Segmente verandert werden, 

wobei natiirlich geniigend viele verschiedene Segmente vorritig sein 

mussen. . 

4. ELEKTROLYTISCHES W ACHSTUM: Bei diesem vorerst hypothe- 

tischen Verfahren wird daran gedacht, Kérperformen durch elektro- 

lytisches Auf- und Abtragen eines Metalls an elektrisch leitenden 

Oberflachen aufzubauen. Dabei la8t sich die Formbildung méglicher- 

weise durch rdumlich verdnderbare Magnetfelder steuern. Elektroly- 

tisches Wachsen diirfte besonders gut zur Erzeugung fein aufgeglie- 

derter Oberflachenstrukturen geeignet sein. 

Gemeinsames Kennzeichen der aufgefihrten Verfahren ist die Um- 

kehrbarkeit der Formanderung. Es ist jedoch méglich, auch mit nicht um- 

kehrbaren Formgebungsverfahren variable Versuchsobjekte zu erzeugen, 

wenn ndmlich die Herstellungsvorrichtungen fiir das betreffende Objekt 

variabel ausgefiihrt werden. Man k6nnte z. B. daran denken, durch Giefen, 

Strangpressen oder spanende Bearbeitung eines wachsahnlichen Materials 

neue abgewandelte Objekte zu fertigen, die wieder eingeschmolzen wer- 

den, wenn der Mefvorgang beendet ist. 

Bisher wurden nur Uberlegungen zur Flexibilitat geometrischer For- 

men angestellt. In der Stromungstechnik sind geometrische Abmessungen 

zweifellos die mafigebenden Parameter. Fiir andere Fachgebiete werden 

andere Parameter charakteristisch sein. Die Varianten des Versuchsob- 

jekts werden teils schwieriger, teils einfacher zu verwirklichen sein. Be- 
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sonders einfach lafit sich z. B. ein variables Versuchsobjekt im Bereich 
der Elektrotechnik realisieren. Die wesentlichen Parameter in einer elek- 

trischen Schaltung, die Widerstdnde, Kapazitaten und Induktivitaten, 

sind in verstellbarer Ausfithrung handelsiiblich. 

4. Optimierungsversuche mit dem Mutations-Selektions-Verfahren 

Das Versuchsschema der zweigliedrigen Wettkampfsituation wurde 

erstmals in der Strémungstechnik bei der Entwicklung optimaler Kérper- 

formen angewendet. Die Versuche ergaben in mehreren Fallen Optimal- 

l6sungen, die bisher nicht bekannt waren. | 

Um die Wirksamkeit des Verfahrens kennenzulernen, wurde zunichst 

ein sehr einfaches Experimentierobjekt geschaffen. Sechs rechteckige 

Flachenstreifen wurden an ihren Langskanten gelenkig miteinander ver- 

é& 7 
  

  
Bild 1. Versuchsobjekt — Gelenkplatte 
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bunden. Die Gelenke konnten einzeln verstellt und nach jeweils 2° Winkel- 

dnderung eingerastet werden. Jedes Gelenk besafi 51 Einraststufen. Die 

Faltplatte mit ihren fiinf Gelenken konnte demnach 51° = 345025 251 

verschiedene Formen annehmen. Es entstand so ein variabler W iderstands- 

korper (Bild 1). 

Die Zufallszahlen zur Variation der Gelenkplattenform wurden nach 

dem Vorbild des Ga/tonschen Nagelbretts erzeugt. Angenommen, fiinf 

Kugeln mit den Aufschriften 9, bis %5 passieren die im Bild 2 darge- 

stellte Nagelpyramide. Jedesmal wenn eine Kugel gegen einen Nagel 

stO&t, wird sie mit gleicher Wahrscheinlichkeit nach rechts oder links 

abgelenkt. Schliefilich landen die Kugeln in Auffangkasten, welche die 

Zahlen von —5 bis +5 tragen. Die Kugeln reprasentieren die fiinf Gelenke 

der Platte; die Kastchenaufschriften geben die Winkelanderungen an. 

Fallt also die erste Kugel mit der Aufschrift 1 in das Kastchen mit der 

Aufschrift +2, so heift das, der Gelenkwinkel 1 soll um zwei Rastein- 

heiten in positiver Drehrichtung verstellt werden. Entsprechend kénnen 

wir ablesen, um welche Betrage die tibrigen vier Winkel verdndert wer- 

den sollen. Dabei werden kleine Verinderungen (+1, -1) bedeutend hau- 

figer auftreten als grofe (+5, -5). Das Galtonbrett erzeugt binomial- 

verteilte Zufallszahlen, so wie sie zur Nachahmung der genetischen Va- 

riabilitat auch angestrebt werden. 
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Bild 2. Das Galtonbrett zur Erzeugung der Zufallsverstellungen 
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Es ist jedoch schwierig, ein mechanisch fehlerfrei arbeitendes Ga/ton- 

brett herzustellen. Die Funktion der im Bild 2 dargestellten zehnreihigen 

Nagelpyramide laft sich aber wie folgt simulieren: Es wird mit 10 Scheib- 

chen gewirfelt, die auf der einen Seite mit (+) und auf der anderen mit (-) 

gekennzeichnet sind. Zeigen dann bei einem Wurf 7 Scheibchen die Plus- 

Seite und 3 die Minus-Seite, so soll das bedeuten, daf§ eine Kugel beim 

Durchfallen der Nagelreihen siebenmal nach rechts und dreimal nach 

links abgelenkt wird. Es ergibt sich die Zufallszahl (+7 -3) / 2 = +2. 

Bei der ersten Optimierungsaufgabe wurde die Gelenkplatte so in 

den Windkanal eingebaut, daf sich Anfangs- und Endkante der Platte 

auf einer Linie parallel zum Luftstrom befanden. Dann wurde die Platte 

zu einer Zickzack-Form mit hohem Strémungswiderstand zusammenge- 

faltet. Daraus sollte die Form mit dem geringsten Strémungswiderstand 

entwickelt werden. Der Widerstand konnte durch Integration der Nach- 

laufdelle hinter dem Korper mit einem Pitotrohr-Rechen gemessen 

werden. 

Natiirlich kennt man die Lésung dieses Problems” bereits im voraus. — 

Den geringsten Widerstand besitzt eine ebene, parallel angestromte Fla- 

che. Das Experiment wurde durchgefthrt, um zu priifen, ob bei Anwen- 

dung der Evolutionsmethode diese Optimalform auch wirklich gefunden 

wird, und wenn ja, wieviele Schritte dafiir bendtigt werden. In der Tabelle 1 

Tabelle 1. Optimierungsergebnisse fir die parallel angestrimte Gelenkplatte 

  

  

  

  

                

PI P2 3 Pa Ys 

I Anfang —30° -40° +40° —30° +40° 
Optimum 0° +4° 0° +6° -6° 

yy (| Anfang -30° -40° +40° -30° +40° 
Optimum — 2° -2° +4° 0° +2° 

Wy | Antang —40° +40° -40° +40° —40° 
Optimum 0° -1° +2° +2° +6° 
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sind die Daten von drei Experimenten zusammengestellt. Die ebene Form 

der Platte wird durchschnittlich nach 200 Schritten erreicht. Bei den End- 

formen fallt auf, daf nicht alle Gelenkwinkel genau den Wert Null an- 

genommen haben. Das liegt daran, daf} Widerstandsunterschiede zwischen 

einer leicht gewellten und der vdllig ebenen Platte mit dem Pitotrohr- 

Rechen meftechnisch nicht mehr festgestellt werden konnten. Es handelt 

sich um ein sehr flaches Optimum. 

Das Bild 3 zeigt den zeitlichen Ablauf des Experiments I. Der Stro- 

mungswiderstand ist hier iber der Zahl der Mutationen aufgetragen. 

Unter dem Diagramm wird nach jeweils zehn Mutationen die letzte Best- 

form der Platte gezeigt. Dieses Experiment ist insofern bemerkenswert, 
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Bild 3. Verlauf der Optimierung der parallel angestrimten Gelenkplatte 
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als zwischen der Mutation 80 und 180 keine nennenswerte Verminderung 

des Widerstands auftritt. Die Gelenkplatte besitzt in diesem Stadium 

eine charakteristische S-Form. Es konnte spater experimentell festgestellt 

werden, dafi die fiinfparametrige Widerstandsfunktion fiir diese Form ein 

lokales Minimum aufweist. Durch einen der seltenen groffen Mutations- 

schritte konnte dieses Zwischenminimum aber schlieflich doch von dem 
Evolutionsverfahren iiberwunden werden. 

Die gleiche Gelenkplatte konnte dann zur Lésung einer zweiten Opti- 

mierungsaufgabe verwendet werden. Es wurde lediglich eine Randbe- 

dingung gedndert. Der vordere Lagerungspunkt der Platte wurde gegen- 

uber dem hinteren um ein viertel der Plattentiefe angehoben. Als Aus- 

gangsform wurde diesmal die ausgestreckte Form der Gelenkplatte ge- 

wahlit. Die gegen den Luftstrom um 14° angestellte ebene Fliche besitzt 

aber einen hohen Widerstand, da die Strémung auf der Oberseite abreift. 

Es wurden zwei Optimierungsversuche mit der Evolutionsmethode durch- 

gefilhrt. Die Ergebnisse sind in der Tabelle 2 zusammengestellt. Den 

zeitlichen Ablauf des Experiments I zeigt das Bild 4. Als Form geringsten 

Str6mungswiderstandes ergibt sich eine S-formige Wélbung der Platte. 

Es ist gegenwartig nicht mdglich, diese Optimalform zu berechnen. Aller- 

dings diirfte diese Aufgabenstellung fiir die Praxis auch wenig Bedeu- 

tung haben. 

Fiir die Praxis interessanter ist die dritte Optimierungsaufgabe. Es 

wurde die Form einer rechtwinkligen Rohrumlenkung mit kleinstem 

Tabelle 2. Optimierungsergebnisse fur die schrag angestrimte Gelenkplatte 

  

  

  

        

P 1 2) Y3 Y4 Ys 

I Anfang 0° 0° 0° 0° 0° 
Optimum +16° +6° +2° 0° -18° 

ry | Anfang 0° 0° 0° 0° 0° 
Optimum +16° +40 +20 0° -18°           
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Bild 4. Verlauf der Optimierung der schrag angestrimten Gelenkplatte 

Umlenkverlust gesucht. Das Bild 5 zeigt den zur Losung dieses Problems 

verwendeten Versuchsaufbau: Ein flexibler Kunststoffschlauch wird zu- 

nachst in der Anlaufstrecke der Str6mung in einem geraden Rohr ge- 

fihrt, dann in der Umlenkstrecke durch sechs verschiebbare Stangen ge- 

galten und schlieBlich in der nachfolgenden Beruhigungsstrecke wieder 

in einem geraden Rohr gefihrt. Die Positionen der sechs verschiebbaren 

Stangen sind die sechs Parameter des Systems. Die gesamte Rohrstrecke 

ist doppelt ausgefitihrt worden. Beide Rohrleitungen werden von dem- 

selben Druckkessel gespeist. Am Ende der Beruhigungsstrecke befindet 

sich in der Mitte beider Rohre je ein Prtotrohr. Der Gesamtdruck am 

Pitotrohr ist ein Mas fir den Stromungsdurchsatz durch das betreffende 

Rohr. 

Zu Beginn des Versuchs wurden beide Kriimmer in eine Viertelkreis- 

form gebracht. Wahrend nun ein Krimmer nach dem Evolutionsalgo- 

rithmus laufend variiert wurde, blieb der zweite Kriimmer als Bezugs- 

system unverandert. Die Druckdifferenz zwischen den beiden Pitotroh- 
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Bild 5. Versuchsaufbau — flexible Robrumlenkung 

  
ren zeigte jede Verbesserung oder Verschlechterung des variierten Krim- 

mers an. Es wurden zwei Optimierungsversuche durchgefihrt. In der 

Tabelle 3 sind die Kriimmerformen in Polarkoordinaten (R,y) angege- 

ben. Das Bild 6 zeigt den zeitlichen Ablauf und das Bild 7 Anfangs- und 

Optimalform fir das Experiment I. 

Tabelle 3. Optimierungsergebnisse fur den 90°-Rohrkriimmer 

  

  

  

                  

Anfan P J 15,0 | 30,0 | 45,0 | 60,0 | 75,0 | 90,0 

6 R{mm] | 160 | 160 | 160 | 160 | 160 | 160 

I Optimum ¥ [o] 14,5 | 28,5 | 42,0 | 56,0 | 69,0 | 85,0 
P R[mm] | 165 | 172 | 176 | 170 | 150 | 138 

Il Optimum | % [2 14,5 | 28,5 | 42,0 | 56,0 | 69,0 | 85,0 
P R{[mm] | 165 | 172 | 176 | 170 | 152 | 142     
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Die Lésung ware einem Strémungstechniker vorher nicht bekannt 

gewesen. Wahrend beim Viertelkreiskrimmer die Umlenkung mit einem 

plétzlichen Kriimmungssprung beginnt, ist beim Optimalkriimmer eine 

von der Geraden an stetig zunehmende Kriimmung vorhanden (Klotho- 

ide). Am Auslauf des Kriimmers tritt deutlich eine kleine Kriammungs- 

umkehr auf, deren Bedeutung noch nicht klar ist. 

Es ist allgemein tiblich, den Widerstand eines Kriimmers in einen un- 

vermeidbaren Reibungsanteil des geradlinig ausgestreckt gedachten Kriim- 

mers und in einen zusatzlichen Umlenkverlust durch Sekundarstromungen 

aufzuteilen. Beim Optimalkriimmer ist der Umlenkverlust gegeniiber der 

Viertelkreisform um 10% kleiner geworden. Nimmt man die Reibung 

mit hinzu, so besitzt der Optimalkriimmer einen um etwa 2% geringeren 
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Bild 6. Verlauf der Optimierung des Rohrkriimmers 
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Bild 7. Anfangsform a und Optimalform b des Kriimmers 

Widerstand als die Viertelkreisform. Weil die Bogenlange L des Krim- 
mers sehr grofi ist gegeniiber dem Rohrdurchmesser D (L/D = 31,4), wird 
der Formgebungsgewinn von den Reibungsverlusten verdeckt. Das lat 
vermuten, daf§ bei einem kleineren Verhaltnis L/D, wie es in der Praxis 

ublich ist, eine Optimierung lohnender wire. 

H. P. Schwefel (10, 11] hat in einem weiteren Versuch eine Z.weiphasen- 
Uberschalldiise mit dem Mutations-Selektions-Verfahren optimiert. 
Diese Diise stellt ein wichtiges Teilstiick fiir ein von der AEG projek- 
tiertes Kleinkraftwerk fiir Raumfahrzeuge dar, das nach dem magneto- 
hydrodynamischen Prinzip arbeitet [12]: In einem Kernreaktor wird flis- 
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siges Kalium erhitzt und die Warmeenergie anschliefSend in Str6mungs- 

energie umgewandelt. Der Metallstrahl kreuzt danach ein elektromagneti- 

sches Feld. Es entsteht — wie beim Asynchrongenerator — ein elektrischer 

Strom, der sich induktiv auskoppeln lft. Die Beschleunigung des er- 

hitzten Kaliums erfolgt in einer konvergent-divergenten Diise, in welcher 

der Druck soweit abgesenkt wird, bis die Flissigkeit teilweise verdampft. 

Der expandierende Dampf bildet dann das Treibmittel fiir die verbleiben- 

de Flissigkeit. Das Nebeneinander von Fliissigkeit und Dampf fihrt zu 

duferst komplexen Stromungsvorgangen innerhalb der Diise. Eine Berech- 

nung der giinstigsten Diisenform ist gegenwartig nicht méglich. 

Nach einer Idee von H. P. Schwefel wurde fir eine experimentelle 

Optimierung die rotationssymmetrische Diisenform aus Segmenten zu- 

sammengesetzt. Insgesamt standen 330 Segmente mit passend abgestuf- 

ten konischen Innenbohrungen zur Verfigung. Damit lassen sich mehr 

als 10°° verschiedene Diisenformen ohne Spriinge in der Kontur zu- 

sammenstellen. Das Bild 8 zeigt den Versuchsaufbau. 

Mit den Segmenten wurde als Ausgangsform eine rechnerisch ausgelegte 

  
Bild 8. Versuchsaufbau — segmentierte Dise 
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Bild 9. Entwicklung einer Zweiphasen-Uberschalldzise von der Anfangsform 0 zur Optimalform 45 
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Lavaldiise mit einem besonders langen konvergenten Einlauf aufgebaut 

(Form 0 im Bild 9). Gesucht wurde diejenige Diisenform, bei der eine 

Wasser- W asserdampf-Zweiphasenstromung als Modellmedium den maxi- 

malen spezifischen Impuls liefert. 

Die Variation der Diise erfolgte in zweifacher Art. Erstens wurden an 

zufallig gewahlten Stellen die Durchmesser der Diise abgewandelt. Um 

keine Durchmesser-Spriinge in der Diisenkontur entstehen zu lassen, 

wurden bei einer Durchmesservariation stets zwei nebeneinanderliegende 

Segmente ausgewechselt. Zweitens konnte aber auch die Zahl der Segmen- 

te verandert werden, indem an einer erwiirfelten Stelle ein neues Segment 

zwischengesetzt oder ein vorhandenes Segment herausgenommen wurde. 

Dabei auftretende Durchmesser-Spriinge wurden auch hier ausgeglichen. 

Das Hinzufiigen bzw. Wegnehmen von Segmenten dhnelt der Gen-Dupli- 

kation bzw. Gen-Deletion in der Natur (siehe Kapitel 8.2). Wie bei der 

biologischen Evolution wurden auch bei dem Optimierungsexperiment 

die Zahl der Segmente seltener variiert als die Durchmesser der Diise. 

Das Bild 9 zeigt den zeitlichen Ablauf der Disenoptimierung nach der 

Evolutionsstrategie mit erweitertem Mutationsmechanismus. In diesem 

Bild sind samtliche erfolgreichen Zwischenformen der Diise dargestellt. 

Das Ergebnis des Experiments ist eine vollig unerwartete Diisenbestform 

mit ausgeprigten Kammern im konvergenten und divergenten Disenteil 

(Form 45 im Bild 9). Der Wirkungsgrad der konischen Ausgangsform 

betrug 55%. Die nach der Evolutionsstrategie entwickelte Optimalform 

besitzt einen Wirkungsgrad von nahezu 80%. In der Tabelle 4 sind die 

geometrischen Daten der Anfangsform und der Optimalform der Dise 

zusammengestellt. 

Es soll nicht unerwahnt bleiben, daf ausschlieflich fir das Experiment 

mit der Zweiphasen-Uberschalldiise ein heizélgefeuerter Babcock-Dampf- 

kessel im Kraftwerk der TU Berlin mit einer Dampfleistung von 5 Tonnen 

pro Stunde in Betrieb gesetzt werden mute. Der Versuch war aus diesem 

Grunde recht kostspielig, so da8 hier ein zweites Optimierungsexperiment 

leider nicht durchgefiihrt werden konnte. 
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Tabelle 4. Optimierungsergebnis fir die Zweiphasen-Uberschalldise 

  

L O} 1) 2] 3) 4) 5] 6) 7] 8} O}10}11 12 [13 14]15}16}17/18]19}20|21 |22 |23 124 |25 126 |27 

Dané |32/30|28]26|24 |22 |20}18 16 |14 12 110! 8] 6| 6 8/10} 12}14)16]18}20 |22 |24 

  

  

                                                          Dope |32/26}18}26]16 [20/34 |14] 6] 8] 8/10 [12 [14 | 18]24]34} 2624126] 26]28 128 128/30 130 130 130 
  

L [cm] = Langenkoordinate in Strémungsrichtung 

DAnf [mm] = Durchmesser der Anfangsform 

Dopt [mm] = Durchmesser der Optimalform 

Wahrend bei den vorangegangenen Experimenten stets stromungs- 
ginstigste Kérperformen gesucht wurden, handelt es sich beim nachsten 
Versuch um eine Aufgabe aus dem Gebiet der Regelungstechnik. Fiir 
einen Regelungstechniker ist der Verlauf der Regelgro&e nach einer Sté- 
rung wichtig. Das Uberschwingen der Regelgréfe sowie die Zeit zum Aus- 
regeln der Stérung sind unerwiinschte Begleiterscheinungen des Regel- 
vorganges. Um den Regelvorgang optimal zu gestalten, mu der Regler 
an die jeweilige Strecke erst angepafit werden. Der universelle PID-Regler 

besitzt dafiir drei Parameter. Es konnen 

die Verstarkung V, 

die Nachstellzeit Ty 

und die Vorhaltzeit Ty 

eingestellt werden. Bei einfachen linearen Regelsystemen lassen sich die 

optimalen Parameter berechnen [13]. Um einen PID-Regler im Betrieb 

optimal einzustellen, gibt es Einstellregeln (z. B. nach Ziegler und Nichols). 

Doch weichen die Ergebnisse zuweilen erheblich vom wirklichen Optimum 
ab ((14], S. 34-37). 

In einer pneumatischen Regelanlage sollte ein PID-Kreuzbalgregler 

mit Hilfe des Mutations-Selektions-Verfahrens optimal eingestellt wer- 

den. Die Regelstrecke bestand aus fiinf hintereinandergeschalteten Dros- 

sel-Speicher-Einheiten (Zeitkonstante jeder Einheit: Ts = 3s). Das Bild 10 
zeigt das Schema des Versuchsaufbaus. 
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Bild 10. Versuchsschema — automatische Regleroptimierung 

Wahrend bei den vorangegangenen Experimenten stets ein Experimen- 

tator das Versuchsobjekt nach den Regeln der Evolutionsstrategie ver- 

stellen mu&te, konnte die Optimierung des Reglers mit Hilfe eines von 

P. Bienert entwickelten Automaten erfolgen [15, 16]. Die im Automaten 

erzeugten Verstellbefehle (Mutationen) wurden dabei iiber Gelenkwellen 

auf die Justierschrauben des Reglers tiibertragen. Zur Bewertung der Regel- 

giite nach einer impulsformigen St6érung am Eingang der Strecke wurde 

das Integral tiber den Absolutwert der Regelabweichung gebildet, d. h. 

das Optimierungskriterium lautet: 

r 

[bx dt —= Minimum (T = 100 s) 

Oo 

Die Integralbildung wurde nach Umformung des Drucksignals in eine 

elektrische Spannung auf einem Analogrechner vorgenommen. 
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Bild 11. Automatische Optimierung eines pneumatischen PID-Reglers 

Die selbsttatige Optimierung des direkt an einem Proze angeschlos- 

senen Reglers mit Hilfe der Evolutionsstrategie wird durch folgenden 

Umstand erschwert: Es kénnten Parameterwerte eingestellt werden, bei 

denen die Stabilitatsgrenze des Regelkreises iiberschritten wird. In diesem 

Fall mufS verhindert werden, daf sich der Kreis unzulassig aufschwingt. 

Deshalb schaltet der Automat die Reglerparameter sofort zur letzten Best- 

einstellung zurtick, sobald die Integration der Regelflache einen Wert 

ergibt, der den bisherigen Minimalwert iibersteigt. Das Bild 11 zeigt den 

zeitlichen Ablauf einer solchen automatischen Regleroptimierung sowie 

den Verlauf der Regelschwingung am Anfang und am Ende des Versuchs. 

Der Automat laft sich zur Losung zahlreicher Optimierungsaufgaben 

heranziehen, vorausgesetzt, das Versuchsobjekt ist so hergerichtet, daf es 

uber Drehknépfe verstellt werden kann. Durch die Aufgliederung des 

Automaten in einzelne kettenfOrmig aneinandergereihte Bausteine wird 

erreicht, dafi sich die GréBe des Automaten genau nach der Zahl der zu 

verstellenden Parameter richten kann. 
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5. Folgerungen aus den Ergebnissen 

Die Versuche haben gezeigt, da sich die Evolutionsmethode bereits 

in der vereinfachten Version des zweigliedrigen Wettkampfschemas er- 

folgreich zur Optimierung technischer Systeme anwenden laft. Genau- 

genommen ist die zwei- bzw. mehrgliedrige Wettkampfsituation aber 

kein Verfahren, das sich erst durch Evolution herausgebildet hat*). Die 

mehrgliedrige Wettkampfsituation entstand gleichsam von selbst, als sich 

chemische Strukturen — die Anfangsformen des Lebens — durch identi- 

sche Selbstverdoppelung progressiv vermehren konnten. Denn bei diesem 

molekularen Kopierungsprozef werden auch gelegentlich Fehler aufge- 

treten sein. Diese fehlerhaften Molekilkopien wurden eliminiert, wenn 

sie an Lebensleistung verloren; sie haben sich dagegen bevorzugt ver- 

mehrt — unter Beibehaltung des Fehlers — wenndie Lebensleistung anstieg. 

Wenn aber das Mutations-Selektions-Prinzip nicht durch Evolution 

entstanden ist, diirfen wir dann die Nachahmung dieses Prinzips noch zur 

Arbeitsweise der Bionik rechnen? Ich moéchte diese Frage bejahen. Es 

sollte uns namlich gleichgiiltig sein, mit welchen Anfangswerten die Evo- 

lution startete. Uns interessiert einzig das Resultat der Entwicklung; und 

wenn das Urverfahren von Mutation und Selektion im Verlauf der Evo- 

lution nicht durch ein anderes Verfahren abgelést wurde, so ist es schon 

deshalb einer Nachahmung wert. - 

Es gehért aber gewifS zur Arbeitsweise der Bionik, wenn wir z. B. als 

nachstes versuchen, Regeln des Crossing-over der Chromosomen in das 

einfache Mutations-Selektions-Verfahren einzufiigen. Hier handelt es sich 

um einen Mechanismus, der kaum in den ersten lebensfahigen Molekiil- 

strukturen vorhanden gewesen sein diirfte. Crossing-over der Chromosomen 

ist durch Evolution entstanden, und falls unsere Hypothese von der evolu- 

*) Nach neuesten Untersuchungen (Simulation der Evolution des genetischen Codes auf einem Compu- 
ter - siehe Kapitel 7.1) muf diese Auffassung revidiert werden. Der durch Evolution entstandene 
Code erzeugt - einer Binomialverteilung ahnlich - haufiger kleine Mutationsschritte als gro%e. Die 
Verwendung binomialverteilter Zufallschritte bei der Evolutionsstrategie bedeutet also, dak auch hier 
ein Ergebnis der biologischen Evolution kopiert wird. 
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tiven Hodherentwicklung des Evolutionsprinzips stimmt, miifte sich der 

Wirkungsgrad der Evolutionsstrategie durch diesen Mechanismus verbes- 

sern. Wir wollen uns deshalb fir den Teil B dieser Untersuchung die Auf- 

gabe stellen, das biologische Evolutionsverfahren moglichst genau zu kopieren. 
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6. Modelldarstellung eines Entwicklungsvorganges in Biologie 
und Technik 

Wir fragen jetzt: Wie mite ein Ingenieur vorgehen, um z. B. auch ein 

Chromosomen-Crossing-over, eine Chromosomen-Inversion und eine domi- 

nante bzw. rezessive Vererbung technisch nachzubilden? Wir wollen ein Mo- 

dell entwerfen, das geeignet ist, einen biologischen Evolutionsvorgang und 

einen technischen Entwicklungsprozef in gleicher Weise zu beschreiben. 

Parallelbetrachtungen an diesem Modell werden uns dann helfen, die einzel- 

nen Evolutionsmechanismen ingenieurstechnisch zu deuten. 

6.1 Der technische Variablenraum 

Betrachten wir als erstes die Tatigkeit eines Ingenieurs bei der Lésung 

einer Entwicklungsaufgabe. Sein Problem stellt sich etwa wie folgt dar: Fir 

eine Maschine oder einen technischen Prozefi liegt eine Grundkonzeption 

vor. Die erste technische Realisierung dieser Idee weist Mangel auf. Der 

Ingenieur mdéchte die Konstruktion verbessern. Dazu muf er seinen Ent- 

wurt abandern. Aber auch die zweite Ausfihrung wird bei ihrer Erprobung 

noch nicht alle Erwartungen erfillen. Der Ingenieur wird weitere Umkonstruk- 

tionen vornehmen miissen. Er wird eine dritte, vierte, fiinfte, ... Ausfihrung 

untersuchen. 

