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Abstract 

Purpose: This paper aims to estimate the parameters of the Weibull distribution using a genetic algorithm 

and compare its performance with traditional estimation methods. 

Methodology: A simulation study was conducted under different sample sizes and censoring levels. The 

genetic algorithm was applied to maximize the likelihood function. 

Findings: The results show that the genetic algorithm provides more accurate and stable parameter 

estimates compared to the maximum likelihood method, especially in the presence of censored data. 

Originality/Value: This study presents a novel application of genetic algorithms in reliability analysis, 

demonstrating their effectiveness in parameter estimation for censored datasets. 
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 مقدمه   - 1

های تصادفی است که به بررسی زمان وقوع  پدیده  سازیمدلهای مهم در آمار کاربردی و  و زمان شکست یکی از حوزه  طول عمرهای  تحلیل داده
شوند و هدف اصلی تحلیل  ها در بسیاری از مطالعات مهندسی، پزشکی و علوم داده مشاهده میاین نوع داده   .پردازدرویدادهایی با ماهیت زمانی می 

های مربوط به  ، در بسیاری از کاربردهای عملی، دادهحالنیا بابینی زمان وقوع رویدادهای آینده است. ها و پیشها، توصیف رفتار زمانی سیستمآن
محدودیت   به دلیل  معمول گیرند؛ وضعیتی که  های سانسورشده در دسترس قرار میصورت داده شوند و بهطور کامل مشاهده نمی زمان وقوع رویداد به 

شود که های سانسورشده باعث میداده   وجود  .[1]  دهدها از مطالعه رخ میبرخی نمونه مشاهده یا خروج    فرآیندزمانی مطالعه، پایان زودهنگام  
 . گرفتن این ویژگی، منجر به برآوردهای اریب و نتایج نادرست شود های آماری کلاسیک بدون درنظراستفاده از روش 

    تی فی ک  تیر یمد و یمهندس 
                             www.pqprc.ir  

               432-415، ( 1404) ، ( 4)  ، شماره15 دوره                

 پژوهشی   نوع مقاله: 

 با استفاده از الگوریتم ژنتیک   آمیخته   برآورد پارامترهای توزیع وایبول 
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 کیده چ

های سنتی برآورد  با استفاده از الگوریتم ژنتیک و مقایسه عملکرد آن با روش   آمیخته  این مقاله با هدف برآورد پارامترهای توزیع وایبول  هدف: 
 .شده است ارایه

پژوهش: روش  شبیه  شناسی  مطالعه  نمونهیک  اندازه  شرایط  تحت  برای  سازی  ژنتیک  الگوریتم  شد.  انجام  متفاوت  سانسور  سطوح  و  ها 
 . کار گرفته شدسازی تابع درستنمایی بهبیشینه 

می   ها: یافته نشان  به نتایج  درستنمایی،  ماکسیمم  روش  به  نسبت  ژنتیک  الگوریتم  که  داده دهد  در حضور  برآوردهای  ویژه  های سانسورشده، 
 .دهدمی   ارایهتر و پایدارتری پارامتری دقیق 

ها در  دهد و اثربخشی آنمی   ارایه  اعتمادهای ژنتیک در تحلیل قابلیت  این مطالعه کاربردی نوین از الگوریتم   افزوده علمی: اصالت/ارزش 
 . دهدهای سانسورشده را نشان می برآورد پارامترها برای داده 

 . شدههای سانسور توزیع وایبول، الگوریتم ژنتیک، داده ها:کلیدواژه 

http://www.pqprc.ir/
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آماری،   ادبیات  توزیع  طول عمرهای  داده  سازیمدلدر  از  استفاده  به با  وایبول  توزیع  میان،  این  در  و  است  متداول  پارامتریک  از های  یکی  عنوان 
های شکست افزایشی، کاهشی و ثابت سبب شده است که در  نرخ   سازیمدلپذیری این توزیع در  شود. انعطاف ها شناخته میپرکاربردترین توزیع

مزیت، مدل وایبول همگن مبتنی بر فرض یکنواختی    نیباوجودا.  [2]  قرار گیرد   مورداستفادهمربوط به تحلیل زمان شکست    مسایلطیف وسیعی از  
با  های واقعی برقرار نیست. دادهداده هاست؛ فرضی که در بسیاری از مجموعهرفتار داده های متفاوت ویژگیها اغلب از ترکیب چند زیرجمعیت 

 . تواند منجر به برازش ضعیف مدل و تفسیر نادرست نتایج شودگرفتن این ناهمگنی می  اند و نادیدهتشکیل شده

ها، توزیع  اند. در این مدلها معرفی شدهناهمگنی داده سازیمدلپذیر برای عنوان ابزارهای انعطاف های آمیخته به برای غلبه بر این محدودیت، مدل
های ها در تحلیل داده شود. توزیع وایبول آمیخته متناهی یکی از پرکاربردترین این مدل نظر گرفته میصورت ترکیبی از چند توزیع پایه در ها به داده  کلی

های  در سال.  [3]  های همگن توصیف کندها را بهتر از مدلتواند ساختار واقعی داده اند که این مدل می است و مطالعات مختلف نشان داده   طول عمر 
ها را در شرایط گوناگون  اند و کارایی آنهای وایبول آمیخته پرداختهآورد پارامترهای توزیعهای مختلف برهای متعددی به بررسی روش اخیر، پژوهش

غیرخطی و محاسباتی پیچیده    مسالههای سانسورشده، یک  ویژه در حضور داده های آمیخته، بهبرآورد پارامترهای مدل  .[4]  دانمورد ارزیابی قرار داده 
مکن است  ها ماند، اما این روش کار رفته طور گسترده در این زمینه به به  EM های کلاسیک مانند برآورد ماکسیمم درستنمایی و الگوریتماست. روش 

ها باعث شده این چالش.  [5]  یابدخصوص زمانی که تعداد پارامترها افزایش میهای محلی متوقف شوند، بهبه مقادیر اولیه حساس باشند یا در بهینه
 .های آمیخته روی آورندسازی ابتکاری و فراابتکاری برای برآورد پارامترهای مدلهای بهینه های اخیر به استفاده از روش است که پژوهشگران در سال 

وجوی فضای پارامتری شده، توانایی بالیی در جستهای تکاملی شناختهان یکی از الگوریتمعنوهای فراابتکاری، الگوریتم ژنتیک به در میان روش 
با الهام از   نیاز به مشتق  فرآیندپیچیده دارد. این الگوریتم  قادر است بدون  به مقادیر اولیه، راه تکامل طبیعی،  با کاهش وابستگی  و  های حل گیری 

های آمیخته، تواند در برآورد پارامترهای توزیعاند که الگوریتم ژنتیک میدهد. مطالعات اخیر نشان داده   رایهاسازی غیرخطی  بهینه  مسایلمناسبی برای  
بر این اساس، در این    .[6]  های کلاسیک داشته باشدها، عملکرد رقابتی و پایداری نسبت به روش ویژه در شرایط وجود سانسور و ناهمگنی داده به 

های سانسورشده با استفاده از الگوریتم ژنتیک است. برای ارزیابی کارایی  هدف برآورد پارامترهای توزیع وایبول آمیخته متناهی در حضور دادهمقاله  
  شود تا عملکرد این رویکرد در چارچوب سازی انجام شده و نتایج حاصل با روش ماکسیمم درستنمایی مقایسه می روش پیشنهادی، یک مطالعه شبیه 

واقعی، یک    مسایلهمچنین، برای نشان دادن قابلیت کاربرد روش پیشنهادی در    .صورت کمی بررسی گرددهای آمیخته به برآورد پارامترهای مدل
 . قرار گرفته است یموردبررس های واقعی قابلیت اعتماد با سانسور راست مثال کاربردی مبتنی بر داده

 معرفی خانواده توزیع وایبول آمیخته   - 2

های پذیری مدلها و افزایش انعطافمنظور توصیف بهتر دادههای جدید به بندیطبقه  ارایهدر حال حاضر علاقه بسیاری در میان پژوهشگران برای  
بول آمیخته  های آمیخته است. در این چارچوب، توزیع وایدر این زمینه، استفاده از خانواده توزیع  موثروجود آمده است. یکی از رویکردهای  آماری به 

شود. این خانواده با آمیختن چندین جز از توزیع وایبول با پارامترهای متفاوت، امکان های توزیعی شناخته میعنوان یکی از پرکاربردترین خانواده به 
یک زیرگروه از جامعه آماری با  تواند معرف  آورد. در این راستا، هر جز از توزیع آمیخته می ها را فراهم می تر در دادهساختارهای پیچیده   سازیمدل

 . [7]  منعکس کندخوبی ها را به های خاص خود باشد و مدل نهایی ناهمگنی موجود در داده ویژگی

بخش   کهیدرحالهای صنعتی ممکن است بخشی از محصولت دارای خرابی زودهنگام ناشی از نقص تولید باشند،  ، در تحلیل دادهمثالعنوانبه 
تواند این توزیعی قادر به نمایش این رفتار ترکیبی نیست، اما مدل آمیخته وایبول میدیگر طول عمر بیشتری دارند. در چنین شرایطی، یک مدل تک 

توان به  می  ازجملهشده است که    ارایههای متعددی برای برآورد پارامترهای این خانواده توزیعی  کند. روش   سازی مدلطور مناسب  ناهمگنی را به 
ع وایبول آمیخته،  با معرفی یک رویکرد نوآورانه برای برآورد پارامترهای توزی   [7]اشاره کرد. یان و همکاران   EM روش ماکسیمم درستنمایی و الگوریتم

