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Abstrakt

Kartézské genetické programovani se béhem poslednich let ukazalo jako velmi perspektivni
oblast evolu¢nich vypocti. Ma vsak jistd omezeni, kterd znemoznuji fesit pomoci né€j rozsah-
lejsi nebo obecné problémy. Tato omezeni Ize eliminovat pomoci novéjsiho pristupu umoznu-
jiciho sebemodifikaci programu v kartézském genetickém programovani. Cilem této prace je
zhodnotit dosavadni vyvoj a aktudlni situaci v této oblasti a navrhnout vlastni feseni ruz-
nych problémi, pfi jejichz feseni klasické kartézské genetické programovani selhava. Jednim
z téchto problémt, kterymi se prace zabyva, je generovani ¢lenti Taylorova rozvoje pro rizné
funkce. Vzhledem k tomu, Ze se jedna o problém vyzadujici zobecnéni, je cilem dokazat,
ze sebemodifikujici varianta kartézského genetického programovani je v tomto ohledu lepsi
nez klasicka. Dalsim FeSenym problémem bude vyuziti sebemodifikujicich programu v kar-
tézském genetickém programovani k navrhu fadicich siti pro libovolny pocet vstupt. Také
v tomto pripadé je zamérem dokazat, Ze sebemodifikace prinasi do kartézského genetického
programovani nové aspekty nutné k vyvoji libovolné rozséhlych feseni.

Abstract

During the last years cartesian genetic programming proved to be a very perspective area
of the evolutionary computing. However it has its limitations, which make its use in area
of large and generic problems impossible. These limitations can be eliminated using the
recent method allowing self-modification of programs in cartesian genetic programming.
The purpose of this thesis is to review the development in this area done so far. Next
objective is to design own solutions for solving various problems that are hardly solvable
using the ordinary cartesian genetic programming. One of the problems to be considered
is generating the terms of various Taylor series. Due to the fact that the solution to this
problem requires generalisation, the goal is to prove that the self-modifying cartesian genetic
programming scores better than classic one for this problem. Another discussed problem
is using the self-modifying genetic programming for developing arbitrarily large sorting
networks. In this case, the objective is to prove that self-modification brings new features
to the cartesian genetic programming allowing the development of arbitrarily sized designs.
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Kapitola 1

Uvod

Evoluc¢ni techniky prodélaly béhem poslednich let velky vyvoj a dostaly se do popiedi
zajmu pri hledani netradi¢nich feseni rtznych problémt. Hlavni vyhodou téchto technik
je predevsim to, Ze nejsou svazany zazitymi postupy, kterych se pri navrhu drzi inzenyii
navrhujici rtizné systémy. Diky tomu lze pomoci nich najit nékdy i velmi prekvapivéa feseni.

Postupem casu se evolucni techniky vyvijely od jednoduchych k velmi komplexnim,
umoznujicim fesit i znacn€ slozité problémy. V posledni dobé vzrostl zdjem o genetické pro-
gramovani, které oproti optimaliza¢nim technikam hledajicim pouze nejvhodnéjsi hodnoty
parametrii pfedem daného navrhu umoziiuje navrh piimo vytvaret.

Jednou z vyznamnych zmén v oblasti genetického programovani byla zména reprezen-
tace jedince. Zpocatku byly programy reprezentovany pomoci stromt, v posledni dobé
se vSak ukézala jako velmi vhodnd reprezentace pomoci kartézského souradného systému.
Kromé toho se provadi vice ¢i méné tispésné pokusy s dalsimi typy reprezentace, naptiklad
gramatikami.

Vyse zminéné kartézské genetické programovéani (CGP), se ukédzalo jako velmi vhodné
predevsim pro navrh kombinac¢nich logickych obvodd. Ma vSak jistd omezeni, kterda neu-
moznuji vyvijet dostatecné obecna feseni. Tato omezeni lze obejit pomoci sebemodifikujicich
programi, jimiz se v této praci budu zabyvat. Zakladni informace o problematice CGP jsem
Cerpal z ruznych zdroji, naptiklad [12] ¢i [14]. Vzhledem k tom, Ze sebemodifikujici kar-
tézské genetické programovani (SMCGP) je pomérné novy piistup, ¢erpal jsem informace
o ném predevsim z ¢lankd z ruznych konferenci (napt. [3]).

Cilem této diplomové prace je popsat problematiku kartézského genetického programo-
vani a jeho sebemodifikujici varianty. Kromé vysvétleni zdkladnich pojmt a principt funkce
je zde ve formé vysledki riznych experimentti shrnuty soucasny stav v této oblasti. Dale
nasleduje popis mé vlastni implementace SMCGP a nékolik na ni provedenych experimentii.

Druh4 kapitola této prace se zabyvéa koncepci kartézského genetického programovani,
kterd je nutnd k pochopeni problematiky feSené v ramci této prace. Je zde uveden zptisob
zakodovani jedinct, postup evoluce, pouzitelné genetické operatory a dalsi.

Treti kapitola je vénovana sebemodifikujicimu kartézskému genetickému programovani
(SMCGP). Popisuje zmény provedené oproti klasickému kartézskému genetickému progra-
movani a jejich vliv na tento zptisob genetického programovéni jako takovy.

Ve ¢tvrté kapitole jsou uvedeny aplikace SMCGP. Jedna se o shrnuti nékolika publiko-
vanych experimentti, které budou v pozdéjsi praci vyuzity jako zadklad pro navrh vlastnich
experimentd a srovnani vysledkt. Tyto experimenty nejsou rozebirany nijak podrobné,
vétsinou je uveden pouze cil experimentu, nastinén postup a vypsany dosazené vysledky.

Pata kapitola obsahuje popis rozsifeni, kterd jsem zavedl oproti konceptu SMCGP z [4].



Tato rozsifeni by méla zlepSovat piivodni SMCGP af jiz po strance obecnosti nebo rychlosti
vyhodnoceni.

V Sesté kapitole jsou popsany zaklady konkrétni implementace. Jsou zde obsazeny za-
kladni datové typy, konstanty, struktury a funkce potifebné pro pochopeni této konkrétni
implementace, pokud by chtél ¢tenar program néjakym zptisobem upravovat. Jedna ¢ast je
pak vénovéana problémtm, na které jsem pfi implementaci narazil.

Sedmé kapitola obsahuje nékolik ¢asti, pricemz v kazdé Céasti je popsan jeden experi-
ment. Jednotlivé ¢asti obsahuji vZdy popis problému, navrh experimentu a dosazené vy-
sledky. Navic jsou vzdy uvedeny konkrétni hodnoty dilezitych proménnych urcujicich cho-
vani systému. Je tomu tak proto, aby bylo mozné experimenty reprodukovat ve stejnych
podminkéach.

Posledni kapitola obsahuje shrnuti dosazenych vysledkt a moznd dalsi rozsireni, ktera
jsem v radmci této prace neimplementoval.



Kapitola 2

Kartézské genetické programovani

2.1 Historie

Puvodné se pomoci genetického programovani (GP) vyvijely programy ve formé stromi,
popf. vyrazi jazyka LISP [9], pficemz se nerozliSoval genotyp a fenotyp. Stromy jsou spe-
cidlnim pripadem grafti, ve kterych muze byt mezi dvéma uzly maximalné jedna cesta.
Pouzivaly se vétsinou velké populace a jako priméarni metoda vyvoje novych kandidatnich
feseni ze starSich programiu se vyuzivalo kfizeni. To byl jeden z ptvodnich davodd pro
pouzivani stromi, protoze tak lze pouzit kiizeni na genotypy rizné délky.

Dalsim odvétvim evoluénich technik bylo evoluéni programovani (EP). Na rozdil od
genetického programovani se v EP uplatiiovala spise mutace. Evoluéni techniky se pou-
zivaly i pro navrh éislicovych obvodt. Pravé v této oblasti vyzkumu se zacaly pouzivat
samostatné funkéni jednotky implementujici rizné funkce (AND, OR, sc¢itacky), pfi¢emz
se evoluéné vyvijelo jejich vzadjemné propojeni. Nejprve se k tomu vyuzivaly evolucni al-
goritmy, které pracovaly s fetézci celych ¢isel popisujicimi propojeni komponent, naptiklad
[13]. Od tohoto pfistupu jiz nebylo daleko ke kartézskému genetickému programovani. To
bylo pfedstaveno v roce 2000 [12]. Kartézsky zpusob reprezentace vznikl predevsim proto,
Ze priblizné odpovida usporadani FPGA.

2.2 Reprezentace programu

V CGP se k reprezentaci programu pouzivaji orientované grafy, které jsou obecnéjsi nez
stromy. Takovy graf lze zakdédovat jako Fetézec celych Cisel, ktery kéduje propojeni uzlu
grafu a jejich funkce.

V CGP jsou uzly usporadany do dvourozmérné miizky. Odtud ostatné pochéazi i nazev
tohoto pristupu. Jak jiz bylo zminéno, je tento zptisob reprezentace velmi vhodny pro navrh
obvodi, napf. v FPGA.

Mrizka méa pro dany problém stale pevnou velikost. Pocet radkt mrizky oznacime n,.,
pocet sloupcti n.. Pocet vstuptt obvodu oznacime n;, pocet vystupt n,. Kazdému uzlu je
pfifazena funkce z mnoziny F' obsahujici ny prvka. Pocet vstupt kazdého uzlu oznacime
ng. Poslednim vyznamnym parametrem je hodnota [. Tato hodnota urcuje, kolik predcho-
zich sloupctt mize své hodnoty pfipojovat ke vstupim uzld v aktudlnim sloupci. Pokud
je tedy parametr [ nastaven na hodnotu 1, lze na vstupy pfipojovat pouze vystupy uzla
v pfedchozim sloupci. Naproti tomu, pokud uréime [ = n., lze uzly propojovat libovolné.
KdyZ soucasné plati n, = 1, je umoznéna nejvyssi mozna konektivita. Nastaveni tohoto
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Obrazek 2.1: Zakédovani programu v CGP

parametru tedy vyrazné ovliviiuje velikost stavového prostoru.

Vyznam jednotlivych hodnot si vysvétlime na jednoduchém piikladu. Uvazme miizku
o 3 fadcich a 4 sloupcich, tedy n, = 3, n. = 4. Uzly budou mit 3 vstupy a mnozina funkci F',
které lze uzlim piiradit, bude obsahovat 3 prvky, tedy n, = 3, ny = 3. Déle uvazujme, Ze pfi
feSeni problému budeme vyuzivat 5 primarnich vstupt a 3 primarni vystupy, tedy n; = 5,
n, = 3. Vzorovy genotyp pro takto definovany problém tedy mutze vypadat napriklad takto:

(0130),(1041),(3522),(8501),(6832),(4260), (61072),(911101),
(8862), (910130), (131411 2), (10 10 14 2), (13 16 17)

Na obrazku 2.1 je znazornén fenotyp, ktery prislusi uvedenému genotypu. Prevod geno-
typu na fenotyp probiha tak, Ze se za¢ne u vystupu a postupuje se zpét k uzliim nutnym pro
urceni hodnoty téchto vystupt. Vsimnéme si, Ze ve zobrazeném fenotypu je tedy aktivnich
(potfebnych pro urceni vystupt) pouze 9 uzli.

Jak je z vySe uvedenych informaci patrné, maji v CGP genotypy pevnou délku. Tato
délka je rovna n,n.(n, + 1) + n,. Oproti tomu fenotypy nabyvaji ruzné délky podle poctu
aktivnich gent. Délka fenotypu je tedy omezena pouze shora, a to délkou genotypu. Dilezi-
tost mapovani genotypu na fenotyp byla prokdzana v binarnim genetickém programovani
(BGP) [1]. U BGP se binéarni fetézce prelozi a opravi tak, aby tvofily platné programy.
V CGP neni zadné oprava tfeba. Dal$i vyhodou vyuziti mapovani genotypu na fenotyp
je moznost, aby se nékolik genotypti mapovalo na stejny fenotyp. Tato vlastnost zajistuje
neutralitu, ktera bude popsana pozdéji.

2.3 Redundance

V CGP se vyskytuje velky pocet genotypi, které se mapuji na stejné fenotypy. Je tomu tak
kvtli znacné redundanci.
Jedna se naptiklad o redundanci uzld, ktera je zptisobena geny uzlii, jenz nejsou soucasti
souvislého grafu znazornujiciho program. Tato redundance se mize béhem evoluce ménit.
Dalsim typem redundance v CGP je funkéni redundance, kterd se vSak vyskytuje i
u ostatnich druhi GP. V tomto pripadé je urcitd funkce implementovana uréitym poc¢tem



uzld, ktery je vyssi, nez pocet uzld nutny k jeji implementaci. Toto zvySovani po¢tu redun-
dantnich uzli tvori tzv. bloat (viz [10]). Tento jev je v GP pomérné ¢asty, avSak nezadany.

Tretim typem je redundance vstupt. Tato redundance vznika v pfipadé, ze funkce uzlu
nevyuziva nékteré vstupy. Piikladem takové redundance mtze byt naptiklad uzel realizujici
funkci NOT, ktery mé 3 vstupy.

Redundance uzli a vstupti mtize byt uzitecnd ve smyslu zvyseni neutrality (viz dale).
Napiiklad uzel, ktery neni v aktudlnim genotypu aktivni, mtize projit neutralni zménou
a byt pripojen pozdéji. Tato moznost muZze v mnoha pripadech zptsobit dosaZeni vyssi
hodnoty fitness. Uzel s redundantnimi vstupy muze naptiklad projit mutaci, kterd priradi
uzlu funkci s jinou aritou. Pfikladem miize byt opét funkce NOT, kterd se mutaci zméni
na funkci AND. V tom pfipadé se dfive redundantni uzel stava razem uziteénym. Funkéni
redundance pravdépodobné pozitivné prispiva k prohledavani, protoze zvysuje pocet moz-
nych zpuasobt, kterymi lze implementovat uréitou funkci. Protoze se v . CGP mohou uzly i
odpojovat, nevyskytuje se tzv. bloat tak ¢asto jako u jinych pfistupi ke GP [11].

2.4 Neutralita

Neutralita znamend, ze se mohou vyskytnout riizné genotypy se stejnou hodnotou fitness.
Predpoklada se, ze pii umélé evoluci muize neutralita zajistit nalezeni cesty, diky niz muze
evoluce prekonat oblasti s nizkym ohodnocenim fitness. Tento nazor podporuje napriklad
studie mapovani genotypu na fenotyp pri feSeni optimalizacniho problému s omezujicimi
podminkami pomoci genetického programovéani (viz [1]). Je vhodné zminit, Ze neutralita
zplsobend redundanci genotypi je vhodna pouze v pripadé, Ze neutralni zmény v budoucnu
ovlivni genotyp. Pouhé pfidani neaktivnich genti neutralni evoluci neumozni.

2.5 Evoluéni operatory a strategie

Moderni GP umoziiuje pouzivat i automaticky definované funkce (ADF). V. CGP auto-
maticky definované funkce neexistuji. Nahrazuje je zde moznost opakovaného pouziti vy-
stupti. Vyhodou tohoto pfistupu je to, ze k opakovanému pouziti vystupu neni tfeba zadny
zvlastni zptsob zakédovani genotypu. Tento pfistup ma vsak i jisté nevyhody. Vystupy lze
sice pouzit vicekrat, avsak bude se vzdy jednat o vystupy zalozené na stejnych vstupech.
To je dvod, pro¢ neni opakované pouziti vystupt natolik obecné jako ADF. Opakované
pouziti vystupi lze ovlivnit i uréenim parametrt miizky. Pokud bude miizka tvorena jed-
nim radkem,bude Sance na opakované pouziti uréitého vystupu nejvyssi. Naopak, pokud by
miizka méla pouze jeden sloupec, nebylo by vystupy mozné znovu pouzit.

