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요약

본 논문에서는 유전자 알고리즘을 이용하여 소자간의 

상호결합이 고려된 경우 빔 패턴 오차의 허용범위를 

만족하는 개별소자의 허용오차를 분석하였다. 소나 

배열을 통한 빔 패턴은 개별소자에 인가되는 가중치 뿐 

아니라 소자간의 방사임피던스 즉 자기방사 임피던스와 

음원 상호간의 음향적 간섭에 의한 상호방사 임피던스 

에 따라 달라진다. 본 논문에서는 유전자 알고리즘을 

이용하여 상호결합이 있는 경우에 대해 1 차원 과 

2 차원 배열에서 주어진 빔 패턴 허용 범위를 만족하는 

각 소자별 허용오차 분석하였다.

1. 서론

소나 배열을 이용하여 빔 패턴을 설계할 경우 

빔폭(beam width), 부엽준위(side lobe level), 지향성 

(directivity)등 사용목적에 가장 중요한 특성을 기준 

으로 최적 합성 방법을 선택하여 개별소자의 가중치를 

부여하게 된다. 이 때, 최적 빔 합성의 가장 큰 전제는 

모든 가중치의 값이 정확히 여기 된다는 것이나 실제 

배열에서 가중회로를 구성 했을 때 소자간의 음향적인 

간섭에 의한 상호 방사임피던스로 인해 원하는 최적 가 

중치를 정확히 여기 시키기 힘들다. 또한 대량 양산용 

배열소자를 사용할 경우 소자의 제조 공정상 연구실 

수준에서 고려되었던 소자특성을 벗어난 것을 사용할 

확률이 커지게 된다. 따라서 설계 빔 패턴으로부터 

특성이 크게 벗어나지 않는 허용 빔 패턴을 구현하기 

위해서, 소자의 허용오차 범위를 제시하고 이를 바탕 

으로 설계시 고려해 주는 것이 중요하다. 기존의 오차 

분석을 위한 수치적 통계 방법은 변수가 많아지는 

2 차원 배열에서는 계산량이 너무 많아져 개별 소자 

들의 오차를 구하는 것이 매우 어렵거나 불가능 하며 

이를 개선하기 위해 제안된 Monte-Carlo 방법 ［1］은 

시뮬레이션 하는 동안 랜덤하게 발생시키는 횟수에 

크게 의존하기 때문에 정확한 해석을 위해서는 많은 

계산량이 필요하며 배열안테나의 허용오차 규정을 고려 

하면서 빔 패턴 합성으로의 확장은 어렵다는 결점을 

가지고 있다. 기존 방법의 문제점을 극복하기 위해 본 

논문에서는 유전자 알고리즘［2］을 이용하여 부엽준위, 

영점(nulls), 빔폭등과 같은 복잡한 여러 인자들을 

가지고 있는 1 차원과 2 차원 배열 안테나의 주어진 빔 

패턴 오차 허용범위를 만족하는 각 소자별 허용오차의 

범위를 자기방사 임피던스 및 상호방사 임피던스가 

고려된 경우에 모의실험을 통해 비교 분석하였다.

2. 이론적 배경

2.1 패턴의 허용범위규정
배열 안테나는 각 소자에 특정 가중치를 주어 원하는 

빔 패턴을 만들 수 있다. 그림 1 과 같이 두개의 소자 

로 이루어진 안테나를 예로 들면, 각 소자간 상호결합 

M2 가 있고 특정 전류값 理 , •玲 를'인가하여 설계된 

원하는 빔 패턴을 형성하게 된다. 그러나 과 P? 를 

정확히 여기 시키지 못하여 오차가 발생할 경우 원하는 

빔 패턴이 형성되지 않고 찌그러지게 된다. 따라서 
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원하는 최적 빔 패턴을 갖는 소나배열을 제작하기에는 

현실적으로 어렵기 때문에 최적 빔 패턴에서 허용 가능 

한 오차 범위 즉, 주빔의 이득이나 최대 부엽준위 등에 

허용 변동폭을 주어 제작하게 된다. 따라서 그림 1 에 

나타낸 바와 같이 주어진 허용 빔 오차로부터 각 

소자간의 상호결합이 있는 경우의 허용 오차를 역으로

그림 1 패턴 허용범위

2.2 임피던스로의 변환
상호결합이 고려된 경우는 그림 2 에 나타난 압전기 

등가회로를 통해 개별진동체에 인가되는 전류값 을 

임피던스값 Z,. 로 변환하여 임피던스를 새로운 가중치 

로 하여 Z,. 의 크기 및 위상오차를 분석하고자 한다.