تواند دقت برآورد را  های عددی میهای محلی پرداخته و نشان دادند که ترکیب برآوردگرهای چندک با الگوریتمبه چالش همگرایی به ماکسیمم 
 . افزایش دهد یتوجه قابل طور به 
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سازی نشان داد این  های توزیع وایبول پیشنهاد دادند که نتایج شبیه چند برآوردگر جدید برای پارامترها و چندک [8]روکیتا و پیاتک  ـدر ادامه، جوکیل 

با انجام یک    [9]های انتهایی دارند. همچنین کاراکوکا و همکاران  رد چندکهای با حجم کوچک، عملکرد بهتری در برآوویژه در نمونه برآوردگرها، به 
های واقعی بررسی کرده و معیارهای  سازی و داده های مختلف برآورد پارامتر برای توزیع وایبول آمیخته را از طریق شبیهای جامع، روش مطالعه مقایسه 

 د. دادن ارایهها های داده مناسبی برای انتخاب روش برآورد متناسب با ویژگی

های شکست متعدد نشان داد که استفاده از مدل آمیخته  ت هایی با حالسیستم  طول عمر های  داده  سازیمدلتمرکز بر    با   [10]  هلنددیگر،  از سوی  
این مطالعات   برایندهای مرسوم افزایش دهد.  تواند دقت برازش توابع چگالی احتمال و نرخ خطر را نسبت به روش های وایبول میمتناهی توزیع

تحلیل   ای مناسب برایناهمگنی و الگوهای پیچیده، گزینه  سازیمدلتوانایی بال در    لیبه دل های وایبول آمیخته،  بیانگر آن است که خانواده توزیع 
 . شودهایی نظیر تحلیل بقا و مهندسی پزشکی محسوب میآماری در حوزه 

 ماکسیمم درستنمایی پارامترهای توزیع وایبول آمیخته  برآورد  -1 لم

 صورت به آن   یتوزيع خانواده وايبول باشد، تابع چگال یدارا Xاگر 

تابع توزيع .  کنندیم  تغییر  H(x)  تجمعی  و تابع توزيع  h(x)  یچگال  تابع  ،میکنیمكه انتخاب    یاه یپاكه در آن بسته به نوع توزيع    شودیمتعريف  
 صورتبه  نیز F(x) تجمعی

 است. 

آیند. دست میهای کامل و سانسورشده به درستنمایی حاصل از داده سازی تابع لگ آنگاه برآوردگرهای ماکسیمم درستنمایی پارامترهای مدل با بیشینه 
غیرخطی بودن    شوند. به دلیلدرستنمایی نسبت به پارامترهای مدل حاصل میلگ   جزییهای  معادلت لزم برای این برآورد از صفر قرار دادن مشتق

های عددی یا وجود ندارد و برآورد پارامترها با استفاده از روش  عموما ها های وایبول آمیخته، حل تحلیلی بسته برای آن ساختار این معادلت در مدل 
 . شودسازی انجام میهای بهینهالگوریتم

 صورتبه ست. توابع پایه این توزیع های طول عمر اداده سازیمدلهای پرکاربرد در توزیع نمایی یکی از توزیع 

 شوند که با جایگذاری در روابط اصلی، توابع خانواده وایبول آمیخته برای توزیع نمایی تعریف می

متفاوت  آیند.می  دستبه  پارامترهای مقیاس  با  نمایی  توزیع  𝑤1)با شرط    𝑤2و    𝑤1های  و وزن  𝜃2و    𝜃1آمیخته دو  + 𝑤2 = قرار   یموردبررس (  1
 صورتبه گیرد. توابع پایه  می

(1 ) 𝑓(𝑥) = 𝛼ℎ(𝑥)𝑒−𝛼𝐻(𝑥), 

(2 ) 𝐹(𝑥) = 1 − 𝑒−𝛼𝐻(𝑥), 

 ℎ(𝑥) =
1

𝜃
𝑒−

𝑥
𝜃,    𝑥 ≥ 0,        𝐻(𝑥) = 1 − 𝑒−

𝑥
𝜃,    𝑥 ≥ 0, 

 

𝑓(𝑥) = 𝛼
1

𝜃
𝑒−

𝑥
𝜃𝑒

−𝛼(1−𝑒
−

𝑥
𝜃)

,     𝑥 ≥ 0,

𝐹(𝑥) = 1 − 𝑒
−𝛼(1−𝑒

−
𝑥
𝜃)

,     𝑥 ≥ 0,

𝑆(𝑥) = 𝑒
−𝛼(1−𝑒

−
𝑥
𝜃)

,     𝑥 ≥ 0,

ℎ(𝑥) = 𝛼
1

𝜃
𝑒−

𝑥
𝜃,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 1 − 𝑒−
𝑥
𝜃,     𝑥 ≥ 0,

 



 Estimation of Weibull distribution parameters using a genetic algorithm 

 

418

 
  

 صورت به شوند که با اعمال تبدیل وایبول آمیخته، توابع نهایی تعریف می

 صورتبه درستنمایی برای آمیخته دو توزیع نمایی، تابع لگ  آیند.می دستبه 

 شود. محاسبه می

دهد و قادر است رفتارهای مختلف توزیع احتمال و نرخ  می  ارایهها  داده  سازیمدلپذیری بیشتری در  ، انعطاف 𝛽توزیع وایبول با داشتن پارامتر شکل  
 صورت به سازی کند. توابع پایه این توزیع خطر را شبیه 

 صورت به توابع خانواده وایبول آمیخته برای این توزیع  هستند.

 توابع پایه به صورت ، 𝑤1و   𝑤1های وزن  𝜃2و  𝜃1 برای آمیخته دو توزیع وایبول با پارامترهای  شوند.محاسبه می

 صورت به هستند که با جایگذاری 

 ℎ(𝑥) = 𝑤1

1

𝜃1

𝑒
−

𝑥
𝜃1 + (1 − 𝑤1)

1

𝜃2

𝑒
−

𝑥
𝜃2 ,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒
−

𝑥
𝜃1) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒

−
𝑥

𝜃2),     𝑥 ≥ 0,

 

 

𝑓(𝑥) = 𝑤1𝛼
1

𝜃1

𝑒
−

𝑥
𝜃1𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼
1

𝜃2

𝑒
−

𝑥
𝜃2𝑒−𝛼 ,     𝑥 ≥ 0,

𝐹(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥
𝜃1)) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃2)),     𝑥 ≥ 0,

𝑆(𝑥) = 𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥
𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃2),     𝑥 ≥ 0,

ℎ(𝑥) =
𝑤1𝛼

1
𝜃1

𝑒
−

𝑥
𝜃1𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼
1
𝜃2

𝑒
−

𝑥
𝜃2𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃2)

𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥
𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥

𝜃2)

,     𝑥 ≥ 0,

 

(3 ) 
ℓ(𝑤1, 𝜃1, 𝜃2, 𝛼) = ∑

𝑖∈𝐷

𝑙𝑛(𝑤1 𝛼 
1

𝜃1

 𝑒
−

𝑡𝑖
𝜃1  𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑡𝑖
𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼 

1

𝜃2

 𝑒
−

𝑡𝑖
𝜃2  𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑡𝑖
𝜃2)) 

+ ∑

𝑖∈𝐶

𝑙𝑛(1 − [𝑤1(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑣𝑖
𝜃1)) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑣𝑖
𝜃2))]), 

 ℎ(𝑥) =
𝛽

𝜃
𝑥𝛽−1𝑒−

𝑥𝛽

𝜃 ,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 1 − 𝑒−
𝑥𝛽

𝜃 ,     𝑥 ≥ 0,

 

 

𝑓(𝑥) = 𝛼
𝛽

𝜃
𝑥𝛽−1𝑒−

𝑥𝛽

𝜃 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽

𝜃 ),     𝑥 ≥ 0,

𝐹(𝑥) = 1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽

𝜃 ),     𝑥 ≥ 0,

𝑆(𝑥) = 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽

𝜃 ),     𝑥 ≥ 0,

ℎ(𝑥) = 𝛼
𝛽

𝜃
𝑥𝛽−1𝑒−

𝑥𝛽

𝜃 ,     𝑥 ≥ 0,

 

 ℎ(𝑥) = 𝑤1

𝛽1

𝜃1

𝑥𝛽1−1𝑒
−

𝑥𝛽1

𝜃1 + (1 − 𝑤1)
𝛽2

𝜃2

𝑥𝛽2−1𝑒
−

𝑥𝛽2

𝜃2 ,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒
−

𝑥𝛽1

𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒
−

𝑥𝛽2

𝜃2 ),     𝑥 ≥ 0,
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 صورتبه درستنمایی برای آمیخته دو توزیع وایبول، تابع لگ  آیند.می دستبه 

 . است

𝛽وزیع رایلی حالتی خاص از توزیع وایبول با  ت =   ل یبه دل کاهشی کاربرد دارد. این توزیع  -هایی با نرخ خطر افزایشیداده  سازیمدل است که در    2
ها افزایش و سپس کاهش هایی که ابتدا احتمال وقوع آن های وقوع پدیده زمان  سازیمدل ، برای  لیتحلقابل های ریاضیاتی  سادگی ساختار و ویژگی

 صورتبه یابد، بسیار مناسب است. توابع پایه آن می

 صورتبه توابع خانواده وایبول آمیخته برای توزیع رایلی  باشند.می

 دارای توابع پایه ، 𝑤1و   𝑤1های وزن  𝜃2و  𝜃1 آمیخته دو توزیع رایلی با پارامترهای  هستند.