Welche Grofen verandert der Ingenieur dabei? Prinzipiell wiirde schon 

ein Umbau einzelner Molekiile das Objekt abwandeln. Doch wird ein Ingeni- 

eur, der eine Maschine baut, nicht in diesen Dimensionen andern. Eine Ma- 
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schine setzt sich in seinem Denken nicht aus einzelnen Molekilen zu- 

sammen, sondern sie besteht aus einzelnen Bauelementen: aus Staben, 

Platten, Rohren, Spulen, Magneten usw. Der Ingenieur sieht seine Aufga- 

be darin, das Zusammenspiel dieser Elemente aufeinander abzustimmen, 

so da die Gesamtwirksamkeit des Systems in einem gewiinschten Sinne 

optimal wird. Um das zu erreichen, andert er an den Grundelementen 

jeweils nur einige charakteristische Merkmale, wobei die Funktionsidee 

der einzelnen Elemente erhalten bleibt. Es werden geometrische Abmes- 

sungen, physikalische Zustandsgrofen, Stoffeigenschaften und ahnliches 

abgewandelt. Variable Kenngrdfen dieser Art werden als Parameter be- 

zeichnet. Der Einstellzustand eines Parameters lat sich gewohnlich mes- 

sen, z. B. die Linge eines Hebels in Metern, ein Gasdruck in Atmosphiren, 

eine elektromagnetische Schwingung in Hertz usw. 

Die Parameteranderungen k6énnen aber allein noch zu keinem Fort- 

schritt fahren. Der Ingenieur bendtigt einen Mafstab, an dem er ablesen 

kann, ob er mit einer Parameteranderung dem Ziel nahergekommen ist 

oder nicht. Hat er z. B. den Auftrag, einen widerstandsarmen Str6mungs- 

kérper zu entwickeln, so kann er den gemessenen Widerstand jeder unter- 

suchten Form unmittelbar als Qualitatsmafi verwenden. Schwieriger ist es 

schon, ein Qualitétsma8 fiir das folgende Beispiel zu finden: Es soll eine 

Pumpe entwickelt werden, die vorwarts und riickw4rts betrieben fiir grofe 

wie fir kleine Férdermengen einen maximalen Wirkungsgrad besitzt. 

Hier mi&te der Ingenieur nach jeder Konstruktionsanderung alle geforder- 

ten Betriebszustande der Pumpe nacheinander einstellen, die Wirkungs- 

grade messen und daraus einen Gesamtwirkungsgrad berechnen. 

Wir stellen also fest: Jede Entwicklungsstufe eines technischen Objekts 

ist gekennzeichnet durch bestimmte Einstellwerte seiner Parameter und 

die daraus resultierende, vom Bewertungsschema abhangige Qualitat. Wir 

wollen den Zusammenhang zwischen Parametereinstellung und Objekt- 

qualitat geometrisch darstellen. Besitzt das Objekt nur einen Parameter, 

dann kann man ein Diagramm herstellen. Die Parameterskala ergibt die 

Abszisse, die Qualitat die Ordinate. Der Zusammenhang zwischen beiden 
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Grofen wird durch eine Kurve beschrieben. — Jetzt soll das Objekt zwei 

Parameter besitzen. Die beiden Parameterskalen bilden diesmal die Achsen 

eines kartesischen Koordinatensystems. Senkrecht zur Koordinatenebene 

werde die zu jeder Stellkombination der beiden Parameter gehorende Qua- 

litat aufgetragen. Es entsteht eine ,Hiigellandschaft”. - Wir gehen zu drei 
Parametern uber. Drei Parameterskalen miissen zu einem raumlichen 

Koordinatensystem zusammengefiigt werden. Wollten wir so verfahren 

wie bisher, dann miifiten wir die zu jedem Raumpunkt gehorende Quali- 
tat als Strecke in die vierte Dimension auftragen. Da das nicht méglich ist, 

wollen wir uns vorstellen, daf& eine Wolke mit veranderlicher Dichte 

den Raum ausfiillt. Eine hohe Dichte bedeute eine hohe Qualitat, eine 

geringe Dichte eine geringe Qualitat. — Dieses Modell la&t sich formal 
auf n Dimensionen erweitern. Wir wollen in diesem Fall von einem 

n-dimensionalen Qualitatsdichtefeld in einem n-dimensionalen Parame- 
terraum sprechen. 

Die Entwicklungstatigkeit eines Ingenieurs wird sich in diesem ab- 
strakten Raum als ein Punktmuster widerspiegeln. Jeder Punkt kennzeich- 
net eine bestimmte Entwicklungsstufe. Eine erfolgreiche Entwicklung ist 
daran zu erkennen, daf die Punktfolge gegen den Raumpunkt mit maxi- 
maler Qualitatsdichte konvergiert. 

Das Bild 12 veranschaulicht diesen Vorgang in drei Dimensionen. 
Die drei Raumrichtungen werden in diesem Beispiel durch eine Tempe- 
raturskala, eine Druckskala und eine Langenskala gebildet. Die Punkte 
stellen die verschiedenen Parametereinstellungen dar, die wahrend der Ent- 

wicklung am Objekt erprobt wurden. Befolgt man beim Setzen dieser 

Punkte gewisse Regeln (siehe Kapitel 8), so konvergiert die Folge 1, 2, 

3, ... gegen den mit einem Fihnchen gekennzeichneten Raumpunkt mit 
maximaler Qualitatsdichte. 

Laft sich etwas Allgemeingiiltiges tiber das Qualitatsdichtefeld im 
Parameterraum aussagen? Die genaue Verteilung der Dichtewerte ist frei- 
lich unbekannt; sonst brauchte man das Optimum nicht erst zu suchen. 
Wir wissen aber, da auf den Achsen des Parameterraumes die Zustande 
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der Variablen nach wachsendem Ausbildungsgrad aneinandergereiht sind 

(Eigenschaft einer technischen Mafskala). Kleine Wege im Parameterraum 

bedeuten daher kleine Verinderungen am technischen Objekt, und kleine 

Verinderungen am technischen Objekt haben erfahrungsgemaf eine gerin- 

gere Wirkung zur Folge als grofve. Es lat sich deshalb eine gewisse lokale 

Ordnung der Qualitatswerte im Parameterraum vorhersagen. Innerhalb 

kleiner Raumbereiche wird sich die Qualitatsdichte nur beschrankt andern. 

Von dieser Tatsache macht jeder Ingenieur Gebrauch, wenn er Mefi- 

werte in einem Diagramm auftrigt. Er legt die MeSpunkte nicht unend- 

lich dicht, was auch unméglich wire, sondern er nimmt verninftigerweise 

an, daf§ sich der Bereich zwischen zwei benachbarten Punkten durch eine 

glatte Kurve interpolieren laft. 
Wir betonen diese allgemein bekannte Tatsache deshalb, weil es ent- 

scheidend von der Glattheit der Qualitatsdichteverteilung im Parameter- 

raum abhingt, ob die Evolutionsstrategie innerhalb einer verninftigen 

Zeitspanne konvergiert oder nicht. Zu diesem Ergebnis werden wir im 

theoretischen Teil dieser Untersuchung kommen. 
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Es ergibt sich nun die Frage: Lafst sich auch im biologischen Bereich 

ein Variablenraum konstruieren, in dem — analog zum Qualitatsdichte- 

feld im Parameterraum — ein hinreichend glattes Tauglichkeitsdichtefeld 

vorhanden ist? Falls das gelingt, mii&te die stammesgeschichtliche Ent- 

wicklung eines Lebewesens auch in diesem Raummodell ein konvergieren- 

des Punktmuster bilden. Wir miissen dann nur noch herausfinden, nach 

welchen Regeln im biologischen Variablenraum die Punkte neu gesetzt 

bzw. gestrichen werden, um den gleichen Vorgang im technischen Para- 

meterraum nachzuvollziehen. 

6.2 Der biologische Variablenraum 

Zunachst wollen wir folgendes festhalten: Der technische Parameter 

ist kein a priori vorhandenes Materiegebilde am technischen Objekt, 

sondern er ist eine Denkeinheit des Ingenieurs. Diese Denk- bzw. Infor- 

mationseinheit bestimmt tiber einen Code, den wir eine Mafskala nennen, 

den Zustand eines Materiebereiches am technischen Objekt. Folglich 

miissen wir das biologische Analogon zum technischen Parameter im Be- 

reich der genetischen Informationsstrukturen suchen. 

Der Organisationsplan eines Lebewesens ist in seinen Chromosomen 

enthalten. Die Erbinformation wird dort in langgestreckten Molekilen 

aus Desoxyribonukleinsaure (DNS) linear niedergeschrieben, wobei vier 

Molekilarten, die Nukleotidbasen Adenin (A), Thymin (T), Guanin (G) 

und Cytosin (C) als Buchstaben fungieren [17, 18, 19]. Nach dem Watson- 

Crick-Modell bilden zwei Polynukleotidstrange eine Doppelspirale, wo- 

bei sich aus rdumlichen Griinden stets die Basen A-T sowie G-C gegen- 

tiberstehen. Die Doppelstruktur ist fiir die identische Selbstverdoppelung 

des DNS-Molekiils notwendig. Die genetische Information wird dagegen 

nur an einem Spiralenstrang abgelesen. 

Seit der Entdeckung des genetischen Codes weifi man, daf jeweils drei 

aufeinanderfolgende Nukleotidbasen im DNS-Strang ein Codewort fiir 
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eine bestimmte Aminosaure bilden (Bild 14). So bedeutet z. B. das Tri- 

plett CCG die Aminosdure Glycin, das Triplett GCA die Aminosdure Ar- 

ginin usw. Die Information wird realisiert, indem von einem Teil des 

DNS-Stranges eine transportable Kopie aus sogenannter Boten-RNS an- 

gefertigt wird. Die Boten-RNS wandert dann aus dem Zellkern ins Zell- 

plasma. Dort wird die Sprache der Nukleotidbasen in die Sprache der 

Aminosduren tibersetzt. Die Aminosduren werden in der Reihenfolge, in 

der sie im DNS-Strang codiert sind, zu einer Kette zusammengefigt. 

Anfang und Ende dieser Kette werden ebenfalls durch Codeworte be- 

stimmt. Man bezeichnet den Abschnitt des DNS-Stranges, der die Infor- 

mation fiir eine solche Polypeptidkette enthalt, als Gen. Ein Gen setzt 

sich durchschnittlich aus 1000 Nukleotidbasen zusammen. 

Die Polypeptidkette bildet die Grundstruktur der Proteine. Die Kette 

bleibt nicht als ein einzelner ausgestreckter Faden bestehen. In der Regel 

faltet sie sich aufgrund molekularer Wechselwirkungen zwischen den ein- 

zelnen Aminosauren raumlich zusammen [20, 21, 22]. Es bilden sich Makro- 

molekiile mit speziell geformten Vertiefungen in der Oberflache, in die 

andere Molekile passend eingelagert und energetisch so abgewandelt 

werden, daf sie chemisch beschleunigt reagieren (Enzymwirkung). - Oder 

es entstehen Makromolekile mit bestimmten elektrostatischen Ladungs- 

mustern auf der Oberflache. Proteinmolekiile mit komplementaren La- 

dungsmustern lagern sich bausteinfoérmig zu groferen Strukturen zusam- 

men (Membranen). — Schlieflich kénnen sich auch mehrere Polypeptid- 

ketten ohne vorherige Faltung zu einer dicken Faser zusammenlegen 

(Stiitz- und Bindegewebe). 

Zusammenfassend laft sich sagen: In den Genen ist die Information 

fiir spezifisch geformte Makromolekiile verschlisselt. Die Reihenfolge 

der Aminosduren in den von der Boten-RNS synthetisierten Polypeptid- 

kette bestimmt eindeutig Form und Eigenschaften des Proteinmolekils. 

Am Ende eines komplizierten Netzwerkes von Genwirkungen werden 

schlieBlich alle morphologischen, physiologischen und _ psychischen 

Eigenschaften eines Lebewesens ausgebildet. 
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Betrachten wir nun alle mdglichen Abadnderungen der genetischen 

Information. Die kleinste Variation besteht offensichtlich darin, daf 

an einer Stelle des DNS-Stranges eine Nukleotidbase herausgenommen, 

neu eingefiigt oder gegen eine andere Base ausgetauscht wird. Da die 

Nukleotidbasen-Schrift eines Gens von einem Startzeichen an fortlaufend 

in Dreiergruppen abgelesen wird, fiihrt das Hinzufiigen oder Wegnehmen 

einer Base, sofern es nicht am Gen-Ende erfolgt, zu einer vollig sinnent- 

stellten Nachricht. Wir wollen diese Art der Variation deshalb nicht 

weiter betrachten, da sie vermutlich fiir die Evolution von untergeordne- 

ter Bedeutung ist. (Die Frage, wie sich die DNS-Menge der Lebewesen 

im Verlauf ihrer Geschichte dann tiberhaupt vergréfern konnte, ist wohl 

so zu beantworten, daf§ sich einzelne Gene verdoppelt und eigenstandig 

weiterentwickelt haben [23]). 

Wir wollen annehmen, es befaénden sich n Nukleotidbasen im abge- 

lesenen Strang einer DNS-Doppelspirale. Die Erbinformation werde nur 

durch Auswechseln der Basenarten abgeandert. Dann bildet jede Nukleo- 

tidstelle dieses Stranges einen genotypischen Freiheitsgrad mit den vier 

Einstellstufen G, A, T, C. Wir wollen die Freiheitsgrade wieder durch 

Achsen eines rechtwinkligen Koordinatensystems darstellen. Die Nukleo- 

tidstellen des DNS-Stranges werden — von einer Anfangsstelle beginnend - 

von 1 bis n durchnumeriert und entsprechend gekennzeichneten Koor- 

dinatenachsen zugeordnet. Auf jeder Achse markieren wir in gleichbleiben- 

den Abstanden die vier Basenarten, z. B. in der Reihenfolge G, A, T, C. 

Dadurch, dafi jede Achse nur vier Schaltpunkte besitzt, entsteht ein Raum 

mit diskreten Zustandspunkten. Da eine willkirliche Begrenzung des 

Raumes nicht sinnvoll erscheint, wollen wir uns die Nukleotidbasen-Mar- 

kterungen auf den Achsen periodisch fortgesetzt denken. Wir betrachten 

aber nur eine Periode. Jeder Gitterpunkt innerhalb dieser Periode be- 

schreibt eine mégliche Kombination von n Nukleotidbasen. Beim Men- 

schen, der nach neuesten Schatzungen 3 - 109 Nukleotidbasen im einfachen 

Chromosomensatz besitzt, wiirde dieser abstrakte Raum aus 43 00 000 000 _ 

(vier hoch drei Milliarden) Gitterpunkten bestehen. 
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Stellen wir uns in Gedanken vor, die genetische Information jedes 

Gitterpunktes wiirde realisiert. Voraussichtlich wird zu den meisten Punk- 

ten tiberhaupt kein lebensfahiges Endprodukt geh6ren. Betrachten wir die 

Menge der Basenkombinationen, die einen lebensfahigen Organismus er- 

gibt. Auch diese Organismen werden unter den gegebenen Umweltbedin- 

gungen sehr unterschiedliche Uberlebens-Chancen aufweisen. 

Vorangehend hatten wir den technischen Variablenraum, den Para- 

meterraum, mit einer Qualitatsdichte ausgefiillt, welche die Bewertung des 

Ingenieurs widergab. Wir wollen jetzt annehmen, daf sich der biologische 

Variablenraum, der Nukleotidraum, entsprechend Punkt fir Punkt mit 

einer Tauglichkeitsdichte belegen laft, die den Uberlebenswert der dazu- 

gehorigen Lebensformen in einer unveranderlich vorgegebenen Umwelt 

richtig widerspiegelt. Basenkombinationen, aus denen sich keine lebens- 

fahigen Organismen entwickeln kénnen, sollen in unserem Modell die 

Tauglichkeitsdichte Null erhalten. 

Ahnlich wie ein technischer Entwicklungsprozef im Parameterraum 

ein raumlich konvergierendes Punktmuster ergab, so wird auch ein bio- 

logischer Evolutionsvorgang im Nukleotidraum eine Punktfolge bilden, 

die zum Zustand maximaler Tauglichkeitsdichte strebt. Das Bild 13 ver- 

anschaulicht diesen Vorgang fur drei Dimensionen. Die Nukleotidbasen- 

Kombination mit maximaler Tauglichkeit sei wieder durch ein Fahnchen 

gekennzeichnet. Beim Betrachten dieses Bildes dirfen wir jedoch nicht ver- 

gessen, dafi der Variablenraum fiir ein héheres Lebewesen nicht drei, 

sondern tiber eine Milliarde Dimensionen aufweist. 

Wir miissen nun auf einen Unterschied aufmerksam machen, der zwi- 

schen dem Parameterraum und dem Nukleotidraum besteht. Der Para- 

meterraum besitzt viele (bei kontinuierlicher Verstellbarkeit der Para- 

meter theoretisch sogar unendlich viele) Schaltstellungen auf einer Achse. 

Daraus folgt: Man kann alle Parameter eines technischen Objekts abandern 

und dabei dennoch nur eine kleine Strecke im Parameterraum zuriicklegen. 

Die Komponenten des Gesamtschrittes — das sind die einzelnen Para- 

meteranderungen — lassen sich ja beliebig klein machen. 
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Im Nukleotidraum gibt es aber nur vier Schaltstellungen auf jeder 

Achse. Das hat zur Folge, dafs ein kleiner Schritt im Nukleotidraum, 

der sich zugleich aus vielen Komponenten zusammensetzt, nicht mdglich 

ist; denn die Komponenten eines solchen Schrittes lassen sich nicht belie- 

big klein machen. Um eine kleine Strecke im Nukleotidraum zuriickzu- 

legen, gibt es nur die Moglichkeit, weniger Nukleotidbasen abzudndern. 

Erinnern wir uns: Das Modell des Parameterraumes erhielt seine Be- 

deutung dadurch, weil sich voraussagen lie, da die Qualitatswerte in 

diesem Raum eine gewisse Ordnung erfahren. Innerhalb einer kleinen 

kugelformigen Umgebung im Parameterraum andert sich die Qualitats- 

dichte nur beschrankt. Gelten nun fiir die Tauglichkeitswerte im Nukleo- 

tidraum ahnliche Ordnungsbeziehungen? Oder sind die Tauglichkeitswerte 

hinsichtlich ihrer Gréfe wahllos im Nukleotidraum durcheinanderge- 

wirfelt? 

Tatsachlich existiert ein sehr einfacher Zusammenhang zwischen der 

Entfernung zweier Punkte im Nukleotidraum und der zugeho6rigen Taug- 

lichkeitsanderung. Um das zu erkennen, wollen wir von der Wirklichkeit 
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etwas abgehen und statt vier nur drei Nukleotidbasenals genetische Schrift- 

zeichen verwenden. Es sei angenommen, dafs sich das Ergebnis dieser Be- 

trachtung bei Hinzunahme einer vierten Base nicht wesentlich andert. 

Das Vorhandensein von nur drei Nukleotidzeichen bedeutet, daf die 

Achsen des Nukleotidraumes nur drei Schaltpunkte aufweisen. Bei drei 

verschiedenen Schaltpunkten auf der Achse hat jeder Punkt die beiden 

anderen unmittelbar zum Nachbarn, vorausgesetzt, daf sich die Punkt- 

markierungen periodisch wiederholen. Wir wollen annehmen, die Punkte 

besdfen die Abstande 1 voneinander. Unser Raummodell besitzt dann fol- 

gende topographische Eigenschaften. Ein beliebig herausgegriffener Punkt 

besitzt: 

, 1 n! 
im Abstand Vi 2 Then (n~1)! Nachbarpunkte, 

. , ont im Abstand V2: 2° (n—2) | Nachbarpunkte, 

im Abstand V3. 23 sah Nachbarpunkte 

usw. Dabei werden die Punkte mit dem Abstand 1 durch Austausch einer 

Nukleotidbase, die Punkte mit dem Abstand V2 durch Austausch von zwei 

Nukleotidbasen, die Punkte mit dem Abstand V3 durch Austausch von drei 

Nukleotidbasen usw. erreicht. 

Betrachten wir die Wirkung eines Basenaustausches. Es ergibt sich 

die Folge: Austausch einer Nukleotidbase > Abanderung eines Code- 

wortes > Einbau einer anderen Aminosdure in die Polypeptidkette > 

Anderung der Faltung des Proteinmolekiils > Abwandlung der Eigen- 

schaften des Proteinmolekils > Tauglichkeitsinderung des Lebewesens. 

Damit ist klar, daf§ der Austausch vieler Nukleotidbasen im Mittel zu 

einer groferen Tauglichkeitsanderung fihren wird als der Austausch nur 

einer Base. Wir kénnen deshalb fiir die Tauglichkeitsdichteverteilung 

im Nukleotidraum kleine Anderungen bei kleinen Raumdistanzen und 

grofe Anderungen bei grof\en Raumdistanzen postulieren. 
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Die Gréfe der Faltungsanderung eines Proteinmolekiils hangt aber 

nicht nur davon ab, wieviele Aminosduren ausgetauscht werden. Ebenso 

wichtig fiir die zu erwartende Faltungsainderung ist, welche Aminosdure 

gegen welche ausgetauscht wird. Besitzt die ausgetauschte Aminosdure 

ahnliche chemische Eigenschaften wie die urspriingliche, so wird sich die 

Faltung des Proteinmolekiils vermutlich nur geringfiigig andern. Umge- 

kehrt erwartet man eine grofe Faltungsinderung, wenn die neue Amino- 

sdure gegentiber der vorher vorhandenen chemisch sehr verschieden ist. 

Wir tiberlegen uns jetzt folgendes: Ein Nukleotidbasen-Triplett kann 

durch Auswechseln einer einzelnen Base neun verschiedene Abwandlun- 

gen erfahren. Es hingt vom Aufbau des genetischen Codes ab, welche 

Aminosduren zu diesen neun einander ahnlichen Codeworten gehoren. 

Angenommen, ahnliche Codeworte wiirden in Aminosduren ahnlichen 

chemischen Aufbaus tibersetzt; dann wirde die Tauglichkeitsfunktion im 

Nukleotidraum abermals geglattet, d. h. die Tauglichkeitsinderungen in 

den Achsrichtungen des Nukleotidraumes waren im Mittel am kleinsten. 

Es ist faszinierend, daf der genetische Code tatsachlich diese Eigenschaft 

besitzt. Die zwischen den Aminosdure-Seitenketten wirksamen molekula- 

ren Faltungskrafte lassen sich grob wie folgt einteilen [22, 24, 25, 26]: 

a) Anziehung durch van der Waals-Krafte, 

b) Anziehung zwischen Molekil-Dipolen (H-Briicken), 

c) Anziehung zwischen ionisierten Atomgruppen. 

Wir fassen die Aminosauren *) gleicher Bindungseigenschaft zu Grup- 

pen zusammen (Tabelle 5) und bestimmen deren Codeworte (Bild 14). 

Wir notieren die mdglichen Abwandlungen dieser Codeworte, die sich 

durch Austausch einer Nukleotidbase ergeben. Dann ermitteln wir — fur 

jede Gruppe getrennt — die zu den Codewort-Abwandlungen gehérenden 

Aminosduren. Von diesen Aminosauren wird ein bestimmter Prozentsatz 

wieder in die gleiche Bindungsgruppe fallen, von der wir ausgegangen sind. 

Wir vergleichen diesen Prozentsatz mit dem Erwartungswert, der sich 

*) Die Aminosauren sind durch die international gebrauchlichen Abkirzungen gekennzeichnet. 
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Bild 14. Gruppierung ahnlicher Aminosduren im genetischen Code 

formal dadurch ergibt, da& wir die gleiche Betrachtung fiir alle denkbaren 

Codes durchfiihren und daraus den Mittelwert bilden. Die Tabelle 5 zeigt 

das Ergebnis dieser Rechnung. 

Fir den genetischen Code gilt demnach die Regel: Das Abandern einer 

Nukleotidbase in einem Codewort ergibt bedeutend hiufiger als erwartet 

gerade ein solches Codewort, dessen zugeordnete Aminosdure der gleichen 

Bindungsgruppe angehort wie die zum Ausgangswort gehorige. Mit anderen 

Worten: Ahnliche Codeworte codieren vorzugsweise ahnliche Aminosduren. 

Auf diese Tatsache haben bereits mehrere Autoren aufmerksam gemacht 
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Tabelle 5. Aminosdure-Ubergange bei Abwandlung einer Base im Codewort 

  

  

  

  

  

  

. Uberginge in 
Gruppen der Gruppen: | Gemeinsame gleiche Gruppe 
Aminosauren Zeichen | Eigenschaft 

gen. Code | erwartet 

Ala Val Leu 0 O 
Ile Phe Pro Gly @ van der Waals | 65,8% 41,3% 

Cys Ser Thr Gln ; 0 ) 
Asn Tyr Try Met a Dipole 45,6% 30,2% 

Lys Arg His A + Ionen 33,3% 14,3% 

Glu Asp > - Ionen 33,3% 48%               

[19, 22, 27, 28]. Uns interessiert die Wirkung: Durch den besonderen Aufbau 

des genetischen Codes werden Schwankungen der Tauglichkeitswerte im 

Nukleotidraum vermindert. Die Vermutung liegt nahe, daf eine geglattete 

Tauglichkeitsfunktion fir die Evolution der Organismen von Vorteil war. 

7. Zwischenbetrachtung zur Konvergenz des 

Mutations-Selektions-Prinzips 

7.1 Der optimale Code 

Das nachfolgend beschriebene Experiment, das den Einsatz eines Rechen- 
automaten erfordert, zeigt, wie wichtig die Struktur eines Codes ist, damit 
sich ein evolutionsfahiges System ergibt. Um die Grundidee dieses Versuchs 
zu verdeutlichen, fiihren wir zunachst ein Gedankenexperiment durch. Das 

Versuchsobjekt sei eine Gelenkplatte, wie wir sie im Kapitel 4 kennenge- 

lernt haben. Wir dndern die Versuchsapparatur so ab, daf jedes Gelenk statt 
51 nur 20 Einraststufen erhalt (20 Aminosduren = 20 Winkelstellungen). 
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Wir codieren diese 20 Winkelstellungen durch dreistellige Worte eines 

quaternaren Zahlensystems, d. h. wir schreiben z. B.: 

1.Wort 111= 14°, 

2,.Wort 112= 2°, 

3. Wort 113 = 10°, 

64. Wort 444 = 17°. 

Durch welches Codewort (bzw. Codeworte) ein bestimmter Winkel ver- 

schliisselt wird, bestimme der Zufall. Jetzt fihren wir mit der Gelenkplatte 

das Mutations-Auslese-Spiel durch, wobei diesmal nicht unter Verwendung 

normalverteilter Zufallszahlen direkt die Winkelgrade, sondern einzelne 

Zeichen der zugeh6rigen Codeworte abgewandelt werden. Eine Code- 

wort-Anderung ergibt dann erst tiber die Code-Tabellé die am Objekt 

vorzunehmende Winkelanderung. Wir messen die Zahl der Mutations- 

schritte, die bendtigt wird, um die optimale Gelenkplattenform zu finden. 

Nun k6énnen wir das Optimierungsexperiment mit einer abgednderten 

Code-Tabelle wiederholen. Es interessiert dabei die Frage, ob es einen Code 

gibt, der schneller als ein Zufallscode zum Optimum fuhrt. 

