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 : مخصالم

وهو  ،أساليب التشخيص للأنظمة الحركية غير المستقرة ىحداستخدام إ البحثتم في هذا        
خيص النظم غير المستقرة من التشخيص خارج تبدأ معالجة مشكمة تش إذأسموب تقطيع البيانات 

الخط الذي يعد الحجر الأساس في الوصول إلى الأنموذج الذي يعد الأكثر ملاءمة في وصف 
سمسمتي المدخلات والمخرجات يتم تقطيع  إذ، لتقطيع لمبيانات إجراء عممية ا من بعدها يتم، النظام 

الهدف الأساسي . تقرة ضمن كل فترة تقريبايمكن الحصول عمى بيانات مس إذإلى فترات زمنية ب
ة البيانات وكذلك الحصول عمى أنموذج يمثل فتر ، لعممية تقطيع البيانات هو تقميل دالة الخسارة 

يجادتوظيف الخوارزمية الوراثية لإيجاد عدد ومواقع نقاط التغيير  تم .المعنية أفضل ما يمكن  وا 
 حصل عميهانتائج التي وبينت ال، يق عمى بيانات مولدةالأنموذج الملائم لكل قسم باستخدام التطب

 .في تقدير مواقع وعدد نقاط التغيير ها طريقة جيدة وكفؤةنأبالتطبيق  البحث
 النظم الحركية الكممات المفتاحية: الخوارزمية الجينية ، نماذج 

Using Genetic Algorithm for Estimating Change Point in One Non-

Stationary Dynamic Systems Model with Application  
 

Abstract: 
       One of  the diagnostic methods for non-stationary dynamic systems was used in 

this research , namely data segmentation. The  identification  problem for non-stationary 

systems starts from the outline diagnostic, which considered as the cornerstone of 

reaching a model that is more appropriate in describing the system . Consequently the 

data segmentation operation is performed, were  the input and output series are 

segmented  into time intervals so that stable data can be obtained within each interval. 

The main objective of the data segmentation process is to minimize the loss function 

and obtain a model that represents the data interval in question as best as possible. We 

used the genetic algorithm to find the number, location change points, and model fits for 

each part by applying a generator. Results showed that it is a good and efficient way to 

estimate the location and number of points of change. 
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       Introduction-:مقدمةال (1)
يظهر النظام أحياناً تغييرات مفاجئة في سموكه عبر الزمن عندما تكون البيانات متجمعة )أي       

ولمكشتتتتتف عتتتتتن هتتتتتذد التغييتتتتترات وتحديتتتتتد مواقعهتتتتتا فقتتتتتد استتتتتتخدم إجتتتتتراء التقطيتتتتتع  ، جمعتتتتتت مستتتتتبقاً  
procedure) (segmentation فتتتي مجتتاةت عتتتدة منهتتا دراستتتة الجهتتتاز طبقتتت هتتتذد المستت لة  ، و

والستتتبب التتترئيس ةستتتتخدام مستتت لة التقطيتتتع فتتتي . العصتتتبي وطتتتب القمتتتب وتمييتتتز الصتتتوت،...،ال  
ستتموك النظتتام الحركتتي يكتتون غيتتر مستتتقر، فيتتتم تقطيتتع هتتذا أَنَّ أعتتلاد  هتتو  فتتي  المجتتاةت المتتذكورة

أو القطاعتتات  (Partitions)يمات الستتموك إلتتى فتتترات زمنيتتة أطمتتق عميهتتا تستتميات عتتدةً منهتتا التقستت
Blocks) أو القطع  Segments)تقريباً  موك ضمن كل قطاع مستقراً   بحيث يصبح هذا الس . 

