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1. 서론

유전 알고리즘은 자연 선택의 원리와 자연계의 생물 

유전학에 기본 이론을 두는 병렬적이고 전역적인 탐색 

알고리즘이다. 최근 생물의 진화과정, 즉 자연선택과 유

전법칙을 적용한 진화전략, 유전 프로그래밍 등의 여러 

형태의 이론과 기법들이 활발히 연구되고 있다. 특히 유

전알고리즘의 경우, 최적해 탐색 알고리즘이 필요한 공업 

및 산업, 뉴럴 네트워크, 그리고 웹 등의 분야에서 시뮬레

이션을 통한 다양한 연구가 이루어지고 있다.[1,2] 또한 에

이전트 기반의 M&S 시스템에서는 높은 자율성을 갖는 

전투개체 모델링이 용이하기 때문에, 에이전트 기반의 

M&S 시스템과 유전 알고리즘을 사용해서 전술을 생성

하는 연구도 진행되었다.[3,4]
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ABSTRACT

The Genetic Algorithm(GA) is a global search algorithm based on biological genetics. It is widely used in 

various fields such as industrial applications, artificial neural networks, web applications and defense industry. 

However, conventional Genetic Algorithm has difficulty maintaining feasibility in complicated situations due to 

its fixed number of chromosomes. This study proposes the Genetic Algorithm using variable chromosome with 

chromosome attachment. And in order to verify the implication of changing number of chromosomes in the 

simulation, it applies the Genetic Algorithm using variable chromosome with chromosome attachment to anti- 

submarine High Value Unit(HVU) escort mission simulation. As a result, the Genetic Algorithm using variable 

chromosome has produced complex strategies faster than the conventional method, indicating the increase of the 

number of chromosome during the process.

Key words : Genetic Algorithm, M&S, Variable Chromosome, Artificial Life

요   약

유전 알고리즘은 생물 유전학에 기본 이론을 두는 전역 탐색 알고리즘으로, 산업, 뉴럴 네트워크, 웹, 그리고 국방 등의 

분야에서 활발히 사용되고 있다. 하지만 기존의 유전 알고리즘은 염색체의 개수가 고정되어 있는 형태여서 시뮬레이션 도중 

초기에 주어진 상황보다 더 복잡한 상황이 주어질 수 있는 경우에는 적용이 힘들다는 한계점이 존재한다. 본 연구에서는 이를 

극복하기 위해서 염색체 비분리를 적용한 가변 염색체 유전 알고리즘을 제안하였다. 그리고 염색체 수의 변화가 시뮬레이션 

결과에 영향을 미치는 것을 확인하기 위하여 대 잠수함 HVU 호위 임무 시뮬레이션에 염색체 비분리를 적용한 가변 염색체 

유전 알고리즘을 적용하였다. 시뮬레이션 결과 기존의 유전 알고리즘과는 달리 가변 염색체 유전 알고리즘에서는 더 복잡한 

전술이 더 일찍 등장하였으며, 그에 따라 염색체 수가 증가하는 방향으로 진화가 일어나는 것을 확인할 수 있었다.
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하지만 기존 연구에서는 염색체의 개수가 고정되어있

는 방식의 연산 때문에 유전 알고리즘을 통해서 발생될 

수 있는 상황이 제한적이라는 한계점이 존재한다. 예를 

들면, If-then 규칙 기반의 전술 생성과 같은 시뮬레이션

에서는 기존의 유전 알고리즘은 한 개의 염색체가 한 개

의 규칙을 의미하기 때문에 한 조건(if) 당 한 개의 결과

(then) 만이 존재할 수 있다. 하지만 실제로는 하나의 조

건이 여러 형태의 결과로 존재할 수도 있다. 때문에 기존

의 유전 알고리즘에서는 제한적인 상황밖에 묘사할 수 

없다는 한계점이 존재한다.

본 연구에서는 이를 개선하기 위해서 염색체 수에 가

변성을 제공하는 새로운 유전 연산인 염색체 비분리가 

추가된 유전 알고리즘을 제안하고, 대 잠수함 HVU 호위 

임무 시뮬레이션에 적용하여 염색체 수의 변화와 생성되

는 전술의 상관관계에 대해서 비교분석하였다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서는 관련 연구

에 대해서 소개하고, 3장에서는 제안된 가변 염색체 유전 

알고리즘에 대해서 소개한다. 4장에서는 가변 염색체 유

전 알고리즘을 실제 시뮬레이션에 적용하는 방법에 대해

서 설명을 한 후에 가변 염색체 유전 알고리즘이 적용된 

시뮬레이션을 수행하고 결과를 분석한다. 마지막으로 5

장에서 결론 및 향후 연구에 대해서 이야기한다.