그림 2 압전기의 등가회로

(Z + AZ}Nx1=［^］NxN{K}NxI (1)

{/+也}"*1 =［匕矽•+AK矽JmW［匕⑵ 

상호결합을 고려하지 않은 기존의 오차분석은 식 (1) 

에서 전류값의 허용오차를 분석 ［3］했으나 상호결합이 

고려 된 경우는 식 (2)와 같이 임피던스를 새로운 

가중치로 고려해서 자기방사 임피던스의 허용오차를 

분석하면 된다. 여기서 匕时 는 자기방사 어드미턴스를 

△ 丫可 는 구하고자하는 오차가 포함된 자기방사 

어드미턴스의 나타내고 y 는 소자간 상호방사 mutual

어드미턴스 행렬［4］로 식 (3)에의해 얻어진다.

z. =z..|■竺쓰土+丿쯔旦끄］ ⑶

여기서 k 는 전파상수이며 dy 는 소자간의 간격을 

나타낸다.

0
［以*2义= • ,

• •
0 0

1 Z” ••
Z2I 1 •,
• • ••

Zm %2 ••

NxN ~
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•• •

0 Zn*&nn_

句시

^2N (5)

1

식 (4)는 오차가 포함된 자기방사 임피던스 행렬을 식 

(5)는 소자간의 상호방사 임피던스 행렬을 나타낸다. 

결과적으로 전류 가중치는 개별소자의 등가모델을 통해 

임피던스 변환되어 소자간의 상호결합이 고려된 경우의 

논문에서 규정한 빔 패턴의 허용범위를 만족하는 

임피던스의 최대 허용오차를 구할 수 있다.

2.3 유전자 알고리즘

유전자 알고리즘은 자연선택과 변이라는 다윈의 

진화론에 바탕을 둔 최적화 방법이다. 이 알고리즘은 

최적화가 필요한 특성값들을 코드화 (encoding) 된 

유전자 (gene) 의 모임인 염색체로 나타내며, 일련의 

염색체(chromosome)가 하나의 개체(individual)를 의미 

하게 된다. 개체의 모임은 개체군(population)을 형성 

하여 한 세대(generation)가 된다. 임의로 선택 되어진 

개체들은 선택, 교배, 돌연변이 과정을 거쳐 최적의 

값으로 진화하여 수렴한다. 유전자 알고리즘을 이용 

하여 소나 배열의 허용오차를 효과적으로 분석하기 

위해서는 적합도 함수를 주어진 문제에 적절하게 

정의해 주어야 한다.

개체군생성 (Create population) : 본 논문에서 

구하고자 하는 개별소자의 허용오차는 8bit 로 구성된 

유전자(gene)로 코드화 하였다. 0 과 1 을 임의로 

8개를 발생시켜 다음과 같이 표현한다.

AR = 10000100

N 개의 소자로 배열이 이루어져 있다면 염색체는 

다음과 같이 나타내어진다.

Chromosome = 11110000 으011.........Q00으010,

N 개의 유전자로 이루어진 염색체 M 개가 Nx8 bits 의 

행과 M bits 열을 구성함으로써 초기 개체군을 

생성한다. N 개의 유전자는 소나 배열에서 각각의 
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소자에 대한 오차값을 나타내며, M 개의 염색체는 

하나의 개체 즉 하나의 소나 배열 소자들의 오차값 

전체를 나타낸다.

적합도 함수(Fitness function) : 소나 배열과 유전자 

알고리즘의 연결 고리인 적합도 함수는 오차와 배열 

안테나와의 관계를 고려하여 식 (6), (7)와 같이 두 

단계로 정의하였다. 식 (6)의 첫 단계 적합도 함수 

에서는 오차에 가장 민감하게 반응하는 주빔의 이득과 

부엽준위의 증가를 적합도 함수에 적용하였으며, 

주빔의 허용 오차는 士 O.5dB 이고 부엽준위 허용오차는 

+5dB 로 설정하였다. 이와 같이 빔패턴의 허용오차값을 

미리 설정해 줌으로써 유전자 알고리즘을 이용하여 

임의의 허용 빔 오차에 대하여 각 소자의 허용오차를 

분석할 수 있게 된다. 최대 오차 조합 범위는 주빔과 

부엽준위의 허용오차를 100%로 꼭 맞게 만족하는 오차 

조합 범위로 규정하기는 어렵기 때문에 통계학적으로 

사용하는 95%의 만족도를 나타내는 범위를 최대 오차 

조합 범위로 설정하였다.

주빔의 허용오차 : |，4F(%)-女矗该(%)|<0眾8 

(。0 ： 주빔의 방향) (6)

부엽준위 허용오차 : AF(0s)-AFdesire/0s)<5dB

(0$： 부엽의 위치) (7)

새 稿.，潔))| <써律明)-，4 晶”部)쎄 (8)

气 전체샘플의개수 -

F2 = maxJjAp, ⑼

i 시

본 연구에서는 두개의 적합도 함수 鸟과 旦 를 사용 

하였다. 식 (8)과 (9)에서 볼 수 있듯이 제안된 유전자 

알고리즘은 R 의 빔패턴의 허용오차를 만족하면서 

배열 소자에서 허용오차가 최대가 되도록 허용오차의 

곱인 当가 최 대 값을 갖도록 진화하게 된다.

