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            초록
          
        

        
          Efficient collision-free path planning is crucial in multi-robot systems. This paper presents a path planning strategy for multiple robots navigating environments with grid-patterned obstacles, using a genetic algorithm. A novel chromosome structure, termed the direction ordering chromosome, is introduced to represent each robot’s movement directions and idle time. This representation reduces potential path solutions and aids the genetic population in converging on a viable and conflict-free path. The adoption of a two-stage genetic algorithm also enables the discovery of solutions with fewer inter-robot conflicts and reduced unnecessary stoppages. Simulation results showed that the two-stage genetic algorithm finds solutions more efficiently than the single-stage genetic algorithm. The proposed algorithm plans paths faster than conflict-based search when numerous robots are involved.
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      I. 서론
      최근 물류, 제조, 서비스 산업 등 다양한 분야에서 로봇 자동화에 대한 수요가 급증함에 따라, 하나의 작업 공간 내에서 다수의 이동로봇을 운용하는 다중로봇 시스템에 대한 관심이 증가하고 있다.

      풀필먼트 센터와 스마트 팩토리와 같은 산업 현장에서는 다품종 소량생산, 주문 맞춤형 물류 등의 복잡한 작업이 요구되며, 이에 따라 모바일로봇 기반의 멀티로봇 시스템이 활발히 도입되고 있다. 예를 들어, 풀필먼트 센터에서는 물류 전문기업이 판매자를 대신해 상품 보관, 포장, 배송까지 물류의 전 과정을 처리한다. 이러한 과정에서 상품 포장 시 모바일로봇이 상품을 선반 단위로 이동시켜 작업자가 고정된 자리에서 주문을 처리할 수 있도록 지원하고 있으며, 작업효율을 개선시키기 위한 다양한 연구도 이루어지고 있다[1-2]. 공장 자동화 환경에서는 모바일로봇이 부품이나 자재를 자동으로 운반함으로써 작업자의 개입을 최소화하고 공정 간 병목을 줄이고 있다. 이러한 방식은 기존의 고정된 컨베이어 시스템 대비 높은 공간 활용성과 작업 적응성을 제공하며, 공정 변화 등에도 빠르게 적응이 가능하다.

      다중로봇 시스템 운용에서 중요한 기술적 과제는 로봇 간의 충돌을 방지하는 경로계획이다[3]. 로봇이 지역적인 회피 기능을 제공하더라도, 다수의 로봇이 한 구간에 몰리면 교착 상태(deadlock)가 발생할 수 있기 때문에 이를 고려한 경로계획 알고리즘 개발이 필수적이다.

      다중로봇 경로계획법은 다양한 방법으로 연구되어 왔으며 고전적인 접근 방식, 휴리스틱 기반 방식, 인공지능 기반 방식, 생물 모사 메타휴리스틱 알고리즘 등으로 분류할 수 있다[4]. 휴리스틱 연구 중 하나인 HCA* (Hierarchical Cooperative A*)에서는 개별 로봇의 이동 경로를 예약 테이블에 저장하고, 다른 로봇과 공유하여 동시에 같은 위치를 점유하지 않도록 하였다[5]. A*+OD(A* with Operator Decomposition) 에서는 하나의 노드에 모든 로봇의 상태를 담아 탐색을 수행하되, 연산자 분해를 통해 확장 노드를 최소화하여 경로를 탐색하였다[6]. CBS (Conflict Based Search)에서는 개별 로봇의 경로를 독립적으로 계획한 뒤, 충돌이 발생할 때마다 충돌을 해결하기 위해 제약 조건을 생성하고 분기하여 탐색하는 계층적 알고리즘을 사용하였다[7].