 (Badagian, 2013) عموماً فإن مس لة التقطيع تهدف للإجابة عن التساؤةت الآتية:
 هل توجد تغييرات ؟ - أ

 متى حدثت هذد التغييرات؟ - ب

 يف يمكن تحديد أماكن هذد التغييرات؟إذا حدث أكثر من تغيير واحد ك - ت

أعتتلاد استتتخدمت معتتايير المعمومتتات الإحصتتائية ةكتشتتاف وتقتتدير وتحديتتد  فتتي للإجابتتة عتتن الأستتئمة
المعمميتة طرائتق إذ توجد عدة نظريات لحل هذد المست لة جميعهتا مستتندة عمتى ال ،مواقع نقاط التغيير

وجتد تغييترات المحسوبة تحت فرضية انه ة ت ئياتوذلك عن طريق مقارنة الإحصا، وغير المعممية 
 Lost)فتتتي النظتتتام الحركتتتي. والفكتتترة الأساستتتية لعمميتتتة تقطيتتتع النظتتتتام هتتتو تقميتتتل دالتتتة الخستتتارة 

Function) 2006 ,) .وبناء نموذج رياضي يلائم تمك البيانات Davis et.al   
ط التغييتر فتي المواقتع   متن نقتاmتحتتوي عمتى ) مدخلات ومخرجتات النظتام الحركتي (ut,yt)لتكن  
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1 ,....,, mkkk وأيضاً تقدير قيم  
(i.عندما تكون غير معمومة   
 المفاهيم الأساسية:بعض  (2) 
هتتا طريقتتة للانتقتتال بَ ن الجينيتتةتعتترف الخوارزميتتة  :Genetic Algorithm الجينيتتةالخوارزميتتة  -1

  إلتتى ستتكان جتتتدد باستتتخدام نتتوع متتتن Chromosomesمتتن الستتكان الأوائتتل )الكروموستتتومات 
والطفتترة   (crossover)اةختيتتار الطبيعتتي متتع المشتتغمين الممهمتتين بعمتتم الوراثتتة وهمتتا العبتتور 

(Mutation) وكل كروموسوم يحتوي عمى جينات .(Genes)  ، ٌن حالة معينة. وّ كَ وكل جين ي
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ختتار ت إذ ، الإنتاج عادةبإسمح لها مشغل اةختيار الكروموسومات من السكان التي سيُ ويختار 
  Davis et.al 2006 ,) لياقة لكي تنتج نسلًا اكثر لياقة. الأكثرالكروموسومات 

وكل فرد يتم ، المولدة بشكل عشوائي  الأفراد: وهو مجموعة من populationالمجتمع  -2
جاد ت دائهأَ ويعطى لكل فرد نتيجة تستند عمى  ، المبرمج دالة التقييم المجهزة من تقييمه من

 أعمىأي الذين لهم  ، عمى قيمة لياقتهم باةستنادالمهمة المعطاة. إذن يتم اختيار الفردين 
 .Hamed et)اكثر من النسل.  أوللاختيار لتوليد واحد  عمىالألياقة ولهم الفرصة 

al,2011) 

 هو سمسمة من الجينات التي تمثل الحل )الحمول . : Chromosomesالكروموسوم  -3

(Rojas,1996  

خر هو م ترميزد من فضاء الحمول، بمعنى آتيهو الجزء الوحيد الذي : Geneالجين  -4
القطعة الوحيدة او القطع الصغيرة من القطع المجاورة التي ترمز الى العنصر المرشح 

 (Cheng & Xiaoyong, 2011) لمحمول.

، موسوم  هي الدالة التي تحدد الحل المثالي )الكرو : Fitness Functionدالة المياقة   -5
 الأمثلالتي تقيس نوعية الحل . الأخرىذلك الحل المعين الذي يصنف ضد كل الحمول 

 (Amiya et. al,2012) ودائماً تتابع المس لة المشكمة.
 -لتطبيق الخوارزمية الوراثية: الأساسية( القواعد 3)

 Rules Base Application Genetic Algorithm 

 
   Rojas,1996) :اربع نقاط مهمة هنالك لجينات الوراثيةنا تطبيق خوارزمية ادر أَ ذا إِ 

 Encoding الترميزأوةً: 
ويعتمد كمياً عمى المس لة لتمثيل الحمول ، ول خطوة في حل المس لة ترميز الكروموسوم هو أ    

يسيطر عمى خاصية في الكروموسوم عمى شكل خيوط تحمل المعمومات الضرورية، كل جين 
ويكون ترميز الفرد  .لطريقة نفسها، فكل قطعة في الخيط تمثل خاصية لمحلمعينة من الفرد با