2. 이론적 배경

2.1 생물학적 관점의 진화

종이 진화를 하기 위해서는 시행착오를 겪는 과정이 

반드시 필요하다.[5] 그러한 시행착오는 돌연변이 과정을 

통해서 겪게 되는데, 대부분의 돌연변이는 생존에 부적합

한 방향으로 일어난다. 그럼에도 불구하고 진화론에서는 

특정 상황에서의 돌연변이가 진화를 만들어 낸다고 예측

하고 있다.[6,7,8] 즉, 진화론의 관점에서 볼 때 돌연변이는 

진화를 위해서 반드시 필요한 과정이라고 할 수 있다.

돌연변이 과정에는 유전자 돌연변이와 염색체 돌연변

이가 있는데, 기존의 유전 알고리즘에서 고려하고 있는 

유전 연산들은 전부 유전자 돌연변이이다. 하지만 염색체 

수에 변이가 발생하는 염색체 돌연변이에 해당하는 염색

체 비분리 현상 또한 매우 중요한 메커니즘이다.[9] 실생

활에서 염색체 비분리는 다운증후군이나 터너증후군 같

은 질병을 야기하지만[10,11] 진화에서는 염색체 수의 변화

를 가져다 줄 수 있기 때문이다.

염색체 수의 변화가 진화과정에서는 중요한 것으로 알

려져 있지만, 이러한 진화메커니즘을 활용한 유전 알고리

즘에서는 오직 유전자 돌연변이만을 사용하기 때문에 고

정된 수의 염색체만을 사용한다는 한계를 갖는다.

2.2 기존의 유전 알고리즘
유전 알고리즘은 공업 및 산업 등 여러 분야에 적용되

어 연구되어 왔다. 하지만 보다 높은 신뢰도를 얻거나 다

양한 범위의 문제에 적용하기 위해서 유전 알고리즘을 

개량하기 위한 여러 연구들이 진행되었다. 대표적으로 가

변 길이 염색체 유전 알고리즘 연구[12]와 JGGA(Jumping 

Gene Genetic Algorithm) 연구[13]가 있다.

가변 길이 염색체 유전 알고리즘에서는 염색체 한 개

에 포함되어 있는 규칙의 수가 서로 달라도 교차를 통해 

자손을 만드는 것이 가능하다. 예를 들면, 부모 a의 염색

체에 포함된 규칙의 수가 5개이고, 부모 b의 염색체에 포

함된 규칙의 수가 7개라고 하더라도 교차 연산을 통해서 

정상적으로 작동할 수 있는 자손을 만들어내게 된다. 그

래프에서 최단거리를 찾는 것과 같이 서로 다른 길이를 

가진 자손이 얼마든지 등장할 수 있는 경우에 유용하다. 

하지만 단지 다른 길이의 염색체들 사이의 교차 연산을 

가능하게 해줄 뿐 스스로 규칙의 수를 늘리거나 줄이는 

형태는 가지지 못한다.

JGGA는 점핑 유전자라는 것을 적용한 유전 알고리즘

이다. 점핑 유전자란 실제로 생물의 유전자 메카니즘에서 

존재하는 것으로, 염색체 내의 특정 유전자가 같은 염색

체 또는 다른 염색체의 특정 위치로 이동하는 유전자이

다. 이 모습이 점핑을 하는 것 같다고 해서 점핑 유전자

라고 불린다. 점핑 유전자를 표현하기 위해서 복사-붙여

넣기, 그리고 자르기-붙여넣기라는 유전 연산을 추가하였

다. 이를 통하여 자손의 다양성을 강화할 수 있었고, 더 

낮은 절대 에러율 내에서 최적해를 구할 수 있었다.

3. 방법론

3.1 유전 알고리즘의 설계
본 논문에서 제안하는 가변 염색체 유전 알고리즘은 

세대가 지남에 따라서 하나의 개체가 가지고 있는 염색

체의 개수가 변할 수 있는 유전 알고리즘이다. 설계하기

에 따라서 하나의 개체가 하나의 염색체만을 가질 수도 

있지만, 본 논문에서는 Fig. 1.과 같이 여러 개의 염색체

를 가지도록 설계한 형태를 가정하였다.
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Fig 1. Structure of an individual

3.1.1 선택과 교배

기본적으로는 기존의 전통적인 유전알고리즘에서 제

안하는 방법과 크게 다른 점이 없다. 하지만 염색체의 개

수에 가변성을 주기 위하여 새롭게 제안한 염색체 비분

리 연산을 위해서 교배와 자손을 만드는 과정을 세분화

해서 설계하였다.