Jako evolucni operator se v CGP pouziva mutace, i kdyz pfi dodrzeni urcitych podminek
je mozné pouzit i kiizeni (viz [12]). Pti provadéni mutaci je tieba dévat pozor na to, aby
zustala dodrzena dana omezeni (pfedevsim parametr ). Samotna mutace muze ménit funkei
uzlu a propojeni vstupd a vystupil s ostatnimi uzly. Mutace je velmi dtlezitd pfedevsim
proto, ze miize z neaktivnich uzli ucinit aktivni a naopak. Pokud se po provedeni mutace
nezméni hodnota fitness, mohou existovat dva dtvody:

e Fenotyp se zménil na jiny fenotyp se stejnou hodnotou.

e Mutace ovlivnila uzly genotypu, které nejsou ve fenotypu aktivni. V takovém ptipadé
se jedné o neutralni mutaci.



V CGP se vyuziva obdoba evolu¢ni strategie 1 + A. Tato strategie spociva v tom, ze
generaci tvori 1 + A jedinct. Z této generace se vybere jedinec s nejlepsi hodnotou fitness
a vlozi se do néasledujici generace. Zbytek nové generace se doplni jedinci, ktefi vzniknou
mutaci tohoto jedince. Parametr A ma vétsinou hodnotu 4.

Algoritmus evoluce je nasledujici:

1.

2.

Nahodné vygenerovani pocatecni populace

Vyhodnoceni hodnoty fitness genotypt v populaci

. Prevod nejlepsiho genotypu do nové populace

. Vyplnéni zbyvajicich mist v populaci mutacemi nejlepsiho jedince

Zpét na krok 2, dokud neni splnéno pozadované kritérium.

Dtlezitou zménou v CGP je to, Ze pokud existuje vice nejlepsich genotypiu, které maji
stejnou hodnotu fitness, potom se jako novy rodi¢ vybere nahodné néktery z téchto jedinct.
Tomuto postupu se fik& neutralni prohledédvani. Pokud se vybiraji pouze jedinci, kteii maji
hodnotu fitness vyssi, tak se o neutralni prohledavani nejedna.



Kapitola 3

Sebemodifikujici kartézské
genetické programovani

3.1 Motivace

V biologii Ize za sebemodifikaci povazovat proces, pii kterém se z genotypu stava fenotyp.
V pribéhu dekddovani je vyjadreni genu ovlivnéno celou fadou faktori okolniho prostiedi
[7]. Na sebemodifikaci 1ze tedy pohliZet jako na vyvoj umoziujici zahrnuti procest genetické
regulace v jednotlivych bunkach, prepisovani grafii a mnohobunéénych systému.

V evolu¢nich vypoctech se diive sebemodifikace prili§ nevyuzivala. Poté vSak nékolik
experimentt prokazalo jeji nesporny pfinos pfi tvorbé vyvijejicich se programu (napt. [15]).
Hlavni vyznam vyvijejicich se systémi tkvi predevsim v tom, Ze timto zptisobem lze evo-
luéné vyvijet libovolné velké systémy, které by pomoci primé genetické reprezentace nebylo
mozné vyvinout.

Za sebemodifikaci oznacujeme proces, jehoz pomoci se fenotyp muize ménit i po ukonceni
evoluce. To umoznuji specialni funkce v mnoziné funkci uzla F'. Tyto funkce mohou manipu-
lovat s uzly fenotypu (kopirovat je, odstrafiovat, pfesouvat, ménit propojeni atd.). Piiklad
takové sebemodifikace je znazornén na obrazku 3.1, kde se pomoci funkce DUP duplikuji
uzly, takze fenotyp ma v nasledujici iteraci vétsi délku.

INP INP DUP MIN DSUB DMULT] DADD)

INP INP Dup MIN DSUB DMULT) MIN DSUB| DMULT| DADD)

Obrazek 3.1: Sebemodifikace programu v SMCGP: Duplikace uzli pomoci funkce DUP
podle [6]
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Obrazek 3.2: Zakdédovani chromozomu v SMCGP

3.2 Zakodovani

Zde uvedené zakédovani je prevzato z [3]. Toto zakédovani neni samoziejmé zévazné a lze
jej upravovat. Bude vsak pouzito jako ptiklad pro vysvétleni zakladnich principt vyuziva-
nych v SMCGP. Vzhledem k tomu, Ze pfi nastaveni miizky na jeden fadek a n. sloupcu
a predpokladu L = n. jsou moznosti propojeni nejlepsi, budeme déle uvazovat pouze tuto
moznost. Stejné jako v CGP i zde urcuje prvni celé ¢islo v zakédovani uzlu funkci uzlu. Na-
sledujici cela ¢isla urcuji uzly grafu, jejichz vystupy se berou jako vstupy tohoto uzlu. Oproti
CGP vsak SMCGP obsahuje i tfi redlné hodnoty, které zastupuji parametry potifebné pro
funkci uzlu. Konkrétni vyznam téchto parametri je popsan déle v ¢asti vénované sebemo-
difikujicim funkcim. Nasledujici hodnota urcuje, zda se ma vystup tohoto uzlu pouzit jako
vystup programu. Piiklad zakédovani chromozomu je na obrazku 3.2.

Stejné jako u CGP pouzivaji uzly jako vstup vystupy z pfedchozich uzld nebo vstupy
programu (primérni vstupy). Na rozdil od CGP vsak nejsou pozice vstupt vyjadieny abso-
lutné, ale relativné vzhledem k pozici aktualniho uzlu. Tomuto relativnimu vyjadieni pozice
vstupu budeme fikat adresa. Hodnota 2 tedy napiiklad znamena, Zze se jako vstup pouzije
vystup uzlu, ktery je o dva sloupce zpét. Aby byla zajisténa acykli¢nost vysledného grafu,
je nutné, aby byly hodnoty urc¢ujici vstupy vétsi nez 0.

Pokud se gen odkazuje na vstup lezici mimo graf (napiiklad, kdyz je relativni adresa
vétsi nez pocet uzli, ke kterym se lze pfipojit), predpokladé se, Ze je na tomto vstupu
hodnota 0. Oproti klasickému CGP se vstupy programu zavadéji pomoci specialnich funkci.
Relativni adresovani spojeni umoziuje premistit nebo duplikovat podgrafy tak, ze si zacho-
vaji sémantickou platnost.

TFi geny parametra funkce uzlu se pouzivaji predevsim pii provadéni modifikaci feno-
typu. V genotypu jsou reprezentovany realnymi Cisly, ale pro potfeby urcitych funkci je 1ze
zaokrouhlit. Dostupné funkce a jejich parametry jsou popsany v ¢asti vénované funkcim
uzld.

3.3 Vstupy a vystupy

Zpusob prace se vstupy popsany v [3] (déle jako puvodni postup) se ukéazal jako nevhodny.
Sebemodifikujici funkce pri presouvani podgrafi dale od poc¢atku grafu posunovaly vstupy
takovym zpusobem, Ze nebyla zachovana sémanticka platnost. V ¢élanku [4] (dale jako novy
postup) tedy byly provedeny néasledujici zmény.

V ptvodnim postupu se zaporné adresy mapovaly na vstupy programu. V novém po-
stupu se vstupy se zapornou adresou nastavuji na hodnotu 0.

Druhou zménou je odlisnd funkce INPUT. Kdyz ma uzel pfifazenou funkci INPUT,
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vezme se pri kazdém volani této funkce dalsi hodnota z dostupné mnoziny vstupt. Pokud
je funkce INPUT volana vicekrat, nez je pocet vstupnich polozek, za¢ne pocitani od zacatku
a pouzije se prvni uzel.

Vystupy se zpracovavaji jinym zptisobem. Jak je uvedeno vyse, obsahuje kazdy uzel
binarni hodnotu urcujici, zda bude vystup daného uzlu vystupem programu. V ptvodnim
postupu se jako vystupy programu pouzivaly vystupy poslednich n, uzl grafu. Stejné jako
u vstupu se vSak tento postup neosvédcil, protoze pii rastu velikosti grafu nebyly vystupem
zadouci hodnoty. V novém postupu se tedy pfi vyhodnocovani jedince nejprve uréi vsechny
uzly grafu, jejichz vystupni gen je nastaven na hodnotu 1. Jakmile jsou tyto uzly nalezeny,
provede se rekurzivné jejich vyhodnoceni.

V pripadé, Ze nejsou jako vystupni oznaceny zadné uzly, pouzije se poslednich n, uzli
grafu. V tom piipadé jsou vystupy stejné jako u ptivodniho postupu. Kdyz je jako vystup
oznaceno vice uzll, nez je vystupti programu, pouzije se n, nejlevéjsich uzli. Jestlize je
vystupnich uzli méné nez vystupt programu, povazuje se jedinec za poskozeného a jeho
hodnota fitness se prislusnym zptsobem upravi tak, aby se nedostal do nasledujici generace.

3.4 MnozZina funkci

Mnozina funkci se sklada ze dvou ¢asti. Prvni ¢ast obsahuje operatory pro sebemodifikaci.
Ty jsou spole¢né pro vsechny datové typy pouzivané v SMCGP. Tyto funkce jsou vybrany
tak, aby pokryvaly co nejvice operaci modifikace. Druhou ¢asti mnozZiny jsou vypocetni
operace, jejichz zpracovani je dano konkrétnim feSenym problémem.

Zpusob vyhodnoceni sebemodifikujicich funkci je uréen 4 proménnymi. Prvni t¥i pro-
ménné jiz byly zminény v ¢asti vénované zakédovani. Nazyvaji se parametry a znaci se
P,, P;, P,. Ctvrtou proménnou je pozice uzlu obsahujiciho sebemodifikujici funkci v ramci
grafu fenotypu. Tato proménnd se znaci x a jeji hodnota lezi v rozsahu 0 az celkovy pocet
uzlt grafu, pricemz hodnoté 0 odpovida nejlevéjsi uzel. V definicich funkei se ¢asto vyuzivaji
geny propojeni. Gen j-tého spojeni uzlu na pozici 7 se znaci c;;.

Zde je nékolik pravidel, kterd urcuji, jak se zachézi s adresami a parametry:

e Vysledkem souctu parametri P; a x je celé cislo.

e Pokud jsou adresy mimo rozsah grafu, upravi se. Adresy mensi nez 0 se povazuji za
nulové. Adresy, které se nachazeji za hranici grafu, se oseknou na délku grafu.

e Pocatecni a koncové indexy se sefadi ve vzestupném potadi (je-li to nutné).

e Redundantni operace (napft. kopirovani 0 uzll) se ignoruji, zapocitavaji se vSak do
celkové délky seznamu ”To Do”.

3.5 Vyhodnoceni grafu SMCGP

Vyhodnoceni genotypu probiha v zasadé tak, ze se z genotypu vytvoii fenotyp. Tento graf
se nasledné vyhodnoti a v pfipadé, Ze jsou vyhodnocovany uzly se sebemodifikujicimi funk-
cemi, provedou se a zméni graf fenotypu.

Genotyp zistava po celou dobu vyhodnoceni beze zmény. Vsechny modifikace se provadi
na fenotypu. Béhem iteraci se fenotyp vétsinou ¢im dal vice odlisuje od ptivodniho genotypu.
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Tabulka 3.1: Sebemodifikujici funkce

Nazev funkce

Popis

Duplikace a skalovani adres
(DU4)

Zkopiruje P; uzlt od pozice Py + x a vlozi je za uzel
na pozici Py + = + P;. Béhem kopirovani se hodnoty
¢ij kopirovanych uzld vynasobi hodnotou Fs.

Posun propojeni (SHIFT- | U P; uzli od indexu Py + = pficte k hodnotam c;;
CONNECTION) parametr P.
Posun propojeni nasobenim | U P uzlt od indexu Py + x vynasobi hodnoty c;; pa-
(MULTCONNECTION) rametrem Ps.

Pfesun (MOV)

Presune uzly mezi pozicemi Py +x a Pp +x + P a
vlozi je za uzel na pozici Py + x + Ps.

Duplikace (DUP)

Zkopiruje uzly mezi pozicemi Py +x a P+ 2+ P a
vlozi je za uzel na pozici Py + x + P».

Duplikace se zachovani propo-

jeni (DU3)

Zkopiruje uzly mezi pozicemi Py +x a Ph+x+ P a
vlozi je za uzel na pozici Py+x+ P>. Béhem kopirovani
méni tato funkce hodnoty c¢;; kopirovanych uzla tak,
Ze se stale odkazuji na ptivodni uzly.

Odstranéni (DEL)

Odstrani uzly mezi pozicemi Py +z a Py+z + P;.

Pridéni (ADD)

Ptida P; novych uzla za uzel na pozici Py + x.

Zména funkce (CHF)

Zméni funkci uzlu Py na funkci spojenou s P;.

Zména propojeni (CHC)

Zmeéni (Pymod3)-té propojeni uzlu Py na P.

Zména parametru (CHP)

Zmeéni (Pymod3)-ty parametr uzlu Py na P2.

Piepséni (OVR)

Zkopiruje uzly mezi pozicemi Py + = a Py+ = + P na
pozici Py + x 4+ P, pfi¢emz nahradi existujici uzly na
cilové pozici.

Kopirovat po zastaveni (CO-
PYTOSTOP)

Zkopiruje uzly od x po dalsi uzel s funkci COPY-
TOSTOP, uzel STOP nebo konec grafu. Uzly se vlozi

na pozici, na které se operace zastavi.

Tabulka 3.2: Numerické a dalsi funkce

Nazev funkce

Popis

Prazdné operace (NOP)

Predé prvni vstup.

Soucet, rozdil, souéin, po-
dil (DADD, DSUB, DMULT,
DDIV)

Provede se dvéma vstupy pfislusnou matematickou
operaci.

Konstanta (CONST)

Vrati ¢iselnou konstantu uréenou parametrem F.

Ve, %, Cos, Sin, TanH, abso-
lutni hodnota (SQRT, DRCP,
COS, SIN, TANH, DABS)

Pouzije na prvni vstup pfislusnou operaci (druhy
vstup se ignoruje).

Pramér (AVG)

Vréti aritmeticky primeér dvou vstupt.

Index uzlu (INDX)

Vrati index aktualniho uzlu, pficemz prvni uzel ma
index 0.

Pocet vstupt (INCOUNT)

Vrati pocet vstupl programu.

Min, Max (MIN, MAX)

Vrati minimum nebo maximum ze dvou vstupii.
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Graf se vyhodnocuje stejné jako u CGP s tim rozdilem, Ze je nutné zpracovavat navic i
sebemodifikaci. Vyhodnocovani grafu za¢ind u vystupnich uzld a postupuje rekurzivné az
ke vstuptim programu. Tento pristup je vyhodny pfedevsim z toho divodu, Ze se nevyhod-
nocuji neaktivni uzly, coz prispiva k urychleni vyhodnoceni. To je velmi zasadni, protoze

Bézné funkce, které neprovadi sebemodifikaci, se vyhodnoti stejnym zptsobem jako
v bézném CGP. Vystup uzlu se tedy ziska tak, Ze se na vstupni hodnoty pouzije funkce
uzlu.
hodnoty. Pokud je vétsi druhd hodnota, neprovede se zadna modifikace a tato hodnota
projde timto uzlem dale. Jestlize je vsak vétsi prvni hodnota, prida se sebemodifikujici
funkce do seznamu ”To Do”. I v tomto pfipadé projde tato hodnota uzlem dale. Hlavnim
prinosem tohoto pristupu je, Ze provedeni modifikace zavisi na vstupnich hodnotéach uzlu,
takze chovani grafu muze byt pro rtizné sekvence vstupnich hodnot rizné.

Po kazdé iteraci se projde seznam ”To Do”a provedou se v ném uloZené modifikace.
Tento seznam je realizovan jako fronta typu FIFO, nejprve jsou tedy provedeny modifikace
lezici v grafu blize k vystupnim uzlim.