Nun dauert ein manuell durchgefihrtes Optimierungsexperiment mit 

der Gelenkplatte etwa 5 Stunden. Um einen zuverlassigen Mittelwert 

fiir die Konvergenzgeschwindigkeit eines Codes zu erhalten, muf das 

Experiment oftmals wiederholt werden. Danach erst kann ein zweiter, 

dritter, . .. Code ausprobiert werden. Das bedeutet aber, daf sich dieses 

Experiment wegen des zu grofen Zeitaufwandes so nicht durchfiihren 

la8t. Die Suche nach dem optimalen Code muf deshalb auf einem Re- 

chenautomaten durchgefiihrt werden. Dazu miiften wir das Widerstands- 

gesetz W (¥1, ¥2,---, ¥5) als Formel zur Verfiigung haben. Dieses Gesetz 

ist aber nicht bekannt. Kénnten wir dann vielleicht eine andere Funktion 

wahlen? Ich moéchte diese Frage bejahen. Um die Konvergenzgeschwin- 
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digkeit eines Codes zu testen, sollte es geniigen, eine Funktion zu wihlen, 

die das Verhalten eines optimierbaren technischen Objekts wiederspiegelt. 

Das sind Funktionen, die im Parameterraum einen hinreichend glatten 

Verlauf aufweisen und mindestens einen Extremwert besitzen. Eine ein- 

fache Funktion, die diese Bedingung erfiillt, ist 

ay ={1,...,20} 

F = (a,-x,)° + (ag-x_)? +--+ + (ap-Xp)* : 

an={1,..., 20} 

Ich habe diese Funktion fiir das erste Experiment, das iibrigens auch fiir 

einen schnellen Rechenautomaten duferst langwierig ist, ausgewahlt. Damit 

lautet die Aufgabe: Es soll fir zufallige Werte a, bis a, das Minimum der 

Funktion F durch Mutation und Auslese aufgesucht werden. Welcher Code 

ldst diese Aufgabe mit den wenigsten Mutationsschritten? 

Die schnellste Minimierung von F ergab der im Bild 15 dargestellte Code. 

Charakteristisch fiir diesen Optimalcode sind die Maander, die sich beim 

Durchlaufen der Zahlen in der Reihenfolge 1 bis 20 ergeben. Der folgende 

Vergleich zeigt, wie tiberlegen dieser Maandercode dem Zufallscode an Kon- 

vergenzgeschwindigkeit ist. Nach 100000 Mutationen ergibt sich mit 

n = 1000 fir den Funktionswert F (gemittelt iiber 100 Versuche) 

bei einem Zufallscode F = 940 

und beim Mdandercode F = 2,0. 

Die Maanderform fiir einen optimalen Code wurde wie folgt erhalten: 

Es wurde von einem Zufallscode ausgegangen; die Zahlen 1 bis 20 sind also 

zu Beginn der Optimierung gleichwahrscheinlich tiber die Kreuzungspunkte 

des Wiirfelgitters im Bild 15 verteilt. Nun wird die Funktion F durch 

Mutation und Auslese minimiert. Der Code bleibt dabei unverindert. 

Wir merken uns den Funktionswert nach 100000 Mutationen. Dann werden 

die Konstanten a, bis a, abgeandert, so daf§ das Minimum der Funktion 

an eine andere Stelle riickt. Wiirde man das Minimum nicht verschieben, 

so kénnte es sein, daf} sich derjenige Code als optimal herausbildet, der 
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Bild 15. Der Maandercode 

fiir die Parameterwerte an dieser Stelle méglichst viele Codeworte bereit- 

halt. Mit neuen Anfangswerten der Variablen x, bis x, (bzw. genauer 

mit deren Codeworten) wird nun F ein zweites Mal minimiert. Nach 100. 

Wiederholungen erhalten wir den Mittelwert F. Jetzt wird in dem Wiirfel- 

gitter eine Zahl zufallig abgedndert und F fiir diesen neuen Code ermittelt. 

Derjenige Code, der den kleineren Wert von F aufweist, tiberlebt und 

witd weiter verwendet. 

Dieses Mutations-Selektions-Spiel am Code fihrte aber nicht unmittel- 

bar zu der idealen Maanderform. Der Optimierungsprozef blieb vorher 

stecken. Man konnte lediglich in Teilbereichen des Wiirfelgitters eine 

Miaanderbildung erkennen. Die ideale Maanderform des Optimalcodes 

entstand durch eine gedankliche Extrapolation dieser Optimierungsergeb- 

nisse. Ein besserer Code konnte bisher nicht gefunden werden. 
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7.2 Tauglichkeitsdichtefeld und Phylogenie 

Eine naturwissenschaftliche Theorie beruht auf Beobachtungen, die 

mit Hilfe der mathematischen Logik miteinander in einen widerspruchs- 

freien Zusammenhang gebracht werden. Die stammesgeschichtliche Ent- 

wicklung der Lebewesen ist durch Beobachtungstatsachen (fossile Funde, 

vergleichende Anatomie, chemische Palaogenetik u. a.) hinreichend belegt. 

Noch fehlt aber eine befriedigende mathematische Theorie, mit der sich 

beweisen la&t, da& die bekannten Evolutionsfaktoren ausreichen, um ein 

komplexes Organ — wie z. B. das Wirbeltierauge — in der verfiigbaren 

erdgeschichtlichen Zeitspanne hervorzubringen. Die Tatsache, daf es dafiir 

noch kein nachpriifbares mathematisches Modell gibt, hat zur Folge, daf 

immer wieder Zweifel geaufSert werden, ob die bekannten Evolutionsfak- 

toren tiberhaupt ausreichen, die Phylogenie verstandlich zu machen. Es 

werden folgende Einwdnde erhoben [29, 30]. 

1. Das DNS-Molekil besitzt nahezu unendlich viele Kombinationsmég- 

lichkeiten fiir die vier Nukleotidbasen. Nur ein infinitesimaler Bruch- 

teil davon kann im Laufe der Erdgeschichte einmal realisiert worden 

sein. Die Wahrscheinlichkeit, darunter eine zufallige Neukombination 

der Basen zu finden, die ein besser an die Umwelt angepaftes Lebe- 

wesen ergibt, ist praktisch gleich Null. 

2. Fir eine erfolgversprechende Abwandlung des Bauplanes eines Lebe- 

wesens miissen unter Umstaénden mehrere Merkmalsanderungen har- 

monisch zusammenwirken. Es ist dann sehr unwahrscheinlich, daf 

durch Zufall die passenden Mutationen gerade zusammen in einem 

DNS-Molekiil auftreten. 

Diese beiden Vorstellungen setzen eine bestimmte Form des Taug- 

lichkeitsdichtefeldes im Nukleotidraum voraus. Die erste Vorstellung 

geht davon aus, daf die Tauglichkeitswerte keinerlei Ordnung im Nukleo- 

tidraum aufweisen. Um zur Stelle maximaler Tauglichkeitsdichte zu ge- 

langen, miften dann tatsachlich sdmtliche Punkte im Nukleotidraum 
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durchmustert werden. — Die zweite Vorstellung nimmt an, daf} die Taug- 

lichkeitsdichte im Nukleotidraum zwar eine Ordnung aufweist, die jedoch 

durch lokale Dichteschwankungen stark gestdrt ist. Das bedeutet, daf 

normalerweise nur ein gréferer Sprung im Nukleotidraum (Abdnderung 

mehrerer Nukleotidbasen) zu einem Punkt hoherer Tauglichkeitsdichte 

fihren kann. Demgegeniiber wurde im vorangegangenen Kapitel die Vor- 

stellung entwickelt: 

Das Tauglichkeitsdichtefeld im Nukleotidraum ist annahernd glatt. 

Es gibt einen kontinuierlich ansteigenden Pfad vom kleinen tiber den 

mittleren zum grofen Tauglichkeitswert. Um einen solchen linien- 

haften Pfad zu durchschreiten, geniigt die Verwirklichung eines infini- 

tesimalen Bruchteils aller méglichen Schaltkombinationen des DNS- 

Molekiils. 

Das Modell des Tauglichkeitsdichtefeldes im Nukleotidraum kénnte 

einen Ansatz fiir eine mathematisch begriindete Theorie der Evolution 

ergeben. Das Problem, welche Geschwindigkeit die biologische Evolution 

erreichen kann, fihrt dann zu der Frage: Wie geordnet sind die Tauglich- 

keitsdichtewerte im Nukleotidraum? Die vorangegangenen Betrachtungen 

haben gezeigt, dafi es durchaus méglich ist, qualitative Aussagen tiber den 

Ordnungszustand des Tauglichkeitsdichtefeldes zu machen. Fir eine zu- 

kiinftige Theorie mii$te versucht werden, ein quantitatives Maf fiir den 

Ordnungsgrad der Tauglichkeitswerte im Nukleotidraum anzugeben. 

Damit wiirde es méglich, an einer mathematischen Modellfunktion mit 

einem ahnlichen Ordnungsgrad der Funktionswerte im Variablenraum 

die Geschwindigkeit einer evolutiven Entwicklung zu berechnen. 

Zusammengefaft: Grundgedanke dieser Theorie ist, bereits mit einer 

Teilkenntnis der Eigenschaft einer Tauglichkeitsfunktion eine Aussage 

iiber die Evolutionsfahigkeit eines biologischen Systems zu machen. Natiir- 

lich wiirde eine exakte mathematische Fassung der Tauglichkeitsfunktion, 

k6énnte sie gefunden werden, dieser Aussage einen héheren Grad an Zu- 
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verlassigkeit verleihen. Fir Makromolekiile im Ubergangsfeld zwischen 

belebter und unbelebter Materie konnten erstmals M. Eigen [31] den Tauglich- 

keitswert (dort Wertfunktion genannt ) physikalisch objektivieren und 

quantitativ formulieren. Solange es aber nicht gelingt, auch fiir ein hoher 

entwickeltes Lebewesen eine Tauglichkeitsfunktion anzugeben, ist es még- 

licherweise bereits ein Fortschritt, sich nur auf das Glattheitspostulat 
zu stiitzen. Von allen denkbaren Tauglichkeitsfunktionen ist dann nur noch 

ein Bruchteil auch erlaubt. Diese Bereichsabgrenzung kénnte man sich 

vielleicht zunutze machen, um auch die Geschwindigkeit der Evolution 

innerhalb eines verkleinerten Unsicherheitsbereiches anzugeben. (siehe 

Kapitel 19 und 20). 

8. Strategien der technischen und biologischen Entwicklung 

Wir haben einen Entwicklungsvorgang in Technik und Biologie als 

eine Punktfolge gedeutet, die in einem multidimensionalen Raum zur 

Stelle maximaler Qualitats- bzw. Tauglichkeitsdichte konvergiert. Wir 

konnten dann zeigen, daf§ sowohl die Qualitatswerte als auch die Taug- 

lichkeitswerte in diesem abstrakten Raummodell eine gewisse vorhersag- 

bare Ordnung aufweisen. Schlieflich haben wir — unter Vorwegnahme des 

mathematischen Beweises — behauptet, daf§ erst diese Ordnung eine 

Konvergenz der Entwicklung gewahrleistet. 

Es ist nun an der Reihe zu fragen, wie die Punkte nacheinander in den 

Parameter- bzw. Nukleotidraum gesetzt werden missen, damit die pro- 

phezeite konvergente Punktfolge auch wirklich zustandekommt. Dabei 

interessiert uns in erster Linie die biologische Methode, die wir technisch 

nachahmen wollen. Zuvor wollen wir jedoch sehen, welche anderen Wege 

es gibt, um eine technische Entwicklungsaufgabe zu losen. Dabei werden 

sich gewisse Analogien bei der technischen und biologischen Optimum- 

Ansteuerung ergeben. 
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8.1. Die technische Methode der Optimierung 

Es gilt als wissenschaftliches Idealbild, eine optimale technische Kon- 

struktion vollstandig in der mathematischen Ebene vorauszubestimmen. 

Dafiir mu aber ein mathematisches Modell des realen Geschehens vor- 

handen sein, d. h. es muf eine Gesetzmafigkeit gefunden werden, die 

es erlaubt, zu jeder Objektkonfiguration die Qualitat vorauszuberechnen. 

Wenn iiberhaupt, dann aft sich ein solches Modell gew6hnlich nur durch 

eine radikale Vereinfachung der Wirklichkeit aufstellen. Die Folge ist, 

dafi das Qualitatsdichtefeld in der mathematischen Darstellung dem wirk- 

lichen Feld nur noch in groben Ziigen entspricht. Die Optimierungsrech- 

nung am mathematischen Modell wird damit eine Losung liefern, die 

technisch realisiert bei weitem noch nicht die Bestlosung darstellt. Um 

einen Schritt weiterzukommen, mufi man fiir eine neue Rechnung die 

Ahnlichkeit zwischen dem mathematisch formulierten und dem wirklich 

vorhandenen Qualitatsdichtefeld verbessern. Nicht immer wird sich das 

durch vertiefte theoretische Uberlegungen erreichen lassen. Haufig miis- 

sen erst besondere Experimente erdacht und an idealisierten Teilgebilden 

des Forschungsobjekts durchgefiihrt werden. Gelingt es schlieflich, das 

mathematische Modell zu vervollkommnen, so wird eine erneut durchge- 

fiihrte Optimierungsrechnung einen Punkt liefern, der naher am wirk- 

lichen Optimum liegt. Durch eine wiederholt bessere Anpassung des 

mathematischen Qualitatsdichtefeldes an das wirkliche Feld wird das 

rechnerische Optimum immer weiter an das tatsichliche Optimum heran- 

riicken. Wir erhalten eine konvergente Punktfolge im Parameterraum. 

Dieses Verfahren setzt jedoch voraus, da sich das Optimum der ma- 

thematischen Qualitatsdichtefunktionen nach den bekannten Methoden 

der Differentialrechnung bestimmen lat. Haufig werden jedoch die Glei- 

chungen, die zur Ermittlung des Optimums gelést werden miissen, derart 

kompliziert, daf dieser analytische Weg ausscheidet. Die Lage des Mathe- 

matikers ist dann gleich der des Ingenieurs, der auf das Experiment ange- 

wiesen ist, um ein technisches System optimal zu gestalten. Wahrend 
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nun der Ingenieur sich mehr intuitiv an die Optimallésung herantastet, 

verfigt der Mathematiker in der gleichen Situation tiber Methoden, nach 

denen er sich zielstrebig Schritt fir Schritt an das Maximum oder Minimum 

einer mathematischen Funktion heranarbeiten kann. Prinzipiell konnte 

aber auch der Ingenieur mit diesen numerischen Suchverfahren planvoll 

experimentieren. Nachfolgend wollen wir die Wirkungsweise einiger die- 

ser Optimierungsstrategien naher beschreiben. 

Das begrifflich wohl einfachste Verfahren ist die achsenparallele Suche, 

auch bekannt als Gaujs-Seidel-Strategie. Das mehrdimensionale Problem 

wird durch aufeinanderfolgende eindimensionale Optimierungsabschnitte 

geldst. Um den Suchvorgang im Parameterraum sichtbar zu machen, be- 

trachten wir den dreidimensionalen Fall Q = Q (x,, x, x3). Wir andern 

in der ersten Suchphase nur x, (Bild 16). Der erste Testschritt entschei- 

det dariiber, ob wir in die richtige Richtung gezielt haben (Erfolg), oder 

ob wir in die entgegengesetzte Richtung umschalten miissen (Miferfolg). 

Wir schreiten dann solange in Richtung des Erfolges fort, bis ein Umschlag 

zum Miferfolg eintritt. Die Stelle des relativen Optimums bildet den 
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Bild 17. Gradientenstrategie     Suchweg im dreidimensionalen 

xy Parameterraum 
  

Startpunkt fiir die zweite Suchphase, bei der wir nur x, andern. Haben wir 

auch in dieser Richtung das relative Optimum von Q gefunden, kommt die 

dritte Variable x, an die Reihe, dann wieder die erste usw. 

Die Gradientenstrategie*) geht von der Vorstellung aus, da man 

schnell zum Maximum einer Funktion gelangen mite, wenn es gelange, 

stets der Richtung des steilsten Anstieges der Funktion zu folgen. Da jedoch 

die Gradientenbahn im allgemeinen gekriimmt ist, mu die optimale 

Erfolgsrichtung von Schritt zu Schritt neu ermittelt werden. Als Beispiel 

betrachten wir wieder eine dreidimensionale Funktion Q (x,, x,, X,). Um 

fiir diese Funktion im Punkt P© die Gradientenrichtung zu berechnen, 

miissen bekanntlich die partiellen Ableitungen 0Q/0x,, 0Q/0x,, dQ/0x, 

an dieser Stelle gebildet werden. Zur numerischen Bestimmung der Gradi- 

entenrichtung benutzen wir anstelle der Differentialquotienten die ent- 

sprechenden Differenzenquotienten. Wir bestimmen diese, indem wir 

uns ~ ausgehend von P© — nacheinander in die drei Koordinatenrichtungen 

*) Es handelt sich hier um eine fiir die experimentelle Suchoptimierung geeignete Version, die ohne 
orliegen der 1. Ableitungen in algebraischer Form arbeitet. 
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des Parameterraumes um kleine Priifschritte Ax,, 4x,, 4x, bewegen und 

die zugehdrigen Qualitaétsinderungen 4Q,, 4Q,, 4Q, messen (Bild 17). 

Wollen wir dann einen Arbeitsschritt der Lange s in Richtung des 

Gradienten ausfihren, so miissen wir vom Punkt P™ mit den Koordinaten 

xo) xe) xe zum Punkt P™ mit den Koordinaten 

| AQ, 

V Qs ae + a 
  

(1) — .(0) x, =X) +s 

  

  

  

  

x") = x4 Ss AQ, 

V 4Q5+ AQ + AQ 

x0 = xO 4 AQ, 

V AQ a + 4g 
fortschreiten. Grundbedingung fiir das Verfahren ist, daf die Priif- und 

Arbeitsschritte geniigend klein gewahlt werden, damit sich die Funktion 

Q innerhalb des Variationsbereiches noch annahernd linear verhilt. 

Eine dritte Optimierungsstrategie — wir wollen sie hier als extrapo- 

lierende Gradientenstrategie bezeichnen — benutzt abwechselnd Regeln 

der Gradienten- und Gauf-Seidel-Strategie. Wir erlautern das Verfahren 

wieder fiir den Fall Q (x,, x, X,). Ausgehend vom Punkt P® bestimmen 

wir nach der Gradientenmethode mit Hilfe von drei Priifschritten und 

den angegebenen Rechenoperationen den Punkt P "? (Bild 18). Statt nun 

aber die gleiche Prozedur im Punkt P™ zu wiederholen, schreiten wir bei 

der extrapolierenden Gradientenstrategie solange mit der Schrittweise s 

in der anfangs gefundenen optimalen Erfolgsrichtung weiter, bis ein Um- 

schlag zum Mifferfolg eintritt. An der Stelle des relativen Optimums 

witd dann erneut nach den Regeln der Gradientenstrategie die optimale 

Erfolgsrichtung ermittelt. In dieser Richtung schreiten wir abermals bis 

zum relativen Optimum fort usw. 

Eine Optimierungsstrategie, die eine gewisse Ahnlichkeit mit dem 

Wirkungsschema der genetischen Rekombination aufweist (siehe Seite76), 

67



  

Lid 
  

      
    

t 
+t , 

2 ptt) Bild 18. Extrapolierende 

p(0) Gradtentenstrategie 

Suchweg im dreidimensionalen 

> Parameterraum 
  

Xx) 

ist die Simplex-Strategie*). Zu Beginn der Suche werden n+1 Punkte im 

Parameterraum so festgelegt, dafi sie die Ecken eines regularen Simplex 

bilden. Im dreidimensionalen Fall (siehe Bild 19) sind das die vier Ecken 

1, 2, 3, 4 eines regelmafigen Tetraeders. Wir bestimmen an diesen vier 

Punkten jeweils den Qualitaétswert. Daraufhin streichen wir den Eckpunkt 

mit der schlechtesten Qualitat (Ecke 1). Ubrig bleibt das Dreieck 2, 3, 4. 

Wir verwenden dieses zum Aufbau eines neuen Tetraeders, indem wir 

den noch fehlenden vierten Eckpunkt der gestrichenen Ecke gegeniiber 

anordnen (Ecke 5). Nun wird die Qualitat an diesem Punkt bestimmt und 

das Verfahren wiederholt. Es ist méglich, dafi einmal die neue Tetraeder- 

ecke die schlechteste Qualitat aufweist. Das Verfahren wiirde oszillieren. 

Um fortzufahren geht man dann zur vorhergehenden Tetraederkonstruk- 

tion zuriick und streicht dort nicht den schlechtesten, sondern den zweit- 

schlechtesten Eckpunkt. 

Mit den beschriebenen vier Verfahren sollten die wichtigsten Grund- 

operationen von Optimierungsstrategien herausgestellt werden. Diese 

*) Diese Methode ist nicht zu verwechseln mit dem Simplex-Verfahren in der linearen Programmierung. 

68



  

  

      
Bild 19. Simplex-Strategie 

Suchweg im dreidimensionalen 

> Parameterraum 

xy 

    
  

Grundoperationen kénnen in vielfaltiger Weise erweitert und verfeinert 

werden. Eine ausftihrliche Sammlung der verschiedensten Optimierungs- 

strategien enthalten z. B. die Biicher [32, 33, 34, 35, 36, 37]. 

Abschlieffend betrachten wir den Fall, da8 ein Optimierungsproblem 

zu komplex ist, um es mathematisch zu beschreiben, und daf auch der 

Ingenieur nicht versucht, die Optimallésung experimentell mit Hilfe einer 

Suchstrategie zu finden. Verfiigt der Ingenieur iiber keinerlei Informatio- 

nen, nach denen er das Objektverhalten nach einer Parameteranderung 

abschatzen kann, dann wird er, falls er mit dem Bestehenden nicht zufrie- 

den ist, irgendeine Anderung herbeifiihren. Diese Anderung wird er bei 

einem Erfolg beibehalten bzw. bei einem Miferfolg wieder rickgingig 

machen. Das entspriche etwa dem Prinzip der Mutation und Auslese in 

der Natur. Betrachten wir ferner den Fall, daf§ in mehreren Laboratorien 

an der gleichen Entwicklungsaufgabe gearbeitet wird. Dann kommt es ge- 

legentlich vor, daf§ Konstruktionsdetails, die an der einen Stelle erarbeitet 

worden sind, von einer anderen Stelle ibernommen werden. Das kénnte 

man wieder vergleichen mit dem wechselseitigen Austausch vaterlicher 
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und miitterlicher Erbanlagen bei der Chromosomenneuordnung wahrend 

der Reduktionsteilung. In beiden Fallen benutzt der Ingenieur in ersten 
Ansatzen bereits Regeln der biologischen Evolution, deren Arbeitsweise 
wir jetzt behandeln werden. 

8.2 Die biologische Methode der Optimierung 

Wenn wir die Evolution der Lebewesen betrachten, dann handelt es 

sich — vom technischen Standpunkt aus gesehen — zuweilen um eine mil- 

lionenfache Parallelentwicklung, je nachdem, wieviele Individuen zu einer 

Population zusammengeschlossen sind. Eine Population von Individuen 

bildet sich in unserem Modell des Nukleotidraumes als ein zusammen- 

hangender Punkthaufen ab. Die verschiedenen in der Natur wirksamen 

Evolutionsmechanismen stellen dann bestimmte Regeln dar, nach denen 

Punkte neu gesetzt und andere gestrichen werden. 

Die moderne synthetische Theorie der Evolution kennt folgende grund- 
legende Mechanismen [9]: 

1. Genmutation, 

2. Chromosomenmutation*), 

3. Rekombination, 

4. Selektion, 

5. Isolation. 

Die Faktoren eins bis drei sorgen dafiir, da neue Punkte in den Nukleo- 
tidraum gesetzt werden. Die Selektion eliminiert laufend Punkte, und 

zwar dort am haufigsten, wo der Punkthaufen im Nukleotidraum Bereiche 

geringer Tauglichkeitsdichte tiberdeckt. Auf diese Weise verschiebt sich 

der Punkthaufen allmahlich in Richtung ansteigender Tauglichkeitsdichte. 

*) Die Genommutation, eine Abart der Chromosomenmutation, bei der die Zah! der Chromosomen verindert 
wird, wollen wit aus diesen Betrachtungen ausschliefen. Sie besitzt zwar far die Evolution der Pflanzen 
eine gewisse Bedeutung, nicht jedoch fiir die Evolution im ganzen. 
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Nun ist der Fall denkbar, daf& von einer Stelle aus im Nukleotidraum die 

Tauglichkeitsdichte in mehreren Richtungen ansteigt. Die ,Erfolgskandle” 

mdgen in verschiedene Anpassungsoptima einmiinden. Dann sorgen die 

verschiedenen Isolationsmechanismen (Herausbildung von Fortpflan- 

zungsbarrieren) dafir, da sich die Punktwolke im Nukleotidraum auf- 

spaltet, so daf die Aufwartsentwicklung getrennt weiterlaufen kann. 

Beschaftigen wir uns jetzt eingehender mit der Genmutation, Chromo- 

somenmutation und Rekombination [38, 39, 40, 41]. Versuchen wir, die 

Wirkung dieser Mechanismen im Nukleotidraum geometrisch zu deuten. 

Genmutationen werden durch kurzwellige Strahlen und bestimmte 

Chemikalien hervorgerufen. Im Fall der ,Punktmutation” wird an einer 

Stelle des DNS-Fadens eine Nukleotidbase gegen eine andere ausgetauscht, 

wodurch sich der Sinn eines Codewortes andert. Im Nukleotidraum, in 

dem sich jeder Genotyp als ein Punkt abbildet, entsteht ein neuer Punkt, 

der gegeniiber dem urspriinglichen in einer Koordinatenrichtung ver- 

schoben ist (Bild 20). Die Chance, dafs ein Gen mutiert, ist normalerweise 

sehr gering (10° bis 10° pro Verdoppelung). 
Bei einer Chromosomenmutation ist der Eingriff in die Erbstruktur 

weitaus grober als bei der Genmutation. So kann es geschehen, daf sich 
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Bild 20. 

_—_ Genmutation im Nukleotidraum       
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ein Chromosomenabschnitt verdoppelt (Duplikation), oder daf ein Stiick 

aus einem Chromosom herausbricht und verlorengeht (Deletion). Ein 

herausgebrochenes Chromosomenstiick kann sich ferner an ein anderes 

Chromosom anheften (Translokation), oder es kann um 180° gedreht 

wieder in die Bruchstelle eingefiigt werden (Inversion). 

Duplikationen von Chromosomenstiicken sind fiir das Evolutionsge- 

schehen bedeutsam, da sich aus den verdoppelten Genen durch Mutationen 

allmahlich Gene mit neuen Funktionen entwickeln kénnen. Deletionen 

von Chromosomenstiicken sind dagegen fiir die betroffenen Individuen 

meistens schadlich. Um Duplikationen bzw. Deletionen im Nukleotid- 

raum darzustellen, miiften wir die Zahl der Raumachsen andern, je nach- 

dem wieviele Nukleotidstellen hinzukommen bzw. wegfallen. Da das 

Nukleotidraummodell dadurch sehr kompliziert wirde, mu& auf eine geo- 

metrische Deutung dieser Mechanismen verzichtet werden. 

Untersuchen wir nunmehrdie Translokation bzw. Inversion eines Chro- 

mosomenstiickes. Wie wirkt es sich auf die genetische Information aus, 

wenn man aus dem DNS-Faden ein Stiick der Nukleotidkette heraus- 

trennt und dieses dann am Fadenende oder um 180° gedreht am gleichen 

Ort wieder einbaut? Offensichtlich andert sich dadurch in einem lingeren 

Fadenbereich die urspriingliche Zuordnung zwischen der Nummer der 

Nukleotidstelle (Zahlbeginn = Fadenanfang) und der dort vorhandenen 

Basenart. Im Nukleotidraum wird also eine grofe Distanz zuriickgelegt, 

und wir erwarten dementsprechend grofe erbliche Verinderungen am 
Lebewesen. Es gibt aber in der Natur Beispiele von Translokationen und 
Inversionen, bei denen sich das Erscheinungsbild des Lebewesens gar nicht 
oder nur geringfiigig andert. Das laft sich nur damit erklaren, daf& die 
Information im Chromosom in autonome Einheiten untergliedert ist 
(das sind die Gene), und da ein Bruch des Chromosoms bevorzugt 
zwischen diesen Einheiten auftritt. 