 (Cheng & Xiaoyong, 2011) الآتية: طرائقبإحدى ال

 الشائعة لترميز الكروموسومات طرائقمن ال   ويعد(Binary Encodingالترميز الثنائي  -1
تعبر  التي توالوحدا الأصفارالحل عبارة عن مجموعة من  إذ،   (0,1 سمسمة من  وهي

 .عن حل لممشكمة
وفيه يتم التمثيل ب رقام ،  Permutation Encoding )ب عداد حقيقية )  التباديل ترميز -2

 المبرمجين.ه كثير من صحيحة أو حروف وهو سهل جداً ويستخدم
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  ....,R1,R2الترميز بسمسمة من القواعد أي ) -3
 ز .الترميز من خلال برمجة العناصر أي )برمجة كيفية الترمي -4
    Selectionالاختيار ثانياً: 
هو اختيار الأفراد الأكثر منظورية الذين سيشتركون في تكوين جيل السكان القادم. وتتم عممية    
حدى ن الجيل التالي من خلال استخدام إِ فضل لياقة ليشتركوا بتكوييار الإباء الذين لديهم أَ اخت
  Hamburg, 2005وهي: ) طرائقال

 :Roulette wheel Selectionليت اختيار عجمة رو  -1
   هي عدد الأفراد في السكانNإذ أن ) ،  من القطاعاتN) إلىقسمة وهي دائرة م     

وبعد كل دوران لمعجمة الفرد ،اةحتمالية المقابمة لمفرد  إلىويتم تقوس كل قطاع نسبة 
تم اختيار الحمول في عجمة روليت ي بَ نالمقابل لسهم اةختيار سيتم اختيارد. ويمكن القول 

في الجيل الذي ستتم عميه عممية  نسبة اختيارد الأفضلفالحل ذو القيمة  ، حسب جودتها
 العبور الطفرة كبيرة.

 : Rank Selectionاختيار الرتب   -2
 لأفضليخصص  إذوالتي تخصص كرتبة ، طبقاً لقيمة دالة المياقة  الأفرادويتم خزن      

وتحسب احتمالية اختيار كل .   وهكذا 2الثاني بالرتبة ) ضلالأفوالفرد ،   1فرد الرتبة )
  فرد طبقاً لمدالة غير الخطية الآتية:

)1()1(  rankp  
   .المستخدم ، ويعرفهاتمثل المعممة  إذ أن: 

 : Elitist Selectionيار النخبة تاخ -3
لغاء،   (population) المجتمع من الأفضلطريقة ةختيار الحمول  يهو          يباق وا 

فرد الذي يمتمك اكبر قيمة لدالة المياقة اذا كانت المشكمة هي ، أي اختيار ال هالحمول من
وبالعكس اختيار الفرد الذي يمتمك اقل قيمة ،   maximizationتحقيق الحد الأقصى )

وتعد هذد . (minimization)لدالة المياقة اذا كانت المشكمة هي تحقيق الحد الأدنى 
   (Davis et.al 2006 ,) .الأطلاقعمى  الأسهل الطريقة

 
 Crossoverالعبور ثالثاً: 
لينتتتتتج   نحمتتتتي) ينأبتتتتو متتتتن الحمتتتتول بتتتتين  أجتتتتزاءولة عتتتتن تبتتتتادل بعتتتتض ؤ مستتتتالعمميتتتتة ال وهتتتتي     
. الهتتتتدف متتتتن عمميتتتتة العبتتتتور هتتتتو الستتتتماح لمطفتتتتل الأوليتتتتينين متتتتجديتتتتدة تتتتترث متتتتن هتتتتذين الح حمتتتتوةً 

1)...) 