Vzhledem k tomu, Ze jsou modifikace pomérné vypocetné narocné, je mozné omezit
maximalni velikost seznamu ” To Do”. Je vSak tifeba si uvédomit, ze priliSné omezeni velikosti
tohoto seznamu muze vyrazné degradovat prinos sebemodifikaci.

3.6 Fitness funkce

Hlavni vyhodou SMCGP je moznost hledani obecnych feseni. Z toho vsak plyne problém,
jak takova feseni ohodnotit pomoci fitness funkce. Ve vétsiné pfipaditi neni mozné ovérit
vSechny vystupy. To muze vyplyvat jiZz z podstaty feSeného problému. Pokud mé program
napiiklad hledat ¢leny nekonec¢né fady, neni technicky mozné vsechny tyto ¢leny zkontro-
lovat. I kdyz je feSeni koneény pocet, muze jejich vyhodnoceni trvat pomérné dlouho.

7Z téchto duvodu se pouzivaji fitness funkce, které testuji pouze nékolik prvnich vystupu
programu. V piipadé, Zze jsou vSechny vystupy spravné, ovéfi se obecnost feseni. To lze
provést ovéfenim dalsich vystupt az do pozadovaného poctu nebo naptiklad pomoci néjaké
analytické metody, pokud je to mozné.

Vzhledem k tomu, Ze je pocet vystupu testovanych ve fitness funkci omezen, mohou se
jako feseni oznadit i jedinci, ktefi generuji spravné vystupy kontrolované ve fitness funkci,
ale dalsi vystupy jsou jiz rozdilné od pozadovanych. Takova feSeni jsou vSak vyloucena
béhem testu obecnosti.
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Kapitola 4

Priklady vyuZiti SMCGP

Cilem této Casti je popsat soucasny stav aplikaci SMCGP. K tomu poslouzi priklady pro-
blémii tspésné feSenych pomoci SMCGP. Tyto experimenty zobrazuji moznosti vyuziti
SMCGP a zaroven poskytuji srovnani s ostatnimi metodami . Rovnéz slouZi jako zaklad
k tvaham o moznych vylepsenich rozebranych v dalsich kapitolach této prace.

4.1 Druhé mocniny

Cilem tohoto experimentu bylo vyvinout pomoci SMCGP program, ktery vypisuje posloup-
nost druhych mocnin pfirozenych ¢isel (0, 1, 4, 9, 16, ...) bez pouziti operaci nasobeni a
déleni [4]. Jak bylo dokdzano v ¢lanku [15], musi byt program pro uspésné vyfeseni této
ulohy schopen modifikovat sdm sebe. Divodem je to, Ze k vy¢isleni néasledujiciho ¢isla v po-
sloupnosti do sebe musi program pridat novou funkénost.

Pro feSeni tohoto problému byly pouzity vSechny sebemodifikujici funkce a numerické
funkce DADD, CONST, INP, MIN, MAX, INDX, SORT a INCOUNT.

Programy byly vyvijeny tak, aby dokézaly urcit prvnich 10 ¢isel posloupnosti, piicemz
jako hodnota fitness byl vyuzit pocet spravné vypsanych ¢isel. Poté, co byl iispésné vyvinut
program vypisujici spravnou posloupnost, byl testovan, zda dokaze zobecnovat. Tento test
zahrnoval vypis prvnich 100 ¢isel posloupnosti. Bylo zjisténo, ze 84.3% nalezenych feSeni
bylo obecnych. Shrnuti vysledkl je uvedeno v tabulce 4.1.

Zajimavym jevem je linearni zvétSovani délky fenotypu v pribéhu iteraci. Tento vyvoj
je jasné patrny na obrazku 4.1. Pocet aktivnich uzla v grafu na pocatku kolisal, ale priblizné
od 15. generace se ustalil.

Dalsim podobnym experimentem bylo napfiklad generovani Fibonacciho posloupnosti
[4]. T v tomto experimentu se SMCGP ukazalo jako vhodné technika pro hled4ni obecného
feseni.

Tabulka 4.1: Shrnuti vysledkt hledani druhych mocnin podle [4]

Prim. po¢. vyhodnoceni ‘ Smér. odch. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Max. po¢. vyh. ‘ % obecnych

141 846 | 513008 | 392 | 3358477 [ 843
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Obrazek 4.1: Zvétsovani délky fenotypu béhem iteraci podle [4]

Tabulka 4.2: Pocet evoluci potfebny pro vyvoj programu scitajiciho posloupnost ¢isel dané
délky podle [4]
Velikost mnoziny ‘ Primér | Minimum | Maximum | Smér. odch. ‘ % CGP

2 50 50 50 0 100
3 618 o4 3 248 566 80
4 1 266 64 9 334 1185 95,8
5 1957 116 9 935 1699 48
6 2 564 120 11 252 2 151 38,1
7 3 399 130 17 798 2 827 0

8 4 177 184 17 908 3 208 0

9 5 138 190 18 276 3 871 0
10 5 918 201 22 204 4 401 0

4.2 Soucet disel

Cilem tohoto experimentu bylo vytvofit program, ktery dokéze secist libovolné dlouhy
seznam Cisel [4]. Po provedeni n-té iterace by mél byt program schopen seéist seznam
¢isel o délce n. Tento problém byl zvolen kvili své predpokladané obtiZnosti pro genetické
programovéani. Tento pfedpoklad byl vyvozen z ivahy, ze pro kombinovani vstupnich hodnot
jsou vhodné spise jiné techniky (napf. neuronové sité), zatimco GP je vhodné spiSe pro vybér
prvki ze vstupu.

Vstupni vektory se sklddaly z ndhodnych posloupnosti celych ¢isel. Jako hodnota fitness
se brala celkova absolutni chyba vystupu programu oproti predpokladanému vystupu. Vyvoj
programii probihal s posloupnostmi o délce 2 az 10 ¢isel. Z funkci uzlt byly vybrany vsechny
sebemodifikujici funkce a z numerickych funkci pouze funkce ADD. Pocet vyhodnoceni
nutny k dosazeni n-tého souctu je uveden v tabulce 4.2.

Po skonceni evoluce byla u nejlepsich jedinci z jednotlivych generaci testovana obecnost
feSeni. Test spocival v secteni posloupnosti 100 ¢isel. Ze vSech téchto feSeni nebylo obecnych
pouze 0,07%.

V réamci tohoto experimentu byly provedeny pokusy o nalezeni takového programu po-
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Tabulka 4.3: Shrnuti vysledku klasifikace v oblasti bioinformatiky podle [4]
- \ CGP \ SMCGP

Pramérna hodnota fitness (trénovani) 66,81 | 66,83
Smérod. odch. hodnoty fitness (trénovani) 6,35 | 6,45

Pramérna hodnota fitness (ovéfeni) 66,10 | 66,18
Smérod. odch. hodnoty fitness (ovéfeni) 5,96 | 6,46

Prim. pocet vyhodnoceni pro nejlepsi fitness (trénovani) 7679 | 7071
Smérod. odch. poétu vyhodnoceni pro nejlepsi fitness (trénovani) | 2 452 | 2 644
Prim. pocet vyhodnoceni pro nejlepsi fitness (ovéfeni) 7 357 | 7161
Smérod. odch. po¢tu vyhodnoceni pro nejlepsi fitness (ovéfeni) 2 386 | 2 597

moci klasického CGP. Vysledky téchto pokust jsou uvedeny v poslednim sloupci tabulky
4.2. Jak je z této tabulky patrné, klasické CGP dokazalo nalézt feSeni pouze ve zlomku
pripadid nebo vibec. Toto porovnani zcela jasné ukazuje vyhody sebemodifikujiciho se kar-
tézského genetického programovani oproti CGP.

4.3 Klasifikace v bioinformatice

Cilem tohoto experimentu bylo vytvofit program, ktery by predpovédél umisténi proteinu
v bunice podle aminokyselin v uréitém proteinu [4]. Jako trénovaci mnozina byla pouZita
mnozina 2 427 polozek, z nichz kazda obsahovala 19 proménnych a 1 vystup. Mnozina
funkci SMCGP obsahovala vSechny sebemodifikujici funkce a vsechny numerické funkce.
Mnozina funkci CGP obsahovala pouze matematické operatory. U tohoto typu problému
neni zfejmé, zda nabizi pristup se sebemodifikaci oproti klasickému CGP néjaké vyhody.
V tabulce 4.3 jsou zobrazeny souhrnné vysledky feSeni tohoto problému (zaloZené na 100
bézich kazdé z reprezentaci). CGP i SMCGP déavaji podobné vysledky. Zd4 se, Ze pfidani
sebemodifikace navzdory zvétSeni prohledavaného prostoru nijak nebrani vyvoji.

4.4 Parita

Cilem tohoto experimentu bylo vygenerovat pomoci SMCGP program, ktery zjistuje lichou
paritu [6]. Mnozina funkci neobsahovala funkci XOR, ktera obvykle byva zakladem ob-
vodu pro vypocet parity. Z logickych funkci byly povoleny pouze AND, OR, NAND, NOR.
Hodnota fitness byla urcena jako pocet spravné predpovézenych bit ve vSech testovacich
pripadech. Pomoci této funkce se zkouselo, jestli je program schopen vygenerovat obvody
pro paritu rtizného poctu vstup.

V prvni iteraci se zkousela parita se 2 vstupy, v dalsi se 3 vstupy a tak dale az po
maximalni pocet vstupt. Pokud se kandidatnimu feSeni nepodafilo nalézt zcela spravné
feseni dané velikosti, nebylo jiz testovano viiéi dalsim vstupim, coz znac¢né Setfilo cas
CPU. Fitness funkce byla navrzena tak, aby nutila SMCGP k hledani feseni od jednoho
testovaciho pfipadu k dalsimu. Tento zplisob maximalizuje Sanci na nalezeni obecného
feSeni.

Tabulka 4.4 obsahuje srovnani vysledk riznych metod pfi feSeni tohoto problému. Jsou
v ni uvedeny dvé verze SMCGP, pficemz verze oznacena SMCGP 07 je starsi. Z tabulky
je patrné, ze u mensSich obvodi je nova verze SMCGP pomalejsi, avSak pfi poctu vstupt
vétsim nez 6 je vyrazné€ rychlejsi. Dilezité je také uvédomit si, Zze tabulka neni uplna,
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Tabulka 4.4: Porovnani jednotlivych metod pfi FeSeni parity podle [6]

Primérné vyhodnoceni Zrychleni oproti
Vstupy | SMCGP | SMCGP 07 | CGP ECGP | SMCGP 07 | CGP | ECGP
4 308 643 | 28 811 81 728 65 296 | 0,09 0,26 | 0,21
5 309 990 | 58 194 293 572 181 920 | 0,19 0,95 | 0,59
6 311 022 | 199 256 972 420 287 764 | 0,64 3,13 | 0,93
7 313 489 | 410 128 3499 532 | 311 940 | 1,31 11,16 | 1,00
8 313 978 | 1 080 656 10 949 256 | 540 224 | 3,44 34,87 | 1,72

nebot SMCGP nalezlo feSeni az pro 20 vstupi, coz by bylo u ostatnich metod velmi tézko
dosazitelné a neni tedy mozné v tomto rozsahu metody objektivné porovnat.

4.5 Ucdeni

Cilem tohoto experimentu bylo vytvorit pomoci SMCGP program, ktery by byl schopny
se ucit za béhu. Hlavnim problémem bylo v tomto piipadé zajistit, aby uceni neprobihalo
béhem evoluce, ale az pii béhu vyvinutého programu. To se podarilo zajistit nasledujicim
zpusobem:

Pro uceni bylo vybrano vsech 16 binarnich funkci se dvéma vstupy. Tyto funkce byly
prevedeny na pravdivostni tabulky, z nichz 12 jich bylo pouzito béhem evoluce a 4 byly
ponechany jako testovaci. Zde ovSem vyvstava dalsi problém. To, Ze je nékdo schopen se
néco naudit (napiiklad zpivat) jesté neznamend, Ze se dokéze naucit i néco zcela jiného
(napriklad hrat). Je vSak velmi pravdépodobné, Ze schopnost naucit schopnosti k provadéni
podobnych tkont jsou spojené (napiiklad hra na klavir a hra na housle). Autofi prace [5]
tedy predpoklddali, ze ucici se systémy by mély byt schopny naucit se vice tloh (pfedevsim
podobnych). Schopnost Fesit nezndmé problémy se da tedy za ur¢itych podminek povazovat
za uceni za béhu.

Dalsi moznosti, jak ovérit schopnost uceni, by byla analyza vysledného programu. Vzhle-
dem ke slozitosti vyslednych programut a jejich $patné citelnosti pro cloveka je vSak tento
zplisob pomeérné nepouzitelny.

Pravdivostni tabulky pro trénovani a testovani byly zakédovany pomoci redlnych éisel,
pri¢emz binarni hodnoté 1 odpovidala hodnota 1.0 a hodnoté 0 odpovidala hodnota -1.0.
Po vyhodnoceni vzorku se podle znaménka vystupu uréi vysledna binérni hodnota. Pokud
je vysledna hodnota zaporné, je vysledkem pravdivostni hodnota 0, jinak 1.

Samotn4 fitness funkce byla potom urcena jako souc¢et odchylek od pozadované hodnoty.
Jak jiz bylo fecCeno, vyuziva tato funkce pouze 12 pravdivostnich tabulek z celkovych 16.
Tyto tabulky byly vybrany tak, aby trénovaci i testovaci mnozina obsahovaly rovnomérné
rozlozeni hodnot 0 a 1.

Celkem bylo provedeno 111 experimentii. Z tohoto po¢tu bylo u 18 experimentti nalezeno
feSeni, které bylo schopné se naucit 12 trénovacich pravdivostnich tabulek. V priimeéru se
feseni naucila spravné pfiblizné 8,6 tabulek. Zadny z vyvinutych programi nebyl schopny se
spravné naucit vsech 16 tabulek. Nejlepsi vysledek obsahoval 2 chyby z 16 moznych. Nejhorsi
vysledek obsahoval 9 chyb a v 50% pripadt byla vystupem pravdivostni hodnota TRUE.
To je hor$i, nez ndhodny vybér. Refeni, kterd se naucila vSech 12 trénovacich tabulek,
obsahovala v testovacich tabulkach v priméru 5,67 chyb.

Na obrazku 4.2 jsou zobrazeny fenotypy pro vSechny 4 testovaci tabulky. Tyto fenotypy
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Obrazek 4.2: Fenotypy pro riuzné testovaci pravdivostni tabulky podle [5]

byly vygenerovany ze stejného genotypu. Jak je z obrazku patrné, jsou délky jednotlivych
fenotypi znacné odlisné. Odlisné je kromé nékolika prvnich uzlid i jejich struktura. Tyto
odliSnosti se generovaly pouze na zakladé vstupnich hodnot programu tak, Ze v nékte-
rych ptipadech poskytovaly spréavné vystupy pro testovaci (tedy béhem evoluce neznidmé)
tabulky. To lze povazovat za uceni za béhu.

Ackoliv vysledky nebyly zcela tispésné, byla prokazana moznost tvorby ucicich se pro-
gramii pomoci SMCGP. Vyvoj v této oblasti stdle pokracuje a lze tedy v blizké dobé
ocekavat dalsi zlepSeni.
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Kapitola 5

Modifikace algoritmu SMCGP

SMCGP je nova metoda, kterd zatim neni pfili§ prozkoumana. Vzhledem k tomuto faktu
tedy existuje mnoho moznych vylepsSeni algoritmu SMCGP, které mohou vést k lepSim
vysledktim. V této casti tedy budou popsany zmény provedené oproti ptivodnimu algoritmu
SMCGP popsanému v élanku [4]. Nékteré z téchto zmén byly zamysleny od zacatku, jiné
byly zaclenény az v pribéhu experimentovani s cilem urychlit nebo jinym zptsobem vylepsit
priibéh evoluce.