      생물 모사 메타 휴리스틱 알고리즘 중 대표적인 알고리즘으로는 유전 알고리즘(genetic algorithm, GA)이 있다. 많은 다중로봇 연구들이 다수 순회 판매원 문제(multiple traveling salesmen problem, MTSP)[8]의 개념을 확장하고 적용하여 해결할 수 있었다. 이때, MTSP는 NP-hard 문제이기 때문에 유전 알고리즘을 사용하여 근사해를 구하는 접근법이 많이 사용되었다[9]. MTSP에 특화된 염색체 구조를 새로 제안하여, 탐색공간을 줄여 탐색 효율을 향상시키는 연구도 진행되었다[10]. 하지만 많은 연구들에서 작업지 방문 순서 결정에만 유전 알고리즘을 활용하고, 경로계획에는 다른 알고리즘을 사용하는 한계가 있었다[11-12].

      본 연구팀의 선행연구[13]에서는 유전 알고리즘을 활용한 충돌 최소화 경로 탐색 기법을 제안하였다. 이 연구에서는 로봇의 이동 정보를 효과적으로 표현하기 위해 방향 나열 염색체를 설계하고 이를 활용하였다. 본 논문에서는 탐색 효율 향상을 위해 2단계 유전 알고리즘을 적용하였으며, 제안한 기법의 성능을 MATLAB 시뮬레이션을 통해 검증하였다. 또한, 휴리스틱 기반의 대표적 경로탐색 알고리즘인 CBS와 비교 분석을 수행하였다.

    

    

  
    
      II. 문제 정의
      본 연구에서는 로봇이 그림 1과 같은 일정한 간격으로 장애물이 배치된 공간에서 동작한다고 가정하였다. 장애물 사이는 로봇이 지나갈 수 있는 통로가 되며, 통로가 가로세로로 만나는 곳은 교차로이다. 로봇들의 시작 위치와 목표 위치는 교차로이며, 무작위로 결정된다. 그림 1에서 “O” 표시는 각 로봇의 시작 위치이며, 같은 색깔의 “X” 표시는 도착 위치이다. 로봇이 도착 위치에 도달하면 충돌계산에서 제외하였다.

      
        
        

        Fig. 1. 
				
        

        
          Robot operation environment.
        
        

        

      

      모든 로봇들의 속도는 동일하며, 한 통로를 지나 다음 교차로에 도착할 때까지 두 시간 간격이 소요된다. 또한, 로봇들은 시간 간격이 동기화되어있다고 가정한다. 각 로봇은 교차로에 위치할 때, 상하좌우로 이동을 선택할 수 있다.

      로봇은 통로에서만 정지할 수 있게 하였다. 이동 중 정지하는 것은 효율적인 충돌 회피 전략이 되며, 때로는 우회경로를 선택하는 것보다 좋은 선택이 되기도 한다. 다만, 교차로에서 정지하는 것은 다른 로봇의 이동을 방해할 우려가 있기 때문에 통로에서만 정지할 수 있다고 하였다. 예외로 로봇이 이동을 시작하기 전에는 교차로에서도 정지할 수 있도록 하였다. 정지는 두 시간 간격 동안 유지되는데, 이는 그림 2에서 볼 수 있듯이 통로를 지나는 시간과 일치시켜야 교차로에서 만나는 경우를 줄일 수 있기 때문이다.

      
        
        

        Fig. 2. 
				
        

        
          Example of collision avoidance by stopping.
        
        

        

      

    

    

  
    
      III. 유전 알고리즘
      
        1. 방향 나열 염색체
        유전 알고리즘은 진화론에서 기초하여 자연 선택과 유전재생산의 원리를 모방하여 최적해를 탐색하는 최적화 알고리즘이다. 염색체를 어떻게 설계하는지가 해의 수렴성과 알고리즘의 성능에 많은 영향을 미친다. 본 연구에서는 로봇들의 경로를 이동 방향의 순서로 표현할 수 있는 방향 나열 염색체를 활용하였다.