   [ 141]                                        2018( 27الوجلة العراقية للعلوم الإحصائية )                                  

 :لعمميتتتتتتتتة العبتتتتتتتتور منهتتتتتتتتا طرائتتتتتتتتقم افضتتتتتتتتل الأجتتتتتتتتزاء المختمفتتتتتتتتة متتتتتتتتن أبائتتتتتتتته. وهنالتتتتتتتتك عتتتتتتتتدة تستتتتتتتتم

(, 2006 Davis et.al)  
 :Single point crossoverالعبور بنقطة واحدة  -1

ويتم قطع  ، اختيار نقطة بشكل عشوائي من الكروموسومات الفردية فيها و يتم      
 هذد النقطة.ويتم تبادل المادة الوراثية عند  ن عندهاالحمي

  :Two point crossover بنقطتينالعبور  -2
ين ويتم قطع الحماختيار نقطتين بشكل عشوائي من الكروموسومات الفردية  فيها و يتم    
 ويتبادل المادة الوراثية بينهما.  امعنده

  : Uniform crossoverالعبور المنتظم  -3
ويتم رمي ، للأب الثاني Tails) ابة )  للأب الأول والكت(Headsتخصيص الصور وفيها يتم     

، والطفل  قطعة النقود وجينات الطفل الأول تؤخذ جينات الأب الذي سيظهر عند رمي قطعة النقود
 .عمى العكس تماماً  جينات الأب الآخر الثاني ي خذ

   Mutation الطفرةرابعاً: 
 هي لطفل سيكون له جيناتكروموسوم الطفل الواحد ينتج من كروموسوم أب واحد، جوهرياً ا    

. ويمكن تعريفها عشوائياً  عدد صغير من الجينات التي سيتم تعديمهانفسها باستثناء جينات والدد 
                               التنوع في مجموعة السكان. لسمسمة التي تتغير بتعمد لكي يبقىها ابَ ن
(Cheng & Xiaoyong, 2011                           
 principle Minimum Description Length(MDL): مبدأ أقل وصف طولي (4)

الذي يزودنا بحل عام لمس لة  ، الإحصائياةستدةل  طرائق اً مناحدو  MDLمبدأ  يُعد     
وهي اةنتظام الموجود في البيانات  ، عمى البصيرة التالية MDLمبدأ  يستند ،اختيار الأنموذج

اكثر ما يمكن من البيانات، المنشيء هو كبس  الأكثرالبيانات واةنتظام لكبس  هماستخدايمكن 
 ARXأنموذج  Mالرمز  . يمثل1989عام  Rissanenالعالم  هو MDLمبدأ هذا الل الرئيس

إذ المقطع  ARX أنموذجيمثل  والرمز  ، عممية التقطيع  أجراءلكامل البيانات )قبل 
مكونين  إلىتقسيم البيانات  كية لخزن المشاهدات )البيانات  هيالكلاسي طرائقال ى. احدMنإ

التي ، ويقصد بالجزء الثاني البواقي  ̂زائداً الجزء غير المفسر من  ̂وهما ملائمة الأنموذج ، 
yyeيرمز لها  ˆ ن إذ إŷ  تمثل المتجه الملائم لتy فاذا كانت .)(CL  تمثل الترميز الطولي
 : نَّ لمشيء فإِ 

)ˆˆ()ˆ()(  eCLCLyCL  
 . ̂: تمثل الترميز الطولي للأنموذج الملائم  CL)ˆ(ن:إذ إِ 

…(2) 
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̂  :مثل المتجه ي  الذي يحتوي عمى المعممات),...,,,,...,,( 121121  mm bbbaaa،  التي تم
)ˆ,ˆ,...,ˆ,ˆ,ˆ,...,ˆ(تقديرها بطريقة المربعات الصغرى  121121  mm bbbaaa من  ، وان كلااjj ba , 

ها بَ نمعروفة مسبقاً  m بَ نعمماً ،  j=1,2,…,m+1 إذ jلقطاع الخاصة با الأنموذجيمثلان رتب 
 عدد نقاط التغيير.

)ˆˆ( eCL تمثل التشفير الطولي لمبواقي :)(e  المشروط بالأنموذج الملائم(̂ . 

