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ROZMYTE MODELOWANIE TARCIA PRZY POMOCY
ALGORYTMU PSEUDO-BAKTERYJNEGO I METODY
NAJMNIEJSZYCH KWADRATOW

Marcin JASTRZEBSKI

Politechnika F.6dzka, Wydziat Elektrotechniki i Elektroniki, Instytut Automatyki
ul. Stefanowskiego 18/22, 91-924 1.6dZ e-mail: marcinjastrzebski@gazeta.pl

Streszczenie: Zaproponowano nowa metode strojenia
rozmytej bazy regul typu Sugeno przy wykorzystaniu zmody-
fikowanego algorytmu pseudo-bakteryjnego (PBGA) i metody
najmniejszych kwadratéw (LSQ). Poniewaz podejmowana jest
tutaj préba zamodelowania zjawiska o charakterze nieciaglym,
zaproponowane zostaly nowe rodzaje funkcji nastepnikéw
regut. W przedstawionym algorytmie (PBGA+LSQ) strojenie
parametréw wejsciowych funkcji przynaleznosci przeprowa-
dzane jest przy uzyciu algorytmu PBGA, natomiast strojnie
nastgpnikéw przy pomocy metody LSQ. Efektywno$¢ metody
zilustrowano trzema przyktadami.

Stowa kluczowe: Modelowanie
algorytm bakteryjny.

tarcia, system rozmyty,

1. WSTEP

Wykorzystanie modeli tarcia jest uzyteczne miedzy
innymi w projektowaniu precyzyjnych serwomechani-
zméw, systeméw sterownia robotéw, czy systeméw
anty-poslizgowych w hamulcach samochodowych. Fakt
ten thumaczy duza liczb¢ publikacji, ktére skupiaja si¢
na analizie i modelowaniu tego zjawiska.

W artykule [4] znajomo$¢ sily tarcia wykorzystana byla
do wyznaczenia sygnalu sterujacego silnikiem linio-
wym. Warto$¢ tej sity obliczona byla przez model roz-
myty typu Sugeno. Model nie byt do$¢ doktadny. R62-
nica migdzy silq uzyskana z modelu, a sila prezentowa-
ng podczas uczenia byla szczegélnie widoczna gdy
predkos¢ silnika byla bliska zeru. Powodem tej rozbiez-
nodci jest to, ze dla v=0 tarcie jest nieciagle, podczas
gdy nastgpniki funkcji w standardowym systemie roz-
mytym typu Sugeno sa liniowa kombinacja wartosci
wejs¢ (ciagle nastepniki).

Wiele technik jest uzywanych do projektowania modeli
rozmytych, jak np. dobrze znane podejécie neuro-
rozmyte, klastrowanie, czy algorytmy ewolucyjne.

Na podstawie obserwacji zdolnoéci bakterii do transferu
genéw, autorzy [6] zaproponowali prosty algorytm
pseudo-bakteryjny (PBGA).

Proponowany algorytm wykorzystuje fakt, ze parametry
funkcji nastgpnikéw rozmytych regul systemu typu
Sugeno moga by¢ dobierane w trakcie jednej iteracji

przy pomocy metody najmniejszych kwadratéw (LSQ). -

Rozszerzenie liniowych nastgpnik6éw o zaproponowany
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nieciagly sktadnik zawierajacy informacj¢ o miejscu
i wielkosci nieciaglo$ci nie zmienia tej sytuacji.

W artykule proponowana jest nowa metoda strojenia
parametrow systemu rozmytego, wykorzystujaca algo-
rytm pseudo-bakteryjny (PBGA) i metod¢ najmniej-
szych kwadratéw (LSQ).

2. SYSTEM ROZMYTY

Rozpatrzmy n-wejsciowy [x;, x,, ..., x,] model rozmyty,
zlozony z N regut postaci:

Ri: IF (x;is ;) and (xz1s yp) and ...and (x, is u;)

THEN yis y=fi(x5x2,.--»Xs)» 0))

gdzie i=1..N oznacza numer reguly rozmytej, w ktérych
wdzwonowate” funkcje przynaleznosci y; dane sa wzo-
rem:

1 , 0))

—c. 2
1+ ————xj i
a,-_,- .

a nast¢pniki regut okreslone zostaly jako:

Hij(xj)=

Shxp X0 X0) = PirX+pi X2+ o + Py +
-+ qi + ki.Sign{G(lexb'"’xn)})

3

gdzie G(xpx,....x,) jest wczeéniej okreslong funkcja
opisujaca granic¢ nieciaglosci w modelowanym zjawi-
sku. Wyjscie y obliczamy jako $rednia wazona wartosci
nastgpnik6w wszystkich regut

N
Zoi Y

i=1

y=—7">: @
20
i=1
gdzie
9; =H,ug‘{xj} &)

Jj=1

jest sila odpalenia i-zej reguty.