        방향 나열 염색체는 로봇들의 이동 경로가 각 로봇별로 순차적으로 담겨있다. 하나의 로봇의 이동 경로는 이동방향을 표현한 앞부분과 정지시간을 표현한 뒷부분으로 나뉜다. 이동방향 부분에서는 위, 아래, 오른쪽, 왼쪽으로의 이동이 각각 정수 1, 2, 3, 4로 매칭되어 표현된다. 그림 3에서는 1번 경로와 2번 경로 모두 로봇의 최단경로에 해당한다. 오른쪽으로 3번의 이동과 위로 2번의 이동은 각각 3과 1로 변환되어 그림의 하단 오른쪽 예시와 같이 표현된다. 이동방향 부분은 로봇의 최단거리만을 표현하기 때문에, 시작과 도착 위치가 가로로 a 칸, 세로로 b 칸 떨어져 있다면, 이동방향 부분은 a + b의 길이를 갖게 된다.

        
          
          

          Fig. 3. 
				
          

          
            Example of direction ordering chromosome.
          
          

          

        

        정지시간을 표현한 뒷부분은 로봇이 멈춰 있는 시간을 표현한다. 정지시간은 1 단위마다 두 시간 간격 동안 정지하는 것을 의미한다. 정지시간 부분의 첫 번째 요소는 출발하기 전 멈춰 있는 시간을 의미하며, 그 뒤로 i(i 번째 요소는 이동방향 부분의 (i − 1) 번째 요소대로 움직이던 중간에 멈추는 시간을 의미한다. 따라서 이동방향부분의 길이가 n이면, 정지시간 부분은 n + 1이 된다.

      

      
        2. 교차, 변이 연산자
        하나의 방향 나열 염색체는 모든 로봇의 이동 경로를 담고 있으며, 이러한 염색체들을 무작위로 다수 생성하여 초기 개체군을 구성한다. 유전 알고리즘은 초기 개체군에서 시작하여 여러 세대를 거치면서 점차 최적해를 탐색한다. 각 세대마다 최적해에 가까운 염색체들이 부모 염색체로 선택되며, 이들 부모 염색체 간의 교차와 변이를 통해 다음 세대를 구성할 자식 염색체들이 생성된다. 이 과정에서 방향 나열 염색체에 적합한 교차 연산자와 변이 연산자를 사용해야 한다.

        교차 연산자는 2개의 선별된 부모 염색체에 대해 각 로봇들의 이동방향과 정지시간 부분을 어떤 부모로부터 가져올지 무작위로 선택한다. 그리고 선택한 대로 조합하여 자식 염색체를 생성한다. 변이 연산자는 우선 변이 확률에 따라 개체군에서 변이가 발생할 염색체를 선택한다. 그 염색체에 대해 각 로봇의 이동방향 부분에서는 무작위로 2개의 유전자를 선택하여 자리를 바꾼다. 정지시간 부분에서는 무작위로 한 개의 유전자를 선택하여 1을 증가시키거나 감소시켰다. 그림 4는 교차 연산자와 변이 연산자의 동작 방식을 나타낸 것이다.

        
          
          

          Fig. 4. 
				
          

          
            The crossover operator and the mutation operator.
          
          

          

        

      

      
        3. 적합도 함수
        유전 알고리즘으로 최적의 해를 찾기 위해서는 적합도 함수를 사용하여 각 염색체가 최적해에 얼마나 가까운지 판단하기 위해 사용한다. 다중로봇의 경로계획에서는 최적해의 판단 요소로써 충돌횟수, 이동 시간의 합, 총 완료 시간 등을 사용할 수 있다. 이 값들을 알아내기 위해 염색체에 담긴 로봇들의 이동시간, 정지시간 정보에 따라 시간 간격마다 로봇의 위치를 계산하여 검사하였다.

        로봇 간 충돌은 두 가지 경우를 검사하여 검출할 수 있다. 첫 번째는 로봇이 각 시간 간격마다 교차점이나 통로 가운데에서 같은 위치에 2대 이상 존재하는 지 판단하는 것이다. 두 번째 경우는 각 시간 간격이 지나기 전후로 서로의 위치가 바뀌었는지 판단하는 것이다. 로봇들이 서로 반대 방향으로 이동하면서 마주친 충돌을 검출할 수 있다.