)ˆˆ(و  CL)ˆ( من كل eCL(2017)الشرابي, انظربالمعادلتيه الآتيتيه,  ممثلان  
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بمعنى تقريب المقدار  أي ، ستخدام التقريب القياسي للامكانوب 
)ˆ(log)(log2 2

22 jjnlikelihood  أن  إذ)ˆ( 2

j تهي القيمة المقدرة ل )( 2

j  الخاصة بالقطاع
(j فان مبدأ  MDL  الآتيةيعرف بالمعادلة: 
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  -:لمسألة التقطيع الجينيةتفاصيل تطبيق الخوارزمية  (5)

Specification Implementation GA to the segmentation problem  
ورتب النماذج ضمن القطاعات  ،في ايجاد عدد ومواقع نقاط التغيير الجينيةلخوارزمية تم توظيف ا

التي  MDLعمى مبدأ  الجينيةوذلك من خلال استناد الخوارزمية ، في النظم الحركية الخطية 
 ية:ستكون من خلال الخطوات الآت

سيتم ترميز المعمومات  إذالترميز الخطوة اةولى:     11111 ,...,,,...,,,...,,  mmm bbaakkm  في متجه
تمثل  mن إذ إِ  تدعى المكونات الموجودة داخل الكروموسوم بالجينات، إذ، يدعى بالكروموسوم 

mkk)و نقاط التغيير، عدد 1111)و ،مواقع نقاط التغييرتمثل  (1,..., ,...,,,...,  mm bbaa رتب   تمثل

…(3) 

…(4) 

…(5) 

…(6) 



   [ 143]                                        2018( 27الوجلة العراقية للعلوم الإحصائية )                                  

سابقاً تفاصيل اكثر عن عممية الترميز المعمومات المذكورة  الخاصة بكل قطاع ARXأنموذج 
  . 2017انظر )الشرابي ، 

من الكروموسومات المولدة بشكل   Nتكوين المجتمع اةبتدائي الذي يحتوي عمى  :الخطوة الثانية
 الأبثم يختار كروموسوم ، له  MDLقيمة  إيجادويتم تقييم كل كروموسوم من خلال  ، عشوائي

قل قيمة ، الذي يمتمك أَ  ساس الكروموسوممن هذد المجموعة من المجتمع عمى أبشكل عشوائي 
تفاصيل اكثر عن عممية تكوين ، التغيرو كوين النسل بتطبيق عممية العبور أويتم ت،  MDLلمبدأ 

 . 2017النسل انظر )الشرابي ، 
ستستمر الخوارزمية الوراثية حتى يقترب المعيار  إذجيال جديدة تعاد العممية لتوليد أ الخطوة الثالثة:

 Island)مثل تم تطبيق أنموذج الجزيرة ولكي يتم الوصول إلى الحل الأ،  المثمىلقيمة من ا

Model)   ، وهي  أعمى. كذلك تم افتراض قيود كحد   2017انظر )الشرابي 00 ,ba ب  لمرت
 

jj ba وضع  ضمن كل قطعة. ولتقدير الأنموذج بشكل جيد جرى ARXالخاصتين ب نموذج  ,
ن تحتوي عمى عدد كافٍ من المشاهدات لكي يتم تقدير الأنموذج لها كل قطعة يجب أ أَنهو شرط 
،  (*)spالذي يرمز له  (Minimum Span)دنى وسمي هذا الشرط بالمدى الأ، ل صحيح بشك

عدد المشاهدات يعتمد  . و Richard et. al. ,2008المستخدم وفقاً لممس لة المعطاة ) ويضعه
عمى الرتب  (j)داخل القطعة  

jj ba يكونان بشكل دالة متزايدة   إذ , 
jj ba   التي يتم تمثيمها بت

)( jj basp . 
 ساسه تحديد عدديتم عمى أالذي  numbiterزمية لعدد من التكرارات تكرار الخوار الخطوة الرابعة: 

 المئوية لعدد القطوعات.  وذلك من خلال حساب النسب ، نقاط التغيير ضمن النظام

 Simulation Experiments  تجارب المحاكاة: (6)
لخاصة بنماذج كل والرتب ا، لإيجاد عدد ومواقع نقاط التغيير  الجينيةلقد تم تطبيق الخوارزمية     

 قطاع عمى بيانات مولدة وفق النماذج الآتية:
وبنقطة تغيير . مشاهدة  (500)بعدد بيانات  L1التطبيق عمى بيانات مولدة وفق الأنموذج  وةً:أ

 ARX(1,2,1)لبيانات القطاع )القسم  الأول وأنموذج  ARX(1,2,1)تم توليد أنموذج  فقد واحدة.
موضح  الصيغة العامة للأنموذج الذي تم توليد البيانات عمى أساسهو  لبيانات القطاع الثاني.