Rozwazmy wsad danych wejsciowych zapisany w ma-
cierzy X o elementach x;, h=1...k, j=1...n, gdzie k ozna-
cza liczbe wektoréw wierszowych [x;, x5 ..., Xl
Oznaczmy tez przez M{i} macierz wartosci funkcji
przynaleznosci dla i-tej reguly ‘o elementach
m{i b=y on)-

Sity odpalenia poszczeg6lnych regul, dla kolejnych
wektoréw wejéciowych zapiszmy w macierzy O o ele-
mentach:

6

n
oy = [mii}y,
jl

h=1..k, i=1.N

W dalszych rozwazaniach przydatny tez bedzie wektor
kolumnowy s zawierajacy sumeg sil odpalenia wszyst-
kich regut dla kazdego wektora wejsciowego [x], x,,
x,), zbudowany wg schematu

N
Sp = Zohi »

i=1

cony

)]

h=1.k,

Zbudujmy N-(n+2) kolumnowa macierz o k wierszach

=l <I> E<2> E<N>J (8)
z podmacierzy
E< =le<i,l> e g guimi> e<i,n+2>] ©)
i=1l.N
w ktérych wektory e< <”‘>, ey e zawierajg ele-
menty
: 0y " Xpi
e:l, j> = hi Y (10)
Sh
h=1.k, i=l.N, j=l.n
wektor e"*1> zawiera elementy
, 0,.
e<l,’l+l>’l =i (11)
Sp
h=1.k, i=l.N
natomiast e "> jest takie, ze
0,, SigniG( x,,,X,,,..., X
9>, = On 518 CEMERE ), (12)
Sy
h=1.k, i=1.N

Jezeli teraz parametry nast¢gpnikéw zapiszemy wg
schematu

"=[Pu o=

to wektor y zawierajacy odpowiedZ systemu na kolejne
wektory danych wejsciowych ze wsadu X bedzie réw-
ny:

Pn 9 klllph’l « Pwn 9y kN]T (13)

y=E-r (14)
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3. ALGORYTM PSEUDO-BAKTERYJNY
I JEGO MODYFIKACJA

Bakteriofagi moga przenie$¢ kopi¢ genu z komoérki
Zrédtowej i wprowadzi¢ ja do chromosomu komérki
zarazonej. Proces ten nazywany jest transdukcja. Po-
przez transdukcje mozliwe jest rozprzestrzenienie cechy |
jednej bakterii na reszte¢ populacji. Ten mechanizm
rekombinacji genetycznej jest podstawa ewolucji mi-
krob6w. Zainspirowani tym zjawiskiem autorzy [6]
zaproponowali mutacj¢ bakteryjna, na dzialaniu ktérej
opiera si¢ algorytm pseudo-bakteryjny (PBGA). Algo-
rytm ten wykorzystywany byl z powodzeniem do stro-
jenia systeméw rozmytych typu Mamdani [2,6,7] jak i
typu Sugeno [3].

W oryginalnym podejsciu [6] algorytm pseudo-
bakteryjny skladal si¢ z mutacji bakteryjnej, jako me-
chanizmu polepszania niewielkich cze$ci chromosomu i
krzyzowania. Dobre wyniki przynosi takze zastosowa-
nie algorytmu tylko z mutacja bakteryjna [2,3,7], lecz ze
zmieniajacy si¢ dlugoscia mutowanej czesci i stopnia tej
mutacji.

W przytoczonych pracach, mutacji bakteryjnej podda-
wane byly zaréwno parametry funkcji przynaleznosci
jak i parametry nastgpnikéw, co odpowiada bakterii o
dlugosci (4xn+2)-N parametréw, dla systemu rozmytego
postaci zaproponowanego w rozdziale 2.

W poprzednim rozdziale pokazane zostalo, Ze y zalezy
liniowo od wektora parametr6w nastepnikéw zebranych
w wierszu r. Zadanie polega na zminimalizowaniu blg-
du éredniokwadratowego .