        적합도 함수에서 충돌횟수만 고려할 경우, 로봇들이 이동 중 정지하는 횟수가 크게 증가하는 결과가 나올 수 있다. 따라서 충돌횟수와 정지횟수의 합을 사용하였으며 이는 식 (1) ~ (3)과 같다. 여기서 𝛼, 𝛽는 계수이며, 실험적으로 결정하였다.
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      IV. 2단계 유전 알고리즘
      유전 알고리즘으로 해를 탐색하는 과정에서 적은 충돌횟수와 정지횟수를 함께 고려할 때, 로봇이 의미 없는 정지를 하거나 충돌횟수가 적절하게 감소하지 않는 경우가 있었다.

      유전 알고리즘에서 목적에 따라 탐색과정을 2단계로 나누고, 1단계 탐색결과를 2단계의 초기 염색체로 설정하는 2단계 유전 알고리즘을 적용하면 더 좋은 해를 찾을 수 있다[14]. 본 연구에서도 2단계 유전 알고리즘을 적용하여 적은 충돌횟수를 가지며, 불필요한 정지가 없는 해를 찾고자 하였다. 1단계에서는 적합도 함수에서 충돌횟수만 고려하여 더 넓은 탐색공간에서 해를 탐색하고 충돌이 없는 해를 우선적으로 찾고자 하였다. 그리고 2단계에서는 적합도 함수에서 충돌횟수와 정지시간을 같이 고려하여 로봇이 정지하는 횟수를 감소시키고자 하였다.

      최종적인 유전 알고리즘의 설계는 다음과 같다. 염색체 구조는 1단계, 2단계 모두 방향 나열 염색체 사용하였다. 초기 염색체는 1단계에서는 무작위로 생성한 개체군을 사용하였고, 2단계에서는 1단계에서 탐색되었던 개체군을 그대로 사용하였다. 적합도 함수는 1단계에서 충돌횟수만을 사용하여 식 (4)와 같이 설정하였고, 2단계에서는 충돌횟수와 로봇들의 정지횟수를 합해 식 (3)과 같이 설정하였다. 선택에서는 1단계, 2단계 모두 룰렛-휠 선택 방법(roulette wheel selection)을 사용하였다. 염색체 재생산 단계에서는 1단계, 2단계 모두 염색체의 이동방향 부분과 정지시간 부분에 대해 모두 교차 연산과 변이 연산을 적용하였다.
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      V. 시뮬레이션
      시뮬레이션은 MATLAB을 이용하여 수행하였으며, 사용한 PC사양은 core i9 5.80 GHz 프로세서와 64GB RAM이었다. 시뮬레이션을 진행한 뒤 본 연구에서 제안한 알고리즘의 주요 특성을 확인하기 위해 두 가지 분석을 진행하였다. 첫째, 2단계 방식의 유전 알고리즘과 기존의 단일단계 방식 간의 비교를 통해 2단계 탐색의 효과를 입증하였다. 둘째, 기존의 다중 로봇 경로탐색 알고리즘으로 많이 알려진 CBS 알고리즘과의 비교를 통해 각 알고리즘의 특성을 분석하였다.