Ein Beispiel aus dem technischen Bereich mége dies veranschaulichen: 

Ein Ingenieur habe auf einem Protokollblatt die Einstellung von drei 

Parametern seines Versuchsobjekts in der Reithenfolge d;=8cm,d, =4 cm, 
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d, = 14cm notiert. Offensichtlich andert sich die Information nicht, wenn 

die Reihenfolge der Notierungen abgewandelt wird. 

Da eine Genumlagerung im Nukleotidraum einen Schritt ergibt, der 

sich tiber viele Dimensionen erstreckt, lift sich dieses Ereignis nicht mehr 

anschaulich geometrisch darstellen. Wir miissen das Geschehen vereinfa- 

chen, indem wir den Informationsgehalt eines Gens auf ein Minimum 

reduzieren. Wir konstruieren deshalb ein Modellgen, das nur aus zwei 

Binarzeichen (Zustande 0 und 1) besteht. Die erste Binarstelle mége dem 

Gen seine Individualitat verleihen, so daf$ es ohne Funktionseinbufe im 

Chromosom umgelagert werden kann. Die zweite Binarstelle soll das zum 

Gen gehoérige Merkmal kontrollieren. Das technische Analogon zu dieser 

Vorstellung ware die Kennzeichnung eines Parameters in der Form 

d, = 8cm. Auch hier bleibt die Information, die hinter der Bezeichnung 

d, steckt, unverdndert. Als verinderlich wird nur die hinter dem Gleich- 

heitszeichen stehende Information angesehen. 

Wir betrachten jetzt zwei Modellgene mit den Codeworten 11 und 00. 

Durch Aneinanderreihen der Gene erhalten wir ein einfaches Chromosom 

mit der Zeichenfolge 1100. Die Umlagerung beider Gene ergibt ein Chro- 

mosom mit der Zeichenfolge 0011. Um die beiden Chromosomenzustande 

als Punkte in einem bindren Nachrichtenraum darzustellen, miiften wir 

einen vierdimensionalen Wirfel konstruieren. Jeder weif, wie man mittels 

einer Projektion einen dreidimensionalen Wiirfel in zwei Dimensionen 

darstellt. In analoger Weise laft sich von einem vierdimensionalen W irfel 

eine dreidimensionale Projektion herstellen. Es entsteht ein Gebilde von 

zwei ineinander verschachtelten Wirfeln. Wenn wir diesen Doppelwiirfel 

nochmals auf eine Ebene projizieren, erhalten wir das Bild 21. An diesem 

ebenen Abbild des vierdimensionalen Wiirfels stellt sich unsere hypo- 

thetische Genumlagerung als ein Schritt vom Punkt A zum Punkt A’ dar. 

Beim Fehlen eines Positionseffektes enthalten beide Punkte die gleiche 

Information. Denselben Informationsgehalt besitzen ferner die Punkte B 

und B’, C und C’, D und D’. Diese Punkte werden besetzt, wenn wir die 

zweite Binarstelle unserer Modellgene abandern, wobei die Punkte B, C, D 

73



  

  

  

      
  

1011     
          1010 

Bild 21. Chromosomenmutation im 
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aus dem urspriinglichen und die Punkte B’, C’, D‘ aus dem umgruppierten 

Chromosomenzustand hervorgehen. 

Wenn nun im Punkt A und dessen Umgebung die gleiche genetische 

Information verschliisselt ist wie im Punkt A’ und dessen Umgebung, was 

dndert sich dann tiberhaupt bei unserer hypothetischen Genumlagerung? 

Das Bild 21 gibt die Antwort: Um die Punkte gleichen Informationsge- 

haltes zu erreichen, miissen wir bei A andere Richtungen einschlagen 

als bei A’. Diese Tatsache wird sich in Verbindung mit der nachfolgend 

beschriebenen Rekombination als sehr bedeutsam erweisen. 

Der Prozefi der Rekombination sorgt dafiir, dafs das Erbgut der Indivi- 

duen einer Population standig neu gemischt wird. Die Grundlage hierfir 

bildet das System der sexuellen Vererbung. Ein Sexualsystem arbeitet, bei 

Einzellern wie bet hGheren Lebewesen, in zwei Schritten. Im ersten wird 

das Erbgut zweier Individuen zusammengefiihrt, im zweiten wird das 

doppelte Erbgut wieder auf die normale Menge reduziert. 
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Bei der Reduktionsteilung werden miitterliche und vaterliche Chromo- 

somen jedoch nicht wieder genau zuriicksortiert, sondern zufallig zu einem 

neuen Satz zusammengestellt (interchromosomale Rekombination). 

Aufserdem sorgt das Phanomen des Crossing-over dafiir, daf auch zwischen 

homologen elterlichen Chromosomen Stiicke ausgetauscht werden. Cros- 

sing-over findet statt, wenn sich wahrend der Reduktionsteilung die von 

der Mutter und dem Vater stammenden homologen Chromosomen dicht 

zusammenlegen. In den gepaarten Chromosomen treten gelegentlich 

Briiche auf, die dann ,,iiber Kreuz” wieder zusammenheilen (intrachromo- 

somale Rekombination). 

Wir wollen nun zeigen, wie sich der Vorgang der Rekombination im 

Nukleotidraum abbildet. Dabei sei angenommen, daf sich die DNS-Ketten 

der Eltern eines Nachkommens an drei Stellen wie folgt voneinander 

unterscheiden: 

Nukleotidstelle im DNS-Strang | 1] 
  

k 

Basen im mitterlichen Strang A A A 

Basen im vaterlichen Strang T T T 

Es geniigt also, die Nukleotidachsen i, j und k zu zeichnen, um die ge- 

netische Verschiedenheit der Eltern sowie deren Nachkommen im Nukleo- 

tidraum sichtbar zu machen. 

Als erstes betrachten wir das Beispiel, da& die Nukleotidstellen j und k 

zusammen im Chromosom A liegen, und daf sich die Stelle i allein im 

Chromosom B befindet. Was geschieht bei der Neugruppierung der 

Chromosomen als Ganzes? Bei einer Zufallsaufteilung der vier elterlichen 

Chromosomen werden vier Typen von Nachkommen gleich haufig auf- 

treten. Davon entsprechen zwei den Eltern, die beiden anderen sind Re- 

kombinationen (Bild 22). 

Als nachstes denken wir uns die Nukleotidstellen i, j und k alle im 

selben Chromosom gelegen. Wie wirkt es sich aus, wenn jetzt durch 

Crossing-over Stiicke zwischen den elterlichen Chromosomen ausge- 

7)



  

O Elterntypen 

1/4 
\ 

j A 1/4 
@ Nachkommen 

  

  

        
1/4     

\ 
k 1/4 

Bild 22. Interchromosomale Rekombt- 

at nation im Nukleotidraum 
      

tauscht werden? Es konnen sich sechs verschiedene Rekombinationen 

bilden, wobei weit voneinander entfernt liegende Nukleotidstellen hau- 

figer rekombinieren als dicht beteinander liegende. Crossing-over la8t sich 

in erster Naherung als ein Zufallsereignis deuten, das an jeder Nukleotid- 

stelle der DNS-Kette mit gleicher Wahrscheinlichkeit auftritt. Wir k6n- 

nen diesen Vorgang mit einem einfachen Spielwirfel nachahmen. Wir 

wirfeln der Reihe nach an jeder Nukleotidstelle und fihren immer dann 

ein Crossing-over durch, wenn z. B. eine Sechs fallt. 

Das Bild 23 zeigt, wie haufig die einzelnen Rekombinanten bei einem 

solchen W irfelspiel auftreten wiirden. Dabei wurde vorausgesetzt, daf die 

Nukleotidstellen i, } und k unmittelbar aufeinander folgen. Fir den all- 

gemeinen Fall, daf’ zwischen den markierten Orten noch weitere Nukleo- 

tidstellen liegen, lassen sich die Rekombinationswahrscheinlichkeiten 

nach der Pozsson-Formel berechnen [38]. 

Wir stellen also fest: Durch den Mechanismus der Rekombination 

werden neue Punkte 1n den Nukleotidraum gesetzt, indem die Koordina- 
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Bild 23. Intrachromosomale Rekombr- 

nation im Nukleotidraum 
      

ten zweier bereits vorhandener Punkte gemischt werden. Dabei wird eine 

besondere Mischmethode verwendet, so daf bestimmte Koordinatenkom- 

binationen haufiger auftreten als andere. Das bedeutet, daf eine Gruppe 

sich sexuell fortpflanzender Individuen im Nukleotidraum einen Punkt- 

haufen bildet, der bestrebt ist, sich in bestimmte Richtungen des Raumes 

bevorzugt auszubreiten. 

Wie wir wissen, kann sich der Punkthaufen aber nur in Richtung eines 

Tauglichkeitsanstieges im Nukleotidraum bewegen; denn die natiirliche 

Auslese verhindert jede andere Bewegung. Das heift aber, daf eine gerich- 

tete Variation nur dann giinstig sein kann, wenn sie gerade dorthin zielt, 

wo die meisten Erfolge auftreten. Ein solches Vorgehen, das einer ,gene- 

tischen Voraussicht” gleichkommt, koénnte durch geeignete Chromoso- 

menmutationen entstehen. Denn wie wir gesehen haben, existieren im 

Nukleotidraum zahlreiche inselformige Gebiete, in denen das gleiche 

Tauglichkeitsfeld unter verschiedenen raumlichen Orientierungen auftritt. 

Durch Chromosomenmutationen kann aber ein genetisches System von 
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einer Insel zu einer anderen springen. Wird einmal eine Insel erreicht, 

in der die Erfolgsrichtungen besonders gut mit den Vorzugsrichtungen der 

Rekombination tibereinstimmen, dann wird dieser Zustand beibehalten, 

bis sich beim Fortschreiten der Evolution die Erfolgsrichtungen eventuell 

wieder andern. 

9. Programm der erweiterten Evolutionsstrategie 

Vorangehend haben wir die wesentlichen Mechanismen der natiirli- 

chen Evolution kennengelernt. Jetzt muf das biologische Geschehen in 

ein Programm technisch realisierbarer Befehle tbersetzt werden. Die ein- 

zelnen Programmschritte lassen sich dabei vorteilhaft an Hand eines Kar- 

tenspiels erlautern. 

Um mit den Spielregeln des Kartenschemas vertraut zu werden, be- 

ginnen wir mit der vereinfachten Evolutionsstrategie (s. Kapitel 2). Als 

Versuchsobjekt sei eine verstellbare Gelenkplatte vorgegeben, deren Auf- 

trieb zu einem Maximum gesteigert werden soll. Wir betrachten den 

(vy + 1)-ten Versuchsschritt (Bild 24): 

Auf der Karte K,, seien die momentanen Parametereinstellungen (Ge- 

lenkwinkel) sowie die Qualitat des Versuchsobjekts (Stro6mungsauftrieb) 

notiert. Von der Karte K, wird eine Kopie hergestellt. Auf der Kopie 

werden die Winkelnotierungen durch einen Zufallsprozef (z. B. Wiirfeln) 

um kleine Betrage abgedndert. Die veranderten Winkelwerte werden dann 

an der Gelenkplatte eingestellt. Es folgt die Messung des Auftriebes der 

Platte. Nachdem dieser MefSwert ebenfalls auf der Kartenkopie vermerkt 

wurde, wird diese zur Karte K, hinzugelegt. Abschliefiend wird die Karte 

mit dem schlechtesten Auftriebsvermerk aussortiert und der Zyklus be- 

ginnt von vorn. 

Wir benutzen jetzt das gleiche Kartenschema, um das Programm fur 

eine hdhere Nachahmungsstufe der Evolution aufzustellen. Diesmal gehen 

wit von up Karten aus, auf denen die Winkel- und Auftriebswerte der 
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letzten pw erfolgreichen Gelenkplatteneinstellungen notiert sein sollen. 

Dieser Kartenstapel mdge das genetische Material einer Population von 

u Individuen verkorpern (Bild 25). 
Zur Durchfiithrung des (+ 1)-ten Versuchsschrittes werden aus dem 

Kartenstapel zufallig zwei Karten herausgegriffen und kopiert. Die Origi- 

nale kommen darauf in den Stapel zuriick. Dann werden auf den Kopien 

wieder einige Winkelwerte durch einen Zufallsproze8 abgeandert; es wer- 

den gleichsam Genmutationen erzeugt. Es folgt die Nachbildung einer 

Chromosomenmutation, wobei wir uns auf die Inversion beschranken. 

Auf einer Kartenkopie wird die lineare Anordnung der Winkelnotierun- 

gen (Parameterspalte) an zwei Stellen zufallig aufgetrennt und der da- 

zwischenliegende Bereich umgedreht. Damit andert sich die Reihenfolge 

der Winkelnotierungen. Als nachstes wird der Vorgang des Crossing-over 

simuliert. Dazu werden die Parameterspalten beider Kartenkopien neben- 

einander angeordnet und an erwiirfelten Stellen zeilenformig aufgetrennt. 

Wenn man danach die Spalten von oben nach unten durchlauft, so sollen 

an den Trennstellen die Spalten jedesmal ihre Seiten wechseln. Nicht 

erlaubt sei ein Trennschnitt, der durch eine normale und eine invertierte 

Parameterspalte lauft. Es wurden daraus Spalten entstehen, die einige Pa- 

rameternotierungen doppelt und andere tberhaupt nicht enthalten. In der 

Natur werden derartige Zustande ebenfalls bereits in den Keimzellen 

eliminiert. 

Nachdem die Parameterwerte auf unseren Kartenkopien verandert, 

umgestellt und neukombiniert worden sind, entscheidet das Los, welche 

der beiden Parameterspalten auf eine neue Karte tbertragen werden soll. 

Darauf wird die Gelenkplatte nach den Anweisungen dieser Karte neu ein- 

gestellt. Es wird der Auftrieb der neuen Plattenform gemessen und als 

Qualitatswert in die neue Karte eingetragen. Anschliefiend wird die neue 

Karte in den Kartenstapel eingefiigt. 

Alle Karten dieses Stapels, die einen hoheren Qualitatsvermerk aufwei- 

sen als die neu hinzugekommene, erhalten jetzt eine um eins erhdhte 

Kennziffer. Dadurch wird eine Kennziffer frei, die der neuen Karte zuge- 
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Bild 25. Befeblsfolge einer hiheren Nachahmungsstufe der Evolution 
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ordnet wird. Zum Schluf wird von den p + 1 Karten diejenige aussortiert, 

die den niedrigsten Qualitdtswert aufweist und der Zyklus beginnt von 

vorn. 

Mit dem soeben aufgestellten Schema wurde der Erbgang niederer Or- 

ganismen nachgeahmt (haploider Erbgang). Héhere Lebewesen besitzen 

jedoch einen Erbgang, bei dem die elterlichen Chromosomen nicht vor, 

sondern erst nach der Realisierung des Lebewesens riickgeordnet werden 

(diploider Erbgang). Da dieses Verfahren auf einer héheren Evolutions- 

stufe steht, ist zu vermuten, da es Vorteile aufweist. 

Der Vorteil des diploiden Schemas laft sich méglicherweise wie folgt 

erklaren: Der Textinhalt samtlicher von der Mutter und dem Vater stam- 

menden homologen Gene wird in die zugehorige Aminosduresequenz 

libersetzt. Besitzen zwei homologe Gene die gleiche Information, ist das 

zugehérige Merkmal eindeutig bestimmt. Ist jedoch eines der beiden 

Gene mutiert, so gibt es zwei Méglichkeiten: 

a) Es werden beide Genprodukte (Proteinmolekiile) fiir die Ausbildung 

des Merkmals verwendet. Es entsteht ein gemitteltes Merkmal (inter- 

mediadre Vererbung). 

b) Es wird nur eines der beiden Proteinmolekiile verwertet, da nur dieses 

das passende Oberflachenmuster aufweist, um mit anderen Proteinmo- 

lektilen in Wechselwirkung zu treten (dominante und rezessive Ver- 

erbung). 

Es ist denkbar, daf dieses Verfahren auch im technisch-mathematischen 

Bereich vorteilhaft ist. Betrachten wir folgendes Beispiel: Gesucht sei das 

Maximum der Funktion 

Q (x, %, ++ - > Xn) 

unter den Nebenbedingungen 

ay Sx1Sb,,...,a S xi S bi,..., an S Xn S by. 

Fir eine erfolgreiche Mutation ist also notwendig, daf Q ansteigt 

und dabei keine der Nebenbedingungen verletzt wird. Sind die Grenzen 
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(aj, bj) eng gesteckt, so diirfte eine erfolgreiche Mutation unter diesen 

Umstanden duferst selten auftreten. Besser ware dann folgendes Verfah- 

ren: Nach einer Variation der Parameterwerte werden zuerst die Neben- 

bedingungen durchgepriift. Ist eine Nebenbedingung nicht erfiillt, dann 

wird nicht die gesamte Variation sogleich fir erfolglos erklart, sondern es 

wird lediglich der unzuldssige Parameterwert gegen den urspriinglichen 

Wert ausgewechselt. Uber Erfolg oder Miferfolg einer Variation entschei- 

det dann weiterhin nur das Vorzeichen der Qualitatsinderung. Man erhiilt 

eine wirksame Methode, um die Zahl der erfolglosen Variationen zu ver- 
ringern. 

Diese Handlungsweise entsprache — riickiibersetzt in den biologischen 

Bereich — einem diploiden Erbgang mit folgenden hypothetischen Eigen- 

schaften: Es mutieren immer nur die Gene eines Elters. Ein mutiertes 

Gen ist gegeniiber dem homologen nicht mutierten Gen dominant, wenn 

das abgednderte Genprodukt noch zu einem koordinierten Zusammenwitr- 

ken mit den anderen Genprodukten fahig ist; andernfalls ist das mutierte 

Gen rezessiv. In diesem Schema fehlt dann der intermedidre Zustand. 

Das hier entworfene technisch-mathematische Simulationsmodell fiir 

einen diploiden Erbgang kann deshalb noch nicht als vollstandig ange- 
sehen werden. 

10. Erster Testversuch mit der erweiterten Evolutionsstrategie 

Es interessiert nun, ob fiir einen gegebenen Fall die erweiterte Evolu- 

tionsstrategie wirklich schneller zur Optimallésung konvergiert als das 

einfache zweigliedrige Wettkampfschema. Um das zu priifen, wurde fol- 

gendes Testproblem entworfen: 

Vorgegeben sind zwei 81-stellige Binarfolgen 

I = 00000000000000000000000000000000000000000000000000000 

0000000000000000000000000000, 
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S = 1110000001110001001 110000001 110011001 1100110011100000 

0111001100111000000111111111. 

Die Folge S bildet eine Soll-Folge, die von der Anfangs-Ist-Folge durch 

Abandern und Umkombinieren ihrer Stellenwerte erreicht werden soll. 

Die Entfernung einer abgeanderten Ist-Folge 1, (v = 1, 2, 3,---) vonder 

Soll-Folge-S wird durch die Hamming-Distanz ausgedriickt [42]. Die Ham- 

ming-Distanz sagt aus, an wievielen Stellen sich zwei Zeichenfolgen von- 

einander unterscheiden. Daraus folgt, dafS§ die Wurzel aus der Hamming- 

Distanz den euklidischen Abstand zwischen der Ist- und Soll-Folge im 

81-dimensionalen Coderaum angibt. 

Zu Beginn des Versuchs betrug die Hamming-Distanz zwischen der 

Ist- und Soll-Folge 40. Eine Mutation wurde eingefihrt, indem aus der 

Ist-Folge eine Stelle zufallig ausgewahlt und die dort stehende Dualziffer 

durch ihren komplementaren Wert ersetzt wurde, d. h. eine 0 wurde in 

eine 1 und eine 1 in eine 0 umgewandelt. 

1 

Z, 10101101900101100010 

Rekombinationen wurden wie folgt erzeugt: Die Zeilen zweier Ist-Fol- 

gen wurden untereinander geschrieben. Es wurde festgesetzt, da (fort- 

schreitend von links nach rechts) an jeder Stelle mit der Wahrscheinlich- 

keit w = 1/2 ein Zeilenwechsel auftreten konnte. 

, 74 FEF 
103001301 100| 00301 101010110010101 

102101} 003100; 05 01501 100010011000001 

          

Das Optimierungskriterium lautete: 

Hamming-Distanz (1,, S) ——> Minimum. 
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Es wurden folgende Falle durchgespielt: 

a) Das einfache zweigliedrige Evolutionsschema ( = 1). Die Soll- 

Folge wurde im Mittel nach 345 Schritten erreicht. 

b) Das einfache mehrgliedrige Evolutionsschema ( = 10). Die Soll- 
Folge wurde nach 175 Generationen erreicht. 

c) Das erweiterte mehrgliedrige Evolutionsschema (u = 10) mit 

Rekombination. Die Soll-Folge wurde nach 75 Generationen 

erreicht. 

Dieses abstrakt erscheinende Testbeispiel lat sich mit einem Vorgang 

in der Natur in Zusammenhang bringen: Wir denken uns den Fligel 

eines Schmetterlings in 9X9 = 81 Quadrate aufgeteilt, so da sich ein 

Schwarz-W eif-Muster des Schmetterlings durch eine Folge von Binarzei- 

chen beschreiben lat. Die vorgegebene Soll-Folge S kénnte das Muster 

eines ungeniefSbaren und deshalb von Voégeln gemiedenen Schmetterlings 

beschreiben. Eine andere Schmetterlingsart mit dem Anfangsmuster I, 

ahmt im Verlauf der Evolution das Schutzmuster nach [43]. Das Bild 26 

zeigt diese als Mimikry bekannte evolutive Signalanpassung. 

Abschliefiend sei noch auf eine Besonderheit des Versuchsablaufs hin- 

gewiesen. Bei dem erweiterten Evolutionsschema wurde eine abgeanderte 

Binarfolge immer erst dann in die Population eingegliedert, nachdem 

bereits 10 weitere Varianten der Folge erzeugt worden waren. Denn nor- 

malerweise dauert es auch in der Natur eine gewisse Zeit, bis aus der 

genetischen Information ein fertiges Lebewesen entstanden ist. Genauso 

kann bei einem technischen Optimierungsversuch von dem Moment an, 

da die Information fiir eine Objektanderung vorliegt, eine lange Wartezeit 

auftreten, bis das Objekt realisiert und bewertet worden ist. Eine Optimie- 

rungsstrategie, welche die Wartezeit zur Herstellung weiterer Versuchs- 

objekte ausnutzt, um das Optimum schneller zu finden, wird deshalb auch 

fiir die Technik bedeutsam sein. 
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11. Mehrgliedrige Evolution zur technischen Optimierung 

Unser Versuch, die Entstehung der Schmetterlings-Mimikry nachzu- 

ahmen, hat gezeigt, dafi es in der Geschichte der Lebewesen sehr wahr- 

scheinlich eine Evolution der Evolution gegeben hat; denn je genauer wir 

in diesem Experiment die biologische Evolutionsmethode nachahmen, 

desto schneller konvergiert sie offensichtlich. Wesentlich fiir die genauere 

Nachahmung ist, daf eine Population verwendet wird. Ist es aber nicht 

gerade aufierst verschwenderisch, wenn in der Natur an Millionen von 

Individuen zugleich experimentiert wird? Kann die Evolutionsmethode 

unter diesen Umstanden noch als optimal bezeichnet werden? Der schein- 

bare Widerspruch erklart sich damit, dafi die Gite einer Optimierungs- 

strategie in der Natur anders bewertet wird als in der Technik. 

In der Natur zahlt allein die Zeit, innerhalb der eine bestimmte An- 

passung erreicht wird. Eine biologische Art, die sich in 10 Generationen 

an eine neue Umweltbedingung anpaft, ist der verwandten Art, die dafiir 

20 Generationen bendtigt, tiberlegen. Solange geniigend Lebensraum vor- 

handen ist, spielt es keine Rolle, wieviele Individuen dabei eine Generation 

besitzt. Deshalb wurden auf der Abszisse im Bild 26 nicht Schrittzahlen, 

sondern Generationen aufgetragen. 

Fir die technische Optimierung gelten andere Mafstabe. Als Optimie- 

rungsaufwand zahlt hier das Produkt Zeit mal Kosten fiir die Versuchs- 

durchfiihrung. Wiirde man — statt an einem — an zehn technischen 

Objekten zugleich experimentieren, so wire das eben zehnmal so auf- 

wendig. 

Es gibt aber durchaus Optimierungsprobleme, bei denen das Gruppen- 

experiment sinnvoll sein konnte. Es sei z. B. die Aufgabe gestellt, die Form 

eines Kunststoffteils mit maximaler Festigkeit zu finden. Wir konstruieren 

zur Herstellung dieses Teils eine variable Gufform. Damit mége sich — un- 

ter Verwendung von Giefharz — jede Stunde ein verandertes Kunststoff- 

teil fertigen lassen. Wir wollen annehmen, daf der Kunststoff danach 

noch 24 Stunden durchharten mu, bevor die Festigkeit des Versuchsteils 
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gemessen werden darf. In der Zwischenzeit kénnte man jedoch weiter an 

der Lésung der Optimierungsaufgabe arbeiten, wenn ein mehrgliedriges 

Evolutionsschema benutzt werden wiirde. Nimmt man das Mimikry-Expe- 

riment zum Maf’stab, so wiirde bei einem elfgliedrigen Experimentier- 

schema mit Rekombination die Optimierungszeit auf etwa 1/5 reduziert. 

Ahnliche Versuchsbedingungen ergeben sich, wenn ein Ingenieur mit Hilfe 

der Evolutionsstrategie ein Konstruktionsteil maximaler Dauerfestigkeit 

entwickeln méchte, oder wenn ein Industrieunternehmen versuchen wiir- 

de, ein Produkt mittels der Evolutionsstrategie optimal dem Markt anzu- 

passen. Beide Male ware das mehrgliedrige Evolutionsschema geeignet, 

die Wartezeit bis zur Beendigung des Dauerfestigkeitsversuchs bzw. bis 

zur Feststellung des Verkaufserfolgs fiir weitere Experimente zu nutzen. 

Echte Parallelarbeit mit einer Gruppe wird aller Voraussicht nach bald 
auf modernen Digitalrechnern méglich. Neuste Entwicklungen auf diesem 

Gebiet gehen namlich dahin, da von der sequentiellen Informationsver- 

arbeitung innerhalb eines Rechners zu einem Parallelbetrieb vieler auto- 

nomer Rechnereinheiten ibergegangen wird. Denn wegen der endlichen 

Geschwindigkeit, mit der sich ein Signal in einem elektrischen Leiter 

fortpflanzt, kann die Rechengeschwindigkeit bei serieller Informations- 

verarbeitung heute kaum noch gesteigert werden. Voraussetzung fir 

den sinnvollen Einsatz des neuen Rechnertyps sind dann Algorithmen, 

mit denen paralleles Arbeiten méglich ist [44]. 

Dariiber hinaus ist die mehrgliedrige Evolutionsmethode dem zwei- 

gliedrigen Wettkampfschema deshalb iiberlegen, weil sie sich zu einer 

Strategie weiterentwickeln lift, die sich wahrend der Optimierung stets 

von selbst so einstellt, daf§ schnellstes Fortschreiten erreicht wird. Wir 

wollen in diesem Fall von einer ,lernenden Population” sprechen, deren 

Wirksamkeit wir im Kapitel 18 noch kennenlernen werden. 
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12. Aufgabe der Theorie 

Uberlegen wir uns, welche Fragen von einer Theorie beantwortet wer- 

den sollten. Es ware gewif wertvoll, wenn sich auch mathematisch zeigen 

liefXe, um welchen Betrag eine Evolutionsstrategie, die Crossing-over, 

Chromosomenmutationen und diploide Vererbung kopiert, schneller 

konvergiert als das einfache Mutations-Selektions-Verfahren. Doch ist es 

bisher noch nicht gelungen, die erweiterte Evolutionsstrategie mathema- 

tisch zu begriinden. Die vorgetragene Theorie behandelt nur die verein- 

fachte Evolutionsstrategie in der Form des zweigliedrigen Wettkampf- 

schemas. Dabei stehen drei Fragen im Vordergrund, die bei Diskussionen 

liber die Wirksamkeit des Mutations-Selektions-Verfahrens besonders 

haufig gestellt werden. 