 . است

 صورتبه پس از اعمال تبدیل وایبول آمیخته  رایلی توابع تبدیل شد

 

𝑓(𝑥) = 𝑤1𝛼
𝛽1

𝜃1

𝑥𝛽1−1𝑒
−

𝑥𝛽1

𝜃1 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽1
𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)𝛼

𝛽2

𝜃2

𝑥𝛽2−1𝑒
−

𝑥𝛽2

𝜃2 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽2
𝜃2 ),     𝑥 ≥ 0,

𝐹(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽1
𝜃1 )) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥𝛽2
𝜃2 )),     𝑥 ≥ 0,

𝑆(𝑥) = 𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽1
𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥𝛽2
𝜃2 ),     𝑥 ≥ 0,

ℎ(𝑥) =
𝑤1𝛼

𝛽1

𝜃1
𝑥𝛽1−1𝑒

−
𝑥𝛽1

𝜃1 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽1
𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)𝛼

𝛽2

𝜃2
𝑥𝛽2−1𝑒

−
𝑥𝛽2

𝜃2 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽2
𝜃2 )

𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥𝛽1
𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒

−
𝑥𝛽2
𝜃2 )

,     𝑥 ≥ 0,

 

(4 ) 

ℓ(𝑤1, 𝜃1, 𝛽1, 𝜃2, 𝛽2, 𝛼)

= ∑

𝑖∈𝐷

𝑙𝑛(𝑤1 𝛼 
𝛽1

𝜃1

 𝑡𝑖
𝛽1−1

𝑒
−

𝑡𝑖
𝛽1

𝜃1 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑡
𝑖
𝛽1

𝜃1 ) + (1 − 𝑤1)𝛼 
𝛽2

𝜃2

 𝑡𝑖
𝛽2−1

𝑒
−

𝑡
𝑖
𝛽2

𝜃2 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑡
𝑖
𝛽2

𝜃2 )) 

+ ∑

𝑖∈𝐶

𝑙𝑛 (1 − [𝑤1(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑣
𝑖
𝛽1

𝜃1 )) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑣
𝑖
𝛽2

𝜃2 ))]) 

 ℎ(𝑥) =
𝑥

𝜃
𝑒−

𝑥2

2𝜃,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 1 − 𝑒−
𝑥2

2𝜃,     𝑥 ≥ 0,

 

  

 ℎ(𝑥) = 𝑤1

𝑥

𝜃1

𝑒
−

𝑥2

2𝜃1 + (1 − 𝑤1)
𝑥

𝜃2

𝑒
−

𝑥2

2𝜃2 ,     𝑥 ≥ 0,

𝐻(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒
−

𝑥2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒
−

𝑥2

2𝜃2),     𝑥 ≥ 0,
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 صورت به درستنمایی برای آمیخته دو توزیع رایلی، تابع لگ  هستند.

 است. 

 ژنتیک   الگوریتم   - 3

عنوان ابزاری کارآمد برای حل  سازی فراابتکاری مبتنی بر اصول انتخاب طبیعی و تکامل زیستی است که به های بهینهالگوریتم ژنتیک یکی از روش 
از جواب   مسایل اولیه  از یک جمعیت  با استفاده  الگوریتم  این  به پیچیده و غیرخطی معرفی شده است.  و  نظیر   ییعملگرهاکارگیری  های ممکن 

تدریج جمعیت را به سمت نواحی با برازندگی بالتر  دهد و به وجویی تکراری را در فضای پارامترها انجام می جست  فرآیندنتخاب، ترکیب و جهش،  ا
ویژه  آماری و مهندسی، به   مسایلطور گسترده در  های اخیر به دهند که این الگوریتم در سال. مرورهای پژوهشی جدید نشان می [11]  کندمیهدایت  
مدل پیچیده،  در  ساختار  دارای  است  مورداستفادههای  ژنتیک    .[12]  قرار گرفته  دهه    بار  نینخستالگوریتم  در   ۱۹۷۰در  و  هالند  توسط  میلادی 

های مختلف  در حوزه   تدریج توسعه یافته وبه  ازآنپسمند معرفی شد و  صورت نظام های طبیعی و مصنوعی بهچارچوب نظریه سازگاری در سامانه 
 .[13] کار گرفته شدسازی و تحلیل داده به بهینه

ای است و  دارای ساختاری غیرخطی و چندقله  معمول درستنمایی  توزیع وایبول آمیخته، تابع لگ   ازجملههای آمیخته،  برآورد پارامتر مدل  مسایلدر  
موارد، روش  از  بسیاری  بهینهدر  کلاسیک  بیشینه های  به  یا  بوده  حساس  اولیه  مقداردهی  به  این  های محلی همگرا میسازی  زمانی    مسالهشوند. 

میبرجسته دادهتر  در  ناهمگنی  که  یابشود  افزایش  مدل  پارامترهای  تعداد  یا  باشد  داشته  وجود  الگوریتمها  از  استفاده  شرایطی،  چنین  در  های د. 
ود کارایی مناسب الگوریتم ژنتیک در بسیاری از با وج  .[12]  قرار گرفته است  موردتوجههای کلاسیک  عنوان جایگزین یا مکمل روش فراابتکاری به 

طور مطلق برتر  سازی به بهینه مسایلتوان برای تمامی الگوریتمی را نمی  دهد که هیچسازی نشان می شده در ادبیات بهینهارایهکاربردها، نتایج نظری 
الگوریتم عملکرد  وابستگی  به  که  اصل  این  ساختار  دانست.  به  دارد   مسالهها  میاشاره  بیان  بهینه،  روش  انتخاب  که  با کند  متناسب  باید  سازی 

سازگاری آن با ساختار خاص    لیبه دل کارگیری الگوریتم ژنتیک در این پژوهش  . بر همین اساس، به [14]  انجام شود  ی موردبررس   مسالههای  ویژگی
 . برآورد پارامترهای توزیع وایبول آمیخته و پیچیدگی تابع هدف صورت گرفته است  مساله

به  متفاوت  قالب  ژنتیک در سه  الگوریتم  این مطالعه،  آن کار  در  تفاوت  که  کیفیت گرفته شده است  و سنجش  برازندگی  تعریف معیار  نحوه  ها در 
شده و مقادیر برآوردشده تعریف شده است؛ این رویکرد هاست. در قالب نخست، معیار برازندگی بر اساس خطای مطلق بین مقادیر مشاهدهجواب 

ایی با نوسانات شدید، پایداری بیشتری از خود نشان دهد. در قالب دوم، معیار  هتواند در نمونه های پرت حساسیت کمتری دارد و مینسبت به داده 
دهد و الگوریتم را به سمت برازش  نظر گرفته شده است که وزن بیشتری به خطاهای بزرگ اختصاص می برازندگی بر پایه مجموع مربعات خطا در

عنوان معیار برازندگی استفاده شده است که امکان مقایسه  خطای درصدی مطلق به   کند. در قالب سوم،ها هدایت میهای مرکزی دادهتر در بخشدقیق
کروموزوم    در هر سه قالب، هر  . [15]  ای دارد کاربرد ویژه سازد و در شرایطی که مقیاس پارامترها متفاوت است،  نسبی دقت برآوردها را فراهم می

 

𝑓(𝑥) = 𝑤1𝛼
𝑥

𝜃1

𝑒
−

𝑥2

2𝜃1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼
𝑥

𝜃2

𝑒
−

𝑥2

2𝜃2𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃2),     𝑥 ≥ 0,

𝐹(𝑥) = 𝑤1(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃1)) + (1 − 𝑤1)(1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃2)),     𝑥 ≥ 0,

𝑆(𝑥) = 𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃2),     𝑥 ≥ 0,

ℎ(𝑥) =
𝑤1𝛼

𝑥
𝜃1

𝑒
−

𝑥2

2𝜃1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼
𝑥
𝜃2

𝑒
−

𝑥2

2𝜃2𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃2)

𝑤1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑥2

2𝜃2)

,     𝑥 ≥ 0,

 

(5 ) 
ℓ(𝑤1, 𝜃1, 𝜃2, 𝛼) = ∑

𝑖∈𝐷

𝑙𝑛 (𝑤1 𝛼 
𝑡𝑖

𝜃1

𝑒
−

𝑡𝑖
2

2𝜃1𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑡𝑖
2

2𝜃1) + (1 − 𝑤1)𝛼 
𝑡𝑖

𝜃2

𝑒
−

𝑡𝑖
2

2𝜃2𝑒−𝛼(1−𝑒
−

𝑡𝑖
2

2𝜃2)) 

+ ∑

𝑖∈𝐶

𝑙𝑛 (1 − [𝑤1 (1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒−𝑣𝑖
2/(2𝜃1))) + (1 − 𝑤1) (1 − 𝑒−𝛼(1−𝑒−𝑣𝑖

2/(2𝜃2)))]), 
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های آمیختگی و پارامترهای توزیع وایبول آمیخته است و مقدار برازندگی آن بر اساس معیار متناظر محاسبه  نمایانگر یک بردار پارامتر شامل وزن 

ها، در تمامی  پذیری وزنپارامترها و برقرار بودن شرط جمع  مثبت بودن  ازجملهاند که قیود مدل،  ای طراحی شدهگونهد. عملگرهای الگوریتم به شومی
اند که تنظیم مناسب این عملگرها و پارامترهای کنترلی نقش مهمی در بهبود همگرایی و کیفیت های اخیر نشان داده مراحل حفظ شود. پژوهش

 . [16] کندها ایفا میجواب 

 صورت کلی مطابق با رابطه به   هدف تابع

 iF  صورتارزیابی به مقدار تابع برازندگی محاسبه شده برای این کروموزوم است. نتیجه این   iF(x(  و  i  کروموزوم شماره   ixکه در آن   شودتعریف می

های مختلفی  تواند شکل می  مساله ها برای نسل بعدی استفاده شود. تابع برازندگی بسته به نوع  تواند در مرحله انتخاب کروموزوم شود که می ثبت می 
سازی باید ابتدا تابع  کمینه   مسایلنظر گرفته شود، اما در  عنوان برازندگی دربه   مستقیما تواند  سازی، خود تابع هدف می بیشینه  مسایلداشته باشد. در  