부모선택(Selection parent) : 개체군에서 K 개의 

개체를 임의로 선택하여 가장 높은 적합도를 갖는 

개체가 부모 1 이 된다. 이와 같은 선택 방법을 

토너먼트 선택(tournament selection)이라 한다. 이 

방법으로 부모(parent) 1 과 부모 2 를 만든다.

교배(Crossover) : 선택되어진 부모 1 과 2 는 교배 

확률에 따라 새로운 형질을 나타내는 자식(child)을 

생성하거나 부모의 형질이 그대로 복사되어진 자식을 

형성한다. 본 연구에서는 교배확률을 많은 분야에서 

보편적으로 사용하고 있는 확률인 0.6 으로 설정하였고 

두 지점에서 교차가 일어나도록 하였다. 즉 교배가 

일어날 확률은 0.6 이고 그대로 복제 되어질 확률은 

0.4 이다.

돌연변이(Mutation) : 교배에 의해서 생성된 자식들을 

돌연변이 확률에 의해 부모의 형질이 아닌 다른 값으로 

변이하게 함으로써 지역해에 빠질 위험을 줄여주고 

다른 범위에서도 최적해를 찾을 수 있는 자유도를 

증가시켜 주게 된다. 여기서는 처음 돌연변이확률을 

0.55 로 크게 설정하여 세대를 거듭함에 따라 점차적 

으로 줄어들어 0.03 이 되도록 하였다. 초기 돌연변이 

확률을 크게 하는 것이 기존의 0.01-0.1 의 확률로 

작게 설정하는 것보다 수렴 속도면에서 더 우수하다[5]. 

새로운 개체군 생성 (Reproduce population) : 

토너먼트 선택, 교배, 돌연변이 과정은 개체군이 초기 

개체군을 구성하고 있는 M 개의 염색체로 채워질 

때까지 계속한다.

3. 모의실험 및 결과
유전자 알고리즘을 이용하여 12 개 소자로 이루어진 

선형 배열 안테나의 허용오차와 80 개 소자로 이루어진 

평면 배열 안테나의 허용오차를 규정하였다.

3.1 12개 소자의 선형 배열 안테나

1 차원 배열 안테나의 빔 패턴을 나타내는 식은 

다음과 같다. 
N

AF (0 ) = £ J芦 E'd g °) (io)

/! 느 1

1„ : n 번째 소자의 전류크기

ka=—, d=4一 간격으로 배열
2 2

(10) 식에 진폭오차 切，과 위상오차 如 이 인가된 식은

(11) 식과 같다. 그림 2 는 유전자 알고리즘을 이용한

상호결합이 있는 경우와 없는 경우의 진폭오차 허용 

범위이고 그림 3은 구한 위상오차 허용 범위이다. 

AF(0) = £ /，, (1 + )e”” 必B") ( n)

”그1

소자간의 상호결합으로 인해 각 소자의 진폭 및 위상 

허용오차범위가 상대적으로 상호결합이 없는 경우에 

비해 엄격(robust)해 짐을 알 수 있다.
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구할 수 있음을 모의실험을 통해 확인하였다. 앞으로는 

상호결합이 고려된 경우 최대 허용오차를 갖는 소나 

배열을 합성할 수가 있으며 현재 이와 관련된 연구가 

진행 중이다.

2. 각소자의 진폭 상대 허용범위
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그림 3. 각 소자의 위상 상대 허용오차

3.2 80개 소자의 평면 배열 안테나
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그림 4. 각소자의 진폭 상대 허용범위
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2 차원 배열 안테나의 빔 패턴을 나타내는 식은(12) 
그림 5. 각소자의 위상 상대 허용범위

이고 진폭오차과 위상오차이 인가된 식은 (13)와 같다.

卩=(sin 0 cos ° — sin R)cos^0)

y = (sin 0sin - sin 0O sin^0) , k0 :

m, (〃이 짝수일때 )m = 、 - 、
m + 1/2 (기이 홀수일때 ) 

In
~T

(13)

그림 4 와 그림 5 는 상호결합이 고려된 경우 유전자 

알고리즘을 이용하여 80 개 소자로 구성된 2 차원 

배열안테나의 진폭 및 위상의 상대적 허용오차범위를 

나타낸다.

4. 결론 및 향후 연구과제
본 논문에서는 유전자 알고리즘을 이용하여 상호 결 

합이 고려된 배열안테나의 주어진 빔 패턴 허용조건을 

만족하는 오차범위를 분석하였다. 유전자 알고리즘 

방법을 사용할 경우 안테나 소자 개수에 영향을 받지 

않고 각 개별 소자들의 오차를 해석할 수 있는 장점이 

있으며 가중치에 따라 각각 다른 진폭 및 위상오차를 
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