      
        1. 단일단계와 2단계 유전 알고리즘 간 비교
        제안한 2단계 유전 알고리즘의 1단계 탐색에서는 적합도 함수가 충돌만 고려하기 때문에 염색체의 다양성이 증가할 것이라고 예상하였다. 염색체의 다양성을 판단하는 기준으로 해밍거리(Hamming Dist)를 구해 비교할 수 있다[15]. 해밍거리란 같은 길이의 두 염색체에서 동일한 위치에서 다른 값을 갖는 유전자의 개수를 구한 것이다. Pi[k], Pj[k]가 각각 개체군의 i 번째, j 번째 염색체의 k 번째 위치의 값을 의미하고 염색체의 길이가 m일 때, 해밍거리는 식 (5)~(6)과 같다. 그리고, 개체군 내의 전체적인 염색체 다양성을 따질 수 있는 평균 해밍거리는 식 (7)과 같다.
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        그림 1과 같은 5×8 크기의 맵 환경에서 20대의 로봇을 대상으로 단일단계 유전 알고리즘과 2단계 유전 알고리즘을 실행하였다. 두 알고리즘 모두 식 (3)의 가중치 파라미터는 동일하게 설정하였으며, α = 1, β = 0.02 로 하였다. 그리고, 각 세대에서 개체군 내 최소 적합도를 가지는 염색체의 적합도 값과 충돌 횟수, 그리고 개체군의 평균 해밍거리를 계산하였다. 이 시뮬레이션은 로봇들의 시작 위치와 목표 위치를 변경해가며 총 100회 반복 수행되었고, 그 평균값을 그래프로 나타낸 것이 그림 5이다.

        
          
          

          Fig. 5. 
				
          

          
            The comparison of fitness, collision and average hamming distance between single-stage and two-stage genetic algorithms.
          
          

          

        

        그림 5의 상단은 세대 반복에 따른 적합도와 충돌 횟수의 변화를 나타낸다. 단일단계 유전 알고리즘은 두 그래프 모두 1 ~ 1000세대동안 초반에는 급격하게 감소한 뒤, 이후로 완만하게 우하향하는 형태를 보였다. 그리고, 2단계 유전 알고리즘의 충돌 횟수는 전 세대에서 단일단계 유전 알고리즘보다 더 적은 횟수를 보였다. 적합도 그래프는 1단계인 1~500세대까지는 충돌 횟수 그래프와 일치하였으며, 2단계인 501세대부터는 충돌 횟수와 정지 횟수를 모두 고려하여 일시적으로 적합도가 증가하였지만 세대가 진행됨에 따라 단일단계 유전 알고리즘보다 낮은 적합도로 수렴하였다.

        그림 5의 하단은 평균 해밍 거리의 변화를 보여준다. 2단계 유전 알고리즘은 초반부터 약 640세대까지 단일단계 알고리즘보다 높은 평균 해밍 거리를 보였다. 이는 2단계 유전 알고리즘이 탐색 초반에 다양한 염색체를 탐색하며 충돌이 적은 해를 더 빠르게 찾아낼 수 있었음을 보여준다.

        이후 같은 환경에서 로봇 대수를 5, 10, 15, 20, 25로 증가시키며 각 100번씩 시뮬레이션 하였다. 그리고 평균 충돌 수, 로봇당 평균 작업시간, 로봇당 평균 정지시간를 구해 표 1에 나타내었다.

        
          Table 1. 
				
          

          
            Performance comparison between single-stage and two-stage genetic algorithms.
          
          

        

        
          
            
              	The Num. of Robots
              	5
              	10
              	15
              	20
              	25
            

          
          
            	Collision
            	Single
            	0.01
            	0.04
            	0.22
            	1.37
            	2.18
          

          
            	Two
            	0.01
            	
              0.03
            
            	
              0.19
            
            	
              1.14
            
            	
              1.60
            
          

          
            	Work Time
(time step)
            	Single
            	8.99
            	9.07
            	10.90
            	11.74
            	14.48
          

          
            	Two
            	8.99
            	
              8.96
            
            	
              10.20
            
            	
              10.92
            
            	
              11.79
            
          

          
            	Stop Time
(time step)
            	Single
            	0.08
            	0.62
            	2.04
            	2.96
            	5.85
          

          
            	Two
            	0.08
            	
              0.51
            
            	
              1.34
            
            	
              2.14
            
            	
              3.16
            
          

        

        

        로봇 대수가 5일 경우, 단일단계 유전 알고리즘과 2단계 유전 알고리즘 모두에서 동일한 결과가 도출되었다. 그러나 5대를 초과하는 경우부터는 2단계 유전 알고리즘이 전반적으로 우수한 성능을 보였다. 평균 충돌 횟수는 약 14%~27%가량 감소하였으며, 로봇당 평균 작업시간은 1%~19%, 로봇당 평균 정지시간은 18%~46%까지 감소하는 경향을 보였다. 이러한 결과는 2단계 유전 알고리즘이 단일단계 유전 알고리즘과 비교하여 동일하거나 더 나은 최적해를 도출했음을 보여준다. 그리고, 방향 나열 염색체는 기존의 경로보다 더 멀리 돌아가는 우회경로는 생성할 수 없기 때문에, 평균 정지시간 만큼 평균 작업시간이 증가하였다.