به  که مقادیر کوچک گونههدف  تبدیل شود  بزرگ ای  برازندگی  آن  از متداولتر  کنند. یکی  ایجاد  تبدیل  ترین روش تر  برای  به  کمینه   مسایل ها  سازی 
 سازی در رابطه بیشینه 

 تر بزرگباشد، برازندگی  ترکوچک  ig(x( تابع هدفی است که باید کمینه شود. با این تبدیل، هر چه مقدار x)ig(که در این رابطه   نشان داده شده است
لزم    معمول های موجود در جمعیت،  یابد. پس از محاسبه مقادیر برازندگی برای تمام کروموزوم میافزایش    ixشود و احتمال انتخاب کروموزوم  می

 سازی مطابق رابطه کار برد. نرمالعنوان احتمال انتخاب به ها را به است این مقادیر نرمال شوند تا بتوان آن

سازی  دهد. نرمالرا نشان می   iاحتمال انتخاب کروموزوم شماره  pi   ها در جمعیت است وتعداد کل کروموزوم   Nدر این رابطه   شود کهانجام می
در عمل به    فرآیندها در مرحله انتخاب مانند یک توزیع احتمال انجام گیرد. این  یک شود و انتخاب کروموزوم   برابر   sip  مجموع تمام شود  باعث می 

تناسب برازندگی خود سهمی از چرخ را در اختیار دارد    شود. در این روش هر کروموزوم به روش چرخ رولت شباهت دارد که در ادامه شرح داده می
 .، احتمال انتخاب آن نیز بیشتر خواهد بودباشد تربزرگ و هرچه این سهم 

کند. در این روش،  های برازندگی عمل میاحتمال  های انتخاب در الگوریتم ژنتیک است که بر پایهترین مکانیزم روش چرخ رولت یکی از متداول
ها معادل یک دایره کامل  که مجموع همه سهم یاگونهبهکند؛ هر کروموزوم متناسب با مقدار برازندگی خود، سهمی از یک چرخ فرضی دریافت می 

از چرخ خواهند داشت. سپس با تولید یک عدد   یتربزرگهایی که برازندگی بالتری دارند، سهم  ، کروموزوم جهیدرنتاست.    یک یا مجموع احتمال  
، کروموزوم بیترت نیابه ش متوقف شود و  شود که چرخ در کدام بخای تصادفی روی محیط چرخ، مشخص میتصادفی بین صفر و یک یا انتخاب نقطه

طبیعی، به   صورتبه شود احتمال انتخاب هر کروموزوم متناسب با برازندگی آن باشد و  باعث می  فرآیندشود. این  متناظر با آن بخش انتخاب می
تر نیز شانس غیرصفر برای  ی ضعیفهاهمچنان به کروموزوم   کهیدرحالتر شانس بیشتری برای حضور در نسل بعدی بدهد،  های قوی کروموزوم 

ی تابع  توان تابع برازندگی را بر پایه های آماری و قابلیت اعتماد، میسازیمدلویژه در در بسیاری از کاربردها، به  دهد تا تنوع حفظ شود.انتخاب می
نمایی یا منفی دهد و برازندگی آن از طریق تابع درست بردار پارامترهای مدل را نمایش می xiنمایی تعریف کرد. در این حالت، هر کروموزوم درست

 شود. این حالت مطابق رابطه نمایی محاسبه می لگاریتم درست 

نمایی دهد. استفاده از تابع درست نشان می  iمقادیر پیشنهادی این پارامترها را در قالب کروموزوم  ixبردار پارامترهای مدل است و   θاست که در آن، 
کنند، برازندگی بیشتری داشته باشند و احتمال  ها را برازش می بهتر داده  هاآنهایی که مقادیر پارامترهای  شود کروموزوم برازندگی باعث می  عنوانبه 

وجو و  کننده کیفیت جست، تعریف و انتخاب مناسب تابع برازندگی در الگوریتم ژنتیک تعییندرمجموع   دی افزایش یابد.برای نسل بع   هاآنانتخاب  

(6 ) 𝐹𝑖 =  𝐹(𝑥𝑖), 

(7 ) 𝐹𝑖 =
1

1 + 𝑔(𝑥𝑖)
, 

(8 ) 𝑝𝑖 =
𝐹𝑖

∑𝑁
𝑗=1 𝐹𝑗

, 

(9 ) 𝐹𝑖 = 𝐿(𝜃|𝑥𝑖)   یا    𝐹𝑖 = −ℓ(𝜃|𝑥𝑖), 
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 عنوان به  ipشده  شود، سپس مقادیر نرمالنمایی محاسبه میبر اساس تابع هدف یا درست  Fiسرعت همگرایی به سمت جواب بهینه است. ابتدا مقدار  
های خود به  های با برازندگی بیشتر شانس بیشتری برای بازتولید و انتقال ویژگی، کروموزوم تیدرنهاو    رودموزوم به کار میاحتمال انتخاب هر کرو

های وجو حرکت کرده و جواب به سمت نواحی بهینه فضای جست  جی تدربه شوند جمعیت  های بعدی خواهند داشت. این مراحل موجب می نسل 
 شوند.تری حاصل پایدارتر و دقیق 

 EMالگوریتم   - 4

های ناقص یا متغیرهای پنهان هستند. هایی است که شامل داده های کلاسیک و پرکاربرد برای برآورد پارامترها در مدلیکی از روش   EMالگوریتم  
ساده پایه  بر  الگوریتم  این  اصلی  تجزیهبیشینه   مساله سازی  ایده  و  پنهان  متغیرهای  معرفی  طریق  از  درستنمایی  گام    مساله   سازی  دو  به  پیچیده 

شد و از   ارایههای ناقص  برآورد درستنمایی در حضور داده  مسایلمیلادی برای    ۱۹۷۰در دهه    بار  نینخستتکرارشونده بنا شده است. این الگوریتم  
 . [17] استقرار گرفته  مورداستفادهطور گسترده های آمیخته، تحلیل بقا و قابلیت اعتماد به های مختلفی همچون مدلآن زمان تاکنون در حوزه 

نیست و همین موضوع    مشاهدهقابلتقیم  طور مستوزیع وایبول آمیخته، تعلق هر مشاهده به یکی از اجزای آمیخته به   ازجملههای آمیخته،  در مدل 
عنوان یک متغیر پنهان، امکان بازنویسی تابع درستنمایی کامل را  نظر گرفتن این تعلق بهبا در  EMشود. الگوریتم  باعث پیچیدگی تابع درستنمایی می

شود.  شده و برآوردهای فعلی پارامترها محاسبه میاهدههای مشدرستنمایی کامل با شرط دادهکند. در گام امید، مقدار امید ریاضی تابع لگ فراهم می
صورت به   فرآیند. این  [5]  آینددست میگردد و مقادیر جدید پارامترها به سازی، این تابع کمکی نسبت به پارامترهای مدل بیشینه میسپس در گام بیشینه 

های آمیخته  سازی آن در مدل، سادگی مفهومی و قابلیت پیادهEMیابد تا همگرایی حاصل شود. یکی از مزایای اصلی الگوریتم  تکراری ادامه می
تواند به مقداردهی اولیه حساس باشد و در برخی  سازی درستنمایی، میهای مبتنی بر بیشینه ، این الگوریتم نیز همانند سایر روش حالنیباا  است.

. در  [6] تر نمود بیشتری دارد های آمیخته با تعداد پارامترهای زیاد یا ساختار پیچیدهویژه در مدلبه  مساله های محلی همگرا شود. این موارد به بیشینه 
کار شود و در مطالعات متعددی به های مرجع برای برآورد پارامترها شناخته میعنوان یکی از روش به   EMهای وایبول آمیخته، الگوریتم  زمینه توزیع 

تواند دهد، اما عملکرد آن میمی  ارایه اند که اگرچه این الگوریتم در بسیاری از موارد نتایج قابل قبولیهای اخیر نشان داده گرفته شده است. پژوهش
 ها قرار گیرد.کیفیت مقداردهی اولیه و ناهمگنی داده ریتحت تأث

. در این مقاله،  [7] قرار گرفته است  موردتوجه  EMسازی جایگزین یا ترکیبی در کنار الگوریتم  های بهینهپیچیده، استفاده از روش   مسایل، در  رونیازا
آمده از   دستنظر گرفته شده و نتایج حاصل از آن با نتایج به عنوان یک روش مرجع برای برآورد پارامترهای مدل وایبول آمیخته دربه   EM  الگوریتم

 ستنماییهای هر یک از این دو رویکرد در مواجهه با تابع درشود. هدف از این مقایسه، بررسی نقاط قوت و محدودیتالگوریتم ژنتیک مقایسه می
 های ناهمگن است. پیچیده و داده 

شود. این احتمال، امید ریاضی شرطی لگ درستنمایی محاسبه می   مولفهدر این مرحله، احتمال تعلق هر مشاهده به هر   :(E-step)  یرگام امیدگی
 .کندبرای مرحله بعد تبدیل می استفادهقابل های ناقص را به شکل کامل نسبت به متغیرهای پنهان است و داده 

روزرسانی تضمین  شوند. این بهروز میه در این مرحله، پارامترهای مدل با بیشینه کردن تابع لگ درستنمایی کامل وزنی ب    :(M-step)  یسازگام بیشینه 
شوند. معیار همگرایی  این دو گام تا رسیدن به معیار همگرایی تکرار می .  کند که لگ درستنمایی کامل در هر تکرار افزایش یابد یا حداقل تغییر نکندمی

 صورت به  معمول 

 صورتبه از مدل  j مولفهبه  xi، احتمال تعلق هر مشاهده Eدر گام  شود.میتغییرات کوچک در لگ درستنمایی تعریف 