1. Frage: Damit das Mutations-Selektions-Verfahren konvergiert, muf 

die Qualitatsfunktion Q (x1, Xo, - * *, Xn) méglicherweise be- 

stimmte Kriterien erfiillen. Was geschieht zum Beispiel, wenn 

die Qualitatsfunktion Nebenmaxima besitzt? 

2. Frage: Vorgegeben sei ein hinreichend flexibel gestaltetes Versuchs- 

objekt. Alle Parameter lassen sich kontinuierlich verstellen. Wie 

grof miissen dann im Mittel die zufalligen Parameteranderungen 

sein (z. B. in Prozent des gesamten Verstellbereiches), damit 

das Mutations-Selektions-Verfahren gut konvergiert? 

3. Frage: Es ist das Kennzeichen nahezu aller in der mathematischen 

und regelungstechnischen Literatur beschriebenen Optimierungs- 
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strategien, mit einer ausgekliigelten Schrittfolge zum Funktions- 

Optimum zu gelangen. Sind diese determinierten Verfahren 

nicht doch der Zufallsmethode weit iiberlegen? 

Wir wollen versuchen, in den nachfolgenden theoretischen Uberlegungen 

diese drei Kernfragen zu beantworten. 

13. Konvergenz des Mutations-Selektions-Verfahrens 

Vorgegeben sei eine n-dimensionale Qualitatsfunktion 

Q (X41, Xe » 00° Xn) ° 

Fiir x} = Xi, X. = X5,° °°, X =X mége die Funktion ein absolutes 

Maximum besitzen. Die Suche nach diesem Maximum soll an der Stelle 

xX, = x), Xo = x0?) eX, = x, 0) beginnen. Wir wollen die Mutations- 

punkte in der Reihenfolge, wie sie erzeugt werden, mit 1, 2, 3, - - - durch- 

numerieren. Aus dieser Folge werden durch den Selektionsmechanismus 

laufend Punkte eliminiert. Um diesen Vorgang kenntlich zu machen, kon- 

struieren wir eine zweite Punktfolge 1’, 2’, 3’, - - -, die nur die jeweiligen 

Bestwerte durchlauft. Ein neuer Mutationspunkt bekommt nur dann die 

nachst hohere Strich-Nummer, wenn er eine Qualitatsverbesserung ergibt; 

anderenfalls soll der Punkt, von dem die Mutation ausging, die nachst 

hohere Strich-Nummer erhalten. Sind demnach von einem Punkt aus meh- 

rere erfolglose Mutationen zu verzeichnen, dann wird dieser Punkt mehrere 

aufeinanderfolgende Strich-Nummern tragen; der Optimierungsprozef wird 

sich an dieser Stelle langer aufhalten. W ir wollen die Stellen 1’, 2’, 3’, - - - des- 

halb als Aufenthaltspunkte bezeichnen. 

Wir kennzeichnen jetzt den v-ten Mutationspunkt (x7”, xo”, «+ +, xn”) 

durch die Abkiirzung x” und entsprechend den v-ten Aufenthaltspunkt 

(x”, x2”, + +, xn”) durch die Abkirzung x” Dann laft sich der Mutations- 

Selektions-Algorithmus fiir den (v + 1)-ten Schritt wie folgt schreiben: 
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Mutationskriter1um 

(1a) x PF @ IM 7) 

Selektionskriterium 

PH) x (Pt) fiir Q (x(?*")) > Q (x!) 

(1b) 
Pet yt) fir Q(x’’*") <@ (x'(?)) 

. .. (v) . 

Die Gréfe z stellt einen Zufallsvektor dar, dessen Komponenten 
(y) () (v) . se we 

21,22, °° °*, 2, durch einen Zufallsprozef\ (z. B. Wirfeln) realisiert 

werden miissen. Der Zufallsvektor soll eine normalverteilte Wahrschein- 

lichkeitsdichte im n- dimensionalen Raum annehmen: 

  
n -— z’ 

2) w(z)= (bg) e 
Hierbei wird gleiche Wahrscheinlichkeitsdichte durch Schalen von 

Hyperkugeln beschrieben, die sich konzentrisch um den jeweiligen Auf- 

enthaltspunkt x’ anordnen. In radialer Richtung nimmt die Dichte in der 

Form der bekannten Gauf’schen Glockenkurve ab, wobei die Streuungo 

das Maf§ dieser Abnahme bestimmt. 

Auf Grund des Selektionskriteriums (1b) bilden die zu den Punkten 

KO) 2) yl gehérenden Qualitétswerte eine monoton nicht 

fallende Zahlenfolge: 

(3) Q(x") SQ (x'@) Ss: ZS Q(x!) S-. 

Bei einem physikalisch sinnvollen Optimierungsproblem kann man 

voraussetzen, daf} die Folge nach oben beschrankt ist. Nun konvergiert 

aber nach einem bekannten mathematischen Satz eine beschrinkte und 

monoton nicht fallende Zahlenfolge gegen ihre obere Grenze [45, 46]. 

Besitzt also die Qualitat Q an der Stelle x* eindeutig ihren gro8ten Wert, 

d. h. gilt fiir alle x’ + x* die Ungleichung Q (x’) < Q (x*), dann strebt die 

Zahlenfolge (3) mit wachsender Zahl » gegen Q (x*). 
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Es muf noch hinzugefiigt werden, da es ausgeschlossen ist, daf in 

der Folge (3) von irgendeiner Stelle an etwa nur noch die Gleichheits- 

zeichen gelten, wenn der Grenzwert noch nicht erreicht ist. Solange nam- 

lich innerhalb des physikalisch stets begrenzten Parameterraumes noch 

endlich grofe Gebiete mit einer hOheren Qualitat existieren, solange bleibt 

auch die Wahrscheinlichkeit endlich grof, da eine Mutation dieses Ge- 

biet trifft. 

Mathematisch ergibt sich fiir die Erfolgswahrscheinlichkeit der Aus- 

druck 

~ nf ~ shy (x-x') 
(4) we 2')= [| wea dx = (he) j-fe ze dx 

6 6 

Dabei ist iber das Erfolgsgebiet G zu integrieren, das alle Punkte x 

enthalt, fiir welche die Ungleichung Q (x) > Q (x) gilt. 

Die Tatsache, dafi der Mutations-Selektions-Algorithmus (1a, 1b) mit 

Sicherheit eine Folge von Punkten x”, x?) x49)... erzeugt, die im 

  

mathematischen Sinn zur Stelle maximaler Qualitat konvergiert, ist den- 

noch nur von theoretischem Interesse. Es kann namlich immer noch ge- 

schehen, dafi an manchen Stellen die Gleichheitszeichen in der Folge (3) 

das Ubergewicht bekommen, indem vielleicht erst nach mehreren Millio- 

nen Gleichheitszeichen wieder eine Qualitatsverbesserung auftritt. Damit 

also das Mutations-Selektions-Verfahren an einer Stelle x’ + x* nicht 

praktisch einmal steckenbleibt, muf§ die Bedingung. We (x') > 0 in die 

scharfere Bedingung We (x’) 2 6 abgeandert werden, wobei 6 (0 < 6 < 1) 

eine vorgegebene, nicht zu kleine Zahl darstellt. 

Falls sich also von einer Qualitatsfunktion voraussagen la8t, da sie 

fiir alle x’ + x* die Integralbedingung 

(5) We (x') = ( yffemn dx 2d 

  

nN
 

a Or
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erfillt, so ware dies eine Gewahr, daf§ das Mutations-Selektions-Verfah- 

ren in einem gewiinschten Grade auch bestandig konvergiert. 

Wir wollen nun danach fragen, welche anschaulich deutbaren Eigen- 

schaften die Qualitatsfunktion besitzen muf, damit die Bedingung (5) 

erfillt ist. Dazu betrachten wir ein Umgebungsgebiet Up (x’) des Punktes 

x‘ das durch die Bedingung 

(6) (x-x')i< 9, (9>0) 

begrenzt sei. Ein solches spharisches Umgebungsgebiet enthalt einen 

bestimmten Anteil Go (x’) als Erfolgsgebiet. Allgemein wird sich dieser 

Anteil andern, wenn wir den Radius 9 des Umgebungsgebietes andern. 

Es wird fiir das Verhaltnis Go (x’)/Ug (x’) einen Maximalwert geben. An- 

genommen, wir kennen dieses maximale Verhaltnis oder kénnen es hin- 

reichend genau abschatzen; dann laft sich aus dieser geringen Information 

bereits eine obere und eine untere Grenze fiir die Erfolgswahrscheinlich- 

keit We (x’) angeben. Es gilt die Ungleichung 

  

Vir | Us(®9) J nas Ug (x) 

Die obere Grenze ergibt sich aus folgender Uberlegung: Vorgegeben 

sei eine beliebige spharische Testumgebung Up. Wir nehmen zunichst 

an, jeder Raumbezirk innerhalb dieser Testumgebung werde mit der glei- 

chen Wahrscheinlichkeit von einem Mutationsschritt getroffen, wahrend 

aufSerhalb von Ug keine Mutationsschritte hingelangen. Dann ergibt sich 

— unabhangig von der geometrischen Verteilung des Erfolgsgebietes Go in 

Uo — fiir die Erfolgswahrscheinlichkeit der Wert We = Go/Uo. Jetzt wahlen 

wir die Umgebung Up so, daf} das Verhaltnis Go/Up seinen maximalen 

Wert annimmt. Dann wird auch die Erfolgswahrscheinlichkeit ihren 

grofiten Wert besitzen. 

Nun sind die Mutationsschritte aber nicht gleichverteilt, sondern sie 

ordnen sich nach einer Gau/sschen Glockenkurve an. Die Streuung o mége 
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jedoch so klein gewahlt sein, daf nur ein sehr geringer Prozentsatz der 

Zufallschritte aus Up herausfallt. Die Treffer werden sich also im Zentrum 

von Up anhaufen. Hier kénnten sich nur dann mehr Erfolge ergeben als 

bei der Gleichverteilung, wenn das Erfolgsgebiet das Volumen von Ug in- 

nen dichter ausfillen wiirde als am Rande. Das hiefe aber, daf$ bei einer 

Verkleinerung von Ug das Verhaltnis Gg/Up noch anwichst, was jedoch 

ausgeschlossen ist, da die betrachtete Umgebung bereits das gré&te Ver- 

haltnis Gp/Up besitzen soll. Damit ist aber die obere Grenze der Un- 

gleichung (7) bewiesen. 

Um die untere Grenze zu bestimmen, konstruieren wir wieder eine 

spharische Testumgebung Up und messen das darin befindliche Erfolgs- 

gebiet Go . Wir wollen zunachst annehmen, daf auferhalb dieser Umge- 

bung keine weiteren Erfolgsgebiete auftreten. Dann laft sich zwar die tat- © 

sachliche Erfolgswahrscheinlichkeit noch immer nicht berechnen, da die 

Verteilung der Erfolgsgebiete innerhalb der Umgebung Up unbekannt ist. 

Doch aft sich jetzt ihr kleinstmédglicher Wert angeben. Die kleinste 

Erfolgswahrscheinlichkeit tritt ndmlich dann auf, wenn sich das Erfolgs- 

gebiet Go im groftmdglichen Abstand vom Zentrum der Umgebungs- 

kugel Ug befindet. Das ist aber eine Kugelschale mit dem auferen Radius @ 

und dem durch Go bestimmten inneren Radius 9,. Wenn wir nun wieder 

beriicksichtigen, da auferhalb der Testumgebung auch noch Erfolgsge- 

biete auftreten kénnen, dann ergibt sich nach (5) fiir die Erfolgswahr- 

scheinlichkeit die Ungleichung 

  
n ~ ~ st; (x-x")’ a - 1, (x-x’)’ 

(8)  We(x’) 2 (ee) |-f« 26 dx -|-e 26° x 

(x- x")? $ 9? (x-x')? S$ 9i 

Fihrt man n-dimensionale Kugelkoordinaten ein, so lassen sich die 

n-fachen Integrale in einfache Integrale iiberfiihren (siehe [46], Bd. III, 

S. 397): 
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1-3 (n~-1) -~-r? (n-1) -xir’ 

We (x‘) 2 r e *® r- Ir r e ( ) ara| | 9 

0 0 

(9) 
1 2 

1-3 (n-1) -xo5r 
26 We (x’) 2 4 Ir e dr e ( ) 6" [ (2) | 

Si 

Der Mittelwertsatz der Integralrechnung liefert mit 9 > § >, 

  

9 
¥? n 1-2 (n-1) on on HG 

' 2? 26? 2 S - 9 26 We (x') 2 ——--e r dr= Le (10) e ( ) 6” P(e) | 4 F(4) g” 

$i 

Setzen wir § = 0, dann gilt auf jeden Fall das Grofer-Zeichen: 

2 
-2 n n - 30 

2 $ - 3i 26% 2 e 
2P(z) 6” 

  

(11) We(x’) > 

Wie man erkennt, hangt diese untere Grenze fir die Erfolgswahr- 
scheinlichkeit noch von der Streuung o der Mutationsschritte ab. Gesucht 
wird aber nur nach einem Kriterium fiir die Qualitatsfunktion, das erfillt 
sein mufi, damit die Erfolgswahrscheinlichkeit an einer Stelle x’ einen vor- 
gegebenen Wert nicht unterschreitet. Wir miissen deshalb die Streuung o 
aus der Gleichung (11) eliminieren. Dazu denken wir uns die Streuung 
derart eingestellt, da& die rechte Seite von (11) ihren maximalen Wert 
annimmt. Das Nullsetzen der ersten Ableitung liefert dafiir den Wert 
o = 9/Yn. Das ergibt eingesetzt in (11) 

  

H.4 -2 non n f.4 -9 

n\ (B)? ee? g-3 (3)? 6? Ge 4 Ge 12 x n= A > FSS 7: (12) We(x') > re) 9 r(B) Us ~ Ymir Us 

Dabei folgt der letzte Ausdruck aus einer asymptotischen Entwick- 
lung der Gammafunktion 
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(13) [(z) yar 27? e (z>>1) , 

was fiir eine Abschatzung der unteren Grenze von We (x’) geniigend 

genau ist. Fiir das Verhaltnis G, /U, ist dann wieder der gro8te Wert zu 

verwenden. Damit ist aber auch die linke Seite der Ungleichung (7) be- 

wiesen. 

Die Ungleichung (7) konnen wir nun benutzen, um ein notwendiges und 

ein hinreichendes Kriterium dafiir zu definieren, dai von einem kritischen 

Punkt aus das Mutations-Selektions-Verfahren mit einer bestimmten 

Mindestwahrscheinlichkeit weiterfiihrt. Solche kritischen Punkte sind in 

erster Linie Nebenmaxima der Qualitatsfunktion. 

Notwendiges Kriterium: 

Damit an einem kritischen Punkt x'+ x” das Mutations-Selektions- 

Verfahren mit einer Wahrscheinlichkeit We = 6 weiterkonvergiert, ist 

notwendig, da& sich um diesen Punkt eine spharische Umgebung Up mit 

einem darin eingeschlossenen Erfolgsgebiet Gp konstruieren lafit, so dafi 

gilt 

(14) >s, (o<d <1). 

Hinreichendes Kriterium: 

Damit an einem kritischen Punkt x’ + x* das Mutations-Selektions- 

Verfahren mit einer Wahrscheinlichkeit We 2 6 weiterkonvergiert, ist 

hinreichend, da sich um diesen Punkt eine spharische Umgebung Up mit 

einem darin eingeschlossenen Erfolgsgebiet Gp konstruieren laft, so da 

gilt 

G 
(15) ae vind, (o<d<1). 

3 

Wie man erkennt, liegen notwendiges und hinreichendes Kriterium ver- 

haltnismaGig weit auseinander. Im Zwischenbereich kénnte das Mutations- 

Selektions-Verfahren mit der geforderten Mindestwahrscheinlichkeit wet- 
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terkonvergieren, es muf§ aber nicht. Diese Unscharfe entsteht dadurch, 

daf} wir einzig die anschaulichen Begriffe des spharischen Umgebungsge- 

bietes und des darin eingeschlossenen Erfolgsgebietes benutzt haben. Es 

mag durchaus moglich sein, ein genaueres Kriterium herzuleiten, indem 

man versucht, das Integral (5) exakter auszuwerten. Dazu ware allerdings 

eine umfassendere Information tiber die Lage der Erfolgsgebiete im Va- 

riablenraum erforderlich. Doch gehért es gerade zum Wesen eines Opti- 

mierungsproblems, dafi diese Information nicht vorhanden ist. 

Ein Kriterium, das tber die Konvergenz des Mutations-Selektions- 

Verfahrens entscheiden soll, kann also nur dazu dienen, uns eine ungefahre 

Vorstellung von den zuldssigen und unzulassigen Formen eines ,Quali- 

tatsgebirges” zu vermitteln. Gerade dafir sind die abgeleiteten Beziehun- 

gen (14) und (15) gut geeignet, da bereits eine relativ vage Vorstellung 

von der Topologie der Erfolgsgebiete ausreicht, um sie anwenden zu 

k6nnen. 

Wir konnen jetzt die besonderen Eigenschaften des genetischen Codes 

(siehe Kapitel 6.2) besser verstehen. Durch das raumliche Zusammen- 

ricken von Tauglichkeitswerten ungefahr gleicher Grofe wird namlich 

das Erfolgsgebiet Go in einer kleinen Umgebung Up vergré8ert, wodurch 

sich die Erfolgswahrscheinlichkeit erhoht. 

Die Kriterien (14) und (15) zeigen aber auch, daf die haufig gestellte 

Frage, ob das Mutations-Selektions-Verfahren auch bei mehreren Zwi- 

schenmaxima der Qualitatsfunktion das Hauptmaximum finden wiirde, 

nicht unmittelbar mit ja oder nein beantwortet werden kann. Ein Zwi- 

schenmaximum wird sich immer stérend auf die Konvergenz des Ver- 

fahrens bemerkbar machen. Eine solche Stelle besitzt stets ein mehr oder 

minder grofes Umgebungsgebiet, das nur Punkte mit einer Qualitatsver- 

schlechterung enthalt. Man muf die spharische Testumgebung Up an einem 

lokalen Maximum gréfer wahlen als an anderen Stellen der Qualitats- 

funktion, ehe die Aussicht besteht, wieder ein Erfolgsgebiet Go einzu- 

schlieSen. Um das hinreichende Kriterium (15) zu erfillen, muf aber 

bei grofem Up auch Go grof werden, was eine scharfe Bedingung darstellt. 
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Trotzdem kann man sich durchaus Funktionen vorstellen, die viele Zwi- 

schenmaxima besitzen und diese Bedingung sicher erfiillen. Das ware 

z. B. der Fall, wenn sich die Zwischenmaxima einer Funktion der Groe 

nach geordnet so im Variablenraum verteilen wirden, daf die entstehen- 

den Liicken verhaltnismafig klein bleiben. Hier wiirde das Mutations- 

Selektions-Verfahren — im Gegensatz zu vielen anderen Optimierungs- 

strategien — noch immer vollig zufriedenstellend konvergieren. 

14. Fortschrittsgeschwindigkeit des Mutations-Selektions-Verfahrens 

Es war das Ziel des vorangegangenen Kapitels, das Konvergenzver- 

halten des Mutations-Selektions-Verfahrens abzuschatzen. Dabei wurde 

gefordert, dafi an keiner Stelle der Qualitatsfunktion im Mittel mehr als 
1/6 Mutationsschritte aufgebracht werden miissen, um eine Qualitatsver- 

besserung zu erreichen. 

Wir wollen nun versuchen, nach diesen qualitativen Uberlegungen zu 

quantitativen Aussagen tiber die Konvergenz des Mutations-Selektions- 

Verfahrens zu gelangen. Gesucht sei ein Maf fiir die Konvergenzgeschwin- 

digkeit des Verfahrens. Es mag zunachst auf der Hand liegen, direkt nach 

der mittleren Schrittzahl zu fragen, die bendtigt wird, um das Maximum 

einer Qualitatsfunktion zu erreichen. Diese Schrittzahl hangt dann ab von: 

a) der Eigenart der Qualitatsfunktion, 

b) der Lage des Startpunktes und 

c) dem gewiinschten Grad der Zielannaherung. 

Um zu einer sinnvollen Fragestellung zu kommen, ist es notwendig, 

diese Fille von Moglichkeiten einzuschrinken. Wir wollen die plausible 

Annahme machen, daf die Geschwindigkeit des Fortschreitens an einer 

bestimmten Stelle des Parameterraumes in erster Linie durch die Form 

des Qualitatsgebirges im Umgebungsbereich der haufigsten Schrittweiten 

bestimmt wird. Wie die Qualitatsfunktion weiter entfernt vom gerade 

100



durchlaufenen Gebiet beschaffen ist, diirfte auf die lokale Fortschrittsphase 

wenig Einfluf haben. Es liegt somit nahe, nach einem Fortschrittsma 
des Mutations-Selektions-Verfahrens innerhalb eines Bereiches des Para- 
meterraumes zu suchen. Wir wollen danach fragen, wieviele Mutationen 
im Mittel erforderlich sind, um einen geeignet abgegrenzten Raumbereich 

zu durchqueren. Wir definieren 

Zielannaherung im Raumbereich R 

YP Zahl der bendtigten Mutationsschritte 
  

und nennen @ die Fortschrittsgeschwindigkeit des Mutations-Selektions- 

Verfahrens im Bereich R des Parameterraumes. 

Diese Festlegung hat den Vorteil, da& man zur Berechnung der Fort- 

schrittsgeschwindigkeit y in einem Bereich R des Parameterraumes nur 

noch den Verlauf der Qualitatsfunktion in diesem Bereich kennen muf. 
Moglicherweise lat sich aber die Qualitatsfunktion innerhalb solcher Be- 

reiche durch einfache mathematische Funktionen annihern. Die Zergliede- 

rung eines komplexen Vorganges in idealisierte Teilvorginge ist ja eine 

hdufig angewandte wissenschaftliche Verfahrensweise. 

Wir denken uns also fiir die im folgenden entworfene Theorie eine 

gegebene Qualitatsfunktion aus einfachen Modellfunktionen zusammen- 

gesetzt. Betrachten wir als Beispiel eine dreiparametrige Qualitatsfunktion 
Q (x1, X2, x3). Das Bild 27 zeigt in einer perspektivischen Darstellung die 
Flachen gleicher Qualitat einer solchen Funktion. 

Die tbereinandergeschichteten Schalen grenzen Erfolgs- und Mifer- 

folgsgebiete voneinander ab. Ihre geometrische Form und Lage ist aus- 

schlaggebend fiir das Konvergenzverhalten der Evolutionsstrategie, die 

sich allein auf Erfolgs-Miferfolgs-Entscheidungen griindet. Folgerichtig 

ist es deshalb, auch die Modellfunktionen nach der Geometrie der Erfolgs- 

Miferfolgs-Grenzen zu klassifizieren. Beim Entwurf solcher Modelle 

wird man dann zundchst mit einfachen geometrischen Grundformen be- 

ginnen. Mégliche einfache Modellfunktionen zeigt das Bild 28. Fiir den 

Fall von drei Parametern werde die Berandung der Erfolgsgebiete z. B. 
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X34 

  

Bild 27. 3-dimensionale Funktion 

ap =~ laéchen gleicher Qualitat — 

Xx] 

  
durch Quader (a), Kugeln (b), Ellipsoide (c), Rechteckzylinder (d), Kegel 

(e) oder Paraboloide (f) bestimmt. Samtliche Modelle lassen sich formal 

auch auf n Dimensionen erweitern. 

  

      

  

  
  
  
            d 

Bild 28. Modelle fur Qualitatsfunktionen 
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Stellen wir uns vor, wir hatten fiir zahlreiche Modellfunktionen die Fort- 

schrittsgeschwindigkeit » errechnet und die Ergebnisse in einem Katalog 

gesammelt. Nun mochten wir fiir eine vorgegebene Qualitatsfunktion wissen, 

wie schnell das Mutations-Selektions-Verfahren an einzelnen Stellen konver- 

giert. Dann miissen wir in dem Katalog nach derjenigen Modellfunktion 

suchen, die sich in dem interessierenden Bereich an die gegebene Qualitats- 

funktion am besten anpafit. Die zugehdrige Fortschrittsgeschwindigkeit 

gibt dann Aufschlu& itber das lokale Konvergenzverhalten des Evolutions- 

verfahrens. 

Es soll hier bereits angedeutet werden, da wir uns spater fir den 

Betrag der Fortschrittsgeschwindigkeit nicht einmal so sehr interessieren 

werden. Viel wichtiger wird es sein, diejenige Streuweite der Mutations- 

schritte kennenzulernen, bei der die Fortschrittsgeschwindigkeit im ge- 

rade betrachteten Bereich ihren groftméglichen Wert annimmt. Fir die 

Praxis méchte man ferner wissen, welche Erfolgswahrscheinlichkeit zu 

dieser optimalen Mutationsstreuweite gehért. Wir werden deshalb ver- 

langen, daf unser hypothetischer Katalog auch diese Groen enthalt. 

Somit ware es an der Reihe, eine groRere Anzahl von Modellfunktionen 

durchzurechnen. Bisher ist es allerdings nur fiir zwei verschiedene Modelle 

gelungen, die Werte der Fortschrittsgeschwindigkeit, optimalen Schritt- 

weite und optimalen Erfolgswahrscheinlichkeit zu bestimmen. Dabei 

handelt es sich um das im Bild 28 skizzierte Modell b mit konzentrisch 

angeordneten Kugeln als Erfolgsgebiete und um das ebenfalls dort skizzier- 

te Modell d mit axial verschobenen quadratischen Saulen als Erfolgsge- 

biete. Wir wollen im folgenden das Modell b als ,Kugelmodell” und das 

Modell d als ,Korridormodell” bezeichnen. Diese Benennungen sollen 

zugleich auch fir die n-dimensionalen Erweiterungen beider Modelle 

gelten. 

Es mag fragwiirdig erscheinen, wenn man die Vielfalt méglicher Qua- 

litatsfunktionen vorerst nur durch zwei verschiedene Modellfunktionen 

widerspiegeln méchte. Doch betrachten wir die Approximationseigen- 

schaften beider Modelle etwas genauer: Das Kugelmodell scheint beson- 
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ders geeignet, das Verhalten einer beliebigen Qualititsfunktion in der 
Nahe des Maximums nachzubilden. Umgekehrt zeigt das Korridormodell 
ein Verhalten, wie man es in Bereichen einer Qualitatsfunktion weit ab 
vom Maximum erwarten kann. Somit erscheint der Gedanke durchaus 
nicht abwegig, die Eigenschaften einer Qualitatsfunktion in erster Nahe- 
rung durch diese beiden Modellfunktionen zu simulieren. Schlieflich 
wird die Durchrechnung des Kugelmodells und des Korridormodells zu 
Ergebnissen fiihren, die sich gar nicht so sehr voneinander unterscheiden. 
Das ist erstaunlich, wenn man bedenkt, daf§ diese beiden Modelle gleich- 
sam an den Enden einer Skala moglicher Eigenschaften stehen. Wenn 
sich aber die Konvergenzgréfen des Mutations-Selektions-Verfahrens in 
diesen beiden Extremfallen wenig voneinander unterscheiden, so besagt 
das, daf die Form der Qualitatsfunktion fir den Evolutionsprozef nicht 
so ausschlaggebend ist, wie man es eigentlich vermuten méchte. Diese 
Tatsache spricht fiir die Médglichkeit, das Verhalten einer beliebigen 
Qualitatsfunktion in erster Naherung bereichsweise durch das Kugelmo- 
dell oder das Korridormodell zu approximieren. 