  بالمعادلة الآتية:
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مولدة من التوزيع  Random Signal))هي عبارة عن إشارة عشوائية  tuإن المدخلات       
اعتمدنا في دراستنا عمى نوع  ت الإدخالأنواع مختمفة من إشاراهناك و .  N(0,1)الطبيعي القياسي 
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فقد تم  te أما التشويش.   لمتجهيز بالمدخلاتrgs (Random Gaussian Signalالمسماة 
لمتوليد من التوزيع  randnاستخدمت الدالة و ،  N(0,1)توليدد من التوزيع الطبيعي القياسي 

عدد ومواقع نقاط التغيير وكذلك  لإيجاداثية رزمية الور لتنفيذ الخوا .N(0,1) القياسي الطبيعي
النماذج الخاصة بكل قطاع بعد تقطيع النظام عند مواقع نقاط التغيير يجب تحديد بعض 

موضحة  L1ومن هذد اةحتماةت التي تم وضعها لمبيانات مولدة وفق الأنموذج ، اةحتماةت 
 تية:بالنقاط الآ

 .MI=5جيال وعدد الأ NI=40عدد الجزر  N=200 عدد السكان اةبتدائي -1
)3()3(لمرتب هو  عمىالحد الأ -2 00  bوa 
)(50100)(دنى قيد المدى الأ -3 jjjj babasp . 
)0(/2.0500/100من السمسمة يؤخذ كنقطة تغيير (j)احتمال الموقع  -4  nspB  
))0((/)100500(/8.0500عممية العبور  أجراءاحتمالية  -5  nspnc . 
2.01عممية التغير  أجراءاحتمالية  -6  c. 
 .MM=50معيار توقف الخوارزمية الوراثية عدد الهجرات الكمية  -7
 .numbiter=100عدد تكرارات الخوارزمية الوراثية  -8

  500)بحجم ة الوراثية عمى البيانات المولدة الجدول الآتي يوضح بعض نتائج تطبيق الخوارزمي
 . k=300) وبقطع واحد عند الزمن،  مشاهدة

 
سمسمتي المدخلات والمخرجات المولدتين وفق ل الجينيةنتائج الخوارزمية يوضح (: 1الجدول )

 مشاهدة. 500البالغ عددهما  L1الأنموذج 
 النسب المئوية % عدد نقاط التغيير عدد القطاعات

ع واحداقط  0 16% 
اعانقط  1 84% 

ةثلاث قطاعات  2 0% 
قطاعات ةاكثر من ثلاث  > 2 0% 

 %100  المجموع

نه يمتمك لأ، النظام عمى نقطة تغيير واحدة  اءحتو علاد اأفي نستنتج من خلال ملاحظة الجدول    
  يوضح مواقع نقطة التغيير التي تم الحصول عميها من 1الشكل )و . %84نسبة مئوية وهي  أعمى

 .ةالجينيخلال تطبيق الخوارزمية 
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 .( مشاهدة500بحجم ) L1ر لمبيانات المولدة وفق الأنموذج   مواقع نقطة التغيي1الشكل )

 %70  بنسبة 300ه تم ظهور نقطة التغيير عند الموقع )بَ نعلاد نجد أفي بملاحظة الشكل      
وهي مطابقة لموقع نقطة التغيير ، المقابمة لظهور نقطة تغيير واحدة في النظام  %84من النسبة 

نظام هو  L1 الأنموذجالنظام الذي تم توليدد وفق  بَ نوبذلك نستنتج  التي تم توليد البيانات منها.
والنماذج التي تم الحصول   300غير مستقر ويحتوي عمى نقطة تغيير واحدة وهي عند الزمن )

 ARX(1,1,1)نه تم الحصول عمى الأنموذج ول فإِ عميها ضمن كل قطاع هي: بالنسبة لمقطاع الأ

تم الحصول بالنسبة لمقطاع الثاني ما أ. نسبة  أعمىوهي ،  %70من  %47نه ظهر بنسبة لأ
ه تم بَ ن. نلاحظ نسبة أعمىوهي  %70من  %36نه ظهر بنسبة لأ ARX(1,2,1)نموذج عمى الأ

وهذد نتيجة ،  الحصول في القطاع الثاني عمى أنموذج مطابق للأنموذج الذي تم توليد البيانات منه
يجاد عدد ومواقع نقاط التغيير والرتب لإ الجينيةالخوارزمية  ةستخدام كبرجيدة وتعطي الدعم الأ

 الخاصة بكل قطاع.