RMSE = JIW

Dla danego wsadu X i przy znanych parametrach funk-
cji przynaleznosci, znana jest réwniez macierz E. Wek-
tor minimalizujacy wskaznik RMSE obliczy¢é mozemy
przy pomocy metody najmniejszych kwadratéw (LSQ)
w trakcie jednej iteracji wg wzoru -

(15)

r=E\d=(E"-E]''E".d  q¢

Uwzgledniajac (14), (15) oraz (16), wskazmk RMSE
zapisa¢ mozemy jako:

RMSE= I[d—y]’; lo-E-o’ - lo-E-@aff an
Y e ¥V x ¥V &

Przy zadanej parze uczacej (X.d) macierz E, a wigc i
btad RMSE bedzie zalezat tylko od wartoéci parametréw
funkcji przynaleznosci (3-n°N parametréw).

Opisywana modyfikacja algorytmu polega na poddawa-
niu mutacji bakteryjnej tylko parametréw funkcji przy-
naleznos$ci, natomiast parametry funkcji nastgpnikéw
dobierane s za pqmocé\ metody najmniejszych kwadra-
téw. Ponadto po kazdej mutacji, przeprowadzonej na
kazdym klonie, przeliczane sa tylko wartosci funkcji
przynaleznosci i sity odpalen tych regul, na ktére muta-



cja miala bezposredni wplyw. Podejscie takie znacznie
przyspiesza algorytm.

Schemat algorytmu przedstawiony zostal na rys. 1,
ktérego uzupelnieniem jest rys. 2, pokazujacy sposSb
oceny poszczeg6lnych klonéw po mutacji bakteryjnej
parametr6w funkcji przynaleznoéci i po doborze para-
metréw funkcji nastgpnikéw za pomoca metody naj-
mniejszych kwadratow.

Stwérz bakterig poczatkowa

ter=iter+1 | Stwoérz g klonéw bakterii

Podziel bakteri¢ na
u=f{iter, maxiter) czgéci

Wybierz losowo fragment

TIOT1d @:_%‘
W

1 2 i u

Mutuj parametry i-tej czg§ci w kazdym klonie

Dla kazdego klonu okre$l funkcje nastepni-
kéw i oblicz RMSE

Najlepszy osobnik (kion lub bakteria )
transferuje zmutowang cz¢$¢ do pozostatych

Powtarzaj dopoki wszysikie
czg$ci nie zostang zmutowane

Zachowaj najlepsza bakterie,
pozostate skasuj

Tak

Naste¢pna iteracja ?

J Nie

I KONIEC

Rys.1. Schemat proponowanego algorytmu.

Opis algorytmu PBGA+LSQ

Inicjalizacja — Po zdefiniowaniu przedzialéw dla para-
metréw funkcji przynaleznosci, nalezy wygenerowaé
bakteri¢ poczatkowa. W podanym przykladzie bakterig
otrzymano z typowej bazy, zawierajacej z” regut
(z-liczba funkcji przynalezno§ci réwnomiernie pokry-
wajacych zakres wejsciowy). Poczatkowo te same pa-
rametry wystepuja w funkcjach przynaleznosci innych
regul, lecz w trakcie procesu strojenia funkcje te staja
si¢ niezaleZne.
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funkcje przynaleznoéci
B Bz [TPYRRY TP R T B3 Ba Ba
zmutowane a4 by Ca

Co si¢ zmieni ?

Y

‘Macierz M{s}
Koluminy 112 w macierzy
M{2} zmieniq sig.
Przelicz je.

\

Co si¢ zmieni ?

Médeﬂ o

Kolumna 2
Przelicz jy:

Oblicz

Zbiér uczacy

1SQ
r=EMd

Y

Y

_

obliczone funkcje nastgpnikéw - I'.J

——
—

P Pu q k, P ks

\} L L

Rys. 2. Sposéb obliczania nastepnik6w i wskaZnika
RMSE po mutacji wybranej czgéci. Przyklad dla 2 wejsé
i4 regut.

Algorytm — Diagram proponowanej mutacji bakteryjnej
przedstawiony jest na rys. 1. Najpierw tworzonych jest
& klonéw istniejacej bakterii (zakodowanych funkgji
przynaleznofci). Nastgpnie bakteria ta dzielona jest na
pewng liczbg czesci, przy czym liczba ta zalezy od do-
puszczalnej liczby iteracji i numeru aktualnej iteracji.