5.1 Vyhodnocovani vstupu

V puvodni implementaci se dle dostupnych informaci pravdépodobné vyhodnocuji vS§echny
vstupy uzlu. Uvazme, ze chromozom miiZze obsahovat i funkce, které vyuzivaji méné vstup1,
nez je pocet vstupt uzlu (napiiklad funkce identity, negace apod.) Pfi pouziti ptivodniho
pristupu se vSak zbytecné vyhodnocuji také uzly, jejichz vystup se nepouzije. Mohlo by zdat,
zZe se jedna pouze o drobnost. Pokud si vSak uvédomime, ze k vyhodnoceni takového vstupu
je tfeba vyhodnotit nejen uzel, ke kterému je pfipojen, ale i vSechny uzly, na kterych vystup
tohoto uzlu zavisi, zjistime, Ze pocet zbytecné vyhodnocovanych uzla roste exponencialné.
Nebudou-li se tyto vstupy vyhodnocovat, dojde k pomérné zna¢nému urychleni vyhodnoceni
chromozomu.

Provedl jsem tedy nepatrnou zménu implementace pii vyhodnocovani uzli. Kazdé funkci
lze prifadit vyuzité vstupy. Toto prifazeni je implementovano dvojrozmérnym polem bo-
oleovskych hodnot, ve kterém kazdé funkci pfislusi jeden radek a kazdému vstupu jeden
sloupec. Vyhodou tohoto pristupu je naptiklad fakt, Ze lze nastavit pouziti konkrétnich
vstupt (napfiklad prvniho, patého a osmého). V pfipadé uzlt uréitych typt, jako jsou na-
priklad logické funkce, konkrétni vybér vstupt vysledek témér neovlivni. Nezalezi totiz na
tom, zda bude napiiklad hradlo NOT negovat prvni nebo druhy vstup. P¥ipojeni vstupni
hodnoty na patfiény vstup zajisti evoluce. Pokud vsak maji byt v chromozomu pouzity
funkce uzld, u kterych na ¢islech vstupu zalezi, je implementace velmi jednoducha.

I kdyz se neaktivni vstupy nevyhodnocuji, pfi evoluci se nijak neodlisuji od ostatnich.
Béhem evoluce se neaktivni vstupy mohou prepojovat, coz je dulezité predevsim z hlediska
zachovani neutralnich mutaci. Dilezitost neutralnich mutaci je popsana v ¢lanku [1].
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° o | 12 s | ouT
INP CONST DUP DADD
_ | isOut: (0,0) | _ | isOut: (0,0) | isOut: (0,0) isOut: (1,0) |
0 0 6 10
ouT
0 0 6
DSUB INP STOP DADD
_ | isOut: (0,0) | __| isOut: (0,0) isOut: (0,1) _| isOut: (0,0) |
0 0 5
0 5 0
| wmov _ DU3 ] e 81 omuLt |
| isOut: (0,0) isout: (0,0) | __| isOut: (0,0) isOut: (0,1) ouT
0 6 0 5

Obrazek 5.1: Priklad reprezentace chromozomu pomoci modifikované varianty SMCGP

5.2 Uzly s vice vystupy

Vzhledem k pldnované implementaci evoluce fadicich siti jsem se rozhodl rozsitit ptivodni
model o moznost, aby mél kazdy uzel grafu vice vystupi. Nabizelo se nékolik riznych reseni,
napiiklad i moznost, aby se poc¢ty vystupi jednotlivych uzlt mohly lisit. Tento pfistup by
sice zvysil variabilitu systému, ale znacné by zpomalil béh programu, protoze naptiklad
relativni indexy uzli by se v takovém pripadé musely pocitat po jednom. Rozhodl jsem se
tedy ponechat konstantni (ale konfigurovatelny) pocet vystupt uzlu. U funkei, které maji
vystupt méné, lze nastavit rizné chovani. Napriklad pro funkce s jednim vystupem lze
ostatni vystupy na nulovou hodnotu. Dle mého nézoru je vSak lepSim fesenim duplikovat
vystupni hodnotu na vSechny vystupy, protoze se tim zvysi konektivita. Piiklad chromo-
zomu s takovymi uzly je zobrazen v obrazku 5.1. Neaktivni uzly jsou v tomto obrazku
zobrazeny Sedou barvou.

S touto zménou souvisi i mirné odligny zptisob reprezentace genu, nebot je tfeba urcovat,
ktery z vystupd uzlu se ma pouzit pro vystup chromozomu. Misto ptuvodni booleovské
hodnoty uréujici, zda se jedna o koncovy (vystupni) uzel, se ve struktufe genu nachézi pole
booleovskych hodnot o velikosti rovné poctu vystupi.

Pouzivani vice vystupt s sebou vsak nese také nevyhodu ve formé zvétseni prohledava-
ného prostoru, nebot kazdy vstup lze v tomto pfipadé pfipojit na nkrat vice vystupti nez
u ptvodni varianty, kde n je pocet vystupi uzlu. Toto zvétseni stavového prostoru je velmi
vyrazné a je tfeba peclivé zvazit, zda je v daném piipadé pouziti vice vystupt opravdu
nutné.

Na druhou stranu mutize v nékterych pfipadech pouziti vice vystupt urychlit nalezeni
feseni. Napriklad u fadicich siti se pri klasické reprezentaci s jednim vystupem musi kom-
parator realizovat dvéma samostatnymi uzly MIN a MAX (resp. AND a OR v zévislosti
na reprezentaci vstupt). Evoluce tedy musi vygenerovat dva uzly, které jsou pfipojené ke
stejnym vstuptim a potom patfiénym zpusobem pripojit jejich vystupy. Pfi pouziti uzla
zastupujicich komparatory se dvéma vystupy, kde jeden z vystupt je minimem a druhy
maximem, musi evoluce najit pouze jeden uzel s prislusnymi vstupy. Dalsi nespornou vy-
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hodou tohoto pristupu je snaze pochopitelny vystupni chromozom, ve kterém jsou vidét
ptimo komparatory.

5.3 Dvojrozmérné pole uzlu

Tradi¢ni CGP vyuziva bézné dvojrozmérné pole. Oproti tomu ptvodni varianta SMCGP
pouzivé pouze jednorozmérné pole. Pokud je chromozom reprezentovan jako jednorozmérné
pole, muze pfi vhodném nastaveni parametru L-back reprezentovat stejny chromozom jako
dvojrozmérné pole. Stavovy prostor je vSak vétsi, protoze u dvojrozmérného pole nelze uzly
pripojovat k uzlim ve stejném sloupci. Toto omezeni u jednorozmérného pole pochopi-
telné neplati a pocet moznych variaci propojeni uzlt je tedy vyssi. Reprezentace jedince
dvojrozmérnym polem by tedy mohla urychlit hledani feseni.

Jednim z moznych divodi, pro¢ je SMCGP ve své puvodni podobé jednorozmeérné,
jsou praveé sebemodifikujici funkce. Pfi jejich pouziti se totiz miize pocet genti chromozomu
zménit v zasadé o libovolnou hodnotu. Po takové zméné vsak jiz nemusi byt pocet gent
vhodny pro usporddéni do dvojrozmérného pole pozadované velikosti. Tento problém je
vyfesen tak, Ze se pri provadéni sebemodifikujicich funkci, které méni pocet geni, nastavuji
indexy gent tak, aby se kopirovaly celé sloupce.

Tento pristup zajistuje, Ze pocet gentl zistane zachovany tak, aby je bylo mozné uspora-
dat do dvojrozmérného pole o pevné daném poctu fad. Timto zptsobem se mohou kopirovat
celé funkéni bloky obsazené v ramci jednoho sloupce. To je vyhodné v pripadech, kdy méa
byt vysledna struktura vrstvena tak, ze kazdy sloupec vyuziva vystupy predchoziho sloupce.
Na druhou stranu tento pristup zamezuje sebemodifikujicim zménam uvnit¥ sloupce. Tyto
zmény tak mohou byt realizoviany pouze mutacemi béhem evoluce.

Priklad chromozomu reprezentovaného dvojrozmérnym polem uzld je na obrazku 5.1.
Relativni adresa vstupu udavé, o kolik vystupu zpét je dany vstup pfipojen. Do této hod-
noty se zapodcitavaji i vystupy uzld v témze sloupci. I kdyz k vystuptim uzli lezicim ve
stejném sloupci nelze vstupy uzlu pfipojit, je tato reprezentace vyhodna, protoze takovy
chromozom lze poté snadno pievést na jednorozmérnou reprezentaci pouhym zapisem uzli
po jednotlivych sloupcich. Propojeni uzld ztstane v tomto pripadé zachovano, tudiz bude
mit chromozom stéle stejnou funkci.

5.4 Nové funkce uzlu

Dalsim rozsifenim pivodniho modelu je ptridani novych funkci. K sebemodifikujicim funk-
cim jsem pridal funkci INC. Pokud je uzel s touto funkci aktivovan, zvysi se hodnota jeho
parametru Py o jednicku. Diky tomu miiZe tento uzel pocitat napriklad pocet iteraci prove-
dengch béhem evoluce. Udaj o pofadi aktualni iterace mtize byt velmi uziteény p¥i evoluci
feseni urcitych problémi, u kterych je vysledek zavisly na poradi iterace.

Dalsimi pfidanymi funkcemi jsou PRED a SUCC. Tyto funkce nepatii mezi sebemodi-
fikujici funkce. Vyuzivaji jeden vstup a jejich vystupem je predchidce, resp. nasledovnik
vstupu. Pokud se tato funkce béhem evoluce duplikuje a ztstane vhodnym zptsobem pro-
pojena s funkci z predchozi iterace, zvysuje se jeji vystup linearné v zavislosti na vzdalenosti
od ptvodniho uzlu. Toho lze s vyhodou vyuzit u experiment, jejichz vystupy v jednotlivych
iteracich jsou zéavislé na poradi iteraci.

Dalsim vyuzitim téchto funkci je moznost realizovat pomoci nich pocitané cykly. To si
lze ptredstavit naptiklad tak, ze na poc¢atku mize byt uzel s konstantou, za nim opakujici se
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bloky duplikované v kazdé iteraci. Pfi vhodném propojeni blokid se bude vstupni hodnota
duplika¢niho bloku béhem iteraci snizovat, az se po urcitém kone¢ném poctu iteraci uréeném
konstantou na pocatku duplikace zastavi.

Posledni novou funkei je funkce EXP. Jedna se o sebemodifikujici funkci, jejiz zkratka
pochézi ze slova expand. Tato funkce funguje stejné jako sebemodifikujici funkce DUP
s tim rozdilem, Ze odstrani uzel v misté vlozeni duplikovanych uzli. V zasadé se tedy jedna
o nahrazeni jednoho uzlu v misté vlozeni skupinou duplikovanych uzli. Divodem piidani
této funkce byl predpoklad, Ze pri rozsifovani fadicich siti o dalsi vstup je vhodné nahradit
jeden ze vstupnich uzlt ptivodni sité skupinou novych uzlt. Podrobnosti jsou uvedeny v ¢éasti
vénované experimentu s fadicimi sitémi.
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Kapitola 6

Implementace

K implementaci jsem si vybral jazyk C. Divodem byl predevsim pozadavek na co nejvyssi
rychlost. V jazyce C++ by byla implementace pochopitelné mnohem pfimocarejsi a jedno-
dussi, avSak objektova reprezentace znacné zpomaluje béh programu. V zajmu co nejvyssi
rychlosti je program napsén tak, aby se co nejvice omezily ¢asové narocné tkony. Koéd
je tedy minimalné ¢lenén, aby se zamezilo nadbyteénému volani funkci. Takova struktura
ovSem znesnadiiuje orientaci v kédu. Tento problém jsem se pokusil ¢astecné resit pou-
zivanim maker, kterd se vyhodnoti jiz pfi prekladu. Citelnost programu se tim zvysila a
vykon pritom nebyl ovlivnén. V nésledujici ¢asti jsou popsany zakladni prvky konkrétni
implementace.

6.1 Datové typy

Program standardné pracuje se dvéma zakladnimi datovymi typy. Pro celoc¢iselné hodnoty
(napriklad indexy) se pouzivaji hodnoty typu unsigned int. Redlna ¢isla jsou vyjadfovana
pomoci datového typu double.

Vzhledem k tomu, Ze pro rtzné experimenty mohou byt nutné rtizné datové typy pro-
ménnych pro vstupy a vystupy, lze pozadovany typ uréit pomoci definice VAR_TYPE. Je
je mozné jako typ pouzit ukazatel na danou strukturu. V takovém piipadé je pochopitelné
tfeba upravit kéd pro jednotlivé funkce uzld, protoZe jinak by napriklad vysledkem scitani
byl soucet ukazatel, tedy nespravna hodnota, kterd by pri zpétné interpretaci na strukturu
zplsobila selhani v disledku pokusu o pristup k paméti, kterd neni procesu vyhrazena.

Toto omezeni by bylo mozné eliminovat pfepsanim programu do jazyka C++ a pouzitim
pretizenych operatort. Takovou tpravu jsem se vSak rozhodl neimplementovat z divodu
zachovani rychlosti béhu programu.

6.2 Konstanty

vvvvvv

zentace jedinci a prubéhu evoluce. Vyznam konstant je popsan v nasledujicim piehledu:
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GENE_IN_COUNT Pocet vstupt genu

GENE_OUT_COUNT Pocet vystupu genu

CHROMOSOME_IN_COUNT Pocet vstupti chromozomu

CHROMOSOME_QUT_COUNT Pocet vystupt chromozomu

VAR _TYPE Typ pouzitych proménnych

COL_COUNT Pocet sloupcu

ROW_COUNT Pocet radki

L_BACK Parametr L-back

LAMBDA Parametr \ pro evoluc¢ni strategii

MUTATE_MAX Maximalni poc¢et mutaci v rdmci chromozomu

NON_SELFMOD_PERC Procentni podil jinych nez sebemodifikujicich
funkci

MUTATE_FUNC_PERC Pravdépodobnost (v procentech), Ze se pii mu-
taci zméni funkce uzlu

MUTATE_INPUT_PERC Pravdépodobnost (v procentech), ze se pii mu-
taci zméni pfipojeni vstupu uzlu

MUTATE_PARAM_PERC Pravdépodobnost (v procentech), ze se pii mu-
taci zméni jeden z redlnych parametrd genu

GENERATION_COUNT Maximalni pocet generaci, po které se ma hledat
feseni

Ve vypisu jsou uvedené konstanty udéavajici pravdépodobnost riznych zmén béhem
mutace. Pfi mutaci se miize kromé téchto zmén vyskytnout jesté zména nastaveni aktivity
vystupi. Tato pravdépodobnost neni v prehledu uvedena, protoze se dopocitava jako 100% -
soucet ostatnich pravdépodobnosti pro mutaci.

Konstanta NON_SELFMOD_PERC udava pravdépodobnost v procentech, Ze se pri generovani
funkce uzlu vygeneruje funkce, ktera neni sebemodifikujici. To mtze byt vhodné v pfipa-
dech, kdy je sebemodifikujicich funkci vyrazna ptrevaha. Upravou tohoto parametru lze
zajistit, Zze se v nové generovanych chromozomech budou sebemodifikujici a ostatni funkce
vyskytovat v pozadovaném poméru.

6.3 Reprezentace chromozomu

Chromozom je reprezentovan strukturou:

typedef struct {
SMCGP_GENE *firstGene;
UINT geneCount;
double fitness;
BOOL wasParent;
} SMCGP_CHROMOSOME;

Vyznam jednotlivych prvki struktury je nasledujici:
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firstGene

geneCount

fitness

wasParent

Tento prvek obsahuje ukazatel na misto v paméti, kde jsou ulozeny
geny chromozomu.