مشاهدة وبنقطتي  (1000)بعدد بيانات  L2التطبيق عمى بيانات مولدة وفق الأنموذج  ثانياً:
أنموذج  ول ولبيانات القطاع )القسم  الأ ARX(2,2,1)تم توليد أنموذج  فقدالتغيير. 

ARX(1,2,1) أنموذج  ا القطاع الثالث فقد تم  توليدلقطاع الثاني أملبيانات اARX(2,2,1)  له
 : هي للأنموذجوالصيغة العامة 
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وفق هذد البيانات معظمها مشابهة  الجينيةاةحتماةت التي تم وضعها لتطبيق الخوارزمية 
فقط تختمف في  L1وفق الأنموذج  المولدةللاحتماةت التي تم وضعها عند التطبيق عمى بيانات 

 :الآتيةالنقاط 
)(40100)( الأدنىقيد المدى   -1 jjjj babasp . 
)0(/10.01000/100   من السمسمة يؤخذ كنقطة تغييرjاحتمال الموقع ) -2  nspB  
))0((/)1001000(/9.01000جراء عممية العبور احتمالية إ -3  nspnc . 
1.01جراء عممية التغير إاحتمالية  -4  c. 
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عمى البيانات المولدة بحجم  الجينيةالجدول الآتي يوضح بعض نتائج تطبيق الخوارزمية     
والقطع الثاني عند ،   k=400ول عند الزمن )القطع الأ إذ ، وبقطتي تغيير   مشاهدة1000)

عدد القطاعات ومواقع نقاط التغيير وكذلك النماذج الخاصة ضمن تم تحديد و   .k=700الزمن )
 .matlab2015كتابته باستخدام برنامج  تقطاع وفق برنامج تم كل

 
سمسمتي المدخلات والمخرجات المولدتين وفق ل الجينيةنتائج الخوارزمية يوضح (: 2الجدول )

 مشاهدة. 1000البالغ عددهما  L2الأنموذج 

 النسب المئوية % عدد نقاط التغيير عدد القطاعات
ع واحداقط  0 0% 

ناعاقط  1 0% 
قطاعات ةلاثث  2 88% 

اتعاقط أربعة  3 12% 
قطاعات أربعةاكثر من   > 3 0% 

 %100  المجموع
     

نسبة  عمىأَ نه يمتمك لأ ،تغيير تيعلاد النظام يحتوي عمى نقطأفي نلاحظ من خلال الجدول      
بة الجدول اةتي يوضح مواقع نقطتي التغيير التي تم الحصول عميهما من نسو . %88مئوية وهي 

88%. 

 
مواقع نقطتي التغيير التي تم الحصول عميهما من خلال تنفيذ الخوارزمية  يوضح (:3الجدول )

 .مشاهدة 1000البالغ عددهما  L2لمبيانات المولدة وفق الأنموذج  الجينية
 النسب المئوية % مواقع نقطة التغيير الثانية مواقع نقطة التغيير الاولى ت
1 347 695 4% 

2 348 697 1% 

3 360 700 12% 

4 373 707 1% 

5 377 709 1% 

6 400 700 59% 

7 400 740 5% 

8 401 701 4% 

9 403 702 1% 

 %88  المجموع 
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  ونقطة 400ولى عند الموقع )ه تم ظهور نقطة التغيير الأبَ نجد ن بملاحظة الجدول السابق 
 %88من النسبة  %59نقطتان بنسبة ظهرت هاتان ال ، فقد  700التغيير الثانية عند الموقع )

مطابقتان  وهما المقابمة لظهور نقطتي تغيير في النظام ونقطتي التغيير التي تم الحصول عميهما
النظام الذي تم توليدد وفق  بَ نلنقطتي التغيير التي تم توليد البيانات منها . وبذلك نستنتج 