교배 시 선택되어 다음 세대에 살아남을 개체들은 다

음과 같은 다섯 그룹이다.

① 전 세대에서 적합도 값 상위 20% 개체

② 전 세대에서 적합도 값이 가장 높았던 개체와 상위 

20% 중 임의의 한 개체를 교배한 자손

③ 전 세대에서 적합도 값이 두 번째로 높았던 개체와 

상위 20% 중 임의의 한 개체를 교배한 자손

④ 전 세대에서 적합도 값 상위 20% 중 임의의 두 개

체를 교배한 자손

⑤ 전 세대에서 적합도 값 상위 20% 중 임의의 한 개

체와 하위 20% 중 임의의 한 개체를 교배한 자손

위와 같이 교배를 할 부모 개체들을 선택한 후에는 교

배 과정에 들어가게 된다. 교배 과정에서는 Fig. 2와 같은 

몇 단계를 거치게 된다. ①번 과정에서는 위의 5가지 규

칙에 따라서 임의의 부모 한 쌍을 선택한다. 그리고 ②번 

과정에서 자식이 각 부모로부터 물려받을 염색체를 선택

한다.

Fig. 3.은 Fig. 2.의 ②번 과정을 순서도로 표현한 것이

다. 일반적으로 자식은 부모에게 같은 번호의 염색체는 

한 개만 받을 수 있다. 따라서 두 부모의 염색체 수가 같

은 경우에는 각 염색체 번호마다 하나씩 받아오면 된다. 

하지만 염색체 수가 다른 경우에는 개수가 달라진 이후

부터 더 많은 쪽의 염색체를 자식이 받아올지 받아오지 

않을지 결정해야 한다.

Fig 2. selecting parents and crossbreeding

Fig. 3. Flow chart of chromosome selecting

3.2 염색체 비분리 연산
염색체 비분리 연산은 Fig. 2의 ②번 과정에서 일어나

게 된다. Fig. 4.(a)에서 보는 것과 같이 일반적인 경우에

는 부모가 가지고 있는 염색체 한 쌍 중 하나만을 받아오

게 되고 확률에 따라서 Child a 또는 Child b의 형태를 

띄게 된다. 또한 자식의 염색체 개수가 유지된다. 하지만 

비분리 연산이 실행되면 Fig. 4.(b)에서와 같이 선택된 염

색체가 Child a'와 Child b'로 하나씩 배당되지 않고 

Child a'와 같이 어느 한 쪽에 몰려서 들어가거나 Child 
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b'와 같이 어느 한쪽에도 들어가지 않는 형태를 가지게 

된다. 즉, 비분리 연산이 실행되면 50% 확률로 염색체의 

개수가 한 개 증가하거나 감소하게 된다.

염색체 비분리 연산으로 인해서 초기에 예상했던 상황

보다 더 복잡한 상황이 발생한다 해도 염색체 수가 스스

로 증가하여 그에 맞춰서 진화하는 것이 가능해진다. 반

대로 굳이 초기에 예상했던 수의 염색체가 필요하지 않

은 상황이라면 세대가 지남에 따라서 염색체의 개수가 

Fig 4.(a) Making children with common crossbreeding

Fig 4.(b) Making children with chromosome attachment
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감소하는 방향으로 진화할 것이다.

4. 사례연구

4.1 실험 설계

기존에도 함정 전투 시뮬레이션에서의 전술 생성을 위

해서 유전 알고리즘이 적용된 사례가 있다.[3,4] 본 논문의 

사례연구에서도 제안된 유전 알고리즘으로 염색체 개수

와 진화 결과의 상관관계를 알아보기 위하여 기존 연구

에서 수행한 바 있는 대 잠수함 HVU 호위 임무 시뮬레

이션[14]에 유전 알고리즘을 적용하였다.