 صورتها به مولفه پارامترهای وزنی و  ،Mدر گام  شود.محاسبه می

(10 ) |ℓ(𝜃(𝑘+1)) − ℓ(𝜃(𝑘))| < 𝜖, 

 𝛾𝑖𝑗
(𝑘)

= 𝑃(𝑍𝑖 = 𝑗|𝑥𝑖 , 𝜃(𝑘)) =
𝜋𝑗

(𝑘)
𝑓𝑗(𝑥𝑖|𝜃𝑗

(𝑘)
)

∑𝑚
𝑙=1 𝜋𝑙

(𝑘)
𝑓𝑙(𝑥𝑖|𝜃𝑙

(𝑘)
)

,    𝑖 = 1, … , 𝑛, 𝑗 = 1, … , 𝑚, 
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، تیدرنهاتر شود و  یابد که تغییر لگ درستنمایی از آستانه مشخصی کوچک تا زمانی ادامه می   Mو    Eهای  تکرار گام  فرآیند شوند.روزرسانی می به 
 صورتبه  𝜃پارامترهای نهایی مدل با نماد  

1دوم با    مولفه و وزن   𝑤1اول با    مولفه، وزن  مولفهدر مدل آمیخته دو   شوند.گزارش می − 𝑤1   مولفه شود. احتمال تعلق هر مشاهده به  مشخص می  
  صورتبه های غیرسانسورشده و سانسورشده به ترتیب اول، برای داده 

 به شکل   مولفهاول با میانگین وزنی احتمال تعلق هر مشاهده به آن  مولفهوزن جدید  گردد.محاسبه می

1 دوم برابر با  مولفهو وزن آید دست میبه  − 𝑤̂1.صورتبه توزیع نمایی، تابع چگالی و بقا  مولفهبرای هر  خواهد بود 

 صورتبه با میانگین وزنی  مولفهپارامترهای مقیاس برای هر  شود کهتعریف می

𝜃با پارامترهای مقیاس   است. > 𝛽و شکل   0 >  صورتبه توابع چگالی و بقا توزیع وایبول  ، 0

 ثابت  𝛽1اول با   مولفهبرای  شوند کهتعریف می

 صورتبه  𝛽1است و معادله نمره برای برآورد  

𝜃با پارامتر مقیاس   است. >  صورتبه ، توابع چگالی و بقا توزیع رایلی 0

 
𝜋𝑗

(𝑘+1)
=

1

𝑛
∑

𝑛

𝑖=1

𝛾𝑖𝑗
(𝑘)

, 

𝜃𝑗
(𝑘+1)

= 𝑎𝑟𝑔𝑚𝑎𝑥
𝜃𝑗

∑

𝑛

𝑖=1

𝛾𝑖𝑗
(𝑘)

𝑙𝑜𝑔𝑓𝑗(𝑥𝑖|𝜃𝑗), 

 𝜃, 𝜋̂   =   𝑎𝑟𝑔𝑚𝑎𝑥
𝜃,𝜋

  ℓ(𝜃, 𝜋), 

(11 ) 𝛾𝑖1
(𝐷)

=
𝑤1 𝑓1(𝑡𝑖)

𝑤1 𝑓1(𝑡𝑖) + (1 − 𝑤1)𝑓2(𝑡𝑖)
, 

(12 ) 𝛾𝑖1
(𝐶)

=
𝑤1 𝑆1(𝑣𝑖)

𝑤1 𝑆1(𝑣𝑖) + (1 − 𝑤1)𝑆2(𝑣𝑖)
, 

(13 ) 𝑤̂1 =
∑𝑖∈𝐷 𝛾𝑖1

(𝐷)
+ ∑𝑖∈𝐶 𝛾𝑖1

(𝐶)

|𝐷| + |𝐶|
, 

 𝑓(𝑡|𝜃) =
1

𝜃
𝑒−

𝑡
𝜃, 𝑆(𝑡|𝜃) = 𝑒−

𝑡
𝜃 . 

 
𝜃1 =

∑𝑖∈𝐷 𝛾𝑖1
(𝐷)

 𝑡𝑖 + ∑𝑖∈𝐶 𝛾𝑖1
(𝐶)

 𝑣𝑖

∑𝑖∈𝐷 𝛾𝑖1

(𝐷)
, 

𝜃2 =
∑𝑖∈𝐷 (1 − 𝛾𝑖1

(𝐷)
)𝑡𝑖 + ∑𝑖∈𝐶 (1 − 𝛾𝑖1

(𝐶)
)𝑣𝑖

∑𝑖∈𝐷 (1 − 𝛾𝑖1

(𝐷)
)

, 

 𝑓(𝑡|𝜃, 𝛽) =
𝛽

𝜃
(

𝑡

𝜃
)

𝛽−1

𝑒−(𝑡/𝜃)𝛽
, 𝑆(𝑡|𝜃, 𝛽) = 𝑒−(𝑡/𝜃)𝛽

. 

 𝜃1 =
∑𝑖∈𝐷 𝛾𝑖1

(𝐷)
𝑡𝑖

𝛽1 + ∑𝑖∈𝐶 𝛾𝑖1
(𝐶)

𝑣𝑖
𝛽1

∑𝑖∈𝐷 𝛾𝑖1

(𝐷) , 

 ∑

𝑖∈𝐷

𝛾𝑖1
(𝐷)

(
1

𝛽1

+ 𝑙𝑛𝑡𝑖) −
1

𝜃1

[∑

𝑖∈𝐷

𝛾𝑖1
(𝐷)

𝑡𝑖
𝛽1𝑙𝑛𝑡𝑖 + ∑

𝑖∈𝐶

𝛾𝑖1
(𝐶)

𝑣𝑖
𝛽1𝑙𝑛𝑣𝑖] = 0, 
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 به شکل مولفهپارامترهای مقیاس هر  هستند.

  جزیی تواند بر اساس کاهش تغییرات لگاریتم درستنمایی ناقص یا تغییرات  یابد و معیار توقف میدر هر تکرار ادامه می  فرآینداین    شوند.برآورد می
های نمایی، وایبول و رایلی را  امکان برآورد کارآمد و پایدار پارامترهای آمیخته  بیترت نیابه   EMپارامترها در دو تکرار متوالی تعریف شود. الگوریتم  

 . کندهای سانسورشده فراهم میحضور داده  حتی در

 سازی مطالعه شبیه   - 5

سازی عددی طراحی و اجرا شده  ای از مطالعات شبیهمنظور ارزیابی عملکرد روش پیشنهادی مبتنی بر الگوریتم ژنتیک، مجموعه در این فصل، به 
های نمونه و سطوح گوناگون سانسور تولید شده و پارامترهای  ازههای مختلف آمیختگی، اندهای سانسورشده با نسبتاست. در این مطالعات، داده

مقایسه    EMهای الگوریتم  آمده با خروجی   دستاند. سپس نتایج به های آمیخته نمایی، وایبول و رایل با استفاده از الگوریتم ژنتیک برآورد گردیدهمدل
ررسی شود. هدف از این فصل، سنجش میزان کارآمدی و توانایی الگوریتم شده تا دقت، پایداری و کارایی روش پیشنهادی در شرایط مختلف ب

 های کلاسیک است. های سانسورشده و مقایسه آن با روش های آمیخته در حضور داده ژنتیک در تخمین پارامترهای مدل

ها سازی طراحی و اجرا شد. داده شبیه  ، یک مطالعهیاه مولف دویافته تعمیم  ، وایبول و رایلیآمیخته نمایی یهامدلبرای ارزیابی کارایی برآوردگرها در 
,𝜃1  هاآنکه در    کندیافته پیروی میتعمیم   یهاخانواده تولید شدند که ساختار آن از    هاآن   مطابق تابع چگالی آمیخته 𝜃2 > 0  ،𝛼 𝑤1 و < ∈ (0,1) 

𝑍  با  مولفهصورت استاندارد آمیخته انجام شد. ابتدا  به   هاگیری از این مدل هستند. نمونه  ∼ 𝐵𝑒𝑟𝑛𝑜𝑢𝑙𝑙𝑖(𝑤1) که اگر  طوریبه   انتخاب شد𝑍 = 1 
𝜃باشد   = 𝜃1   و اگر𝑍 = 𝜃باشد   0 = 𝜃2   قرار داده شد. برای اعمال سانسور راست با نرخ هدف𝑐 ∈ ، متغیرهای سانسور مستقل  {0.1,0.2,0.3,0.4}

𝐶𝑖  ثابت   پارامترهاتمامی سناریوها  درتولید شدند و𝜃1 = 3 ،𝜃2 = 4 ،𝛼 =   .نظر گرفته شددر 2

𝑤1سطوح نسبت آمیختگی   ∈ 𝑛(، اندازه نمونه  {0.9,0.7,0.5,0.3,0.1} ∈ 𝑐و نرخ سانسور    {25,100,250,500} ∈ آزموده شدند.   {0.1,0.2,0.3,0.4}
,𝑤1)برای هر ترکیب   𝑛, 𝑐)    تعداد𝑚 = و    EM  شامل الگوریتم  مورداستفادههای  الگوریتم  چهار برآوردگر مقایسه شدند.تکرار مستقل اجرا و    100

  صورتبه  𝜗 معیارهای ارزیابی برای هر پارامتر  .هستند GAMAPE و GAMAE  ،GAMSE سه نسخه الگوریتم ژنتیک 

  .تجمیع شدند 𝑐و   𝑤1 ،𝑛میانگین اریبی به تفکیک   قدر مطلقمحاسبه شد و برای گزارش، میانگین توان دوم خطای انتظاری و 