Obsahuje 1daj o poctu genid v chromozomu. Tato hodnota je
dilezita predevsim pro urceni rozsahu dat genti v paméti. Neni
tedy vhodné ji ménit, aniz by se patficnym zptisobem zménila
data geni.

Tato polozka slouzi k ulozeni vypoctené hodnoty fitness, aby s ni
bylo mozné pracovat v libovolné funkci, do které je chromozom
predan. Udaje o hodnotéch fitness by samoziejmé bylo mozné
uchovavat mimo chromozom, ale tento zptsob se mi zdal nejvhod-
néjsi z hlediska snadného pouziti.

Tato proménna udava, jestli byl chromozom v pfedchozim kole
vybran jako rodi¢. Diky tomuto idaji lze zajistit neutralni prohle-
déavani.

6.4 Reprezentace genu

Gen je reprezentovan touto strukturou:

typedef struct {

UINT inputs[GENE_IN_COUNT];
FUN_TYPE function;
BOOL isOutput [GENE_OUT_COUNT] ;

float P[3];
} SMCGP_GENE;

Polozky této struktury maji nasledujici vyznam:

inputs

function
isOutput

Relativni adresy uzlu pfipojenych k jednotlivym vstupim. Rela-
tivni adresa udava, o kolik vystuptl zpét je tento vstup piipojen.
Obsahuje idaj o funkci genu.

Udava, zda jsou jednotlivé vystupy tohoto genu vystupy chromo-
zomu. Pokud je néktera z hodnot pole nastavena na hodnotu true,
neznamena to jesté, Ze se tento vystup opravdu pouzije jako vy-
stup chromozomu.

Parametry genu. Tyto hodnoty se vyuzivaji pii provadéni sebe-
modifikujicich funkci.

6.5 Funkce pro manipulaci s chromozomem

V této casti jsou popsany funkce, které lze pouzit pro manipulaci s chromozomem. Tyto
funkce jsou implementovany tak, aby do nich nebylo pfi navrhu nového experimentu nutné
zasahovat. Jedinou vyjimkou jsou pfipady, kdy je nutné v ramci experimentu piidat dalsi

sebemodifikujici funkce.

SMCGP_CHROMOSOME * GenerateRandomChromosome () ;

Tato funkce generuje novy chromozom. Neni nutné ji predavat zadné parametry, pro-
toze vSechny hodnoty potrebné k vytvoreni nového chromozomu jsou definovany vyse popsa-
nymi konstantami. Navratovou hodnotou je ukazatel na vygenerovany chromozom, piipadné
NULL, pokud se nepodaii alokovat pamét.
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Samotné generovani probiha tak, ze se nejprve podle definovanych konstant vytvoii chro-
mozom. Nasledné se vytvori pole obsahujici geny chromozomu. Generovani genil probiha
nahodné, avsak je mozné jej ovlivnit rtiznymi parametry. Tyto parametry vétsinou neni
nutné meénit, i kdyz v jistych pfipadech muze jejich nastaveni piinést zlepseni vysledk
evoluce.

SMCGP_CHROMOSOME * CopyChromosome (SMCGP_CHROMOSOME * origChrom) ;

Pomoci této funkce Ize vytvorit kopii chromozomu. Pfi vytvareni kopie se vytvori i kopie
gentl, takze lze na kopii provadét libovolné tipravy, aniz by jimi byl original jakkoliv ovlivnén.
Vstupnim parametrem je ukazatel na kopirovany chromozom. Vystupem je ukazatel na kopii
chromozomu, pripadné NULL, pokud se vyskytne chyba.

void DestroyChromosome (SMCGP_CHROMOSOME * chrom) ;

Tato funkce slouzi k bezpeénému odstranéni chromozomu. Béhem odstranéni chromo-
zomu se patfiénym zptisobem uvolni i pamét alokovana pro geny tohoto chromozomu.

void MutateChromosome (SMCGP_CHROMOSOME * chromosome) ;

Na chromozomu predaném do této funkce se provede mutace v zavislosti na pat¥i¢nych
konstantach a pravdépodobnostech.

void EvaluateChromosome (SMCGP_CHROMOSOME * chromosome,
VAR_TYPE * inputs,

VAR_TYPE *outputs,

UINT* inputOrder,

UINT* outputOrder,

BOOL* usedBlocks,

UINT *toDoList);

Tato funkce provadi vyhodnoceni vystupt chromozomu v zavislosti na danych vstupech.
Pomérné vysoky pocet parametri je zptsoben tim, ze tato funkce ma za kol poskytnout
o vyhodnoceni chromozomu co nejvice informaci. Pfehled vyznamu parametri se nachazi
v nasledujicim seznamu.

chromosome Ukazatel na vyhodnocovany chromozom

inputs Ukazatel na pole vstupt

outputs Ukazatel na pole vystupu

inputOrder Ukazatel na pole pro ulozeni informace o poradi vyhodno-
ceni uzlt s funkci INP

outputOrder Ukazatel na pole, do kterého se ulozi informace o tom, které
uzly byly pouzity jako vystupni a v jakém pofadi byly vy-
hodnocovany.

usedBlocks Ukazatel na pole pro ulozeni informace o vyuzitych uzlech

toDoList Ukazatel na seznam sebemodifikujicich operaci, které byly

pfi vyhodnocovani chromozomu aktivovany
Pole pro ulozeni informaci o potradi vstupti a vystupu se pouzivaji predevsim ve funkcich
pro vizualizaci chromozomu. Lze je vSak pouzit napriklad také k analyze atd. Informace
o vyuzitych uzlech mtze byt soucasti vyhodnoceni fitness funkce, aby byla zvyhodnéna
feSeni obsahujici co nejmensi pocet aktivnich uzld.
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Do pole toDoList se ulozi indexy uzli sebemodifikujicich funkci aktivovanych pii vy-
hodnocovani chromozomu. Aby byl uzel pfidan do tohoto seznamu, je nutné, aby byl pfi
vyhodnocovani aktivni a navic, aby jeho druhy vstup byl vétsi nez prvni vstup. Jinak se
uzel do seznamu neprida. Pridani uzlu do seznamu neznamena jeho provedeni, protoze
chromozom mtzeme chtit vyhodnotit vicekrat, aniz by se ménil. K provedeni zmén slouzi
nasledujici funkce.

SMCGP_CHROMOSOME* SelfModification(SMCGP_CHROMOSOME * source, UINT * toDo);

Tato funkce vykonava sebemodifikujici funkce uzli obsaZenych v seznamu toDo. Vstup-
nimi parametry jsou zdrojovy chromozom a seznam uzli, jejichZz sebemodifika¢ni funkce
se ma provést. Vystupni hodnotou je ukazatel na novy chromozom vznikly provedenim
sebemodifikujicich funkci.

6.6 Funkce pro vizualizaci chromozomu

V této Casti jsou uvedeny funkce, které lze pouzit k vizualizaci chromozomu. Tyto funkce
slouzi ke zobrazeni chromozomu v podobé vhodné pro prezentaci vysledkt nebo jejich da-
181 pouziti. VSechny zde uvedené funkce existuji ve dvou provedenich, s prefixem Print a
prefixem Log. Funkce s prefixem Print vypisuji vysledek na obrazovku, s prefixem Log do
souboru. Funkce s prefixem Print neobsahuji jako vstupni parametr soubor. Jinak je jejich
pouziti stejné a nebudou tedy popisovany samostatné.

void LogCode(FILE * logFile, SMCGP_CHROMOSOME * chromosome) ;

Pomoci této funkce Ize vypsat chromozom ve tvaru znovupouzitelného tseku kédu v ja-
zyce C. Takovy vystup lze nasledné zaclenit do programu a pracovat s nim. Tento pristup
je vhodny v pripadech, kdy chcete nalezeny vysledek evoluce krokovat, abyste pochopili,
pripadné ovérili jeho ¢innost.

Vstupem funkce je ukazatel na vystupni soubor a ukazatel na chromozom, ktery se ma
vypsat. Vystup se vypiSe v nasledujicim tvaru:

SMCGP_CHROMOSOME test;
SMCGP_GENE genes[20] ;

test.geneCount = 20;
test.firstGene = &genes[0];

genes [0] . inputs [0]
genes[0] .inputs[1] =
genes [0] . isOutput [0] = true;
genes [0] .isOutput[1] = true;
genes[0] .function = 2;
genes[0] .isEvaluated = false;

0;
0;

genes[0] .P[0] = 1.118770
genes[0] .P[1] = 1.635329
genes[0] .P[2] = -0.185113

genes[1] .inputs[0] = 0;
genes[1] .inputs[1] = 0;
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genes[1] .isOutput [0] = true;
genes[1] .isOutput [1] = true;
genes[1] .function = 6;
genes[1] .isEvaluated = false;
genes[1].P[0] = 0.444992
genes[1].P[1] = 2.345152
genes[1].P[2] = -0.689771
genes[2] .inputs[0] = 0;
genes[2] .inputs[1] = 0;
genes[2] .isOutput [0] = true;
genes[2] .isOutput [1] = true;
genes[2] .function = 7;
genes[2] .isEvaluated = false;

genes[2] .P[0] = 0.300082
genes[2] .P[1] = -1.800263
genes[2] .P[2] = 1.096927

Tento vystup pochopitelné pokracuje déle. Zde je vSak uveden pouze pro ilustraci a je
tedy vypsano jen nékolik prvnich gent.

void LogCGPView(FILE * logFile, SMCGP_CHROMOSOME * chromosome) ;

Tato funkce vypise chromozom ve tvaru vhodném pro zobrazeni programem CGPView.
Tento program byl vytvoren na Fakulté informacnich technologii VUT v Brné a je navrzen
pro praci s vysledky tradi¢niho CGP. Nepokryva tedy vsechny moznosti SMCGP. Diky jeho
znacné univerzalité jej vSak lze po tpravach pouzit i pro SMCGP. Hlavni vyhodou tohoto
programu jsou funkce pro detekci a eliminaci zbyteénych hradel.

Pomoci této funkce je mozné vypisovat i chromozomy obsahujici geny s vice vystupy.
S takovymi geny vSak CGPView neumi pracovat. Aby takovy chromozom bylo mozné v CG-
PView zobrazit, vypisuji se uzly s vice vystupy jako nékolik uzld umisténych pod sebou,
kazdy s jednim vystupem.

Vstupem této funkce je ukazatel na soubor, do kterého se mé vystup vypsat a ukazatel
na chromozom, ktery se ma vypsat. Vystup této funkce mé nasledujici tvar:

{20,1, 20,1, 2,4,0}([20]0,0,20)([21]20,20,13)([22]0,20,7)([23]1,0,0)
([24]22,22,9) ([25]0,0,0) ([26]25,23,3) ([27]24,23,5) ([28]27,27,3) ([29]28,25,3)
([30]26,27,2)([31]29,29,5) ([32]130,30,16) ([33]132,29,5) ([34]132,31,3)
([35131,34,3) ([36]135,34,4) ([37134,33,3) ([38]136,35,2) ([39138,38,18) (37)

Pokud takovy vystup zadame do CGPView a provedeme eliminaci zbytecnych a auto-
matické rozmisténi zbyvajicich hradel, dostaneme vystup podobny jako na obrazku 6.1.

void LogDot(FILE * logFile, SMCGP_CHROMOSOME * chromosome) ;
Pri implementaci rozsireni umoznujiciho, aby uzly obsahovaly vice vystupi, jsem musel
¢elit problému, jak takovy chromozom vypsat. Nejprve jsem pouzival nastroj CGPView a

uzly rozdélené na vice uzléi podle poé¢tu vstupii. Casem se viak ukazalo, Ze tento piistup
neni prilis pohodlny, protoze pro kazdou sadu funkci gent je nutné pouzit v programu
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Obrazek 6.1: Znazornéni chromozomu pomoci programu CGPView

CGPView jinou konfiguraci. Vzhledem k tomu, Ze sada funkci genti se miize pomérné c¢asto
ménit, rozhodl jsem se implementovat vlastni vizualizaci.

Nejprve jsem uvazoval o tom, Ze implementuji vlastni jednoduché zobrazovani s vystu-
pem do nékterého z vektorovych formath. Zajisténi spravného a dobie ¢itelného vykresleni
grafu chromozomu je vSak dost slozity ukol, tak jsem se nakonec rozhodl vyuzit program
graphViz, ktery je k vykreslovani grafi pfimo urcen.

Tato funkce tedy vypise chromozom zapsany v jazyce DOT. Tento vystup lze potom
zpracovat pomoci soucasti programu graphViz a exportovat vysledek do Siroké skaly riiz-
nych formatu, at jiz vektorovych nebo rastrovych. Vystup této funkce miize vypadat napii-
klad takto:

digraph smcgp {

rankdir=LR

{rank = same;

node0 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I1|<out1>I1}}"]

nodel [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|ADD|{<out0>01|<out1>01}}"]

node2 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I0|<out1>I0}}"]

}

{rank = same;

node3 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|MM|{<out0>02|<out1>02}}"]

node4 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|DU4| {<out0>03|<out1>03}}"]

node5 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|0VR|{<out0>05|<out1>05}}"]

}

{rank = same;

node6 [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I-1|<out1>I-1}1}"]

node7 [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|ID|{<out0>|<outi>}1}"]

node8 [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
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Obréazek 6.2: Znazornéni chromozomu pomoci programu graphViz

label="{{<in0>|<in1>}|DU3 | {<out0>|<out1>}}"]
}
{rank = same;
node9 [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|DEL|{<out0>|<out1>}}"]
nodel0 [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|ID|{<out0>|<out1>}}"]
nodell [color=gray,fontcolor=gray,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I-1|<out1>I-1}}"]
}
edge [style=invis]
nodeO->node3->node6->node9
nodel->node4->node7->nodel0
node2->nodeb5->node8->nodell
node0->nodel->node2
edge [style=solid]
node2:outl->node3:in0 [color=black, weight=0]
node0:out0->node3:inl [color=black, weight=0]
nodel:out0->node4:inl [color=black, weight=0]
nodel:outl->node5:in1 [color=black, weight=0]
node0:outl->node7:in0 [color=gray, weight=0]
node7:out0->node9:in0 [color=gray, weight=0]

Vysledkem zpracovani uvedeného kédu pomoci programu graphViz je obrazek 6.2.

Mensim problémem pii tomto druhu zobrazovani je skutecnost, ze graphViz umozinuje
zarovnavat uzly pouze v jednom sméru. Ve druhém sméru lze zarovnani do urcité miry
vynutit pouzitim neviditelnych hran s vyssi vahou, avsak ne vzdy je zajistén zcela spravny
vysledek a uzly tak mohou byt vici ocekavané poloze posunuty.
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6.7 Problémy pri implementaci

P1i implementaci modelu SMCGP jsem narazil na nékolik nejasnosti. Asi nejpodstatnéjsi
z nich byla absence jakékoliv zminky o generovani hodnot parametr gend. Vzhledem
k tomu, Ze jsou tyto parametry vyuzivany pfevazné jako indexy ohranicujici oblast méné-
nych genil pfi sebemodifikujicich funkcich, rozhodl jsem se je implementovat nasledujicim
zplsobem. Pfi generovani chromozomu se hodnoty parametrti nastavi na ndhodnou hod-
notu s normalnim rozlozenim, pri¢emz ¢ = COL_COUNT. Diky tomu by mély byt parametry
genu dostatecné vysoké, aby mohla sebemodifikace ptisobit i na vétsi vzdalenosti.
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Kapitola 7

Experimentalni ovéreni
modifikované metody SMCGP

V této kapitole budou popsany experimenty provedené pomoci vytvoiené implementace
SMCGP. Experimenty jsem se snazil volit tak, aby bylo jasné patrné, jaké vyhody nabizi
SMCGP oproti CGP, pfipadné i jinym evolu¢nim technikdm. U kazdého experimentu je
uvedeno nastaveni, se kterym byl experiment provadén. Diky tomu je mozné experimenty
reprodukovat. Vedlo mé k tomu predevsim to, ze v literatufe, ze které jsem Cerpal, je vétsi-
nou uveden pouze vycet pouzitych funkci a zadné dalsi parametry, takze neni mozné p¥imé
srovnani, nebot i malé zmény nékterych parametrt zcela méni pribéh evoluce. Parametry
evoluce (velikost populace, ¢etnost mutaci atd.) byly voleny tak, aby bylo mozné srovnat
vysledky s existujicimi experimenty. Pokud neexistoval zadny experiment, se kterym by
bylo mozné vysledky srovnat, byly parametry nastaveny na hodnoty poskytujici nejlepsi
vysledky. Jejich hodnoty byly v takovém piipadé urceny experimentélné.