시뮬레이션의 복잡도에 따른 차이를 알아보기 위하여 

상대적으로 단순한 전술인 생존 우선 전술을 유도하는 

시뮬레이션인 실험 1과 상대적으로 복잡한 전술인 공격 

우선 전술을 유도하는 시뮬레이션인 실험 2를 수행하였

다. 각 실험에 대하여 한 번은 염색체 수의 변화가 없는 

기존의 유전 알고리즘을 적용하여 실험을 하고, 다른 한 

번은 본 연구에서 제안한 염색체 비분리를 적용한 유전 

알고리즘을 적용하였다. 본 연구의 주요 목적은 예상보다 

복잡한 상황에서 염색체 비분리를 적용함으로서 얻을 수 

있는 이점을 알기 위한 것이므로, 염색체 비분리가 존재

하지 않는 기존의 전통적인 유전 알고리즘과의 비교만을 

수행하였다.

본 시뮬레이션에서는 두 가지의 전술을 표현하기 위한 

형태로 규칙이 구성되어있다. 따라서 기존 연구에서 제공

한 사실 집합은 적 잠수함을 무시하고 목적지로 돌진만 

하는 생존 우선 전술과 적 잠수함을 우선 탐지 후 섬멸 

하고 이동하는 공격 우선 전술을 만들 수 있었다. 임무 시

나리오는 Fig. 5.와 같다. 5척의 아군 수상함이 1척의 아

군 HVU를 1척의 적군 잠수함으로부터 지키는 임무이다.

Fig. 6. Construction of parent individual

적합도 값 f는 식 (1)과 같이 정의한다. 목표 도달율은 

시뮬레이션 시작시의 HVU로부터 목표지점까지의 직선 

거리(dtotal)대비 시뮬레이션 종료시의 HVU로부터 목표지

점까지의 직선 거리(dmoved)로 표현된다. 아군 생존율은 

총 아군 함정의 숫자(nours)대비 살아남은 아군의 함정의 

숫자(sours)로 표현된다. 적군 피해율은 총 적군 잠수함의 

숫자(nenemy)대비 파괴된 적군 잠수함의 숫자(denemy)로 표

현된다. 그리고 가중치인 w1, w2, w3의 합은 항상 1이어

야 한다.

    ∙


········································· (1)

Fig. 5. Mission Scenario
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w1의 경우에는 목표까지의 이동성을 나타내기에 반드

시 필요하다. w1이 너무 작다면 목표로 이동하려 하지 않

고 시작점 부근에서만 움직이며 전투 자체를 회피하는 

형태가 나올 가능성이 높다. 따라서 ⅓보다 약간 큰 값인 

0.4를 설정하였다. 그리고 w2와 w3 값에 따라서 두 가지 

실험을 진행하였다.

실험 1은 생존 우선 전술이기 때문에 아군 생존율의 

가중치인 w2는 0.6이고 w3은 0으로 설정하여 아군이 살

아남는 것을 최우선으로 하는 전술로 진화하도록 유도한 

실험이다. 실험 2는 적군 피해율의 가중치인 w3은 0.6이

고 w2는 0으로 설정하여 적군을 섬멸하는 것을 최우선으

로 하는 전술로 진화하도록 유도한 실험이다.

4.2 유전 알고리즘의 적용
전술을 표현하기 위하여 "If-then" 형식의 규칙을 사용

하였다.[3,4,14] 하나의 규칙은 하나의 염색체에 대응된다. 

그리고 Fig. 6과 같이 각 염색체들이 모여서 하나의 개체

를 구성하게 된다. 하나의 개체는 시뮬레이션에서 하나의 

함정 모델에 대응되고 해당 모델들이 모여서 하나의 시

뮬레이션을 구성하게 된다.

Fig. 7. Structure of simulation model
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Fig. 7에서와 같이 각 부모 개체들은 각각의 함정 모델

을 구성하게 된다. 염색체에 표현된 규칙들이 각 함정 모

델의 규칙을 구성하게 되고 함정 모델들은 그 규칙에 따

라서 행동하게 된다. 이렇게 구성된 함정들이 모여서 한 

번의 시뮬레이션을 구성하게 되고, 이 시뮬레이션들의 결

과를 유전 알고리즘의 피트니스 값으로 주게 된다.

초기값으로는 유전 알고리즘 최적화를 위한 파라미터 

연구[15]에서 제시한 수치와 유사하게 교차율, 돌연변이율

은 2%, 그리고 염색체 비분리율은 10%로 설정하였다. 

그리고 한 세대 당 50개의 부모 개체를 두어 50회의 시뮬

레이션을 수행하였다.

4.3 실험 결과 및 분석
실험 1의 결과는 Fig. 8.(a)와 같다. 주로 아군의 생존

율을 고려한 결과 기존의 고정된 개수의 유전 알고리즘

과 본 논문에서 제안한 가변 염색체 유전 알고리즘 모두 

적합도가 약 0.18정도인 전투 회피 전술로 최종 진화를 

하였다. 전투 회피 전술은 적 잠수함을 무시하고 무조건 

목표를 향해 이동하는 매우 단순한 형태의 전술이다.