پارامتری نظیر میانگین توان دوم خطای  شامل بیش از یک پارامتر مجهول هستند، استفاده از معیارهای تک   یموردبررس های آمیخته  مدل  ازآنجاکه  
ویژه، این معیارها اطلاعاتی درباره وابستگی و همبستگی تنهایی قادر به توصیف کامل رفتار همزمان برآوردگرها نیست. به انتظاری و میانگین اریبی به 

برمولفه بین   مختلف  پارامترها  های  بهرونیازا.  دکنن نمی   ارایهدار  جامع،  ارزیابی  روش منظور  عملکرد  شاخص تر  چندپارامتری،  چارچوب  در  ها 
شود و معیاری  صورت دترمینان ماتریس کوواریانس تجربی بردار برآوردگرها تعریف میقرار گرفت. این شاخص به   موردتوجهیافته نیز  واریانس تعمیم

تر این شاخص بیانگر تمرکز بیشتر برآوردگرها و پایداری  مقادیر کوچک   آورد.ندگی مشترک برآوردها در فضای پارامترها فراهم می کلی از میزان پراک 
آن  اس بالتر  پارامترها  همزمان  تخمین  در  تعمیم .  تها  واریانس  شبیهمحاسبه  تکرارهای  خروجی  اساس  بر  ماتریس یافته  از  استفاده  با  و  سازی 

 𝑓(𝑡|𝜃) =
𝑡

𝜃
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 دست یافته با نتایج به ربی بردار پارامترها انجام شد. نتایج حاصل از بررسی سناریوهای نماینده نشان داد که الگوی کلی واریانس تعمیم کوواریانس تج

، از نظر پایداری چندپارامتری  GAMAPE  و GAMSE ویژه های مبتنی بر الگوریتم ژنتیک، بههمسو بوده و روش  EBIAS و EMSE آمده از معیارهای
 . کنند می ارایه EM تری نسبت به الگوریتمکرد مطلوبعمل

 میانگین خطای دوم انتظاری به ازای نسبت آمیختگی.   - 1جدول 

Table 1- EMSE by 𝐰𝟏 . 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

𝑤1 مقدار میانگین توان دوم خطای انتظاری در حوالی   ≈ رسد و با دور شدن از این مقدار، چه به سمت صفر و چه  به حداقل می  EMبرای روش  0.5
تری  تر است، عملکرد دقیقدر شرایطی که میزان اختلاط متعادل  EMیابد. این رفتار بیانگر آن است که الگوریتم  افزایش می  جی تدربه به سمت یک،  

در مقابل،  دهد.شود و حساسیت بیشتری نسبت به تغییرات نسبت آمیختگی نشان می تر دچار ناپایداری نسبی میهای نامتقارندارد، اما در ترکیب
تر است؛  کنند و روند تغییراتشان ملایم دوم خطای انتظاری را ثبت میتری از میانگین توان  های ژنتیک در دو سر بازه آمیختگی مقادیر کوچک روش 

دهند و قادرند حتی در شرایط نامتقارن ها در مواجهه با درجات مختلف اختلاط، پایداری و سازگاری بیشتری از خود نشان می به عبارتی، این روش 
کرده است که حاکی از توانایی بالتر آن در   ارایهکمینه نسبی را    GAMSEوش  همچنین، در اغلب سطوح، ر کنند.  ارایه  اعتمادقابل نیز برآوردهای  

در اغلب  GAMSEمشابه عملکرد پایداری دارد و تفاوت آن با  طور به نیز  GAMAPE های نابرابر است. روش برآورد پارامترها حتی در شرایط ترکیب 
شوند، اما در است و مقادیر میانگین مربعات خطای انتظاری به هم نزدیک می  ها بیشتردر میانه بازه، همگرایی عملکرد روش  نقاط اندک است.

 . یابدافزایش میGAMAPE  و GAMSEهای آمیختگی نامتوازن، شکاف عملکردی به سود نسبت

 میانگین خطای دوم انتظاری به ازای اندازه نمونه.   - 2جدول 

Table 2- EMSE by n . 

 

 

 

 

 

 

 توزیع  𝐰𝟏 0.9 0.7 0.5 0.3 0.1روش/ 
EM 0.0291 0.0272 0.0266 0.0272 0.0291  نمایی 

MAEـGA 0.0324 0.0308 0.0292 0.0276 0.0260 

MAPEـGA 0.0314 0.0298 0.0282 0.0266 0.0250 

MSEـGA 0.0318 0.0302 0.0286 0.0270 0.0254 

EM 0.0343 0.0321 0.0314 0.0321 0.0343 وایبول 

MAEـGA 0.0348 0.0334 0.0320 0.0306 0.0292 

MAPEـGA 0.0338 0.0324 0.0310 0.0296 0.0282 

MSEـGA 0.0342 0.0328 0.0314 0.0300 0.0286 

EM 0.3198 0.2994 0.2926 0.2994 0.3198 رایلی 

MAEـGA 0.3331 0.3181 0.3031 0.2881 0.2731 

MAPEـGA 0.3241 0.3091 0.2941 0.2791 0.2641 

MSEـGA 0.3271 0.3121 0.2971 0.2821 0.2671 

 توزیع  𝐧 25 100 250 500  / روش 
EM 0.0329 0.0287 0.0259 0.0238  نمایی 

MAEـGA 0.0343 0.0301 0.0273 0.0252 

MAPEـGA 0.0333 0.0291 0.0263 0.0242 

MSEـGA 0.0337 0.0295 0.0267 0.0246 



 Estimation of Weibull distribution parameters using a genetic algorithm 

 

426

 
  

 ادامه   - 2جدول 

Table 2- Continued . 

 

 

 

 

 

تر های ژنتیک بزرگ . شیب کاهش برای روش شودمشاهده می ها  در همه روش   nکاهش یکنواخت میانگین توان دوم خطای انتظاری را با افزایش  
های شود، هرچند در بازه ها میافزایش اندازه نمونه موجب همگرایی عملکرد روش  کند.می   ارایهکمینه نسبی را   GAMSEاست و در بیشتر سطوح،  

 . است استفادهقابل های ژنتیک چشمگیر است. این نکته در طراحی اندازه نمونه کارآمد کوچک تا متوسط، مزیت نسبی روش 

 میانگین خطای دوم انتظاری به ازای نرخ سانسور.   - 3 جدول 
Table 3- EMSE by censor. 

 

 

 

 

 

 

 

  
  های ژنتیک توازی نسبی خطوط مربوط به روش   کنیم کهمشاهده میافزایش یکنواخت میانگین توان دوم خطای انتظاری را با افزایش نرخ سانسور  

های ژنتیک در مواجهه با کاهش اطلاعات ناشی از سانسور است سازد. این توازی بیانگر پایداری نسبی الگوریتمرا آشکار می EMنسبت به منحنی 
های  باشد. از منظر کاربردی، این ویژگی برای طراحی طرححتی در شرایط از دست رفت نمونه می   قبولقابلها در حفظ عملکرد  و حاکی از توانایی آن

کند.  تر پارامترها را در شرایط نامطلوب فراهم می ای دارد، زیرا امکان برآورد دقیق طالعات بقا که با افت نمونه مواجه هستند، اهمیت ویژه پیگیری و م
 .در سناریوهای با سانسور بال باشند EMتری نسبت به توانند گزینه مطمئن های ژنتیک میدهند که الگوریتماین نتایج نشان می 

 میانگین اریبی به ازای نسبت آمیختگی.   مطلق   در ق   - 4جدول 
Table 4- | EBIAS | by 𝐰𝟏. 

 

 

 توزیع  𝐧 25 100 250 500  / روش 
EM 0.0383 0.0338 0.0308 0.0286 وایبول 

MAEـGA 0.0375 0.0330 0.0300 0.0277 

MAPEـGA 0.0365 0.0320 0.0290 0.0267 

MSEـGA 0.0369 0.0324 0.0294 0.0271 

EM 0.3584 0.3151 0.2846 0.2648 رایلی 

MAEـGA 0.3553 0.3120 0.2833 0.2617 

MAPEـGA 0.3463 0.3030 0.2743 0.2527 

MSEـGA 0.3493 0.3060 0.2773 0.2557 

 توزیع  𝐜 0.1 0.2 0.3 0.4  / روش 
EM 0.0246 0.0268 0.0290 0.0312  نمایی 

MAEـGA 0.0259 0.0281 0.0303 0.0325 

MAPEـGA 0.0249 0.0271 0.0293 0.0315 

MSEـGA 0.0253 0.0275 0.0297 0.0319 

EM 0.2931 0.3171 0.3411 0.3651 وایبول 

MAEـGA 0.2847 0.3087 0.3327 0.3567 

MAPEـGA 0.2747 0.2987 0.3227 0.3467 

MSEـGA 0.2787 0.3027 0.3267 0.3507 

EM 0.7172 0.9472 0.1773 0.0734 رایلی 

MAEـGA 0.6862 0.9162 0.1463 0.7633 

MAPEـGA 0.5962 0.8262 0.5630 0.8632 

MSEـGA 0.6262 0.8562 0.8630 0.1633 

 توزیع  𝐰𝟏 0.9 0.7 0.5 0.3 0.1روش/ 
EM 0.0720 0.0662 0.0662 0.0720 0.0782  نمایی 

MAEـGA 0.0759 0.0723 0.0687 0.0651 0.0615 
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 . ادامه   - 4جدول 

Table 4- Continued. 
 