7.1 Druhé mocniny

Jako prvni experiment jsem si zvolil vypis druhjch mocnin. Cilem tohoto experimentu je
vyvinout pomoci evoluce chromozom, ktery bude davat na vystupu druhé mocniny ptiro-
zenych Cisel. Pri kazdé iteraci ma byt na vystupu jedna hodnota, tedy pfi prvni iteraci
hodnota 1, pfi druhé 4, pfi tieti 9 atd.

7.1.1 S vyuZitim nasobeni

Nejprve jsem se pokusil evolvovat chromozom, ktery vyuziva vSechny sebemodifikujici
funkce a z béznych funkci DADD, DMULT, INP a NOP. Pro béh programu jsem zvolil
nasledujici hodnoty:
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Tabulka 7.1: Shrnuti vysledkd hledani druhych mocnin pfi pouziti funkce DMULT
Prim. po¢. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Max. po¢. vyh ‘ Obecna Teseni

355825 | 50 | 2000000 | 86%

GENE_IN_COUNT
GENE_OUT_COUNT
CHROMOSOME_IN_COUNT
CHROMOSOME_OUT_COUNT
VAR_TYPE UINT
COL_COUNT 20
ROW_COUNT
L_BACK
LAMBDA
MUTATE_MAX
MAX_SELFMOD

= RPN

NN D 0

Vzhledem k tomu, ze pfi vyuziti funkce DMULT lze oc¢ekéavat velmi kratké feseni, zvolil
jsem pocet sloupcti 20. Maximalni pocet mutaci je podle [4] vhodné volit jako 10% poétu
gentl. Pii experimentovani s riznym nastavenim této hodnoty jsem dosel k priblizné shod-
nému zaveru. Pii pouziti vyssi hodnoty dochézi k velkym zméndm chromozomd, coz ma
vétsinou za nasledek rozbiti jiz vyevolvovanych stavebnich blokt. Pokud je pouzita nizsi
hodnota, evoluce konverguje velmi pomalu a velmi casto uvazne v lokdlnim optimu.

Experiment byl spustén stokrat. Evoluce probihala vzdy do nalezeni feSeni nebo dosa-
Zeni hranice 2,5 miliond evaluaci. Pri hledani feSeni se testovalo, zda chromozom generuje
prvnich 10 druhych mocnin. Pokud ano, byl tento chromozom pfijat jako feseni a nasledné
se testovalo az po sty prvek, zda je feSeni obecné. Vysledky této ¢asti experimentu dopadly
dle ocekavani. V naprosté vétsiné pripadi bylo nalezeno feseni, i kdyz se vyskytly i pfipady,
kdy ztstala evoluce v lokdlnim optimu. Shrnuti vysledkt je v tabulce 7.1.

Jak je z tabulky patrné, bylo obecné feSeni nalezeno v 86% ptipadi. To neni piilis
rozlozeni je znazornéno v histogramu 7.1.

7Z histogramu je ziejmé, ze vétsina feseni je nalezena jiz béhem prvnich 500 000 evalu-
aci. Podrobnym zkoumanim vysledkd jsem rovnéz zjistil, Ze témér vSechna obecnd feseni
se nachazi také v tomto rozsahu, zatimco feSeni, kterd nejsou obecnd, byvaji nalezena
v pozdéjsich evaluacich.

Dalsim zajimavym aspektem, na ktery jsem pri feSeni tohoto problému narazil, je vliv
fitness funkce. Ve vySe uvedeném pripadé vyjadiovala fitness funkce pocet spravné nale-
zenych ¢lend. Nasledné jsem upravil fitness funkci tak, aby vyjadfovala vzdalenost mezi
skute¢nym a pozadovanym vystupem. Tato funkce se muzZe zdat jako vhodnéjsi, protoze
mé pozvolny pribéh na rozdil od ptvodni funkce, jejiz hodnota se ménila skokem. Ve sku-
tecnosti jsou viak vysledky pii pouziti této funkce horsi. Reseni byva nalezeno ¢astéji, ale
¢asto neni obecné. To si vysvétluji tim, ze funkce nuti chromozom k tomu, aby generoval
hodnoty co nejblizsi hodnotam pozadovanym. Diky tomu byva ¢asto nalezeno feseni, které
dobie aproximuje prvnich deset ¢leni, ale dale pokracuje k jinym hodnotam.
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Obrazek 7.1: Histogram poctu nalezenych feSeni v zavislosti na poctu evaluaci. Vétsina
feSeni je nalezena béhem prvnich 500 000 evaluaci.

7.1.2 Bez vyuziti nasobeni

Pfedchozi experiment byl dikazem, ze SMCGP dokaze generovat obecné fesSeni. Cilem to-
hoto experimentu je dokazat, ze pomoci SMCGP lze generovat posloupnost druhych mocnin
prirozenych ¢isel i bez pouziti nasobeni. Jak jiz bylo uvedeno v kapitole vénované prikladtim
pouziti SMCGP, ke generovani této fady bez pouziti nasobeni je nutné, aby program mohl
sam sebe modifikovat. SMCGP takové modifikace umoziuje a mélo by tedy byt mozné
pomoci néj nalézt obecné feseni.

Z pouzitych funkci tedy odstranime nasobeni a cely experiment zopakujeme. Parametry
zustavaji stejné jako v predchozim pripadé, méni se pouze nasledujici

COL_COUNT 20/40/60/80/100
MUTATE_MAX 2/4/6/8/10

Tento zapis znamené, Ze bylo provedeno vice experiment®i s riznymi hodnotami poca-
te¢niho poctu sloupcii a maximélniho poc¢tu mutaci. Odpovidajici dvojice poc¢tu sloupci
a mutaci jsou v zapisu na stejnych pozicich. V predchozim experimentu bylo zjisténo, ze
vétsina feseni byla nalezena pod 2 500 000 evaluaci. Ovéril jsem, Ze totéz plati i u to-
hoto experimentu. Maximalni pocet evaluaci tedy mtzeme omezit na 2 500 000, protoze to
vysledek nijak neovlivni.

Pro kazdou z péti moznych hodnot poctu sloupct bylo provedeno 100 béht. Po zku-
Senostech z predchoziho experimentu jsem pouzil fitness funkci vyjadiujici pocet spravné
vygenerovaych prvkid. Vyhodnoceni a ovéfeni obecnosti probiha stejnym zptisobem jako
v predchozim pfipadé. Vysledky experimentu jsou vypsany v tabulce 7.2.

Podle vysledk lze usuzovat, Ze pocet sloupct ma na pribéh evoluce pomérné maly vliv.
Vyjimkou je pocet sloupct 20, ktery se od primeéru vyrazné lisi. To lze vysvétlit nejme-
nsim prohledavanym prostorem, ktery umoznuje nalézt feSeni nejrychleji. Dalsim divodem
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Tabulka 7.2: Shrnuti vysledkt hledani druhych mocnin bez pouziti funkce DMULT

Pocet sloupcii

Pram. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Pocet feSeni ‘ Obecna feseni

20 74 548 380 14 100%
40 145 351 50 17 76,5%
60 122 071 74 18 77,9%
80 114 284 103 19 73,7%
100 103 397 95 18 77,9%

Tabulka 7.3: Porovnani vysledka s vysledky existujiciho experimentu

‘ Prim. po¢. vyhodnoceni | Min. po¢. vyh. ‘ % obecnych
141 846 392 84,3
111 930 140 81,2

Vysledky podle [4]
Navrzena metoda

muze byt nizky pocet nalezenych TeSeni, protoze v tak malém vzorku miize primérnou
hodnotu do zna¢né miry ovlivnit i jedna odlehld hodnota. Po prozkouméani konkrétnich vy-
sledkti jsem vsSak zjistil, Ze hodnoty jsou rozptyleny pomérné rovnomeérné, tudiz je vysledek
pravdépodobné zapri¢inén nejmensim prohledavanym prostorem.

V tabulce 7.3 je porovnani primeérnych hodnot vyse uvedenych vysledkt s vysledky
stejného experimentu publikovanymi v ¢lanku [4].

7Z tabulky je zfejmé, ze hodnoty priblizné souhlasi. Mirné rozdily mohou byt zpiisobeny
napiiklad vy$$im poétem maximélnich povolenych evaluaci v ¢lanku [4] nebo rozdilnou
implementaci a nastavenim parametria. Na obrazku 7.2 je zobrazeno obecné feseni nalezené
pfi nastaveni poctu sloupcit genotypu na hodnotu 20.

Obrazek 7.2: Obecné feseni problému druhych mocnin.
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Tabulka 7.4: Vysledky generovani Fibonacciho posloupnosti
Vstupy | Pocet iteraci | Prim. po¢. vyhodnoceni ‘ % nalezenych ‘ % obecnych

01 10 756 875 82 58,5
01 50 752 015 30 46,7
12 10 682 360 84 60,7
12 50 848 690 32 31,2

7.2 Fibonacciho posloupnost

Dalsim typickym piikladem vyuziti SMCGP je generovani Fibonacciho posloupnosti. Vzhle-
dem k tomu, Ze se jedné o itera¢ni posloupnost, méla by byt velmi vhodna pro implementaci
pomoci SMCGP. Vyzkousel jsem ¢tyTi rizna nastaveni podminek evoluce. Jednim parame-
trem je pocet iteraci, které se testuji, aby byl chromozom pfijat jako FeSeni (ne nutné
obecné). Dalsi testovanou moznosti je zména vstupt chromozomu. Pocet iteraci jsem zvolil
v jednom ptipadé 10, ve druhém piipadé 50. Jako vstupy chromozomu jsou pouzity dvojice
(0, 1) a (1, 2).
Ostatni parametry experimentu jsou nasledujici:

GENE_IN_COUNT
GENE_OUT_COUNT
CHROMOSOME_IN_COUNT
CHROMOSOME_OUT_COUNT
VAR_TYPE unsigned long long
COL_COUNT
ROW_COUNT
L_BACK
LAMBDA
MUTATE_MAX
MAX_SELFMOD

2
1
2
1

NN D ORR O

Vsimnéme si, ze pocet sloupcti je nastaven na pouhych 6. Je tomu tak proto, aby se ome-
zila velikost prohleddavaného prostoru. Tuto hodnotu jsem urcil sérii pokusid jako nejmensi
mozny pocet sloupct pro uspokojivé generovani Fibonacciho posloupnosti v SMCGP.

Byly provéreny vSechny ¢tyfi kombinace vstupnich parametrd. Fitness hodnota se poci-
tala jako pocet spravné urcenych prvki posloupnosti. Po nalezeni feSeni byla u kazdé z kom-
binaci ovérena jeho obecnost az po 93. ¢len. Pocet evaluaci byl opét shora omezen, konkrétné
hodnotou 5 000 000 evaluaci. V tabulce 7.4 jsou vypsany vysledky pro vSechny kombinace.

Kdyz vysledné hodnoty porovname s hodnotami podobného experimentu publikova-
nymi v [4], zjistime, Ze pocet evaluaci se pro jednotlivé kombinace p#ili§ nelisi. Na pouzi-
tych vstupech evidentné také prilis nezélezi. Rozdilem vsak je, ze pfi ovéfovani 50 iteraci
bylo nalezeno pomérné malo feseni. To pric¢itdm skutecnosti, ze u nékterych béhi byla
pravdépodobné dosazena horni hranice evaluaci a povazovaly se tedy za netspésné.

Zajimavéjsim udajem je pomér obecnych Teseni, ktery je také nizky. Po prohlédnuti
protokolt béhi se vSak ukézalo, Zze v mnoha pripadech bylo feSenim generovano 91 nebo 92
spravnych hodnot posloupnosti a pouze 1 nebo 2 $patné. Pfi¢inou tohoto jevu by dle mého
nazoru mohla byt aktivace néjakého sebemodifikujiciho genu na zékladé hodnoty jednoho
z prvkt. Takova aktivace se miize bez problému provést tfeba jen v jedné iteraci. V dalsich
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Obrazek 7.3: Prvni iterace obecného feseni Fibonacciho posloupnosti

iteracich uz se tento gen aktivovat nemusi. Vyssi podil obecnych feseni ve srovnavanych
hodnotach mize byt zapfi¢inén pravé tim, ze pti kontrole obecnosti se uvazuje pouze prvnich
74 prvku.

V [4] jsou popsany i vysledky pokusii o generovani Fibonacciho posloupnosti pomoci
riznych dalsich metod, naptiklad linearnitho GP, objektové orientovaného GP, rekurziv-
nich stromovych struktur a dalsich. V porovnani s témito metodami si SMCGP vede velmi
dobfe. Hlavni vyhodou je dle mého nazoru, ze se feseni mize vyvijet z velmi malé poca-
tecni struktury. Napftiklad chromozom jednoho z obecnych feseni Fibonacciho posloupnosti
ziskany navrzenou metodou je na obrazku 7.3.
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Tabulka 7.5: Shrnuti vysledkt hledani funkce faktoridl s vyuzitim funkce DMULT
Pram. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feSeni ‘ Obecné feSeni
262895 | 1791 \ 11 | 100%

7.3 Faktorial

Cilem tohoto experimentu je implementovat pomoci SMCGP funkci faktoridl. Tuto funkci
by vzhledem k tomu, Ze je mozné zapsat ji rekurzivné, mohlo byt mozné implementovat.
Experiment je rozdélen na dvé ¢asti. V prvni ¢asti se pokusim o realizaci funkce faktorial
s vyuzitim nasobeni. Ve druhé ¢asti bude nasobeni zakazano.

7.3.1 S vyuzitim nasobeni

V této Casti experimentu jsou pri evoluci ze zdkladnich funkci pouzity pouze funkce NOP,
INP, DADD, DSUB, DMULT, DDIV a CONST. Sebemodifikujici funkce jsou pouzity
vSechny. Fitness funkce udava pocet spravnych prvki. Vyhodnocuje se prvnich 10 iteraci.
Pokud je nalezeno feseni, kontroluje se obecnost az po faktorial ¢isla 20, coz je nejvyssi
hodnota, kterou je mozné ulozit do 64bitové proménné. Nastaveni parametrii evoluce je
nasledujici:

GENE_IN_COUNT
GENE_OUT_COUNT
CHROMOSOME_IN_COUNT
CHROMOSOME_QUT_COUNT
VAR_TYPE unsigned long long
COL_COUNT 15

ROW_COUNT
L_BACK
LAMBDA
MUTATE_MAX
MAX_SELFMOD

= = =N

NN DO

Bylo provedeno 100 béhd, pficemz maximalni pocet evaluaci byl nastaven na hodnotu
1 000 000. Vysledky jsou shrnuty v tabulce 7.5.