      

      
        2. CBS 알고리즘과의 비교
        기존의 알고리즘과 제안한 알고리즘의 비교를 위해 CBS 알고리즘과 비교를 진행하였다. CBS 알고리즘은 로봇 대수가 늘어나면, 탐색 시간이 급격하게 늘어나는 특징이 있다. 따라서 600 s의 연산시간 제한을 두어 이를 초과할 경우 탐색을 중지하고 마지막으로 탐색했던 High level search의 Constraint Tree의 노드를 최종해로 설정하여 결과를 도출하였다. Low level search에서는 A* 알고리즘을 적용하여 각 로봇의 경로를 탐색하였고, 기존 문제와 동일하게 로봇은 움직이기 시작 전과 통로 중앙에서만 멈출 수 있게 하였다.

        제안한 알고리즘과 CBS 알고리즘 모두 그림 1과 같은 5×8 맵에서 로봇 대수를 5, 10, 15, 20, 25로 증가시키며, 각 100번씩 시뮬레이션하였다. 그리고 표 2는 평균 충돌 수, 로봇당 평균 작업시간, 로봇당 평균 정지시간 그리고 각 알고리즘의 평균 연산시간을 나타낸 결과이다.

        
          Table 2. 
				
          

          
            Performance comparison between CBS and the proposed algorithm.
          
          

        

        
          
            
              	The Num. of Robots
              	5
              	10
              	15
              	20
              	25
            

          
          
            	Collision
            	CBS
            	
              0
            
            	
              0
            
            	1.18
            	7.79
            	26.31
          

          
            	Ours
            	0.01
            	0.03
            	
              0.19
            
            	
              1.14
            
            	
              1.60
            
          

          
            	Work Time
(time step)
            	CBS
            	
              8.62
            
            	
              8.73
            
            	
              8.84
            
            	
              9.02
            
            	
              9.00
            
          

          
            	Ours
            	8.99
            	8.96
            	10.20
            	10.92
            	11.79
          

          
            	Stop Time
(time step)
            	CBS
            	
              0.05
            
            	
              0.09
            
            	
              0.16
            
            	
              0.24
            
            	
              0.27
            
          

          
            	Ours
            	0.08
            	0.51
            	1.34
            	2.14
            	3.15
          

          
            	Compute
Time (s)
            	CBS
            	
              0.1
            
            	
              1.3
            
            	72.1
            	360.3
            	574.0
          

          
            	Ours
            	1.3
            	3.5
            	
              17.1
            
            	
              24.8
            
            	
              105.6
            
          

        

        

        CBS 알고리즘은 10대 이하의 로봇에서는 충돌이 없는 경로와 빠른 연산 속도를 도출하였지만, 15대 이상의 로봇에서는 연산 시간이 크게 증가하여 제한시간 600s를 넘어가는 경우도 존재하게 되었다. 특히, 25대일 경우는 100번 중 94번의 시뮬레이션이 제한시간을 초과하였다. CBS 알고리즘은 해를 찾는데 성공하면 충돌이 없는 경로를 보장하지만, 이번 시뮬레이션에서는 시간제한을 두어 중단시켰기 때문에 시간 초과가 발생한 15대 이상에서 충돌이 존재하는 경우가 발생하였다.