W proponowanym podejsciu dlugo$¢ fragmentéw za-
wierajacych parametry funkcji przynalezno$ci zmienia
si¢ tak, ze na poczatku procesu optymalizacji jeden
fragment stanowi¢ moga funkcje przynalezno$ci calej
reguty badz kilku regul, przechodzac stopniowo do
fragmentéw, na ktére skiadaja si¢ pojedyncze funkcje
przynaleznosci (3 parametry dla ostatnich iteracji). Na
tak okreSlonym fragmencie przeprowadza si¢ mutacj¢
we wszystkich klonach réwnocze$nie. Kolejnym kro-
kiem jest dob6r nastgpnikéw w kazdym klonie przy
pomocy metody najmniejszych kwadratéw. Nastgpnie
oceniane s3 wszystkie klony i bakteria oryginalna,
a najlepszy osobnik transferuje zmutowany fragment do
pozostatych osobnikéw. Proces wyboru fragmentu,
mutacji parametréw funkcji przynaleznoéci, dostrajanie
nast¢pnikéw, ocena i transfer jest powtarzany dopdki
wszystkie czg¢éci nie zostang zmutowane.

Zakoriczenie — jeSli osiagnigta zostanie zadana liczba
iteracji to nastgpuj¢ wyprowadzenie parametréw funkcji
przynaleznosci i parametréw funkcji nastgpnikéw. W
przeciwnym przypadku nastgpuje kolejna mutacja bak-
teryjna.

4. WYNIKI TESTOW NUMERYCZNYCH

Przedstawione zostang teraz trzy eksperymenty majace
za zdanie pokaza¢ zdolno$¢ modelowania nieliniowosci
przez system rozmyty z nieciaglymi funkcjami nastgp-
nikéw, strojony za pomoca zaproponowanego algoryt-
mu PBGA+LSQ.

4.1. Przyklad 1

W przykladzie tym zostana zamodelowane dwie funk-
cje. Pierwsza z nich opisana zalezno$cia (19), druga w
podobny sposéb, ale przesunigta o 1 do géry.

Poréwnujac rys. 3 i rys. 4 zauwazy¢ mozemy, Zze asyme-
tria nieciaglo$ci nie ma negatywnego wptywu na jako$¢
modelu, co moglo byé blednie sugerowane przez syme-
tri¢ funkcji sign. Do zamodelowania tych zalezno$ci
uzyty zostal model N=2 regutowy. Warto$¢ uzyskanego
biedu RMSE dla obu przypadkéw byta rzedu 10,

4.2. Przyklad 2

Kolejny przyklad ma na celu pokazanie zdolnosci mo-
delowania zjawisk ze zmienna wielkoscia nieciaglosci.
Modelowana bedzie zalezno$é (18)

~x*—-2x—-2 gdzie y<0

2=Jx%y)= (18)
f(s) {x2+2x+2 gdzie y>0
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Rys. 3. Uskok symetryczny, *-dane uczace i krzywa
generowana przez model.

T ~

2r \/

+ I, e > 4
/ .
0.5 k
. L : L PR
4 08 08 04 02 0
x

Rys. 4. Uskok niesymetryczny, *-dane uczace. I krzywa
generowana przez model.

L s s s s
02 04 08 08 1

Pierwszy model (rys. 5) z ciaglymi funkcjami nast¢pni-
kéw zostal wygenerowany przy pomocy narz¢dzia' An-
fis w Matlabie. Rys. 6. przedstawia powierzchni¢ wyge-
nerowang za pomoc3 algorytmu PBGA+LSQ. Obydwa
modele rozmyte zawieraty po 4 reguty. R6znica migdzy
jako$cia modelu jest widoczna, co potwierdza wskaZnik
RMSE umieszczony na gérze wykresu.

Ponadto, z rys. 6 wynika zdolno§¢ odtwarzania przez
model nieciaglo$ci o zmiennej wielkosci.

4.3. Przykiad 3 - model tarcia

Armstrong-Helouvry [1] zaproponowali model tarcia
statycznego jako (19)

Ma
F, =| Fc+(Fc—Fs)-e "'] +F, |- sign(v) (19

Jezeli powierzchnia styku jest nieregularna to sila tarcia
zalezy takze od polozenia. Dlatego tez modelowana sita
bedzie funkcja zar6wno predkosci jak i potozenia.

F=f(vx) (20)



- & & b o N 2 o
.

Rys. 5. Powierzchnia generowana przez model rozmyty
z ciaglymi funkcjami nast¢pniké w (ANFIS).