Jak je z tabulky jasné patrné, neni pocet nalezenych vysledki prilis vysoky. Je to prav-
dépodobné zptisobeno vyssi slozitosti této funkce a nastavenim poc¢tu maximalnich evaluaci.
Pokud tuto hranici porovname s poc¢ty evaluaci nutnymi k nalezeni Fibonacciho fady, nejsou
dosazené vysledky prilis pirekvapivé. Vyssi pocet evaluaci jsem vsSak nenastavoval, protoze
potom by evoluce trvala prili§ dlouho a vysledky by pravdépodobné nebyly o mnoho lepsi.
Kromé toho se evoluce v diisledku konvergence casto zastavi v néjakém lokalnim optimu.
Podil obecnych feseni je naproti tomu velmi priznivy.

Reseni tohoto piikladu mé vsak pfivedlo na myslenku porovnat, jak na sobé zavisi
pocet kontrolovanych iteraci a podil obecnych reseni. Provedl jsem tedy nékolik dalsich
experimentil s poc¢ty kontrolovanych iteraci od 3 do 7. Parametry, fitness funkce i maximalni
pocet evaluaci byly u téchto béhii stejné jako v predchozim ptipadé. Pro kazdou variantu
bylo provedeno 100 béht. Vysledky jsou vypsany v tabulce 7.6.
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Tabulka 7.6: Shrnuti vysledk® hledani funkce faktoridl s vyuzitim funkce DMULT
Pocet iteraci ‘ Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Pocet feseni ‘ Obecna feseni

3 93 850 157 100 0%
4 230 999 59 95 2,1%
5 405 260 68 54 13%
6 359 961 1570 25 44%
7 191 600 863 11 63,6%
8 308 321 5 663 8 87,5%
9 309 518 2 106 10 90%
10 262 895 1791 11 100%
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Pocet iteraci kontrolovanych ve fitness funkci

Obrazek 7.4: Zavislost poc¢tu nalezenych feseni na poctu iteraci kontrolovanych ve fitness
funkci. Vodorovna osa udavé, kolik ¢lenti posloupnosti muselo byt nalezeno.

Jak je z tabulky patrné, nemé pocet iteraci pfilis velky vliv na primérny pocet evaluaci.
Vyjimkou je snad jen fadek se tfemi iteracemi, ve kterém je tento pocet znatelné nizsi. Po-
kud si ovSem uvédomime, Ze nalezeni feSeni v tomto pripadé spociva pouze ve vygenerovani
sekvence 1, 2, 6, je zfejmé, Ze FeSeni bude nalezeno rychle. Ani jedno z nalezenych feSeni
vsak neni obecné. V tomto pfipadé jsou se rozhodl prezentovat vysledky kromé tabulky také
ve formé grafti 7.4 a 7.5. V obou téchto grafech jsou vysledné body prolozeny kiivkou, ktera
priblizné znazornuje trend zavislosti nalezenych feseni na poctu iteraci kontrolovanych ve
fitness funkci.

V grafu 7.4 je jasné vidét, Ze pocet nalezenych Teseni se s rostoucim poctem kontrolo-
vanych iteraci rapidné snizuje. To je pochopitelné, protoze s rostoucim poctem iteraci se
v tomto pripadé zvysuje i slozitost chromozomu, ktery takovou funkci generuje a je tedy
obtiznéjsi jej nalézt.

Oproti tomu graf 7.5 znazornuje, jakou mérou se zvysuje podil obecnych feseni. To je
opé€t logické, protoze nekvalitni feseni neprojdou jiz pres predchozi iterace. U 10. iterace
jsou obecna dokonce vSechna nalezend FeSeni.
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Obrazek 7.5: Podil obecnych feseni z celkového poctu nalezenych feseni. Vodorovna osa
udava pocet prvnich ¢lent posloupnosti, které byly kontrolovany ve fitness funkci.

7.3.2 Bez vyuziti nasobeni

Cilem této casti bylo zjistit, zda je funkci faktoridl mozné implementovat i bez vyuziti
nasobeni, jako tomu bylo u druhych mocnin. Z dostupnych funkci tedy odebereme funkci
DMULT. Z parametrti evoluce se zméni pouze nasledujici:

COL_COUNT 20

Tato zména byla provedena, protoze lze ocekévat, ze bez pouziti nadsobeni bude k nale-
zeni FeSeni nutny rozsahlejsi prostor. Vyhodnoceni probihé stejné jako v predeslém piipadé,
ale maximalni pocet evaluaci je nastaven na 10 000 000.

Po provedeni 100 béhti, coz bylo vzhledem k nastavenému maximélnimu poctu evaluaci
¢asové velmi naroc¢né, jsem prosel vysledky a zjistil jsem, Ze feseni bylo nalezeno pouze v 1
ptipadé a nebylo obecné. Na druhou stranu jsem po prohlédnuti prvnich vysledki necekal,
Ze by Feseni bylo viibec nalezeno, nebot vétsina chromozomii dokazala po 10 000 000 evaluaci
generovat maximélné pét prvkt posloupnosti. Tento vysledek tedy lze povazovat do jisté
miry za tspéch. Nicméné muzeme konstatovat, Ze faktorial realizovany pouze pomoci séitani
neni pro SMCGP nejvhodnéjsi funkce.
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Tabulka 7.7: Shrnuti vysledkt hledani posloupnosti mocnin
Pram. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feseni ‘ Obecna feseni
424 148 | 3833 \ 45 | 844%

7.4 Posloupnost mocnin

Cilem tohoto experimentu je dokézat, Ze je pomoci SMCGP mozZné generovat posloupnost
mocnin ve tvaru = + 22 + 23 + .... U tohoto experimentu jsem pouzil zadkladni funkce
véetné nasobeni a vsechny sebemodifikujici funkce. Fitness hodnota se pocita nasledujicim
zpusobem:

Necht @ = (wy,ws,...,w,) je pozadovand posloupnost a d = (01, 02,...,0,) posloup-
nost generovana programem. Fitness funkce je potom souc¢tem vsech rozdild vystupniho a
chténého podilu po sobé nésledujicich hodnot, tedy:

n—1

fitness(0) = Z ]ﬂ - %]
— O wj

Tim je zajisténa p¥iznivéjsi hodnota fitness i u posloupnosti ve tvaru kz+ka?+kz3+. ...
Maximaélni pocet evaluaci je omezen na 1 000 000. Je to pomérné nizka hodnota, ale vzhle-
dem k tomu, Ze se jedna o trividlni funkci, tak je postacujici. V tomto experimentu nejde
o to nalézt nejlepsi feSeni, ale dokazat, zZe feSeni je mozné nalézt, abychom jej mohli uva-
zovat v nasledujicim experimentu. Provede se opét 100 béhti programu. Parametry evoluce
jsou nasledujici:

GENE_IN_COUNT
GENE_OUT_COUNT
CHROMOSOME_IN_COUNT
CHROMOSOME_OUT_COUNT
VAR_TYPE double
COL_COUNT 15
ROW_COUNT
L_BACK
LAMBDA
MUTATE_MAX
MAX_SELFMOD

= P =N

N Wb o1

Vysledky evoluce shrnuté v tabulce 7.7 sice nejsou nejlepsi, ale jak jiz bylo zminéno
v ivodu k tomuto experimentu, cilem bylo dokazat, ze lze najit takové obecné feseni. Cil
byl tedy splnén a experiment mtizeme prohlésit za dokonceny.
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Tabulka 7.8: Shrnuti vysledkd hledani ¢lenti Taylorova rozvoje
Pram. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feseni ‘ Obecna feseni
50 \ 50 | 100 [ 100%
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Obrézek 7.6: Chromozom vyuzivajici funkci POW a FACT, ktery generuje Taylorovu po-
sloupnost libovolné délky

7.5 Taylortv rozvoj

Predchozi dva experimenty smérovaly k realizaci vétsiho experimentu, jimz je evoluce chro-
mozomu generujiciho ¢leny Taylorovy fady. Vétsina Taylorovych fad obsahuje pouze moc-
niny vstupni proménné a faktorial. Pro zac¢atek zkusime implementovat Taylorovu fadu tak,
ze pridame dvé nové funkce uzlu POW a FACT. Konkrétné budeme implementovat fadu
2 3
e$:1+x+%+%+...

Vyhodnoceni fitness funkce probiha podobné jako v predchozich pripadech tak, Ze fitness
funkce udava pocet spravné vygenerovanych prvkiu. Maximalni pocet evaluaci je omezen
na 5 000 000. Reseni musi spravné generovat prvnich 10 ¢lenti posloupnosti. Poté se po-
moci dalSich néasledujicich prvki zkontroluje, zda funkce zobectiuje. Parametry evoluce jsou
nasledujici:

GENE_IN_COUNT
GENE_OUT_COUNT
CHROMOSOME_IN_COUNT
CHROMOSOME_OUT_COUNT
VAR_TYPE double
COL_COUNT 20
ROW_COUNT
L_BACK
LAMBDA
MUTATE_MAX
MAX_SELFMOD

= R, =N

NN DN

Bylo provedeno 100 béht, jejichz sumarizované vysledky jsou zapsiny v tabulce 7.8.

Vysledky jsou dle o¢ekavani velmi priznivé. Pokud jsou funkce pro vypocet mocniny
vstupu a faktoridlu implementovany programové, nalezne se Teseni jiz pfi generovani poc¢a-
teénich 50 chromozomt, nebot staci tyto funkce vhodné propojit se vstupy a blokem rea-
lizujicim déleni. Na obrazku 7.6 je zobrazeno jedno z nalezenych feSeni. Tento chromozom
dokaze generovat Taylorovu fadu o libovolné délce.
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Tabulka 7.9: Shrnuti vysledkt hledani Taylorova rozvoje s pouzitim funkce POW
Pram. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feSeni ‘ Obecné feSeni
5208990 | 1152716 | 10 \ 60%

Tabulka 7.10: Shrnuti vysledkt hledani Taylorova rozvoje s pouzitim funkce FACT
Prim. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feseni ‘ Obecna feseni
5785314 | 321761 | 10 \ 2%

Zajimavéjsim experimentem bude nepochybné implementace stejné Taylorovy fady, ten-
tokrat vSak jiz bez pouziti funkce FACT. Tento experiment je podstatné slozitéjsi, nebot
funkce pro vypocet faktoridlu se musi vyvinout evolu¢né. Zptsob vyhodnocovani fitness
funkce zustava stejny, zméni se vSak maximélni povoleny pocet evaluaci, konkrétné na
hodnotu 10 000 000. Ostatni hodnoty zistavaji.

Po provedeni 100 béhti vsak nebylo nalezeno zadné feseni. Pti bliz§im zkouméni hodnot
bylo zjisténo, Ze fitness hodnoty chromozomi jsou vétsinou rovny poloving, tedy nalezeni
péti prvka posloupnosti. Vzhledem k tomu, ze tato hodnota fitness byla stejna po nékolik
milioni evaluaci, nelze predpokladat, ze by zvétseni maximalniho povoleného poctu evaluaci
vedlo k lepsimu vysledku.

Zkousel jsem experimentovat s riznymi hodnotami nastaveni evoluce, coz nevedlo k feseni.
Potom jsem vyzkousel nékolik rtiznych fitness funkci. Kromé jiz zminéné funkce udévajici
pocet spravné urcenych prvka jsem zkousel i fitness funkci vracejici vzdalenost generova-
nych a pozadovanych prvkid. Dale jsem se pokusil nalézt Teseni s fitness funkei udavajici
podil po sobé jdoucich hodnot. Ani jedno z téchto feSeni vSak nevedlo k lepSim vysledktm.

K vyhodnoceni spravnosti feseni byla u tohoto experimentu pouzita pomérné vysoka
hodnota poctu iteraci. Jak bylo popsano u faktorialu, je pouziti vysoké hodnoty problema-
tické. Vsechna nalezena Teseni sice pravdépodobné budou obecnd, ale Sance nalézt takové
feseni bude pomérné nizké. Naproti tomu, kdyz se bude kontrolovat pouze pét prvkt misto
deseti, bude Sance na nalezeni feSeni vyssi a pomér obecnych feseni je v tomto pripadé také
pomérné vysoky. Vysledné hodnoty jsou uvedeny v tabulce 7.9.

Obdobnym zptisobem jsem postupoval v dalsim pfipad€, kdy byla naopak ponechana
funkce FACT a odstranéna funkce POW. Vysledky této ¢asti jsou v tabulce 7.10.

Na zavér tohoto experimentu ztstava vyzkouset, zda je mozné evolvovat program gene-
rujici ¢leny Taylorova rozvoje bez pouziti funkci POW a FACT. Postupoval jsem opét stejné
jako v piedchozich ptipadech, hodnoty zfistaly na po¢atku nastaveny stejné. Reseni bohuzel
nebylo nalezeno. Provedl jsem tedy mnoho tprav, mezi jinymi i tpravu fitness funkce, aby
zvyhodnovala chromozomy schopné generovat posloupnost mocnin (tedy ¢itatel pozado-
vané Taylorovy fady). Ani po téchto tpravach se vSak feseni nepodafilo nalézt. Vysledkem
tohoto experimentu tedy je poznatek, ze SMCGP neni pfili§ vhodné, pokud je tfeba, aby
se samostatné vyvinulo vice ¢asti, které by se na zavér vhodnym zpiisobem propojily. Je
to zpusobeno predevsim tim, Ze se velmi Spatné hleda fitness funkce, kterd by podporovala
soucasnou evoluci vice zamyslenych ¢asti programu.

Tento problém jsem se pokusil fesit pfevodem chromozomu na dvojrozmérnou reprezen-
taci, pficemz cilem bylo, aby se mohla feseni vyvijet nezavisle na sobé v riznych fadcich.
Narazil jsem vSak na problém tykajici se sebemodifikace. Pokud je sebemodifikace imple-
mentovana tak, ze se pracuje s celymi sloupci, aby byl pocet uzl chromozomu stéle nasob-
kem poctu radkh, muze evoluce jednoho funkéniho bloku negativné ovlivnit evoluci funkci
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v ostatnich fadcich. Aby bylo nalezeno feSeni, musely by se funkce vygenerovat vhodné
zarovnané, aby se pri sebemodifikaci kopirovaly pozadované uzly obou. Takové feSeni sice
existuje a ru¢né jsem ho vytvoril a otestoval, avsak prohledavany prostor feseni je natolik
rozsahly, ze Sance vygenerovani dvou radkd, kdy kazdy plni jednu funkci a soucasné jsou
tyto radky vici sobé vhodné zarovnané, je velmi mala.

Vyse zminény problém by se dal fesit tak, Ze by evoluce jednotlivych funkci probihala
v samostatnych fadcich bez ohledu na ostatni fadky. Tento pfistup by bylo mozné imple-
mentovat. Uzly by se kopirovaly pouze v ramci jednoho rfadku a ostatni fadky by se na
konci dopliiovaly novymi bloky, aby bylo zachovano obdélnikové usporadani. Jedna se vsak
o tak vyraznou tpravu, Ze jsem se ji rozhodl neimplementovat, nebot by dle mého nazoru
takové rozsiteni jiz bylo mimo rozsah této prace.