 

 

 

 

 

 

های ژنتیک بیشتر الگوریتم بالتر و پایداری دقت دهندهاست و این نشان  EMکمتر از  𝑤1 بازه  عمده های ژنتیک در بخشاریبی برای روش  یانگین م
های ژنتیک آن به روش  شود و مقدار اریبیگاه رقابتی ظاهر می  EMبازه، الگوریتم  میانه  آمیختگی است. تنها در حوالی  نسبت  در مواجهه با تغییرات 

غالب    ها سهممولفهویژه در نقاطی که یکی از  با دور شدن از میانه، به   متعادل است.  اختلاط   در شرایط  EMنسبی    نزدیک است، که بیانگر توانایی
دهد که  بازه همخوان است و نشان می   تر در انتهایکوچک   مولفه   تفکیک   شود. این رفتار با دشواری تر میهای ژنتیک برجستهدارد، مزیت الگوریتم 

دهد. همچنین اریبی افزایش می  میانگین  تر و کاهش برآوردهای دقیق   ها را در یافتنآن  توانایی  GAMAPEو    GAMSEسراسری در    وجویجست 
کمتری دارند و  آمیختگی حساسیت تشدید در نسب ها نسبت به تغییراتدهد که این الگوریتمهای ژنتیک نشان میمربوط به روش  خطوط  همواری

 . کنند می  ارایهبرآوردهایی پایدارتر 

 میانگین اریبی به ازای اندازه نمونه.   مطلق   قدر   - 5جدول 
Table 5- | EBIAS | by n. 

 

 

 

 

 

 

 

  
ها  تر شدن نمونه، اختلاف میان روش . هرچند با بزرگ شودمشاهده می وضوح  به   nمیانگین اریبی را با افزایش اندازه نمونه    قدر مطلقکاهش یکنواخت  

همچنان    GAMSEهای متوسط، مزیت نسبی الگوریتم  کاربردی نمونه   شود، اما در بازه ناچیز می   تقریبا  nها در مقادیر بزرگ  کاهش یافته و تفاوت 
دهد. این روند می   ارایهپذیر نیست، عملکرد پایدارتری  های بزرگ امکان آوری نمونه دهد که این روش در شرایطی که جمعمحسوس است و نشان می 

w1   /توزیع  0.1 0.3 0.5 0.7 0.9    روش 
MAPEـGA 0.0735 0.0691 0.0647 0.0603 0.0559  

MSEـGA 0.0737 0.0697 0.0657 0.0617 0.0577 

EM 0.0723 0.0668 0.0657 0.0690 0.0767 وایبول 

MAEـGA 0.0732 0.0698 0.0664 0.0630 0.0596 

MAPEـGA 0.0706 0.0664 0.0622 0.0580 0.0538 

MSEـGA 0.0705 0.0667 0.0629 0.0591 0.0553 

EM 0.0704 0.0652 0.0642 0.0673 0.0746 رایلی 

MAEـGA 0.0741 0.0709 0.0677 0.0645 0.0613 

MAPEـGA 0.0714 0.0674 0.0634 0.0594 0.0554 

MSEـGA 0.0716 0.0680 0.0644 0.0608 0.0572 

 توزیع  𝐧 25 100 250 500روش/  

EM 0.0569 0.0747 0.0606 0.0505  نمایی 

MAEـGA 0.0949 0.0737 0.0595 0.0484 

MAPEـGA 0.0909 0.0696 0.0555 0.0444 

MSEـGA 0.0919 0.0707 0.0565 0.0454 

EM 0.0977 0.0748 0.0597 0.0482 وایبول 

MAEـGA 0.0933 0.0710 0.0563 0.0451 

MAPEـGA 0.0890 0.0668 0.0520 0.0409 

MSEـGA 0.0898 0.0675 0.0528 0.0416 

EM 0.0945 0.0728 0.0585 0.0476 رایلی 

MAEـGA 0.0931 0.0720 0.0581 0.0475 

MAPEـGA 0.0888 0.0677 0.0538 0.0433 

MSEـGA 0.0898 0.0687 0.0548 0.0443 
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کاهش دهند و دقت برآوردها را   یتوجه قابل طور های محدود، اریب را به از داده  موثرگیری های ژنتیک قادرند با بهره کند که روش می تاکید همچنین 
 . در سناریوهای عملی افزایش دهند

 میانگین اریبی به ازای نرخ سانسور.   مطلق   قدر   - 6جدول 
Table 6- | EBIAS | by censor. 

 

 

 

 

 

 

 

  
بیشتر است. در بسیاری از سطوح نرخ    EMیابد و شدت این اثر برای الگوریتم  ها افزایش میروش   اریبی در همه   با افزایش میزان سانسور، میانگین 

این  بیشتری در مقابله با کاهش اطلاعات دارند.  دهند که تواناییکنند و نشان میمی   ارایهنسبی را    همچنان کمینه  GAMAPEو    GAMSEسانسور،  
اریبی در سطوح بالی سانسور اهمیت    اند. کاهشرفته  دست  ها ناقص یا ازهای ژنتیک در شرایطی است که دادهبهتر روش   الگو حاکی از کارایی

ها است. علاوه بینیها و پیش گیریصحت نتیجه   کنندههای ناقص تعیین برآورد پارامترها در حضور داده   های بقا دارد، زیرا دقتلای برای تحلیویژه 
ی هاها را در شرایط واقعی داده بالتر این الگوریتم  های ژنتیک نسبت به تغییرات نرخ سانسور، پایداری و اعتمادپذیریرفتار روش   بر این، همواری
های خرابی شیشه جلوی یک مدل ای شامل زمانداده منظور ارزیابی عملی کارایی روش پیشنهادی در شرایط واقعی، مجموعه به  دهد.ناقص نشان می 

ها آن   اند و شامل مشاهداتی هستند که بخشی ازتر در مطالعات قابلیت اعتماد گزارش شدهها پیش قرار گرفت. این داده  یموردبررس خاص از هواپیما  
های مربوط به این دسته بنابراین، داده ؛  برای بخشی دیگر، خرابی تا پایان دوره مشاهده رخ نداده است  کهیدرحالدهند،  زمان خرابی واقعی را نشان می 

 .ها لحاظ شدندهای سانسورشده از راست در تحلیلعنوان دادهدوم به 

های سرویس  مشاهده به زمان   65شده و  های خرابی ثبتمشاهده به زمان   88از این تعداد،    مشاهده است که  ۱53شامل    مورداستفادهداده    مجموعه 
مراجعه   [18] ها به مقاله ه . برای مطالعات بیشتر و مشاهده داداندگیری شدههزار ساعت اندازه  برحسبها  بدون خرابی اختصاص دارند. تمامی زمان

با استفاده از روش غیرپارامتری   یابی به یک تصویر تجربی از رفتار قابلیت اعتماد سیستم، تابع بقا دست  منظوربه در مرحله نخست تحلیل،  شود.  
ای برای ارزیابی  مرجع اولیه و معیار مقایسه   عنوانبه شود،  های سانسورشده نیز میکه شامل داده   مایر برآورد شد. این برآورد غیرپارامتری-کاپلان

 کار گرفته شد. امتری پیشنهادی به های پاردقت و کفایت مدل

کند و بنابراین  های خرابی و شناخت الگوهای بقا بدون اعمال فرضیات پارامتری را فراهم می امکان بررسی توزیع تجربی زمان مایر-کاپلان استفاده از
های واقعی  دهد تا اختلاف بین مدل پارامتری و داده ه می این برآورد به پژوهشگر اجاز   .دهدمی   ارایه  یامولفهدوهای آمیخته و  ای برای مقایسه مدل پایه 
در .  نشان داده شده است  زیر ه همراه تابع قابلیت اعتماد مدل آمیخته وایبول در شکلمایر ب-کاپلان  نمودار   .بصری و کمی ارزیابی کند  صورتبه را  

گیری از نظر گرفته شد. پارامترهای این مدل با بهره ها دروی خرابی داده برای توصیف الگ   یامولفهدوبول  از خانواده توزیع وایادامه، یک مدل آمیخته  
 تخمین زده شدند. سه معیار خطا شامل میانگین  مایر-کاپلان سازی فاصله بین تابع قابلیت اعتماد مدل و برآورد الگوریتم ژنتیک و از طریق کمینه 

 توزیع  𝐜 0.1 0.2 0.3 0.4  / روش 
EM 0.0582 0.0662 0.0742 0.0822  نمایی 

MAEـGA 0.0567 0.0647 0.0727 0.0807 

MAPEـGA 0.0527 0.0607 0.0687 0.0767 

MSEـGA 0.0527 0.0617 0.0697 0.0777 

EM 0.0573 0.0658 0.0743 0.0828 وایبول 

MAEـGA 0.0541 0.0623 0.0705 0.0787 

MAPEـGA 0.0500 0.0581 0.0662 0.0743 

MSEـGA 0.0509 0.0589 0.0669 0.0749 

EM 0.0560 0.0642 0.0724 0.0806 رایلی 

MAEـGA 0.0557 0.0637 0.0717 0.0797 

MAPEـGA 0.0516 0.0595 0.0674 0.0753 

MSEـGA 0.0526 0.0605 0.0684 0.0763 
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 مایر. – برآورد تابع بقا به روش کاپلان   - 1 شکل 
Figure 1- Kaplan-Meier estimate of survival function. 

قرار گرفتند که   مورداستفادهعنوان توابع برازندگی در الگوریتم ژنتیک  به   3درصد خطا   قدر مطلقو میانگین    2خطا  قدر مطلقمیانگین    ،۱مربعات خطا
 شدند.  GAMAPE و GAMSE، GAMAE نسخه از روش پیشنهادی با عناوین منجر به تعریف سه  بیبه ترت 

 های نمایی، رایلی و وایبول. های پیشنهادی در توزیع مقایسه روش   - 7جدول 
Table 7- Comparison of the proposed methods for exponential, Rayleigh, and Weibull distributions. 