RMSE=0.00154

- & A b o R & o

Rys. 6. Powierzchnia generowana przez model z niecia-
glymi funkcjami nastepnikéw, kt6ry byl strojony przez
algorytm PBGA+LSQ.

Zaleznos¢ ta jest nieciagta dla v=0, co pociaga za sobg
konieczno$¢ stosowania nieciaglych nastgpnik6w w
modelu rozmytym, zawierajacym reguty:

Ry = IF (visuy) and (x is pip)
THEN y is yi=f(v,x), 21
gdzie funkcje nastegpnikéw

[, x)=p, v+ p, x+q,+k, -sign(v) (22)

w ktérych skladnik k;sign(v) jest konsekwencja wyste-
powania wspomnianej nieciaglosci dla v=0.

Zbiér uczacy stanowilo 350 tréjek postaci (v,x, F), gdzie

F dane jest wzorem (23)
F=F,+F,, @3)

w ktérym Fr jest okreSlone przez (19), a F, jest sila

reprezentujaca nieregularnoéci powierzchni zamodelo-
wana jako (24)
F, =A s sin(w-x, —a,) (24)

gdzie: F=0,5 ; F=2 ; F,=1;v=0,1;6=1 ;A=1; w=6;
a=0,57
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Po zakodowaniu parametréw funkcji przynaleznosci
N=9 regul rozmytych., otrzymamy bakteri¢ o dlugosci
3:n-N=54 parametr6w. Liczba iteracji ustawiona zostata
na maxiter=150. Podczas iteracji numer iter, mutowane
byly g=3 klony, a liczba funkcji przynaleznosci stano-
wigca jeden fragment opisana byta zaleznoscia (25)

iter

3
| = round 3.1:'”-(1— ) +1 25)

maxiter

gdzie round(x) — oznacza zaokraglenie elementu x do
najblizszej catkowitej liczby.

Mutacji poddane zostaja rownoczesnie wszystkie para-
metry wylosowanego fragmentu. Jesli np. a jest muto-
wanym parametrem, to w wyniku tej operacji otrzyma-
my a’ [5]

, {a + A(iter,up(a)—a) gdy wylosowanoQ 26)
a=

a+A(iter,a—lo(a)) gdy wylosowanol

gdzie up(a) i lo(a) okreslaja granice, w ktérych zmie-
nia€ si¢ moze mutowany parametr a.

Funkcja A(iter, a) jest taka, ze operator zaczyna od
przeszukiwania calej przestrzeni (gdy iter jest male), a
w dalszych etapach przeszukuje tylko otoczenie lokalne.
Uzyto nastgpujacej funkcji:

) A
iter

— 1, @7
maxiter

gdzie: f — liczba wylosowana z przedzialu <0,1>, A
okresla szybko$¢ zawezania przeszukiwanej przestrzeni.

A(iter,a)=a-ﬂ-(1—-

Blad otrzymany po 150 iteracjach wyni6st 0,049. Proces
optymalizacji trwal okolo 14s. Powierzchnia wygene-
rowana przez model i zmiana bledu RMSE w trakcie
uczenia zamieszczone zostaly narys. 7 i 8.

Rys. 7. Dane uczace i powierzchnia wygenerowana
przez model.




5. 'WNIOSKI

Otrzymane wyniki dowodzg ze:

- zjawiska nieciagle moga by¢ modelowane za pomo-
ca system6éw rozmytych z niecigglymi funkcjami na-
stepnikow,

- asymetria i wielko$€ ,,uskoku” nie majg negatywne-
go wplywu na jako§¢ modelu strojonego algoryt-
mem PBGA+LSQ,

- zaproponowany algorytm PBGA+LSQ jest efektyw-
ny w strojeniu parametréw modeli rozmytego typu
Sugeno.

RMSE=0.04888
0.7

o8

0.5

0.4}

RMSE

03}

0.2

01}

1]

: .
] 50 100

er

Rys.8. Wykres btedu uczenia.

FUZZY MODELING OF FRICTION BY PSEUDO-
BACTERIAL AND LEAST SQUARE METHOD

Abstract: In this paper a new method of tuning parameters
of Sugeno fuzzy rules is presented. Because modeled phe-
nomenon is discontinuous, new type of discontinuous conse-
quent function was introduced. Proposed algorithm
(PBGA+LSQ) combines pseudo-bacterial algorithm (PBGA)
for tuning parameters of membership functions and least
square method (LSQ) for parameters of consequent functions.
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