14.1 Das Korridormodell 

Wir wollen die Variablen x1, xo, - - *, X, einer Qualitatsfunktion als 
Koordinatenachsen eines n-dimensionalen euklidischen Raumes auffas- 
sen. Ein Punkt P’ in diesem Raum beschreibt die augenblickliche Variab- 
leneinstellung. Geht man von dieser festgehaltenen Stelle probeweise zu 
anderen Punkten P tiber, so wird sich die Qualitat teils verbessern, teils 
verschlechtern. Beim Korridormodell konzentriert sich die Menge der 
besseren Zustandspunkte in einem Schlauch. Dreidimensional verbildlicht 
hat dieser Korridor die Form einer unendlich langen quadratischen Sdule. 
Fur n Dimensionen muf man sich dieses Bild formal erweitert denken. 
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Veranschaulichen wir uns die Qualitat Q (x1, xo, - - -, Xn) wieder als 
eine im Variablenraum verteilte Dichte. Dann ist nur das Innere des 
Korridors mit Qualitatsdichte erfiillt, wahrend der Aufenraum iiberall 
dichtefrei bleibt. Innerhalb des Korridors verteilt sich die Dichte wie folgt: 
Sie wachst in einer Richtung der Korridorachse monoton an: sie andert 
sich dagegen nicht in einer Querschnittsebene des Korridors (Bild 29). 

  

  

    

      Bild 29. Qualitatsdichtevertei- 
~ lung beim Korridormodell   
-_ 

Y2 

Wir fihren ein neues Koordinatensystem y,, y2,°°*,yn ein. Die y;-Achse 
sei Mittelachse des Korridors. Es sei b die halbe Breite der Seitenwinde 
und F(z) eine monoton ansteigende Funktion. Damit laft sich die Quali- 
tatsfunktion wie folgt mathematisch darstellen: 

Q (v5 Y¥e5°*:) yn) =F (yy) fiir -b<¥<b 

(16) -b <yn<b 

Q (94) Y20°'+) Yn) = —00 sonst. 
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Es sei P’ ein Punkt innerhalb des Korridors, von dem aus normalver- 

teilte Zufallsspriinge in den umliegenden Raum ausgefihrt werden. Fur 

jedes Raumelement besteht eine bestimmte Trefferwahrscheinlichkeit. 

Nun betrachten wir statt eines getroffenen Raumelementes einen Punkt P. 

Fir diesen Punkt la&t sich eine Trefferwahrscheinlichkeitsdichte w; an- 

geben: 

n -5! [(yirys)? + (ye-y2) + 0 +(¥n- yn)” | 

(17) w,(P+P)= (wire) e * 

  

Die Zufallsschritte streuen gleichmafig in alle Richtungen des Raumes. 

Aber nur in einem Teil des Raumes werden sie auf eine héhere Qualitats- 

dichte treffen als am Ausgangspunkt. Der saulenformige Erfolgsraum des 

Korridormodells, der an der Stelle P’ beginnt und sich auf der Seite an- 

steigender Qualitat bis ins unendliche erstreckt, soll mit R* bezeichnet 

werden. Den iibrigbleibenden Raumteil wollen wir entsprechend mit R- 

kennzeichnen. 

Die Regeln des vereinfachten Evolutionsschemas besagen, dafi nach 

einem Zufallssprung P’> P der Punkt P’ nur dann endgiiltig in die neue 

Lage P tibergeht, wenn P im Raumbereich Rt liegt. Diesen Sachverhalt 

wollen wir durch die Ubergangswahrscheinlichkeit ausdriicken. Die Uber- 

gangswahrscheinlichkeit wa ist gleich der Trefferwahrscheinlichkeit im 

Raumbereich R’, sie ist dagegen gleich Null im Raumbereich R : 

wy (P’->P) = w, (PP) fiir PeR*, 

(18) 
w, (P'>P) = 0 fiir PER 

Aus dieser Unsymmetrie der Ubergangswahrscheinlichkeit ergibt sich 

ein positiver Erwartungswert der Zufallsschritte in Richtung der y1-Achse. 

Der Erwartungswert kennzeichnet den mittleren Weggewinn, den man 

vom Punkt P’ aus im Durchschnitt erhoffen darf. Die Grofve dieser loka- 

len Fortschrittserwartung lift sich bestimmen, indem man vom fest- 

gehaltenen Ausgangspunkt P’ alle méglichen Zufallsspriinge mit der vor- 
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geschriebenen Haufigkeit durchfthrt, die Gewinnwerte der Erfolgsschritte 

einzeln aufsummiert und das Ergebnis durch die Gesamtzahl der Schritte 

dividiert. 

Dieser Vorgang bedeutet in die Sprache der Mathematik tbersetzt: 

Man multipliziere an jeder Stelle des Raumes die Ubergangswahrschein- 

lichkeitsdichte nach Gleichung (18) mit dem dazugehérigen Gewinn. Als 

Gewinn zahle die Koordinatendifferenz y, - y‘ eines Zufallsschrittes. 

Dann sind diese Produkte aus Wahrscheinlichkeitsdichte und Gewinn 

liber den gesamten Raum R zu integrieren. Das Ergebnis ist schlieSlich 

durch das tiber den gleichen Raum erstreckte Integral der Trefferwahr- 

scheinlichkeitsdichte zu dividieren. Dieses letzte Integral ist jedoch defi- 

nitionsgemaf gleich Eins, da es sich dabei um das sichere Ereignis handelt, 

daf} irgendein Punkt im Raum durch einen Zufallsschritt getroffen wird. 

Damit erhalt man fir die Fortschrittserwartung g’ an der Stelle P’ 

n 

a“ 

R 

Beachtet man die Gleichungen (18), so ergibt sich 

rn 
—_~— 

(20) offs Y,) Wz (PP) dy,-- dy, 
at 

Die Integration ist langs des Korridors von der Stelle P’ bis ins Unend- 

liche und quer dazu fir alle ibrigen Koordinatenrichtungen von -b bis +b 

zu erstrecken. Wenn man dann den Ausdruck (17) fiir die Trefferwahr- 

scheinlichkeitsdichte in dieses Integral einsetzt, so ergibt sich 

b 

~545(y,-ys) epeetmont 

b 

(21) $f o dy, (he] |. e 

Y4= 94 Yo=-b Y,=-b 

oo 

Yo dy, . 
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Die Lésung dieses Integrals lautet: 

2) ome [aCe] +4 Gee] --4[ bbe) 99g 
Dabei ist © das Gauffsche Fehlerintegral 

  
    ae 

(23) bu fle" dz. 

Wie die Gleichung (22) zeigt, ist die Gre der Fortschrittserwartung 

y’ von der Lage des Punktes P’ im Korridor abhangig. Die Fortschritts- 

erwartung nimmt im Korridorzentrum den gré8ten und in den Korridor- 

ecken den kleinsten Wert an. Wenn nun durch das Mutations-Auslese- 

Spiel der Aufenthaltspunkt den Korridor aufwarts wandert, dann wird er 

laufend andere Lagen im Korridorquerschnitt einnehmen. Filhrt man den 

Prozefi lange genug durch, so ergibt sich schlieSlich eine bestimmte durch- 

schnittliche Aufenthaltshdufigkeit an jeder Stelle des Korridorquer- 

schnitts. 

Die Berechnung der Fortschrittsgeschwindigkeit 

  

—p _ zuruckgelegter Weg im Korridor 

Zahl der bendtigten Mutationsschritte 

begriindet sich auf folgenden Gedankengang: Es wird ein Korridorelement 

betrachtet, das die Form einer diinnen, parallel zur Korridorachse laufen- 

den Rohre hat. Das Mutations-Auslese-Spiel werde fiir lingere Zeit durch- 

gefiihrt. Von der Gesamtzahl der Aufenthaltspunkte, die den Weg des 

Punktes P’ im Korridorraum markieren, wird ein bestimmter Anteil in 

das betrachtete Korridorelement fallen. Wir betrachten nur diese Punkte. 

Die Mutationen, die von diesen Punkteg ausgehen, werden offenbar ein- 

zeln unterschiedliche Gewinne erzielen; doch im Mittel wird sich der 

zu dieser Querschnittsstelle des Korridors gehérende Erwartungswert 

nach Gleichung (22) einstellen. Um den insgesamt zuriickgelegten Weg 

108



im Korridor zu bestimmen, teilen wir den gesamten Korridorraum in 

derartige rohrenférmige Elemente auf. Dann missen wir die zu jeder Quer- 

schnittsstelle gehorende Fortschrittserwartung mit der Zahl der Aufent- 

haltspunkte in der betreffenden Rohre multiplizieren und die Ergebnisse 
zusammenaddieren. 

Die Lage der Aufenthaltspunkte im Korridor bestimmt der Zufall. 
In der Sprache der Wahrscheinlichkeitsrechnung geh6rt zu jeder Quer- 

schnittsrdhre eine bestimmte Aufenthaltswahrscheinlichkeit. Wir betrach- 

ten jetzt eine unendlich diinne Querschnittslinie Q’ mit den Koordinaten 

y2,y3,°°*, yn. Es sei wa die Aufenthaltswahrscheinlichkeitsdichte fiir die 

Korridorlangslinie. Wir multiplizieren an jeder Stelle des Korridorquer- 

schnitts die Fortschrittserwartung gy’ mit der Aufenthaltswahrscheinlich- 

keitsdichte w4. Integriert man diese Produkte itber den Korridorquer- 

schnitt, ergibt sich die Fortschrittsgeschwindigkeit q: 

b b 

(24) p= [fens dy) ---dy, - 

Ya=-b Yqz-b 

Zur Berechnung der Aufenthaltswahrscheinlichkeitsdichte w’, zerspal- 
ten wir den Zufallsprozef$ nach Gleichung (17) in zwei Teile: 

n ~ seal (¥e- ys) -+(Yn- yn) | 
e 

  
  

—(y4- yi) 

w,(P’+P)=-1_ @ 7° (4. 
(25) are e v2 6 

Kw —~,- J A ~y / 

Ww, (yy) w, (a’->) 

Der erste Teil stellt die Komponente des Zufallsschrittes in Langs- 

richtung des Korridors dar. Nun andert sich aber die Korridorgeometrie 

in dieser Richtung nicht. Deshalb kann diese Schrittkomponente bei der 

Berechnung der Aufenthaltswahrscheinlichkeit gestrichen werden. Wir 

betrachten nur den Ubergang von einer Querschnittsstelle zu einer anderen. 

Wir fihren also in Gedanken in ein und demselben Korridorquerschnitt 
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normalverteilte Zufallsspringe w(Q’>Q) durch. Im n-dimensionalen 
Fall ist dieser Querschnitt ein (n—1)-dimensionaler Wiirfel mit der Kan- 

tenlange 2 b. 

Nunmehr lautet das Problem: Gegeben ist ein wirfelf6rmig abgegrenz- 

ter Raum. Man springt innerhalb dieses Raumes mit normalverteilter 

Ubergangswahrscheinlichkeit von Punkt zu Punkt. Spriinge, die aus den 

Raum herausfihren, werden zum Ausgangspunkt zuriickgelenkt. Gesucht 

ist die Aufenthaltshdufigkeit an jeder Stelle des Raumes, wenn man den 

Prozef} lange durchfihrt. 

Wir wollen ohne Ableitung sofort die Losung des Problems angeben. 

Uberraschend besitzt jeder Punkt innerhalb des Raumes die gleiche Auf- 

enthaltswahrscheinlichkeit. Beim (n-1)-dimensionalen Wiirfel ergibt sich 

fiir die Dichte der Aufenthaltswahrscheinlichkeit 

(26) w= 1/(2b)_ 

Setzen wir nun die Ausdriicke fiir g’ nach Gleichung (22) und fir w’, 

nach Gleichung (26) in das Integral (24) ein, so folgt 

4 

  

2) 9= atm [ore] es ~ fae a ees. 
Die Integrale lassen sich elementar auswerten. Die Lésung lautet: 

(28) P= fe] 0078) - ae £(1-e | . 

Es wird sich zeigen, daf§ wir diese Formel hauptsachlich fir kleine 

Werte o/b brauchen. Fir diesen Fall gilt die Naherung 

n-4 

0) page (tg) (6/b << 1). 

Dabei wurde die asymptotische Darstellung des Fehlerintegrals benutzt 
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-u2 

(30) (u) x 1- < , (u >> 1)   

Ein wichtiges Konvergenzmaf ist neben der Fortschrittsgeschwindig- 

keit die Erfolgswahrscheinlichkeit 

  

W. _ erfolgreiche Mutationsschritte 

© Gesamtzahl der Mutationsschritte 

Von den ausgefiihrten Zufallsschritten wird namlich nur ein Teil zum 

Fortschritt beitragen, wahrend die tibrigen Schritte ,aussterben”. Bei der 

Anwendung des Evolutionsverfahrens spielt die Erfolgswahrscheinlichkeit 

eine wichtige Rolle. Laft sich diese rechnerische Grofe doch direkt mit 

der im Experiment beobachteten Erfolgshaufigkeit der Mutationen ver- 

gleichen. 

Die Erfolgswahrscheinlichkeit an einer Stelle P’ erhalt man aus der Inte- 

gration der Ubergangswahrscheinlichkeitsdichte itiber den gesamten 

Raum R: 

n 
—_ 

(31) We= [o-[wacern dy,--dyn . 

R 

Man kann sich die Gleichung (31) auch aus der Gleichung (19) fiir die 

lokale Fortschrittsgeschwindigkeit entstanden denken, indem man dort 

die Fortschrittsbewertung fortlaf%t. Dann unterscheiden sich auch die 

ibrigen Rechenschritte, die zur Bestimmung der mittleren Erfolgswahr- 

scheinlichkeit jetzt durchgefiihrt werden miSten, von den Gleichungen 

(20) bis (27) nur darin, dafS§ dieses Bewertungsglied fehlt. Wir wollen 

die analogen Rechenstufen tiberspringen und sogleich das Ergebnis mit- 

teilen. Es ergibt sich fiir die mittlere Erfolgswahrscheinlichkeit 

oy wen £6078) ade £(e FN) 
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Fur kleine Werte o/b gilt die Naherung 

n-4 
(33) We= +/( “see £ (6/b <<1), 

Uberlegen wir uns jetzt, wie man das Korridormodell noch besser an 
die Wirklichkeit anpassen konnte. Bisher wurde eine statische Qualitats- 
funktion vorausgesetzt. Jeder Punkt im Parameterraum besa eindeutig 
eine bestimmte Qualitéat Q. Diese Vorstellung stimmt nur, wenn man in 
der mathematischen Ebene operiert und den Qualitatswert aus einer Re- 

chenvorschrift gewinnt. Soll dagegen das Optimum eines technischen 
Systems in der experimentellen Ebene gefunden werden, dann muf die 
Qualitat gemessen werden. Dabei sind Stérungen unvermeidlich. Die 
Qualitatsfunktion ist bildlich gesprochen nicht mehr starr, sondern sie 
verhalt sich eher wie ein ,wabbelnder Pudding”. Die gemessene Qualitat 

Q weicht um den Betrag 6 vom wahren Wert Q ab: 

(34) Q@=Q+6. 

Die Grofse des Fehlers 6 ist natiirlich fiir jede Messung verschieden. 
SchlieSt man systematische Fehler aus, dann kann man annehmen, daf sich 

die Fehlergréfe nach einer Gaufvschen Dichtefunktion verteilt (kleine 
Fehler treten haufiger auf als grofe). Die Stirke des Storrauschens soll 

durch die Streuung oR ausgedriickt werden: 

1, §? 
= 1 2 * (35) w(5) = ake € 

Wir betrachten jetzt fehlerhafte MeBwerte der Qualitat an den beiden 
Stellen P’ und P. Wir bilden die Differenz 

Q(P)-Q(P’) = Q(P)-Q(P’) + 5(P)- S(P’) , 
(36 

AQ=AQ+Eé, 
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Der Gesamtfehler ¢ setzt sich aus den voneinander unabhingigen 
Zufallsgr6fend (P) und 6 (P’) zusammen. Man kann annehmen, daf beide 
Gréfen dem gleichen Fehlergesetz (35) gehorchen. Dann aft sich fir 
den Gesamtfehler das Verteilungsgesetz 

(37) w(e)= Woe, ° 8 

ableiten. 

Das Vorzeichen der Qualitatsdifferenz (36) entscheidet tiber Erfolg 
oder Miferfolg einer Mutation. Wahrend im ungestérten Fall positives 
und negatives Vorzeichen eindeutig den Raumbereichen R* und R™ zuge- 

ordnet sind, konnen unter dem Einflu8 von Storungen in beiden Riumen 

Plus- und Minusmutationen auftreten. Eine positive Qualitatsdifferenz 
wird nach (36) dann auftreten, wenn ¢ > - AQ ist. Daft besteht die 
Wahrscheinlichkeit 

oo 

(38) W (€>-AQ) -|weede= 41 +o (22) 

E=-AQ 

  

Die Wahrscheinlichkeit, da der Aufenthaltspunkt P’ in die mutierte 

Lage P ubergeht, setzt sich zusammen aus der Wahrscheinlichkeit, daf 

der Punkt P getroffen wird und der Wahrscheinlichkeit, da8 an dieser 

Stelle eine positive Qualitatsdifferenz gemessen wird. In die Sprache der 

Wahrscheinlichkeitsrechnung iibersetzt folgt daraus fiir die Ubergangs- 

wahrscheinlichkeitsdichte unter dem Einflu8 von Stérungen 

(39) Ww, (p'+P) =w,(P'+P) W(€>-AQ) . 

Analog zur Gleichung (19) erhalten wir fiir die Ortliche Fortschritts- 
erwartung unter dem Einflu8 von Stérungen 

(40) F =| [yer We (PP aye dy 
R 
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Der Integrand ist auferhalb des Korridors gleich Null. Man sieht das 

sofort, wenn man in (38) AQ = - ~ einsetzt. Jedoch verschwindet der In- 

tegrand nicht - wie im stérungslosen Fall - in der unteren Korridor- 

halfte, sondern wir miissen diesmal tber den gesamten Korridorraum 

integrieren. In der Gleichung (21) tritt an die Stelle des Integrals 

  
- (94-94 

1 _y! _ _6_ 
(41) yor =| Y,) e dy, yon 

Y= 94 

jetzt der Ausdruck 

1 

- 523 (ry) 1 26 (ys ¥4) en 
(42) siea| 306 y,)e [-o(-422 =i) = fe WS 

¥,= 7 

wobei wir — um integrieren zu k6nnen — einen linearen Qualitatszuwachs 

langs des Korridors voraussetzen wollen. Die tibrigen Integrale tber die 

Variablen yo, - - *, yn andern sich dagegen nicht. Ungestdrte und gestdrte 

Fortschrittsgeschwindigkeit unterscheiden sich daher am Ende der Rech- 

nung um den Bleichen Faktor wie die Integrale (41) und (42). Wir erhalten 

43 Wea 

OT Tea 
Es wurde bereits festgestellt, da bei der Bestimmung der Erfolgswahr- 

scheinlichkeit die gleichen Rechenschritte durchlaufen werden wie bei 

der Bestimmung der Fortschrittsgeschwindigkeit. Die beiden Rechnungen 

unterscheiden sich nur darin, dafS bei der Bestimmung der Erfolgswahr- 

scheinlichkeit die Fortschrittsbewertung wegfallt. Das heift aber, daf 

ungestOrte und gestérte Erfolgswahrscheinlichkeit sich wiederum nur um 

den Faktor unterscheiden, um den die Integrale (41) und (42) differie- 

ren, wenn man yi - y’; = 1 setzt. In diesem Fall ist aber die Losung beider 

Integrale gleich 1/2. Es gilt deshalb 

(44) We = We e 
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14.2 Das Kugelmodell 

Bei diesem Modell ist die Qualitatsdichte kugelsymmetrisch im Para- 
meterraum verteilt. Gleiche Qualitat wird durch konzentrisch angeordnete 
Schalen von Hyperkugeln beschrieben. Die Qualitit steigt mit abneh- 
mendem Kugelradius monoton an und erreicht im Kugelzentrum den 
maximalen Wert (Bild 30). 

Y34 

  

  

Bild 30. Qualitatsdichteverteilung 
4 beim Kugelmodell 

Wir errichten ein dem Problem angepafttes Koordinatensystem 
y1, Y2, °° *; Yn mit dem Ursprung im Kugelzentrum. Es sei F(z) wieder 
eine monoton ansteigende Funktion. Die Qualitatsfunktion lat sich dann 
mathematisch wie folgt darstellen: 

  

(45) Q(Yry2r--+s Yn) =-F (Vote ye +ye) 

Es sei P’ ein Mutationsausgangspunkt im Abstand r’ vom Koordinaten- 
ursprung. Wir denken uns das Koordinatensystem so gedreht, daft P’ auf 
der y;-Achse liegt. Dann besitzt ein beliebiger Punkt im Abstand r vom 
Koordinatenursprung die Trefferwahrscheinlichkeitsdichte 
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' 2 2 1 adalver eaten 

  

(46) w, (P-+P)= (Geax) 
und die Ubergangswahrscheinlichkeitsdichte 

wii (P'>P) = w, (P>P) fiir rsr', 
(47) 

wy (PP) =0 fiir r>r 

Als Gewinn einer erfolgreichen Mutation werten wir im rotations- 

symmetrischen Fall die Radiendifferenz rc‘ - r. Damit ergibt sich fir die 

Fortschrittserwartung g’ an der Stelle P’ 

n 

  

p= |-[( GR, ) wi (PP) dyy--dyn 5 
R 

(48) 4 ly "? ¥4] 

i n ' 2 2 “etl FF In 

Fihren wir Kugelkoordinaten ein, so ergibt sich 

i 

! ‘ j 
(49) (p = (wate je C—— |r (r-rje e sin p dgdr 

r=0 p=0 

  

Das zweite Integral rechts la8t sich durch die modifizierte Bessel- 

funktion I, (z) darstellen. Es gilt (siehe [47], S. 376) 

zcosv +i 
(50) Je sin vdv = va (erg) I, (z) 

v=0 
(3 
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Ferner gebrauchen wir die Abkiirzungen 

(51) uer/r' , a=(r/6) , yah 

Mit (50) und (51) folgt dann aus (49) 

4 

(52) pir'nae *[e** u'(4-u) I,_,(au)du. 
uz0 

Wir erinnern uns, daf§ beim Korridormodell gy’ tiber den Korridor- 

querschnitt gemittelt werden mufte, um die Fortschrittsgeschwindigkeit 

zu erhalten. Im kugelsymmetrischen Fall tritt an die Stelle des ebenen 

Korridorquerschnitts die Kugelschale mit dem Radius r’. Da sich ’ auf 

der Kugelschale aber nicht andert, ertibrigt sich eine Mittelung. 

Das Kernproblem ist nun die Lésung des Integrals (52). Nachfolgend 

wird eine asymptotische Lésung firn > 1und o < r’erarbeitet. Wir 

werden weiter unten sehen, weshalb dieser Fall besonders wichtig ist. 

Wir erweitern (52) wie folgt: 

: 4 
, ,  ~H -2v 4 -2/-Sy7 y, 

(53) ~/r=ae ". ° lw"T,_(ou)-w" I,(au)|du-ae e u [Ie(@4)-Iy(eu)] du . 

u=0 u=O0 

Durch partielle Integration findet man 

‘fet $< 
(54) eu T,,(au)du=te » I ve (a). 

u=0 

Wir setzen in das erste Integral die entsprechenden Summenausdriicke 

(54) ein und erhalten 
1 

(55) p/r'= e@ I, (a) 08 [eh Ty 4(aw -1,(au)] du. 

uUu=zO 
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Nun gilt (siehe [47], S. 483) 
Zz 

fe I,_,(t)dt=24 22 | T,_,(2)- Tye] . 

t=0 

Daraus folgt durch partielle Integration 

    

_ _ t ¥-1 
I,_,(z)-l,(z)= 454 L,_,(2)- 2% + [e t 1,.2(t)-1,_, (] dt . 

t=0 
NL. _/ 

2 
< 

Um die Grenzen von R zu bestimmen, setzen wir einmal 

I,_, (t): =1,_,(t) 

und ein zweitesmal 

[,_,(t):=1,_,(t)=2% au I x(t) + 1,_,(t) , 

wobei der letzte Ausdruck aus der Rekursionsformel fiir die Besse/funktion 

folgt. Es ergibt sich damit die Eingrenzungsformel 

I -y(2)-1, (2) = G4 I,_ (2) -g Pee) I, _,(z) ; (o<d<1) : 

Fir » > 1undy/a < 1 folgt aus der letzten Gleichung 

(56) I,_,(z)-I,@) +2 I1,_, (2) 

Wir setzen (56) in das Integral der Gleichung (55) ein und finden 
unter Beriicksichtigung von (54) 

oo 

(57) g/r'=e I,(a) - + e \ Lay (a) 

k=0 
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Mit Hilfe des Integrals 

e [,(t)dt=ae |I,,(@)+],ca) -29e. >. (a) 
k=0 

auf dessen Ableitung wir hier verzichten, wird der Summenausdruck in 
(57) eliminiert. Es ergibt sich unter Beriicksichtigung von (56) 

a 

/ / “t - 

(58) o/r ~ze|¢ [,(t)dt-e se 1, (2). 

t=0 

Die Debyesche Reihe gibt eine asymptotische Darstellung der Bessel- 

funktion (siehe [48], S. 148). Setzt man s =a? + v?, so gilt 

~S-Y artght 

(59) [,(a)* = e (s>>1, ?<<s9),   

Wir entwickeln (59) nach Potenzen von v/a und finden 

g- 2 
(60) I,(a)* =e te (v/a <<1), 

  

Mit Hilfe der Naherung (60) la&t sich das Integral in (58) elementar 

lésen. Nun gilt (60) aber nur fiir t > v , wahrend die Integration bei t = 0 

beginnt. Es soll hier angenommen werden, daf der dadurch entstehende 

Fehler klein bleibt, zumal der Integrand mit kleiner werdendem t schnell 

gegen Null strebt. Wir erhalten dann fir (58) die Losung 

ke (y-1)? 
7 20 Y Y  2a- (61) o/r'= =e - #5 |1- > (Gs) |- dei e     

wobei das letzte Glied wegen v/a << 1 vernachlassigt werden darf. Wir ge- 

hen nun von den Abkiirzungen (51) wieder ab und finden als Endergebnis 
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(rn >> 4) 

(tr <«1). 
Als nachstes wollen wir die Erfolgswahrscheinlichkeit Wé fiir den 

  

  

Punkt P’ im Abstand r’ vom Kugelzentrum berechnen. Dazu miissen 

wit — wie beim Korridormodell — in der Ausgangsgleichung fir die 

Fortschrittsgeschwindigkeit lediglich die Fortschrittsbewertung weglas- 

sen. Das bedeutet, daf§ wir in der Gleichung (49) den Ausdruck (r’—r) 

streichen missen. Darauf folgen die gleichen Rechenschritte wie bei der 

Bestimmung von ’. Das Endergebnis lautet: 

(63) we=4|1-6(35)| ’ (n> 1 ' ne ct). 

Fir das Korridormodell war es ferner méglich, Fortschrittsgeschwindig- 

keit und Erfolgswahrscheinlichkeit beim Vorhandensein eines Stérrau- 

schens zu berechnen. Das ist fiir das Kugelmodell bisher noch nicht ge- 

lungen. 

15. Optimales Fortschreiten beim Korridor- und Kugelmodell 

Es ist das Ziel dieses sowie des nichsten Kapitels, aus den theore- 

tischen Ergebnissen fiir das Korridor- und Kugelmodell praktische 

Schlufolgerungen zu ziehen. Der Ubersichtlichkeit halber seien die abge- 

leiteten Formeln fir die Fortschrittsgeschwindigkeit und Erfolgswahr- 

scheinlichkeit hier nochmals zusammengestellt: 

a) Korridormodell 

n-1 

_ _9_ __i. & 
p= ( ne = 

(6/b <<1) 
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b) Korridormodell mit Stérrauschen 

_§ n-4 
a 2 6R _o_ 4,-£ 

f 1+ 85 | v2 ¢ | 

*eR —(6/b <<1) 
~ 1 @\n 

-~tt/{/, 8 
We=4(1- ae) . 

  

We=+|1- O(88)| (n>>1 ' nS << 1) , 

Wir fragen jetzt nach derjenigen Streuung o, bei der die Fortschritts- 

geschwindigkeit zu einem Maximum wird. Durch Nullsetzen der ersten 

Ableitung ergibt sich: 

Im Fall a) 

16 1. 6 _ (1- gs £) - (n-1) pe b 0. 