 . 700و)  400هما عند الزمن )غيير توي عمى نقطتي تنظام غير مستقر ويحهو   L2الأنموذج
الجدول اةتي يوضح رتب النماذج الخاصة بالقطاعات الثلاثة التي تم الحصول عميها من خلال و 

 .الجينيةتطبيق الخوارزمية 
التي  k=700و  k=400رتب النماذج الثلاثة عند نقطتي التغيير  إحصائيةيوضح (: 4الجدول )

 .الجينيةالخوارزمية  تم الحصول عميهما من خلال تنفيذ

 ت
نماذج القطاع 

 الأول
النسب المئوية 

% 
نماذج القطاع 

 الثاني
النسب المئوية 

% 
نماذج القطاع 

 الثالث
النسب المئوية 

% 
1 ARX (2,1,7) 9% ARX (2,3,2) 33% ARX (1,2,1) 4% 

2 ARX (2,2,7) 15% ARX (3,2,2) 25% ARX (1,3,1) 1% 

3 ARX (2,3,7) 8% ARX (3,3,2) 1% ARX (2,1,1) 7% 

4 ARX (3,1,7) 9%   ARX (2,2,1) 15% 

5 ARX (3,2,7) 13%   ARX (2,3,1) 10% 

6 ARX (3,3,7) 5%   ARX (3,1,1) 4% 

7     ARX (3,2,1) 14% 

8     ARX (3,3,1) 4% 

 %59  %59  %59 المجموع 

ول الخاص بالقطاع الأ ARX(2,2,7)الأنموذج   أَنَّ  أعلادفي من خلال الجدول نلاحظ   
الخاص  ARX(2,2,1)الخاص بالقطاع الثاني وكذلك الأنموذج  ARX(2,3,2)والأنموذج 

ماذج ملائمة لمقطاعات الثلاثة التي لذلك تم اعتمادها كن ، نسب أعمىبالقطاع الثالث يمتمكان 
الثالث اع الأنموذج الخاص بالقط بَ ننلاحظ و  . k=700  و )k=400التغيير ) تفصمهما نقطتا

 للأنموذج الذي تم توليد البيانات منه.  مطابقٌ 
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  الاستنتاجات والتوصيات:( 7)

 الاستنتاجات:

التي تم  نفسها عدد نقاط التغيير، فقد تم الحصول عمى ةيا من الوصول إلى النتائج الحقيقتمكنّ  -1
 توليد البيانات عمى أساسها.

 فقدلوراثية تمكنا من الحصول عمى نتائج جيدة مع الخوارزمية ا MDLتم توظيف مبدأ  حينما -2
 لمواقع وعدد نقاط التغيير لمبيانات المولدة. مواقع وعدد نقاط التغيير مطابقة تم الحصول عمى

يانات وبرتب ولدت منه الب نفسه التي صميالأ الأنموذجعممية عمى نماذج بمكن الحصول أَ  -3
نموذجاً أقدم  فقد خير من البياناتجزء الأنموذج الأصمي باستثناء القريبة جداً من رتب الأ

 صمي الذي ولدت منه البيانات.نموذج الأمطابقاً تماما للأ

 

 التوصيات:

 عمى ضوء اةستنتاجات التي تم الحصول عميها نوصي بما ي تي:

تطبيق عممية التقطيع عمى النماذج الحركية التصادفية الخطية متعددة المدخلات ومتعددة  -1
 بحث في إمكانية التوصل إلى نتائج جيدة.وال، المخرجات 

كية استخدام تقنية الشبكات العصبية والمنطق المضبب في عممية تشخيص النظم الحر  -2
فضل الذي الأَ  الأنموذجسموب التقطيع وصوةً لتشخيص الخطية غير المستقرة بتوظيف أُ 

 يمثل البيانات قيد البحث .

يوصي مع الخوارزمية الجينية  MDLدأ من خلال النتائج التي حققت عند استخدام مب -3
 .ARXنموذج أُ خرى غير مع نماذج أُ  MDLباستخدام مبدأ الباحث 
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