        이에 반해, 제안한 알고리즘은 15대 이상의 경우에서 비교적 빠른 연산속도와 적은 충돌횟수를 보였다. 다만, 10대 이하에서는 CBS 알고리즘보다 조금 더 큰 연산시간과 충돌 횟수를 보였다. 로봇당 평균 작업시간과 정지시간은 모든 경우에서 CBS 알고리즘이 더 적은 작업시간을 보였다. 이는 CBS 알고리즘은 Best-First Search방식으로 작업시간의 합이 증가하지 않는 해를 우선적으로 탐색하지만, 제안한 알고리즘은 충돌을 회피하기 전략으로써 정지하는 것을 적극 활용하였기 때문으로 보인다.

      

    

    

  
    
      IV. 결론
      본 연구에서는 다중로봇 경로계획 문제에 2단계 유전 알고리즘을 적용하여 충돌을 최소화하는 경로 탐색 방법을 제안하였다. 로봇의 이동방향과 정지시간을 유전자로 구성한 방향 나열 염색체를 사용하였고, 이를 기반으로 2단계 유전 알고리즘을 도입하여 탐색 효율을 향상시켰다. 1단계에서는 충돌 없는 해를 우선적으로 탐색하고, 2단계에서는 정지시간을 줄이는 방식으로 탐색을 이어감으로써 염색체 탐색공간을 넓혀서 더 적은 충돌과 효율적인 경로생성을 목표하였다.

      다음 두 가지 시뮬레이션을 통해 제안한 알고리즘의 성능을 분석하였다. 첫 번째로, 단일단계와 2단계 유전 알고리즘을 비교하였다. 개체군의 평균 해밍거리를 구해 2단계 유전 알고리즘에서 염색체의 다양성이 증가함을 보였고, 충돌횟수와 로봇 당 평균 작업시간이 감소함을 보였다. 두 번째로, CBS 알고리즘과 비교를 진행하였다. 로봇 수를 5대 ~ 25대로 다양하게 시뮬레이션 한 결과, CBS는 15대 이상에서 연산시간이 크게 증가하고 충돌횟수가 증가하였다. 하지만 제안한 알고리즘은 15대 이상에서도 준수한 연산시간과 충돌횟수를 유지하였다.

      본 연구는 기존 연구들과 비교해 몇 가지 중요한 차별성과 기여점을 가진다. 먼저, 기존의 유전 알고리즘을 사용한 다중 로봇 연구들은 주로 작업지의 방문 순서를 결정하는 경로계획의 사전 단계에 국한되어 유전 알고리즘을 활용하였다. 반면, 본 연구는 경로계획 문제 자체에 유전 알고리즘을 직접적으로 적용하였다. 또한, 본 연구는 충돌 회피와 정지 시간 최소화라는 이중의 목표를 달성하기 위해 2단계 유전 알고리즘을 도입하여 탐색효율을 향상시켰다. 그리고, 기존의 휴리스틱 기반 알고리즘들이 동작하기 어려운 많은 로봇들이 있는 환경에서도 비교적 우수한 성능을 보였다.

      다만, 본 연구에는 다음과 같은 한계도 존재한다. 첫째, 제안된 알고리즘은 충돌이 최소화된 해를 찾고자 하였지만 충돌이 없는 해를 보장하지 못한다는 점이다. 둘째, 알고리즘은 일정 간격으로 장애물이 배치된 격자 기반의 제한적인 환경을 전제로 동작하므로, 일반적인 환경에서는 적용이 어려울 수 있다. 셋째, 현재 방법은 정지 전략에만 의존하고 있어, 우회 경로를 생성할 수 없고 복잡한 충돌 상황에서는 제한된 대응만 가능하다. 마지막으로, 경로 최적성 측면에서 전체 경로의 최소 길이를 보장하지 않는다는 점이다.

      향후 연구에서는 충돌 회피 성능을 더욱 강화하고, 다양한 환경에서의 적용 가능성을 확보하기 위해 비격자 기반 환경에서도 적용 가능한 알고리즘을 연구하고자 한다. 그리고 우회 경로 생성, 그리고 경로 최적성 개선을 위한 보완 연구를 진행할 예정이다.
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