Daraus folgt unmittelbar 

(64) Sopt =b Yar . 

  

Im Fall b) 
3 2 2 2 

n+1/6) _ (6 Nn+1 26R 6 _, GR _ 
V2T ($) (£) + Ver bt b b2 

Daraus folgt unter der Voraussetzung n > 1 und o/b < 1 
VT 

(65) 6 opt = 2b ret . 
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Im Fall c) 

(42) 
2 ae 1- (ge) | - e =0. 

Daraus folgt durch Iteration 

(66) 6 1 1,224 
opt = r “nh! ° 

Es fallt auf, daf§ die drei Formeln fiir oop: gleich aufgebaut sind. Fir 

optimales Fortschreiten muf die Streuung o stets proportional mit 1/n 

abnehmen. Da die wahre Grofe eines Zufallsschrittes im Raum mit /no an- 

steigt (o bezieht sich auf nur eine Zufallskomponente), muf die Schritt- 

weite mit steigender Zahl der Variablen proportional mit 1/)n abfallen. 

Bemerkenswert ist ferner, daf fir das Korridormodell die Schrittweite 

bei Vorhandensein eines St6rrauschens gerade verdoppelt werden muf. 

Fiir die Praxis nitzen die angegebenen Formeln fir oop jedoch wenig. 

Auch wenn man annimmt, dafs sich die Qualitatsfunktion bereichsweise 

durch das Korridor- oder Kugelmodell approximieren laft, bleibt b bzw. r’ 

unbekannt. Wir setzen deshalb die Ausdriicke fiir 69,4 in die zugehérigen 

Formeln fur die Erfolgswahrscheinlichkeit ein. Es ergibt sich: 

fiir das Korridormodell 

(67) We opt = se (n>>1) 

fiir das Korridormodell mit St6rrauschen 

(68) We opt = er (n>>1) 

und fiir das Kugelmodell 

(69)  Weopt = 270 (n>>14). 
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Dabei ergeben sich die Formeln (67) und (68) mit Hilfe des Grenziiber- 

ganges lim (1-1/n)" = 1/e (e = Basis der natiirlichen Logarithmen). Doch 

sind alle drei Formeln bereits fiir n > 5 brauchbar. 

Mit der optimalen Erfolgswahrscheinlichkeit besitzen wir eine duferst 

nitzliche Regel, um die beste Schrittweite wahrend eines Optimierungs- 

vorganges einzustellen. Zunachst stellen wir fest, daf sich die Werte We 

fiir das Korridormodell und das Kugelmodell nur wenig voneinander 

unterscheiden. Um mit maximaler Geschwindigkeit fortzuschreiten, 

mif§te beim Korridormodell jede 5,4te Mutation und beim Kugelmodell 

jede 3,7te Mutation im Durchschnitt ein Erfolg sein. Wir wahlen deshalb 

als Mittelwert fiir die beste Erfolgshaufigkeit den Wert 1/5. Ist also wah- 

rend der Optimierung We < 1/5, dann verkleinern wir die Schrittweite, 

ist dagegen We > 1/5, dann vergr6fern wir die Schrittweite. 

Der Wert We ~ 1/5 gilt j edoch nur, wenn keine St6rungen die Qualitat 

verfalschen. Das wiirde zutreffen, wenn man das Mutations-Selektions- 

Verfahren zur Losung einer Optimierungsaufgabe auf einem Rechen- 

automaten anwendet. Bei der experimentellen Optimierung muf aber stets 

mit Stérungen durch Meffehler gerechnet werden. Fir das Korridormodell 

gilt bei Vorhandensein eines Stérrauschens Weopt = 1/14,8. Es sei ange- 

nommen, dafi beim Kugelmodell mit Stérrauschen die optimale Erfolgs- 

wahrscheinlichkeit wieder etwas grofer ist (man vergleiche den stérungs- 

losen Fall). Deshalb sollte fiir die experimentelle Optimierung ein Wert 

We opt = 1/10 angemessen sein. 

16. Vergleich des Mutations-Selektions-Verfahrens mit der 
Gradientenstrategie 

Fir die Fortschrittsgeschwindigkeit der experimentellen Gradienten- 

strategie gilt die einfache Formel 

_ S 
(70) Parad = Hag - 
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Wir erinnern an den Algorithmus dieser Strategie (siehe Kapitel 8.1): 

Im n-dimensionalen Fall miissen n + 1 Qualitétsmessungen durchgefihrt 

werden; eine am gegenwartigen Aufenthaltspunkt und n weitere an den 

Endpunkten der Priifschritte Ax;, Axo,---°, AxXp. Die Zahl der Versuche 

gehért aber nach der Definition der Fortschrittsgeschwindigkeit unter 

den Bruchstrich. Aus den gemessenen Qualitatsinderungen AQ,, 4Qaz, 

*, AQn laft sich dann die Richtung des steilsten Qualitatsanstieges 

berechnen. Der in dieser Richtung durchgefithrte Arbeitsschritt der Lange 

s steht definitionsgemaf tiber dem Bruchstrich der Fortschrittsformel. 

Der geschilderte Algorithmus arbeitet nur, wenn die Priif- und Ar- 

beitsschritte geniigend klein gewahlt werden, so daf sich die Qualitits- 

funktion im Bereich der Schrittweiten durch eine nach dem linearen Glied 

abbrechende Taylor-Reihe approximieren lat. Im Gegensatz dazu arbei- 

tet das Mutations-Selektions-Verfahren erst dann optimal, wenn die 

Schrittweite tiber den linearen Funktionsbereich hinausragt. Das ist daran 

zu erkennen, daf ftir das Korridormodell sowie fiir das Kugelmodell die 

optimale Erfolgswahrscheinlichkeit We opt < 0,5 ist. Wiirden ndmlich beim 

Evolutionsverfahren die Mutationsschritte nur in den Bereich linearen 

Funktionsverhaltens fallen, so wire We = 0,5. Eine lineare Qualitits- 

funktion teilt den Raum in zwei gleiche Halften; in der einen Halfte be- 

finden sich alle Punkte mit einer Qualitatsverbesserung, in der anderen 

alle Punkte mit einer Qualitatsverschlechterung. 

Obgleich wir also wissen, daS das Mutations-Selektions-Verfahren 

erst dann optimal arbeitet, wenn die Schritte iber den linearen Funktions- 

bereich hinausragen, wollen wir zum Vergleich des Evolutionsverfahrens 

mit der Gradientenstrategie in beiden Fallen die gleiche Schrittweite be- 

nutzen. Wir ermitteln firdie normalverteilten Zufallsschritte eine mittlere 

Schrittweite, indem wir von einem Punkt aus in Gedanken eine grofe 

Zahl von Zufallsspriingen durchfihren, die zuriickgelegten Wege aneinan- 

derfiigen und die Gesamtstrecke durch die Zahl der Versuche dividieren. 

Mathematisch ausgedrtickt: Man multipliziere an jeder Stelle des Rau- 

mes die Trefferwahrscheinlichkeitsdichte mit der zugehérigen Schrittwei- 
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te, integriere die Produkte tiber den gesamten Raum auf und dividiere 

das Ergebnis durch das tiber den gleichen Raum erstreckte Integral der 

Trefferwahrscheinlichkeitsdichte. Das letzte Integral ist aber definitions- 

gemaf gleich Eins. Somit ergibt sich 
a a 

4 (2. 2 2 n a eg (24422 4-425) (71) s=(gb5) | [ane e 7 dz,d24--dz,. 
; . 

  

  

Nehmen wir wieder Kugelkoordinaten zu Hilfe, so erhalten wir 

  

  

co 

22 n yer d 72) S=4— Ire r (2) $= rey 
r=0 

Das Integral laft sich elementar l6sen. Wir erhalten das Endergebnis 

rH) 7 S=6 ¥2) ——— ”) PG) 
Fir n >> 1 ergibt sich unter Verwendung von (13) 

(74) S=6W., 

Die Fortschrittsgeschwindigkeit fiir eine linearisierte Qualitatsfunktion 

findet man, indem man beim Korridormodell b + © bzw. beim Kugel- 

modell r'— o gehen la8t. Es ergibt sich in beiden Fallen 

— —§_ (75) P= = - 

Wir setzen (73) in (75) ein und erhalten 

PG) 
() P= ae FEN 

    

  

Das Bild 31 zeigt den Vergleich der Formel (70) mit der Formel (76). 

Ab n > 3 besitzt das Mutations-Selektions-Verfahren eine hdhere Fort- 
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Bild 31. Fortschrittsgeschwindigkeit der Gradienten- und Evolutionsstrategie fiir eine 
lineare Qualitatsfunktion 

schrittsgeschwindigkeit als die Gradientenstrategie. Die Uberlegenheit 

des Evolutionsverfahrens gegeniiber der Gradientenstrategie nimmt mit 

steigender Zahl n der Parameter zu. 

Diese Tendenz wird deutlich, wenn wir fiir die Schrittweite statt (73) 

die Naherung (74) in die Gleichung (75) einsetzen. Es ergibt sich dann 

(77) P= 7S (n>>1), 

Wahrend die Fortschrittsgeschwindigkeit bei der Gradientenstrategie 

proportional mit 1/n abnimmt, verringert sie sich beim Mutations-Selek- 

tions-Verfahren nur proportional mit 1//n. Dieses Ergebnis erhalt auch 

L. A. Rastrigin [49], der ein Zufallssuchverfahren mit konstanter Schritt- 

weite untersucht. 

Wir wollen aber festhalten, dafi dieser Vergleich nur fiir eine lineare 

Qualitatsfunktion richtig ist. Fir die Praxis ist dieser Fall jedoch unin- 

teressant. Tatsachlich soll dieses Kapitel etwas anderes zeigen: Eine plan- 
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voll durchdachte Handlungsfolge, wie sie bei der Gradientenstrategie 
durchgefihrt wird, mu8 nicht notwendigerweise effektiver sein als ein 
spontan ausgefihrter Zufallsschritt. Man mu den Gesamtaufwand sehen. 
Bei der Gradientenstrategie miissen erst in Vorversuchen die Qualitats- 
anstiege in samtlichen n Parameterrichtungen bestimmt werden. Hat man 
diese Informationen, dann erreicht man allerdings den gré&tméglichen 
Gewinn, namlich Fortschreiten in Richtung des steilsten Anstiegs. Bei 
der einfachen Evolutionsstrategie liegen die Verhdltnisse gerade umge- 
kehrt: Die Chance ist sehr gering, mit einem Zufallsschritt optimal voran- 
zukommen, d. h. die Gradientenrichtung zu treffen. Der Fortschrittsgewinn 
eines Zufallsschrittes ist also im Mittel sehr klein (bei einem Miferfolg 

sogar Null). Dieser kleine Gewinn wird aber dafiir im Mittel bei jedem 

zweiten Schritt (linear) bzw. jedem fiinften Schritt (optimal, nicht linear) 

erreicht. 

Das Beispiel in diesem Kapitel zeigt also, da8 mit zunehmender Para- 

meterzahl die Hilfsoperationen einer determinierten Strategie zu einem 

grofveren Fortschrittsverlust fiihren kénnen als die unvermeidbaren Ab- 

weichungen der Schrittvektoren einer Zufallsstrategie von der optimalen 

Fortschrittsrichtung. 
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17. Zusammenfassung 

Einleitend wird die Hypothese aufgestellt, da’ die biologische Evo- 

lution eine optimale Strategie zur Anpassung der Lebewesen an ihre 

Umwelt darstellt. Die Hypothese wird damit begriindet, da& Organismen 

mit Vererbungsmechanismen, die zu einer schnellen stammesgeschichtli- 

chen Umweltanpassung fihren, gegeniiber den sich langsam anpassenden 

Arten einen von Generation zu Generation zunehmenden Selektionsvor- 

teil erlangen. 

Es bietet sich deshalb an, die Prinzipien der biologischen Evolution 

auch zur Optimierung technischer Systeme heranzuziehen. Im Teil A der 

Arbeit werden Experimente beschrieben, die zeigen, daf§ sich bereits das 

einfache biologische Prinzip der Mutation und Selektion mit Erfolg zur 

Entwicklung stromungsginstigster Korperformen sowie zur Optimierung 

eines Reglers anwenden 1aft. 

Um das biologische Evolutionsgeschehen genauer zu kopieren, wird im 

Teil B der Arbeit von einer Modellvorstellung Gebrauch gemacht, die 

gleichermafen fiir die technische und biologische Entwicklung gilt: Die 

technische Entwicklung wird als eine Punktfolge gedeutet, die im Para- 

meterraum zur Stelle maximaler Qualitatsdichte konvergiert; entsprechend 

witd die biologische Entwicklung als eine Punktfolge angesehen, die im 

sogenannten Nukleotidraum zur Stelle maximaler Tauglichkeitsdichte 

strebt. Damit ist es mOglich, mathematische Suchschrittverfahren zur 

Approximation eines Optimums im Parameterraum mit den biologischen 

Verfahren des Neusetzens und Streichens von Genotypen im Nukleotid- 
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raum zu vergleichen. Durch diese Gegeniiberstellung lassen sich die wirk- 

samen Prinzipien der biologischen Evolution genau erkennen und in die 

mathematisch-technische Ebene iibertragen. Es kann dann an einem Bei- 

spiel gezeigt werden, daf} eine hOhere Nachahmungsstufe der biologischen 

Evolution in der Tat schneller zur Lésung konvergiert als das einfache 

Mutations-Selektions-Verfahren. 

Im Teil C der Arbeit wird das Konvergenzverhalten des einfachen 

Mutations-Selektions-Verfahrens theoretisch untersucht. Es kann ein not- 

wendiges und ein hinreichendes Konvergenzkriterium fiir das Verfahren 

aufgestellt werden. Ferner werden fur zwei spezielle Modelle von Quali- 

tatsfunktionen (Korridormodell und Kugelmodell) Formeln fir die Fort- 

schrittsgeschwindigkeit und die Erfolgswahrscheinlichkeit des Mutations- 

Selektions-Verfahrens abgeleitet. Die optimale Fortschrittsgeschwindig- 

keit wird erreicht, wenn beim Korridormodell im Mittel jede 5,4te und 

beim Kugelmodell im Mittel jede 3,7te Mutation erfolgreich ist. Abschlies- 

send wird gezeigt, daf fiir den Sonderfall einer linearen Qualitatsfunktion 

das Mutations-Selektions-Verfahren bei vielen Parametern um den Faktor 

yn/2x (n=Zahl der Parameter) schneller konvergiert als eine experimen- 
telle Gradientenstrategie. 

18. Die lernende Population 

Die Evolutionsstrategie kénnte noch schneller konvergieren, wenn 

sich die Mutationsschrittweiten selbsttatig in einem Lernprozef der lo- 

kalen Topologie des Qualitatsdichtefeldes anpassen wiirden, und zwar 

derart, daf§ maximale Fortschrittsgeschwindigkeit erreicht wird. Fir 

schnelles Fortschreiten ware es z. B. beim Korridormodell giinstig, wenn 

der Mutationsmechanismus lernen wide, bevorzugt in Richtung der 

Korridorachse zu variieren. Ferner mifte fiir eine gleichformige Zielan- 

naherung beim Kugelmodell die Mutationsschrittweite mit kleiner wer- 
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dendem Zielabstand abnehmen; denn nur so kénnte das Optimum mit 

steigender Mutationszahl immer genauer approximiert werden. 

Die Maximierung der 6rtlichen Fortschrittsgeschwindigkeit bildet ein 

zusatzliches Optimierungsproblem, das der Grundaufgabe der technischen 

Systemoptimierung tberlagert ist. Es ware denkbar, zur Maximierung der 

Fortschrittsgeschwindigkeit ebenfalls das Mutations-Selektions-Verfahren 

zu verwenden. Angenommen, zur Erzeugung der Parametervariationen 

Ax; bis Ax, sind die Streuungen o, bis o, als Anfangswerte vorgegeben. 

Wir messen die mit diesen Streuungswerten erreichte Fortschrittsge- 

schwindigkeit gy im Bereich R des Parameterraumes. Nunmehr andern wir 

die Streuungen 6, bis o, um kleine Zufallsbetrige ab. Wir gehen zum 

Startpunkt der vorangegangenen Messung zuriick und ermitteln erneut 

die Fortschrittsgeschwindigkeit g* im Raumbereich R. Die veranderten 

Streuungswerte werden beibehalten, wenn y* 2 @ ist; dagegen werden die’ 

urspriinglichen Werte weiterverwendet, wenn g* < 9 ist. 

Sehr wahrscheinlich wird in der Natur die Fortschrittsgeschwindigkeit 

auf ahnliche Weise optimiert. Dabei durchlauft allerdings nicht ein Genotyp 
mit unterschiedlichem Mutationsverhalten zweimal ein und dieselbe Ent- 
wicklungsphase, sondern viele Genotypen einer Population durchqueren 

gleichzeitig ein bestimmtes Gebiet im Nukleotidraum. Wenn dann noch 

— wie die Beobachtung bestatigt [50] — die spontane Mutabilitat eines 

Organismus unter genetischer Kontrolle steht, so werden diejenigen 

Genotypen mit der giinstigsten Mutabilitat im Nukleotidraum bald die 

Front der in Richtung ansteigender Tauglichkeitsdichte fortschreitenden 

Punktwolke einnehmen. Die langsamen Genotypen bleiben immer mehr 

zuriick und sterben aus. 

Das Bild 32 veranschaulicht nochmals, wie dieser Vorgang im Nukleo- 

tidraum ,paldontologisch” ablauft: Die verschiedenen Genotypen einer 

Population werden durch Punkte symbolisiert. Der Pfeil kennzeichnet 

die Richtung zunehmender Tauglichkeitsdichte. Der zum schwarzen Punkt 

gehorige Genotyp moge die giinstigste Mutabilitat aufweisen (Zustand a). 

Giinstigste Mutabilitat heift, daf er sich schneller hdherentwickelt als die 
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Der schwarze Genotyp besitzt die giinstigste 

CA Mutabilitat und damit innerhalb der 

Gruppe die hochste Evolutionsgeschwin- 
digkett.     

  

S
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  ’ 

  

  

O Er riickt nach einigen Generationen in 

C b Richtung ansteigender Tauglichkeitsdichte 

7 sur Spitze der Gruppe vor.   
    

    
  

  

  

Wabrend die zuriickbleibenden Genotypen 

C  uussterben, breitet er sich in der Gruppe 

AUS.       

    / 

Bild 32. Auslese der giinstigsten Mutabilitat in einer Population 
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anderen Genotypen (Zustand b). SchlieSlich wird sich der schnelle Genotyp, 

wahrend er zur Spitze der Punktgruppe vorriickt, iber die Population 

ausbreiten (Zustand c). 

Lernverhalten la&t sich somit bei der Evolutionsstrategie wie folgt 

erreichen: Es wird das mehrgliedrige Evolutionsschema verwendet. Die 

Parameter fiir die einzelnen Objekteinstellungen sollen — wie wir es im 

Kapitel 9 kennengelernt haben — wieder auf einzelnen Karten notiert 

sein. Wir wollen die verinderlichen Grofen am technischen Objekt als 

Objektparameter bezeichnen, und zwar im Unterschied zu den jetzt zu- 

sitzlich auf den Karten aufgefihrten Strategieparametern. Die Strategie- 

parameter sind Variable der Evolutionsstrategie: Mutationsstreuweiten, 

Rekombinationshaufigkeiten, Inversionshaufigkeiten und mdglicherweise 

auch die maximale ,Lebensdauer” einer Datenkarte.*) 

Ein Arbeitszyklus beginnt mit einer zufalligen Abwandlung der Stra- 

tegieparameter auf einer Datenkarte. Danach erst werden Mutationen der 

Objektparameter erzeugt sowie die im Kapitel 9 beschriebenen Rekom- 

binations- und Inversionsoperationen mit den Parameterspalten auf einer 

Karte durchgefiihrt. Es folgen die Prozeduren: Realisierung des Objekts, 

Bewertung der Objektgiite und Aussortieren der Karte mit dem nied- 

rigsten Qualitatswert. 

Das Verfahren wurde auf einem Digitalrechner (PDP-10) numerisch 

durchgespielt. Als Testfunktionen dienten ein 10-dimensionales Kugel- 

modell und ein 10-dimensionales Korridormodell (b = 1). Fiir die Mu- 

tationsstreuweiten der 10 Objektparameter wurde geschrieben: 

01 =S°*S1, 99 =S°* 89,°°*, HO = S* S10. 

Die 11 Strategieparameter (s, s1 bis s19) wurden mit den Wahrschein- 

lichkeiten w wie folgt abgeindert: Der gemeinsame Streuungsfaktor s 

wurde verdoppelt (w=1/4), nicht geandert (w=1/2) oder halbiert (w=1/4). 

Desgleichen wurden die einzelnen Streuungsfaktoren s; bis s1o mit dem 

*) Die Untersuchung [51] deutet darauf hin, da®& das Altern eines Organismus molekular-genetisch 

fixiert ist und somit als Evolutionsfaktor mit in Betracht kommt. 
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Faktor 1,2 multipliziert (w=1/4), nicht geandert (w=1/2) oder durch 1,2 divi- 
diert (w~=1/4). Die Ergebnisse der Untersuchung zeigt die Tabelle 6. Es gilt: 
  

r= Vy tygt+++ + yfo (Abstand vom Kugelzentrum), 
l= y (Weg langs der Korridorachse). 

Die lernende Population mit 11 Gliedern ergibt bei beiden Modell- 
funktionen eine erhebliche Konvergenzbeschleunigung. 

Tabelle 6 Vergleich der Konvergenzgeschwindigkeiten 

  

KUGELMODELL Gl. (45) _| KORRIDORMODELL Gl. (16) 
Muta- ohne Lernen mit Lernen ohne Lernen mit Lernen 

  

  

tionen r r l l 
  

0 3,162: 10' 3162-10" 0,000 0,000 
5000 1,257 - 10° 1,629- 107" 1,982 - 10 1,072 - 104 

10000 1,100 - 10° 5,109: 107° | .4,018-10' 3,465 - 10° 
15000 9,154-10°' | 3349-1073 | 6391-10! 1,095 - 10°° 
20000 9,154-10°' | 4303-10°° | 8609-10! 9342-10! 
25000 9154-107’ | 3648-10°° 1,046-107 | 2,844-10'° 
30000 9,154-10°' | 4953-1078 1,245 - 10° 9,629 - 10'® 
35000 8,715-10°' | 4361-108 1,436-107 | 2,319- 1074 
40000 8,715: 10°' | 1,692-10°° 1,745 - 10° 5,061 - 1078 
45000 8,715-10°' | 1,370-10°? | 2021-10? | 2,100- 10% 
50000 7,852:10°' | 7,315-10°° | 2301-10? | 6072-1034               Anfangswerte: Anfangswerte: 

yi =y2="°* = Yio = 10 yi =y2="** =yi10 =0 
S =S81 =°*°* =Si9 =1 S =S1 =°** =Si9= 1 
  

Fassen wir die Vorteile einer sich hoherentwickelnden Gruppe zusam- 
men: Der Mimikry-Versuch (s. Kapitel 10) hat ergeben, daf bereits bei 
alleiniger Anwendung des Mutations-Selektions-Prinzips sich eine Gruppe 
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schneller héherentwickelt als ein einzelnes Glied. Die Nachahmung der 
genetischen Rekombination innerhalb einer Population fihrte zu einer 
weiteren Beschleunigung der Entwicklung. Die anschlieSende Diskussion 
dieser Versuche (s. Kapitel 11) ergab: Um das System der biologischen 
Population wirklichkeitsgetreu nachzuahmen, mite man an mehreren 
technischen Objekten simultan experimentieren. Ist nurein Experimentier- 
objekt vorhanden, so geht der Gewinn durch die serielle Versuchs- 
technik wieder verloren. 

Jetzt haben wir aber gesehen, dafi die sich hoherentwickelnde Gruppe 
eine weitere Eigenschaft besitzt, die méglicherweise die bedeutendste 
ist. Die Gruppe ist in der Lage, zu lernen. Zwar kann die 1/5-Erfolgsregel 
(s. Kapitel 15) in vielen Fallen — so z. B. beim Kugelmodell — genauso 
wirksam sein; die lernende Population leistet jedoch mehr. Sie kann die 
Gesamtschrittweite auch dann noch selbsttatig optimal einstellen, wenn 
die 1/5-Erfolgsregel versagt; und diese Regel kann versagen, wenn die 
Qualitatsfunktion Unstetigkeiten in der 1. Ableitung aufweist. Ferner 
vermag die lernende Population auch einzelne Schrittweiten problem- 
gerecht einzustellen, wie z. B. beim Korridormodell (s. Tabelle 6). Schlie8- 
lich kOnnte man daran denken, weitere Strategieparameter einzufihren, 

so z. B. Korrelationskoeffizienten. Die Weiterentwicklung der Evolu- 
tionsstrategie zu einem mehrgliedrigen Verfahren mit Lernverhalten wird 
deshalb gegenwartig als wichtigste Aufgabe angesehen. 

19. Das Evolutionsfenster 

Wir wollen an dieser Stelle wieder zum biologischen Objekt zuriick- 
kehren. Es ist unumstritten, daf die Evolutionslehre heute zu den best- 
fundierten biologischen Theorien zahlt. Wichtigster Beweis, daf eine 

Evolution stattgefunden hat, sind die teilweise liickenlos belegten Stam- 

mesreihen der Lebewesen. Durch Altersbestimmung fossiler Reste laft 

sich heute ein genauer Zeitablauf der Evolution rekonstruieren. Der Zeit- 
bedarf fiir einen bestimmten Fortschritt der Evolution - z. B. fir die 
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Entstehung des Wirbeltierauges - ist also bekannt. Steht aber dieser 

Zeitbedarf auch mit einer mathematischen Berechnung im Einklang? Diese 

Frage stellt sich aus folgendem Grund: Das Leben auf der Erde entstand 

vor drei bis vier Milliarden Jahren. In dieser Zeitspanne mufste die Ent- 

wicklung von einer primitiven Urzelle bis zum Menschen vonstatten gehen. 

Angesichts der einzigartigen Komplexitat héherentwickelten Lebens er- 

scheinen drei bis vier Milliarden Jahre Evolutionszeit jedoch sehr kurz.. 

C. F. von Weizsdcker schreibt zu diesem Problem [52]: ,Verschiedene Autoren 

haben versucht, die mégliche Dauer der Entstehung gewisser Arten oder Organe 

(z. B. des Wirbeltierauges) durch zufallige Mutationen und anschliefende Selektion 

abzuschatzen. Gerade beim Versuch, die einzelnen notwendigen Schritte genau 

anzusetzen, kamen sie vielfach zu Zeitskalen, die die auf der Erde verfigbar 

gewesenen 5 Milliarden Jahre bei weitem iiberschreiten. Manche von ihnen haben 

daraus die Unmoglichkeit einer darwinistischen Erklarung der Evolution gefol- 

gert.” An anderer Stelle schreibt von Weizsdacker: ,Ich habe dariiber mit Biologen 

und auch mit Nichtbiologen (was niitzlich ist, zum Beispiel mit guten Mathema- 

tikern) lange diskutiert und meine persénliche Konklusion ist: non liquet, ich 

weif es nicht.” 

In diesem Zusammenhang drangt sich zum Abschlufs dieser Unter- 

suchung die Frage auf: Kénnten vielleicht die theoretischen Ergebnisse 

im Teil C dieser Arbeit zur Losung des Problems beitragen? Lassen sich 

die dort entwickelten Formeln verwenden, um die erreichbare Geschwin- 

digkeit der biologischen Evolution zu berechnen? 

Zunichst ist klar, da die Evolutionsgeschwindigkeit mafgeblich von 

der Form der Tauglichkeitsfunktion im Nukleotidraum abhangt. Fir eine 

exakte Rechnung miifte diese Tauglichkeitsfunktion inalgebraischer Form 

vorliegen. Bisher wissen wir aber iiber die Tauglichkeitsfunktion eines 

Lebewesens nur das eine, namlich daf sie - wie eine technische Quali- 

tatsfunktion - geglattet ist (siehe Kapitel 7). Nun sind das Korridor- und 

das Kugelmodell Funktionen dieses Typs. Konnte man dann vielleicht 

diese Funktionen als erste Approximation fiir eine reale Tauglichkeits- 

funktion heranziehen? 
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Wir wollen - als Arbeitshypothese - diese Frage mit ja beantworten. 