실험 2의 결과는 Fig. 8.(b)와 같다. 주로 적 잠수함의 

피해율을 고려한 결과 기존의 유전 알고리즘과는 약간 

다른 결과가 나왔다. 기존의 고정 염색체 유전 알고리즘

의 경우에는 실험 1에서와 마찬가지로 전투 회피 전술이 

최종 형태로 등장하였다. 하지만 가변 염색체 유전 알고

리즘의 경우에는 4세대 이후부터 적 잠수함이 나타나면 

탐지 후 상황을 판단하여 공격까지 하는 형태의 공격 우

선 전술이 등장하였고, 결과적으로 훨씬 높은 적합도 값

을 얻을 수 있었다. 공격 우선 전술은 적 잠수함에 대한 

(a) fitness value by generations of experiment

(b) fitness value by generations of experiment

Fig. 8. fitness values of experiments

탐지, 식별, 공격 판단, 허위 표적 판단 등의 복잡한 의사

결정 과정이 필요한 전술이다.

Fig. 9.은 실험 2의 세대별 평균 염색체의 개수를 나타

낸다. 회피 우선 전술의 경우에는 염색체의 개수가 약간 

증가하다가 11개와 12개 사이에서 수렴하는 모습을 보인

다. 하지만 공격 우선 전술에서는 염색체의 개수가 5세대 

이후 폭발적으로 증가한 후 13개와 14개 사이에서 수렴

하는 모습을 보인다.

Fig. 9. the number of chromosomes by generations of 
experiment 2

실험 1의 경우에는 목표로 하는 전술이 너무 간단한 

형태여서 기존의 유전 알고리즘과 가변 염색체 유전 알
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고리즘의 차이가 거의 없었다. 하지만 실험 2에서와 같이 

보다 복잡한 전술을 요구하는 경우에는 기존의 유전 알

고리즘은 염색체 개수의 한계로 인해서 복잡한 전술로 

진화하는 데 어려움을 겪었지만, 가변 염색체 유전 알고

리즘의 경우에는 염색체 개수를 늘려가며 더 복잡한 전

술로 진화하는 데 성공을 거두었다.

기존의 유전 알고리즘도 처음부터 적절한 수의 염색체

를 설정해준다면 얼마든지 복잡한 형태로 진화할 수 있

겠지만, 적절한 염색체의 개수가 몇 개인지 알 수 없는 

경우에는 염색체 비분리 연산을 적용하여 염색체 개수에 

가변성을 주는 것이 훨씬 유리할 것이다. 또한 가변 길이 

염색체 유전 알고리즘이나 JGGA와 같은 개선된 유전 알

고리즘의 유전 연산을 추가한다면 보다 낮은 에러율과 

높은 확장성도 갖출 수 있을 것이다.

5. 결론 및 향후연구과제

기존의 유전 알고리즘에서는 염색체의 개수를 고정시

킨 후 실험을 해야 하기 때문에 처음부터 적절한 염색체

의 개수를 알고 있는 상황이 아닌 이상 최적의 결과를 낼 

수 없었다. 그렇다고 무턱대고 염색체의 개수를 늘려서 

실험을 할 수 도 없었다. 이를 극복하기 위해서 본 연구

에서는 염색체 비분리를 적용한 가변 염색체 유전 알고

리즘을 제안하였다.

실험 결과, 복잡도가 높지 않거나 필요한 염색체의 수

를 정확히 예측한 경우에는 기존의 유전 알고리즘과 본 

연구에서 제안한 유전 알고리즘 사이에 큰 차이를 발견

할 수 없었다. 하지만 상황에 따라서 스스로 염색체의 개

수를 늘리거나 줄여가며 진화를 할 수 있기 때문에 최적

의 염색체 개수를 모르는 경우에는 적절한 염색체 수를 

스스로 찾아가며 기존의 유전 알고리즘보다 더 좋은 결

과를 낼 수 있었다.

향후에는 환경의 복잡도에 영향을 주고 더 다양한 전

술이 등장할 수 있도록 사실 집합을 구체화하여 실험을 

할 예정이다. 또한 가변 염색체 유전 알고리즘을 인공 뉴

럴 네트워크에 적용하는 방법에 대해서 연구를 진행할 

예정이다.
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