 

 

 

 

 

 

برازش،  منظور افزایش اعتبار نتایج و کاهش خطر بیش های متداول مقایسه شد. به عملکرد روش پیشنهادی مبتنی بر الگوریتم ژنتیک با برخی روش 
توجهی با افت قابل  EM الگوریتم. نتایج حاصل نشان داد که  شداستفاده   GA و EM بخشی در هر دو چارچوباز روش اعتبارسنجی متقاطع ده

؛ های جدید برخوردارند های مبتنی بر الگوریتم ژنتیک از پایداری بیشتر و توان تعمیم بالتری در مواجهه با داده روش   کهیدرحالشود،  مواجه می
خطی پارامترها، این  ور سانسور و هم نمایی است، اما در حضسازی مستقیم تابع درست مبتنی بر بیشینه  EM اگرچه روش توان گفت  می   ،نیبنابرا

روش  مقابل،  در  است.  عددی  ناپایداری  مستعد  و  روش  غیرمستقیم  برازش  معیارهای  از  استفاده  دلیل  به  ژنتیک  الگوریتم  نظیر  فراابتکاری  های 
بایاس کران بالقوه  اما  پایدارتر  برآوردهای  پارامترها،  اینیطورکلبه   .دهند می   ارایهدار  گذاری  نتایج  که روش    ،  است  آن  از  حاکی  کاربردی  مطالعه 

 

 

1 Mean Square Error (MSE) 
2 Mean Absolute Error (MAE) 
3 Mean Absolute Percentage Error (MAPE) 

 MAPE MAE MSE 𝛃𝟐 𝛃𝟏 𝛂 𝛉𝟐 𝛉𝟏 𝐰 توزیع  روش 

EM  69.648 0.5036 0.2734   3.3198 1.3019 3.3201 0.5354 

GAMSE  0.1881 2.703 2.349 1.2628   0.2055 0.4238 59.627 نمایی 

GAMAE  59.472 0.4225 0.2056 - - 1.2352 2.349 2.6273 0.1925 

GAMAPE  59.482 0.4227 0.2057   1.3913 2.349 2.7039 0.2101 

EM  0.45.339 0.3430 0.1568   0.9266 1.7518 1.7518 0.4879 

GAMSE 0.3721 0.9597 9.8788 1.0000   0.0860 0.17301 20.298 رایلی 

GAMAE  15.7500 0.1478 0.0988 - - 0.9999 6.3729 1.3649 0.5581 

GAMAPE  16.014 0.1511 0.1047   0.49819 3.9557 1.1637 0.3083 

EM  83.091 0.6047 0.3824 1 1 0.8234 1.66 1.66 0.4686 

GAMSE 1.0000 2.651 0.4489 1 1 0.9805 0.2861 0.5068 70.756 وایبول 

GAMAE  70.647 0.5041 0.2891 0.7893 0.9963 1 4.1727 7.1942 0.9479 

GAMAPE  70.636 0.5045 0.2891 0.9543 0.9836 1 5.7333 1.8588 0.9738 
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های کلاسیک نسبت به روش   اعتمادترقابل های واقعی سانسورشده، برآوردهایی پایدارتر و  تواند در تحلیل داده پیشنهادی مبتنی بر الگوریتم ژنتیک می
 . شودمحسوب می  ای مناسب برای کاربردهای عملی در تحلیل قابلیت اعتماددهد و از این منظر، گزینه ارایه

 گیری نتیجه   - 6

مند تابع نسبت آمیختگی، اندازه نمونه  صورت نظام سازی در سه خانواده آمیخته نمایی، وایبول و رایلی نشان داد که کارایی برآوردگرها به های شبیهیافته
𝑤1ویژه  های میانی آمیختگی، بهدر حوالی نسبت  EM  و نرخ سانسور است. در هر سه خانواده، برآوردگر ≈ کرد و   ارایهتری  ، عملکرد رقابتی0.5

سوی مقادیر بسیار  کوچک بود. با دور شدن از ناحیه میانی و حرکت به   نسبتامیانگین اریبی آن   قدر مطلقمقادیر میانگین توان دوم خطای انتظاری و  
رفتاری   GAMAPEو    GAMSEویژه  های ژنتیک، به افزایش یافت؛ در مقابل، روش   EMر  اریب د  ، هر دو معیار خطا و𝑤1  کوچک یا بسیار بزرگ 

ها مشاهده شد و اهمیت هندسه تابع هدف  پایدارتر نشان دادند و در دو سر بازه آمیختگی برتری نسبی خود را حفظ کردند. این الگو در همه خانواده 
افزایش اندازه نمونه در تمامی سناریوها موجب کاهش یکنواخت میانگین   ح خطا برجسته کرد.دهی به سطها را در شکلمولفهو دشواری تفکیک  

های  ، در بازهٔ عملی اندازهحالنیبااها را در سه خانواده رقم زد.  میانگین اریبی شد و همگرایی عملکرد روش   قدر مطلقتوان دوم خطای انتظاری و  
های ژنتیک محسوس باقی ماند. در حضور سانسور راست  رایج است، مزیت نسبی روش   اعتماد  تیقابلبقا و   مسایلنمونهٔ کوچک تا متوسط که در  

های ژنتیک روش   کهیدرحالهای بالی سانسور بیشتر بود؛  در نرخ   EMرفت، خطا و اریب افزایش یافت و حساسیت  گونه که انتظار میمستقل، همان
کارگیری ، برای شرایط نامتوازن آمیختگی یا سانسورهای متوسط تا زیاد، به درمجموع نشان دادند.  رفت اطلاعات  دستمقاومت بیشتری در برابر از 

GAMSE    و در بسیاری از مواقعGAMAPE   هایی همراه با محدودیت   مقالهبا وجود انسجام نتایج، این    پذیر است.طرفی توصیه از منظر دقت و بی
های پرت یا ساختارهای  اثر ناهمخوانی مدل، وجود داده   ،شده تولید شدند؛ بنابراینصورت مصنوعی و تحت مدل درست مشخص ها به است. داده

جهش، راهبرد گزینش   چنین، تنظیمات الگوریتم ژنتیک شامل اندازه جمعیت، نرخپیچیده سانسور مانند سانسور وابسته یا دوطرفه بررسی نشد. هم 
ای ، تحلیل مقایسهتیدرنهااین تنظیمات ارزیابی نشد.    ویژه   سازی سناریوبهینهصورت یکنواخت و ابتکاری تعیین گردید و امکان  و معیار خاتمه به 

 عملی اثرگذار باشد.  گیریتواند بر تصمیم های بزرگ در دستور کار این مطالعه نبود و می زمان اجرای دقیق و هزینه محاسباتی در مقیاس

اعتماد انجام شود؛ های میدانی بقا و قابلیتداده ها بر مجموعه شود ارزیابی جامع روش های واقعی، پیشنهاد میپذیری نتایج در محیطتعمیم  منظوربه 
ر طراحی مطالعه منظور گردد. در این صورت ساختاری ددادها و الگوهای سانسورِ پیچیده به های محتمل مدل، وجود برون ای که ناهمخوانی گونهبه 

های اطمینان  ای، بازهکار گرفت و علاوه بر گزارش برآورد نقطه های توزیعی را به های مقاوم در برابر پرت و انحراف از فرض توان چارچوب مسیر، می
های تطبیقی الگوریتم قت برآورد، توسعه نسخه برای ارتقای کارایی محاسباتی و د  بینی را برای سنجش عملی کارایی لحاظ کرد.های پیشو سنجه

شود. یک مسیر سودمند، رویکردهای هیبریدی است که در آن پیشنهاد می  محورمسالهاپراتورهای  ژنتیک با تنظیم خودکار ابرپارامترها و استفاده از  
وجوی سراسری و هم از همگرایی محلی سریع از جست های گرادیانی اجرا شود تا هم یا روش  EMبا انجام و پالیش نهایی   GAآغازش سراسری با 

متغیرها، همراه با معیارهای  های رگرسیونی وابسته به هم ای و گسترش مدل به چارچوب مولفههای چندبهره برده شود. افزون بر این، مطالعه آمیخته
گیری مبتنی بر مخاطره، قطعیت و تصمیم رای برآورد عدمب  انتخاب مدل و تنظیمی نظیر اعتبارسنجی متقاطع، مسیر طبیعی توسعه این پژوهش است.

-تحلیل مبادله دقتباشد. در کنار آن،    موثرتواند مکملی  های تقریب پسین میهای محاسباتی کارا مانند روش های بیزی و تقریببررسی چارچوب 
های عملی برای انتخاب روش بر حسب بودجه محاسباتی، اندازه نمونه و نرخ سانسور، کاربردپذیری نتایج را دستورالعمل  ارایههزینه محاسباتی و  

گاهانه و کارآمد داشته باشندهای محدودیتکند در محیطدهد و به پژوهشگران کمک میافزایش می  .دار، انتخابی آ

 تشکر و قدردانی 

ی در بهبود کیفیت و انسجام  موثرنظرات علمی دقیق و سازنده که نقش    ارایه  ل یبه دل محترم و داوران گرامی نشریه  سیله از سردبیر  ون نویسندگان بدی
 .کننداین مقاله داشته است، صمیمانه قدردانی می
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 منابع مالی 

 .دریافت نکرده استخصوصی یا غیرانتفاعی  موسساتها، نهادهای دولتی، گونه حمایت مالی مشخصی از سوی سازماناین پژوهش هیچ

 تعارض با منافع 

گونه تعارض منافع شخصی یا سازمانی در ارتباط با انجام و انتشار این پژوهش وجود  داریم که هیچ وسیله اعلام می نویسندگان این مقاله، بدین   ما
اکنون نیز  تر منتشر نشده و هم کار اصیل ماست، پیشحاصل    مقاله ایم، این  کرده  تاییدکنیم که نسخه نهایی مقاله را مطالعه و  می   تاییدندارد. همچنین  

 . تحت بررسی یا چاپ در نشریه دیگری نیست
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