Die Berechnung der biologischen Evolutionsgeschwindigkeit griindet sich 

dann auf das Vorhandensein eines sogenannten ,Evolutionsfensters”. 

Im folgenden wird dargelegt, was es mit dieser Begriffs-Neuschopfung 

auf sich hat: 

Wir betrachten noch einmal die Formel (29) fir die Fortschrittsge- 

schwindigkeit beim Korridormodell 

n-1 

p=Se(1-pe) . ( 6/b <1). 
Fir sehr grofe Werte von n (diese Bedingung ist in der Biologie erfiillt) 

lat sich mit lim (1-1/n)" = 1/e die Formel fiir die Fortschrittsgeschwin- 

digkeit wie folgt schreiben: 

  __6n 

(78) P= yee VEY, (6/b<«<1, n>>1), 

Der Grenziibergang ist erlaubt, wenn o/b in der Gréfenordnung von 

1/n bleibt. Diese Bedingung ist im interessierenden Bereich des Fort- 

schrittsmaximums nach (64) gerade erfiillt. 

Ein Blick zur Gleichung (62), der Fortschrittsformel fiir das Kugel- 

modell, zeigt, daf§ beide Formeln nun dhnliche Variable besitzen. Das 

kommt noch klarer zum Ausdruck, wenn wir Gleichung (78) mit n/b bzw. 

Gleichung (62) mit n/r’ multiplizieren. Ersetzen wir zusatzlich die Streu- 

ung odurch die anschaulichere Gesamtschrittweite s =o) n, so ergibt sich: 

fiir das Korridormodell 

s* x -oe 
(79) "=e PF mt pate, soe 

und fiir das Kugelmodell 

(80) pray fee #[- or) mt QDp=tr, S=Se,



EVOLUTIONSFENSTER 
~~ 
= 

  — 

                Bild 33. Fortschrittsfenster der Evolutionsstrategie 

Diese ,universellen Gesetze” sind im Bild 33 dargestellt. Fiir den uni- 

versellen Schrittweitenparameter s* wird dabei eine logarithmische Skala 

benutzt. Das entspricht dem Variationsbereich dieses Parameters, der sich 

bei vielen Dimensionen ebenfalls iiber viele Zehnerpotenzen dndern 

kann. 

Bemerkenswert an den Funktionsverlaufen im Bild 33 sind die scharf 

ausgepragten Maxima. Befindet man sich auf dem Gipfel einer Kurve, 

so wird bei einer Verkleinerung oder Vergréferung der Schrittweite um 

den Faktor 10 der Fortschrittsbereich praktisch verlassen; die Fortschritts- 

geschwindigkeit nahert sich beiderseits des Gipfels schnell dem Wert 

Null. Wir wollen das schmale Band der fir die Evolution effektiven 

Schrittweiten als ,Evolutionsfenster” bezeichnen. Diese Namensgebung 

erfolgt in Analogie zum sogenannten Fenster der Atmosphire; so be- 

zeichnet man in der Physik denjenigen Bereich im groffen Spektrum 

elektromagnetischer Wellen, dessen Wellenlingen praktisch unge- 

schwacht die Atmosphiare durchdringen. 
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20. Evolutionsdauer und Entwicklungshdhe 

Die Existenz des Evolutionsfensters erdffnet einen bisher noch nicht 

gekannten Weg, die notwendige Evolutionszeit zum Erreichen des jetzigen 

Entwicklungsstandes hoéherer Lebewesen mathematisch abzuschatzen. Der 

Grundgedanke dabei ist, da eine Evolution nur stattfinden kann, wenn 

die Schrittweite s* innerhalb des Evolutionsfensters liegt. Im Kapitel 17 

haben wir den Mechanismus kennengelernt, nach dem sich diese optimale 

Schrittweite im Wirkungsgeftige einer Population einstellt. Die Kenntnis 

von s* (wir legen den zum Maximum der Kurve gehérenden Wert zu- 

grunde) bildet dann die Information, die sich zur Berechnung der Evolu- 

tionszeit verwerten lat. Noch offen ist, welches der beiden Modelle 

wir fiir die Rechnung wahlen sollen. Wir entscheiden uns fiir das Korridor- 

modell, da das Kugelmodell mehr eine Tauglichkeitsfunktion in der Nahe 

eines Anpassungsoptimums nachbildet, wir jedoch nach einem geeigneten 

Modell fiir den gesamten Evolutionsproze8 suchen. 

Fir das Korridormodell finden wir die Lage des Fortschrittsmaximums 

durch Differentiation von (79) zu 

  

% 

(81) Soe= V2 m~ Sopt = SEP . 

Die zugehorige Fortschrittsgeschwindigkeit ergibt sich zu 

e _ 1 | _ b 
(82) Poot ~ @ ons Poot = 6A 

Wir losen (81) nach der unbekannten Korridorbreite b auf und elimi- 

nieren auf diese Weise b in (82). Es ergibt sich 

S 
(83) opt = ever . 
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Jetzt ist laut Definition 

  (p —  zuruckgelegter Weg im Korridor L 

Zahl der benotigten Mutationsschritte N 

Wir fragen nach der Zahl Mutationsschritte (= Zahl der Phinotypen) 

und erhalten mit (83) 

Sopt 

Diese Formel erlaubt die Berechnung der Zahl der Mutationsschritte, 

die erforderlich ist, um in einem n-dimensionalen Evolutionskorridor 

die Strecke L zuriickzulegen (Voraussetzung: optimale Mutationsschritt- 

weite). Bisher kennen wir aber weder die Strecke L noch die Schrittweite 

Sopt. Beide Werte kénnen wir uns beschaffen: 

Die Mutationsschrittweite Sopt ergibt sich aus der in der Natur beobach-. 

teten Mutationsrate, die wir als optimal voraussetzen. Die Aminosaure- 

Sequenzanalyse von evolutionsgeschichtlich aufeinanderfolgenden Arten 

zeigt, daf’ bei h6heren Lebewesen im Mittel pro Jahr 5 Nukleotidbasen 

abgedndert werden [53, 54, 55]. Was nachtraglich registriert werden kann, 

sind selbstverstandlich nur diejenigen Mutationen, die tiberlebt haben. 

Wenn wir die Giltigkeit des Korridormodells (ohne Stérrauschen) vor- 

aussetzen, wissen wir, dafi durchschnittlich nur jeder finfte Mutations- 

schritt tiberlebt. Fir ein zweigliedriges Wettkampfmodell miissen wir also 

eine Mutationsrate von 25 Nukleotidbasen pro Jahr ansetzen. 
Aus der Mutationsrate pro Jahr ist nun die Mutationsschrittweite eines 

Individuums im Nukleotidraum zu bestimmen. Wir setzen als zeitliche 

Dauer einer Generation ein Jahr an (G=1 Jahr). Wir legen ferner die 

Metrik des Nukleotidraumes fest, indem die auf den Koordinatenachsen 

sich periodisch wiederholenden Nukleotidbasen-Markierungen die Ab- 

stande 1 voneinander erhalten. Es gibt drei mégliche Basensubstitutionen: 

zwei davon ergeben eine Schrittkomponente der Lange 1, die dritte liefert 
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eine Schrittkomponente der Lange 2 (Minimalabstande genommen). Man 

erhalt fiir die Gesamtschrittweite eines Individuums im Nukleotidraum 

(85) s=V22(1?+17+2?) =y50 . 

Bevor wir jetzt darangehen, die seit Beginn der Evolution im Nukleotid- 

  

raum zuriickgelegte Strecke L abzuschatzen, miissen wir uns die Frage 

vorlegen, ob man das Modell des Nukleotidraumes tiberhaupt fiir so lange 

Evolutionszeitraume anwenden darf. Da sich mit der Héherentwicklung 

der Lebewesen die Zahl der Nukleotidbasen im DNS-Molekil laufend 

vergrofert, dehnt sich der Nukleotidraum standig in neue Dimensionen 

aus. Die Theorie des Korridormodells setzt jedoch einen Variablenraum 

konstanter Dimensionen voraus. Nun k6nnen wir uns aber einen Nukleo- 

tidraum mit unveranderlicher Zahl von Dimensionen kiinstlich schaffen, 

indem wir virtuelle Nukleotidstellen - das sind Stellen, die in einem 

friihen Evolutionsstadium noch nicht besetzt sind - durch zufallige Basen- 

sequenzen ausfiillen. Das ist ein Modell, das die Wirklichkeit vielleicht 

gar nicht schlecht approximiert. Denn es ist nicht zu erwarten, dafi die 

Evolution sehr verschieden ablauft, wenn im 1. Fall alle n Nukleotid- 

basen*) in zufalliger Reihenfolge bereits zu Beginn der Evolution einge- 

fiihrt werden, oder wenn im 2. Fall die DNS-Kette in derselben Zufalls- 

folge allmahlich mit n Nukleotidbasen aufgefillt wird. Die fiir die vor- 

liegende Rechnung zugrundegelegte Mutationsrate von 25 Nukleotidbasen 

pro Jahr ist so klein (gegeniiber n), da von den am Anfang vorgegebenen 

n Basen viele erst sehr spat mutieren und damit in die Evolution einbe- 

zogen werden. 

Diese Uberlegung zeigt, daf§ es ein durchaus plausibles Gedanken- 

modell ist, zu Beginn der Evolution eine zufallige Sequenz von bereits n 

Nukleotidbasen vorzugeben. Nachdem damit ein Anfangspunkt im 

Nukleotidraum festgelegt ist, miissen wir uns nun mit dem hypotheti- 

schen Endpunkt der Evolution befassen. Es scheint hier die Annahme 

  

Menschen 

*) Zum heap n = 3: 10? (ungefahre Zahl der Nukleotidbasen im haploiden Chromosomensatz des 
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sinnvoll, dafi der Endpunkt der Evolution mit dem zufalligen Anfangs- 
punkt in keiner Beziehung steht. Das bedeutet: 25% der Nukleotidbasen 
stimmen nur noch mit den zufalligen Anfangswerten iiberein, der Rest 

ist abgeandert worden. Diese Basenanderungen werden im Nukleotidraum 

als Strecken abgebildet. Unter Beachtung der speziellen Metrik des Nukleo- 

tidraumes wird in den Achsenrichtungen n/4 mal die Strecke der Linge 0, 

n/2 mal die Strecke der Lange 1 und n/4 mal die Strecke der Lange 2 zuriick- 

gelegt. Daraus errechnet sich die Gesamtstrecke zu 

(86) L=/2 (07 +17+ 17427) = yin . 
  

Jetzt setzen wir (85) und (86) in (84) ein und erhalten mit n = 3-10” Nu- 
kleotidbasen fir die Evolutionszeit 

9 (87) T=N-6 = 23:12 ¥3/2 eV2n 9 
-1 = 3,5°10 ah Eo J re 

Nach den Theorien der Astrophysik hat sich die Erde vor etwa 4,5 
Milliarden Jahren gebildet. Fossile Funde sprechen dafiir, da primitive 
einzellige Organismen bereits vor 3,2 Milliarden Jahren auf der Erde exi- 
stiert haben. Der berechnete Wert von 3,5 Milliarden Jahren ordnet sich 
also uberraschend gut in diese Zeitskala ein. Doch sollte man dieser Tat- 
sache keine zu hohe Bedeutung beimessen. Wichtig ist, da& die Grofen- 
ordnung stimmt und sich nicht etwa 100 Milliarden Jahre ergeben. Denn 
mehr als eine Abschatzung kann diese Rechnung nicht sein. Dafiir stellt 
der Ansatz (Korridormodell mit zweigliedriger Wettkampfsituation) eine 
zu starke Abstraktion dar. Gibt es doch in diesem Modell keine Mutations- 
mischung durch genetische Rekombination, keine Artaufspaltung durch 
Isolation, keine DNS-Vermehrung durch Genverdoppelung, keine geneti- 
sche Drift usw. Verfolgt man aber das gerechnete mathematische Modell 
weiter, so sollte es friiher oder spater auch gelingen, die Fortschrittsge- 
schwindigkeit unter Beriicksichtigung derartiger héherer Evolutionsfak- 
toren zu berechnen. Vielleicht lieBe sich auch eine fiir Lebewesen besser 
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zutreffende Tauglichkeitsfunktion im Aminosduren-Raum*) definieren. 

Der Weg, um daraus wieder die Evolutionsdauer zu bestimmen, ist durch 

die obige Rechnung vorgezeichnet. 

So kénnen wir, am Ende dieser Untersuchung angelangt, das Kennen- 

gelernte auf die Kurzformel bringen: Die biologische Evolution la8t sich 

als Optimierungsstrategie verstehen und als solche mathematisch exakt 

formulieren. Diese Strategie stellt einerseits eine ausgezeichnete Methode 

dar, um technische Systeme zu optimieren. Diese Strategie ist - als mathe- 

matisches Formelsystem - andererseits auch als Ansatz geeignet, um evo- 

lutionsbiologische Fragestellungen, wie z. B. die Frage nach der Evolutions- 

dauer, quantitativ zu beantworten. 

21. Nachtrag 

Wahrend der Drucklegung dieser Schrift wurde an verschiedenen Insti- 

tuten der Technischen Universitat Berlin die Evolutionsstrategie ver- 

wendet, um mit thr in laufenden Forschungsvorhaben Optimierungsprob- 

leme zu lésen. Hier handelt es sich um Anwendungen, die der Verfasser 

mit Freude verfolgt. Denn nach fast 9jahriger Entwicklungsarbeit an der 

Evolutionsstrategie ist die Tatsache, daf mit dieser Methode auch an anderer 

Stelle mit Erfolg experimentiert wird, sch6nster Lohn fiir die vorange- 

gangenen Anstrengungen. Problemstellung, Losungsweg und Ergebnis 

dieser drei neu durchgefthrten Versuche sollen nachfolgend kurz be- 

schrieben werden. 

*) Der Aminosauren-Raum stellt eine bessere Analogie zum technischen Parameterraum dar als der 
Nukleotidraum. Der Aminosauren-Raum wird aufgebaut, indem man auf den Achsen eines vieldimen- 
sionalen Raumes in gleichbleibenden Abstanden die 20 Aminosauren aneinanderreiht, und zwar ge- 
ordnet nach ihrer chemischen Ahnlichkeit und ihren Wortibergingen im genetischen Code. 
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Am Institut fir Thermodynamik der TU Berlin ist eine studentische Ar- 

beitsgruppe (Betreuer: W. Kérner) an die Aufgabe herangegangen, mit 

Hilfe der Evolutionsstragie die optimale Form einer querangestrémten 

Kiuhlrippe zu finden [56]. Es la&t sich namlich experimentell und rech- 

nerisch zeigen, dafi quer zur Strémungsrichtung angeordnete Rippen unter 

vergleichbaren Bedingungen hohere Warmeiibergangskoeffizienten auf- 

weisen als langsangestrémte Rippen. Zwischen den Querrippen bilden 

sich Wirbel aus, die den Warmetibergang begiinstigen. Das la8t vermuten, 

daf} - bei gleichbleibendem Strémungswiderstand - der Rippenwirkungs- 

gtad noch gesteigert werden kann, wenn man anstelle der tiblichen Rippen- 

form eine gewdlbte Rippe verwendet. 

Das Bild 34a zeigt die fiir dieses Optimierungsexperiment verwendete 

Versuchsapparatur: In einem wasserdurchstrémten rechteckigen Kanal 

befinden sich hintereinander drei Kihlrippen. Die mittlere Rippe wird mit 

konstanter Leistung elektrisch beheizt. Bei jedem Versuch wird die Zu- 

fluigeschwindigkeit des Wassers so einreguliert, daf§ das Produkt aus 

Mengenstrom Q und Druckverlust Ap einen konstanten Wert annimmt. 

Dann ist die am Fuf der mittleren Rippe gemessene Temperatur ein Ma 
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MUTATIONEN 

a b 

Bild 34. Evolutionsstrategische Optimierung querangestrimter Kihlrippen [56] 

a) Schema der Versuchseinrichtung 
b) Zeithicher Ablauf des Optimierungsexperiments 
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fiir die Giite der Rippenform. Genauer gesagt: Je besser die Warme an 

das vorbeistromende Wasser tibertragen wird, um so niedriger wird die 

Differenz zwischen der Temperatur am Rippenfu8 und der Eintrittstem- 

peratur des Wassers. Verschiedene Rippenformen wurden durch mehr- 

maliges Abwinkeln der Kihlflache erzeugt. Winkel als Formparameter 

haben wir bereits bei der Widerstands-Gelenkplatte kennengelernt. Nur 

besitzt die Rippe keine gelenkigen Lager, sondern die Winkel gy, bis 9, 

werden durch Biegen des 1 mm starken Rippenblechs in einer Biegelehre 

erzeugt. 

Das Bild 34b zeigt den zeitlichen Ablauf des Optimierungsexperiments. 

Aus der Anfangsform der ebenen Rippe entwickelt sich eine l6ffelahnliche 

Form. Sie besitzt - verglichen mit der ebenen Flache - einen um 97% 

héheren Warmeiibergangskoeffizienten. Aus Zeitgriinden mufite die 

Optimierung nach der 24. Mutation abgebrochen werden. Die Versuche 

sollen jedoch weitergefiihrt werden. 

Am Institut fiir Chemieingenieurtechnik der TU Berlin wurde nach 

einem Vorschlag von H. Brauer die Evolutionsstrategie angewendet, um 

eine fiir den Stoffaustausch optimale Zweiphasendiise zu entwickeln [57]. 

Diese Diise bildet das Herzstiick eines Gas-Fliissig-Reaktors. Das Bild 35a zeigt 

das Schema dieses Reaktors. Natronlauge (NaOH) tritt als flissiger Reak- 

tionspartner in eine Strahldiise ein. Durch Bohrungen im Bereich des 

engsten Diisenquerschnitts wird der gasférmige Reaktionspartner, ein 

Kohlendioxid-Luft-Gemisch, der Flissigkeit beigemengt. Es lauft die 

chemische Reaktion 

2 NaOH + CO2 — Nag2COg + H20 

ab. Die Reaktionsausbeute hangt von der Intensitét und Gleichmafig- 

keit der turbulenten Mischungsbewegung im Reaktionsraum ab. Sicher hat 

die Form der Diise einen Einfluf auf die turbulente Str6mungsbewegung. 

So ist zu vermuten, dafi geeignet geformte Kammern im divergenten 

Diisenteil die Durchmischung der beiden Phasen begiinstigen. 
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Luft 

Die Reaktionsausbeute einer Diisenform laft sich wie folgt messen: 
Dem Flissigkeitsstrom wird in gleichbleibenden Zeitintervallen eine Probe 
entnommen. Aus der Lésung wird das wahrend der Reaktion gebildete 
Natriumcarbonat (Na2CO3) durch Zusetzen von Bariumchlorid ausgefillt 
und die Menge von Natriumhydroxid durch Neutralisation mit verdiinnter 
Salzsaure bestimmt. Offensichtlich gilt: Je niedriger die NaOQH-Konzen- 
tration ist, um so besser ist die chemische Reaktion und damit die Diisen- 
form. 

Die Dise setzt sich aus 10 Segmenten zusammen. Durch Auswechseln 
einzelner Segmente (es standen insgesamt 100 Stick zur Verfiigung) lat 
sich die Form der Diise verindern. Diese Art der Formvariabilitat haben 
wir bereits bei dem Experiment mit der Zweiphasen-Uberschalldiise ken- 
nengelernt. Das Bild 35b zeigt die Versuchsergebnisse. Ausgehend von 
zwei verschiedenen Anfangsformen A und B fiihrt das Evolutions-Experi- 
ment liber die dargestellten Zwischenformen zur selben Lésung. Beachtlich 
ist die Steigerung der Reaktionsausbeute. Nach einer Stunde betrigt der 
Stoffumsatz bei der konischen Diise 11,5%. Bei der gefundenen Optimal- 
diise erhoht sich dieser Umsatz auf 21%. 

Gas 

Strahiduse 

      
NaOH       CO,   

a b 

Bild 35. Evolutionsstrategische Optimierung eines Strabldiisenreaktors [57] 
a) Schema der Versuchsanlage 
5) Formentwicklung der Diise fir 2 Experimente 
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Kennzeichnend fir die vorangegangenen Optimierungsversuche ist, da8 

stets an einem materiellen Objekt experimentiert wurde. Doch laft sich 

die Evolutionsstrategie genau so gut als Programm auf einem Elektronen- 

rechner verwenden. 

Ein Beispiel fir die Anwendung eines evolutionsstrategischen Pro- 

gramms ist der Entwurf eines gewichtsminimalen Stabtragwerks. Diese 

Untersuchung wird von A. Hofler, U. Leysner und J. Wiedemann am Institut 

fiir Luft-und Raumfahrttechnik der TU Berlin durchgefiihrt [58]. Das 

Bild 36a veranschaulicht die Aufgabenstellung: Es soll ein Stabwerk mit 

6 Knotenpunkten konstruiert werden. Wo miissen diese 6 Knoten liegen, 

damit das Stabwerk minimales Gewicht aufweist? - Die Krafte in den 

Stabverbindungslinien lassen sich durch Losung des statischen Gleichungs- 

systems auf einem Rechner schnell bestimmen. Der verwendete Werk- 

stoff ergibt dann die Stabquerschnitte und damit das Gewicht der Kon- 

struktion. Die Variablen des Stabwerks sind die (x, y)-Koordinaten der 

Knotenpunkte. Sie werden durch einen rechnerinternen Zufallsgenerator 

abgeandert. Das Bild 36b zeigt das Ergebnis einer solchen Stabwerk-Opti- 

mierung auf einem Rechner, einer CDC 6400. Das Stabwerk wird durch 
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Bild 36. Evolutionsstrategische Optimierung eines Stabtragwerks [58] 

a) Allgemeines Problem: Koordinaten der Knotenpunkte als Variable 

b) Anfangsform und Optimalform des Stabwerks 
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4 Einzellasten beansprucht. Die gewahlte Anfangskonstruktion besitzt 

ein Gewicht von 922 kp. Die Optimalldsung, die sich nach 20 Sekunden 

Rechenzeit ergibt, wiegt nur noch 738 kp. 
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Manfred Eigen 
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Der Titel des vorliegenden Buches ,Evolutionsstrategie” mag dem unvor- 

eingenommenen Leser zunichst als eine ,,contradictio in adjecto” erschei- 

nen. Evolution ist ein Selbstorganisationsprozefs, eine aus sich selbst her- 

vorgehende Entwicklung. Nach Darwin ist sie in der Natur durch das 

Uberleben des am besten Angepaften, durch das ,survival of the fittest” 

gekennzeichnet. Strategie setzt dagegen Planung voraus, also gerade das, 

was Darwins Widersacher als Haupteinwand gegen seine Theorie ins Feld 

fihrten. Die Hoherentwicklung, wie sie im Evolutionsprozef in Erschei- 

nung tritt, mite nach Ihrer Ansicht unbedingt unter dem Diktat einer 

auf den Zweck ausgerichteten Planung stehen. 

Die mathematische Durchdringung der Evolutionstheorie hat diese 

scheinbare Widerspriichlichkeit zerrinnen lassen. In dem Augenblick, da 

man erkannte, daf der natiirlichen Selektion eine physikalisch begriind- 

bare Wertsteuerung zugrunde liegt, war es offenbar, dafi es auch eine 

systeminhirente Strategie der Optimierung geben mu. Wir fragen uns 

heute sogar, ob eine solche durch systeminharente Optimierungskriterien 

gesteuerte Selektion nicht das grundlegende Prinzip jedes adaptiven Lern- 

oder Denkprozesses ist. 

Was liegt naher, als diese Vorstellungen auch zur Entwicklung neuer 

technischer Verfahren heranzuziehen? Ein Prinzip, das in der Natur schlief - 

lich den Menschen hervorgebracht hat, sollte aufgrund seiner unbegrenz- 

ten Fahigkeit zur Adaptation und Optimierung auch in der Technik jeder- 

begrenzten Schopfungs- oder Konstruktionsidee tiberlegen sein. 

Natiirlich bleibt noch manches der Natur abzuschauen. Umgekehrt wird 

sich unsere Einsicht in die natiirlichen Vorgange durch die Entwicklung ana- 
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loger technischer Verfahren sehr vertiefen lassen. Beide Aspekte kommen in 

der Monographie in eindrucksvollen Beispielen zum Ausdruck. 
Zugegeben, zuniachst ist es eine Idee, eine im Prinzip aus der Biologie 

bekannte, die hier vorgestellt wird. Doch wir lernen, welches Potential sich 

in thr verbirgt. Sie wird unsere Maschinen ,intelligent” machen. Sie wird 

auch neue Probleme aufwerfen, mit denen wir uns auseinandersetzen miissen: 

Wird der Mensch in einer unbegrenzten technischen Evolution das Steuer in 

der Hand behalten kénnen? Oder wird er einmal zur mehr oder weniger 

bedeutungslosen Zelle eines gigantischen sich selbst fortpflanzenden und 

standig optimierenden Automaten absinken? 

Ich wiinsche dem Buch weite Verbreitung. Es mége zu neuen Anregungen 

und niitzlichen Anwendungen, aber auch zu einer geistigen Auseinanderset- 
zung mit den angeschnittenen Problemen einer - sich selbst optimierenden - 
Automatisierung fihren. 

Gottingen, Juli 1973 Manfred Eigen 
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Aus der Rethe problemata 

Gottfried Gabriel 

Definitionen und Interessen 

Uber die praktischen Grundlagen der Definitionslehre 

Diese Arbeit ist eine kritische Auseinandersetzung mit der traditio- 

nellen Definitionstheorie im Horizont der Problematik von Erkennt- 

nis und Interesse. Sie untersucht unterschiedliche Auffassungen zu 
der Frage des definitorischen Anfangs und der These von der Will- 

kiirlichkeit der Definitionen. 

Jiirgen Kliiver 

Operationalismus. Kritik und Geschichte einer Philosophie 
der exakten Wissenschaften 

Ist Wissenschaft Erkenntnis vorgegebener Strukturen der Realitit, 

oder ist sie Handlung, die Strukturen setzt? 

Im Operationalismus wird Wissenschaft auf das Handeln gegriindet 

und verstanden als Fortsetzung des praktischen Lebens. 

Wolfgang Lenzen 
Theorien der Bestatigung wissenschaftlicher Hy pothesen 

Behandelt wird ein Hauptthema der Wissenschaftstheorie. Ausgehend 

von den Arbeiten von Popper, Hempel und Carnap werden drei quali- 

tative Bestatigungsbegriffe kritisch analysiert. AbschlieBend wird die 

Frage nach der wissenschaftlichen Relevanz der verschiedenen Besti- 

tigungstheorien zu beantworten versucht.



Rainer Specht 

Innovation und Folgelast. Beispiele aus 

der neueren Philosophie- und Wissenschaftsgeschichte 

Dieses Buch geht von der Annahme aus, da} Individuen und Gruppen 

in theorieabhangigen Eigenwelten leben, deren Verinderungen be- 

stimmte theoretische und praktische Probleme l6sen und gleichzeitig 
neue Probleme der unterschiedlichsten Art erzeugen. 

Dieter Wandschneider 
Formale Sprache und Erfahrung. Carnap als Modell fall 

Der Trend zur Formalisierung in den Wissenschaften entspricht dem 

modernen Exaktheitsideal. An die Stelle des handelnden » Subjekts « 

soll der formale Kalki treten. Die innere Dialektik dieses Ansatzes 

kann am Werk Carnaps besonders prignant entwickelt werden. Dem- 

gegentiber wird eine Position skizziert, die Erfahrung als modellorien- 

tierte Praxis deutet. 

Paul Weingartner 

Wissenschaftstheorie I - II 

Der erste Band dieser Trilogie fiihrt ein in die Wissenschaftstheorie 

im allgemeinen. Der zweite Band behandelt die Wissenschaftstheorie 

der Logik und Mathematik, der dritte die der deskriptiven und nor- 

mativen Erfahrungswissenschaften. 
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