Na zavér lze tedy konstatovat, ze SMCGP neni v soucasné podobé na Taylorovy fady
ptilis vhodné.
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Obrazek 7.7: Realizace hradla XOR pomoci hradel NAND

Obrazek 7.8: Realizace hradla XOR pomoci hradel NOR

7.6 Parita

Tento experiment mé za cil vyvinout chromozom, ktery bude realizovat obvod pro vypocet
parity. Vyvinuty program by mél byt obecny, coz znamena, ze v kazdé iteraci bude generovat
obvod pro vypocet parity, ktery ma o 1 vstup vice. Déle je urceno, Ze obvod smi vyuzivat
pouze hradla typu AND, OR, NAND, NOR. Zakladnim stavebnim prvkem pro vypocet
parity je obvykle hradlo typu XOR. Nase funkéni sada tuto funkci neobsahuje, ovSem je
mozné ji z obsazenych funkci vytvorit. Postup vytvoreni hradla XOR, z hradel typu NAND
a NOR je zakreslen na obrazcich 7.7 a 7.8. Diky tomu by mélo byt mozné obvod pro vypocet
parity pomoci téchto funkci realizovat.

funkce. Je tomu tak i v tomto piipadé. Fitness se pocita jako pocet spravné urcenych
vysledkti béhem iteraci. Funkce je vSak upravena tak, ze pokud obvod nenalezne zcela
spravné feSeni pro danou iteraci, nebude se pokracovat k dalsi iteraci. Tim je zajisténa nejen
vys$si rychlost vyhodnocovani, ale predevsim to, Ze jedinec, ktery negeneruje spravné reseni
ani v pocatecnich iteracich bude mit niz§i hodnotu fitness, nez jedinci, kteri v prubéhu
pocatecnich iteraci generuji spravné feSeni, ale v pozdéjsich iteracich jiz nikoliv. Pokud
chceme nalézt obecné feseni, je tento postup vice nez zadouci.

Pro zrychleni vypoctu jsem provedl jesté jedno opatfeni. Pfi pocitani fitness funkce se
nekontroluji vsechny dostupné kombinace vstupnich hodnot, ale pouziva se nahodné vy-
generovana mnozina trénovacich vektori. Velikost tohoto vektoru pochopitelné zavisi na
poctu vystupt kontrolovanych ve fitness funkci. V tomto piipadé se kontroluje naptiklad 9
iteraci. Existuje tedy 2° = 512 moznych kombinaci vstupnich hodnot. P¥i paralelni simulaci
je k vyzkouseni téchto kombinaci tfeba %2 = 16 proménnych o velikosti 32 bitt. Upravena
fitness funkce misto toho vyuzivd pouze 4 ndhodné 32 bitové vstupy. Vyhodnoceni fitness
funkce by tedy mélo byt az 4krat rychlejsi. Tento pfistup samoziejmé muze produkovat
i feSeni, kterd nejsou obecna a jsou prizpusobena pouze pro konkrétni vstupni vektory.
P1i ovéfeni generalizace se vSak feseni vyhodnocuje dikladnéji a tak se tato feseni elimi-
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Tabulka 7.11: Srovnani poctu evaluaci nutnych k nalezeni feseni p¥i pouziti riznych hodnot
parametru L-back
L-back ‘ Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Pocet feseni ‘ Obecna teseni
4 955 390 2 534 85 71,8%
6 1 834 860 45 918 84 69,3%

nuji. Z vysledku bylo navic zjisténo, Ze tento pristup generuje témér stejny podil obecnych
feSeni. P¥i¢inou muze byt to, Ze fenotypy v jednotlivych iteracich vznikaji duplikovanim uzlu
fenotypu z predchozi iterace. Kopiruji se tedy spravné fungujici funkéni bloky z predcho-
zich iteraci, tim padem je pravdépodobnost nalezeni feseni prizptisobeného pouze uréitym
vstuptim pomérné nizka.

Generované chromozomy se vyhodnocuji béhem 2. az 10. iterace. Pokud je nalezeno
feSeni, které v tomto rozsahu generuje spravné vystupni hodnoty, ovéri se funkénost na-
lezeného feseni na dalsich iteracich az po 20. ReSeni, které generuje spravné vysledky pro
vSechny iterace je povazovano za obecné. Jednd se samoziejmé o zjednoduseni, nebot tento
postup nezajistuje, ze dané feSeni bude generovat spravné vysledky v iteracich vyssich nez
20.

U tohoto experimentu je pomérné obtizné i nalezeni nejvhodnéjSich parametri evoluce,
nebot pii jejich zménach se vysledky znac¢né 1isi. Piedevs§im se méni priamérny pocet evaluaci
vedouci k nalezeni feseni. Prikladem takové zmeény je napriklad znacny narust po¢tu evoluci
potfebnych k nalezeni feseni v pfipadé zmény parametr L_BACK uvedeny v tabulce 7.11.

Tento jev si vysvétluji tak, ze feseni bude pravdépodobné obsahovat hradla XOR vy-
tvorend z poskytnutych funkci. K sestaveni takového hradla je tedy tfeba ponechat dosta-
teény pocet uzli. Pokud bude uzli méalo, miiZe se stat, ze bude v prohledavaném prostoru
velmi malo konfiguraci plnicich funkci hradla XOR. Hledani takové konfigurace potom pii-
pominé spise hledani jehly v kupce sena, nez evoluéni navrh. Dale uvazme, Ze evolu¢né
vytvorené hradlo XOR se musi v jednotlivych iteracich patfiénym zptisobem duplikovat.
Vzhledem k tomu, Ze mezni indexy duplikacnich funkci se urcuji podle parametri uzlu,
které se méni pouze v uréitém procentu mutaci, je vypocetné naroc¢né;jsi nalézt evoluci kon-
figuraci, kterd duplikuje vétsi blok uzli o pevné daném zacatku a konci. Tento argument
tedy zase stoji proti zbyteéné velkému pocateé¢nimu chromozomu, ve kterém by mohlo mit
vyvinuté hradlo XOR zbytecné velkou délku a Spatné by se kopirovalo. Experimentovanim
jsem nakonec dosel k témto parametriim evoluce, které poskytovaly nejlepsi vysledky:

GENE_IN_COUNT

GENE_OUT_COUNT 1
CHROMOSOME_IN_COUNT 20
CHROMOSOME_OUT_COUNT 1

VAR_TYPE unsigned long long
COL_COUNT 20

ROW_COUNT 1

L_BACK 4

LAMBDA 4

MUTATE_MAX 2

MAX_SELFMOD 2

Maximalni poc¢et vyhodnoceni byl omezen na hodnotu 5 000 000. Po provedeni 100
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Tabulka 7.12: Shrnuti vysledkid hledani obecného feSeni parity
Pram. poc. vyh. ‘ Min. po¢. vyh. ‘ Pocet feseni ‘ Obecna feseni
955390 | 2 534 \ 85 | 71,8%

béht jsem doSel k vysledkim, které jsou shrnuty v tabulce 7.12. Vysledky jsou pomérné
uspokojivé. V porovnani s [6] je praimérny pocet evaluaci nutnych k nalezeni feseni vyssi. To
mize byt zptisobeno napiiklad jinak zvolenymi parametry evoluce, nebot jak bylo zminéno
vyse, maji i malé zmény téchto parametri znacny vliv na vysledky, takze navrzené hodnoty
velmi pravdépodobné nebudou optimalni.

Jinak jsou vSak vysledky experimentu velmi uspokojivé. V porovnani s ostatnimi evolu-
¢nimi technikami (viz tabulka 4.4) poskytuje SMCGP velmi dobra feSeni ve velmi nizkém
poctu evaluaci. Pfedevsim jsou nalezena i obecné feSeni, diky ¢emuz nelze vysledky v nékte-
rych pfipadech srovnat viibec. Uvazme, Ze v tomto experimentu byla nalezena feseni, ktera
pocditaji paritu o 20 vstupech. Skutecnou obecnost feseni by bylo mozné rucné dokazat
riznymi postupy, napfiklad postupem uvedenym v ¢lanku [6].

Generovat takto rozsahlé obvody pomoci CGP je prakticky neredlné. Kromé toho nelze
pomoci CGP nalézt obecné feseni. Vyhody SMCGP oproti tradicnimu CGP jsou tedy
v tomto pripadé ziejmé.
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Obrézek 7.9: Radici sit se 4 vstupy. Sedou barvou je zobrazeno sefazeni konkrétni posloup-
nosti.

7.7 Radici sité

V tomto experimentu je cilem zjistit, zda SMCGP poskytuje lepsi vysledky nez CGP pii
navrhu fadicich siti. Dale ovéfime, zda zavedené rozsifeni pomahaji nalezeni feSeni. Jedné
se o rozsifeni poctu vystupd uzld a moznost pracovat v SMCGP s dvojrozmérnym polem
uzli.

Radici sit je matematicky model skladajici se z vodi¢ti a komparatort, ktery lze vyuzit
k tfazeni posloupnosti ¢isel. Komparator je vzdy pripojen ke dvéma vodi¢tim. Funguje tak,
ze hodnoty nesené vodi¢i porovnd, nizsi hodnotu umisti na horni vodi¢, vyssi hodnotu
na spodni. P¥i vhodném uspofadani komparatorti vznikne radici sit, na jejimz vystupu
je sefazend vstupni posloupnost. Piiklad fadici sité je znazornén na obrazku 7.9. I pres
jednoduchost modelu je problematika fadicich siti velmi rozsahla a komplikovana.

Pri evoluénim névrhu fadicich siti lze uplatnit dva rtizné pristupy. Prvnim pfistupem je
navrh fadicich siti pro pevné dany pocet vstupt. V tom piipadé je cilem evoluce vétsinou
nalezeni optiméalniho feSeni. Optimélni fadici sit je takovd, kterd k sefazeni posloupnosti
o urcité velikosti potrebuje nejmensi mozny pocet komparatort nebo dosahuje nejmensiho
mozného zpozdéni. Pro nizsi pocéty vstupt jsou optimélni sité zndmé a jejich optiméalnost je
dokézana. U vyssich poc¢td vstupt vSak nejsou optimalni Feseni znamé a postupné se vyvijeji
stale lepsi radici sité. Napiiklad sif na obrazku 7.9 je, co se tyce velikosti, optimalni.

Druhym pristupem je evolu¢ni névrh libovolné velkych fadicich siti. V tomto ptipadé
evoluce nalezne feSeni, které dokaze generovat fadici sit pro libovolny pocet vstupt. Je
ovSem nutno podotknout, Ze tyto radici sité nejsou alespon u vétsich poc¢td vstupd opti-
malni. Prikladem evoluc¢niho navrhu radicich siti je napiiklad navrh radicich siti pomoci
developmentu uvedeny v praci [2].

Dtlezitym prvkem je zde opét fitness funkce. Jeji vyhodnoceni udava pocet spravné
sefazenych prvkl. Problémem vSak v tomto pfipadé byl zptisob vyhodnocovani chromozomu
v SMCGP. Vystupem chromozomu je patiiény pocet nejlevéjsich uzli, které maji parametr
isOutput nastaveny na hodnotu true. To vSak v dtsledku znamenad, Ze i vystup spravného
feSeni nemusi byt ve spravném poradi. Tato situace je ilustroviana na obrazku 7.10. Cilem
fadici sité je porovnat vzajemné prvky. To je ve spravném feSeni zajiSténo, nebot vystup
SMCGP oznaceny na obrazku s; skutec¢né obsahuje nejmensi prvek, vystup oznaceny s
druhy nejmensi atd. Neni vsak jiz zajisténo, Zze se uzly vyhodnoti v potadi odpovidajicim
tradi¢ni radici siti, tedy od nejmensiho prvku k nejvétsimu. Upravil jsem tedy fitness funkci
tak, aby na poradi vystupu nezalezelo. Zasadni je, aby pfi pfivedeni riznych kombinaci
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Obrazek 7.10: Znazornéni nespravného poradi vystupu sefazenych prvki a feseni tohoto
problému pomoci propojeni vystupi SMCGP s odpovidajicimi vystupy tak, aby bylo poradi
stejné jako u bézné radici sité.

na vstupy byl vzdy napfiklad nejmensi prvek na stejné pozici. Na obrazku je naptiklad
nejmensi z fazenych ¢isel vzdy na pozici sq, tedy na druhém vystupu. Jestli bude tato
pozice prvni, druhd nebo posledni neni dilezité, protoze na spravné vystupy lze uzly na
zavér pripojit propojenim prislusného uzlu s pozadovanou pozici. Toto propojeni je na
obrazku znazornéno carkované. To by samoziejmé dokéizala provést i evoluce pomoci uzl
typu NOP, ovSem zbytecné by se tim zvysil pocet evaluaci nutny k nalezeni feseni.

Dalsim zasadnim rysem fitness funkce je to, Ze se neporovnavaji celad nebo realna ¢isla,
ale pouze bindrni hodnoty. To je mozné diky tzv. principu nula-jedna. Je dokdzéno (viz
[8]), ze pokud sif dokaze spravné sefadit vSechny mozné vstupni kombinace slozené pouze
z binarnich hodnot 0 a 1, je tato sit schopna fadit i hodnoty jiného typu. Rozdilem v realizaci
téchto dvou pfistupi je to, Ze pii porovnavani ¢isel se vyuzivaji funkce MIN a MAX, zatimco
pri porovnavani binarnich hodnot jsou to funkce AND a OR. Hlavni pfinos tohoto poznatku
tkvi v tom, Ze mizeme provadét paralelni simulaci, tedy pouzit jako vstup napt. 64 bitova
¢isla a vyhodnotit tak pfi jednom vyhodnoceni sité 64 riznych kombinaci vstupt. Tim je
vypocet fitness funkce a tim pochopitelné i celého programu znac¢né urychlen.

Kvili moznosti paralelni simulace tedy bude zdkladnim stavebnim prvkem evolvovanych
fadicich siti komparator implementujici vnitiné funkce AND a OR. Z téchto komparatort
je pak vytvorena celd sif. Nyni jiz mizeme postoupit k jednotlivym ¢istem experimentu.

7.7.1 Evoluéni navrh radici sité o pevné daném poctu vstupu

V této casti je cilem generovat fadici sit o pevné daném poctu vstupi a ovéfit, zda pro
tento typ tlohy poskytuji navrzené modifikace algoritmu SMCGP zlepsSeni oproti vychozi
varianté.

Sebemodifikace je v nasledujici ¢asti experimentu uplatnéna tak, Ze se sebemodifikace
provede v kazdém kroku provede, vyhodnoti se a pokud je vysledek lepsi, nez nejlepsi
dosud nalezeny, nahradi ptivodniho nejlepsiho jedince. Nevyhodou tohoto pristupu je, Ze se
jedinec mtze v priibéhu generaci neimeérné zvétsovat. Tomu lze zamezit riznymi zplisoby,
napriklad zavedenim horni hranice velikosti jedince.

Nejprve ovéfime, jestli zavedeni moznosti prace s dvojrozmérnym chromozomem v SM-
CGP pomahé v nalezeni feseni. K tomu tcelu zkusime nalézt fadici sit€ o 3 a 4 vstupech.
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Tabulka 7.13: Shrnuti vysledkt hledani fadici sité o 3 vstupech
| Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Podet feseni
Jednorozmérny chromozom 118 846 3 874 100
Dvojrozmérny chromozom 90 693 5111 100

Tabulka 7.14: Shrnuti vysledkt hledani fadici sité o 4 vstupech
‘ Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Pocet FeSeni
Jednorozmérny chromozom 2 583 360 777 180 100
Dvojrozmérny chromozom 4 986 245 955 410 100

Aby bylo mozné vysledky jednorozmérnych a dvojrozmérnych feSeni srovnat, je nutné, aby
mély generované chromozomy stejné parametry. PfedevSim se jednad o to, aby byl pocet
gentl v obou piipadech stejny. Pocet sloupct jednorozmérné varianty tedy bude odpovidat
soucinu poctu fadka a sloupci dvojrozmérné varianty. Obdobné parametr L-back bude
u jednorozmérné sité roven parametru L-back dvojrozmérné sité vynasobenému poctem
radku.

Parametry evoluce jsou tedy nasledujici:

GENE_IN_COUNT 2
GENE_OUT_COUNT 1
CHROMOSOME_IN_COUNT 314
CHROMOSOME_OUT_COUNT 314
VAR_TYPE unsigned long long
COL_COUNT 6115/18160
ROW_COUNT 314/1
L_BACK 314/9116
LAMBDA 4
MUTATE_MAX 2
MAX_SELFMOD 2

Hodnoty uvedené ve slozenych zavorkach oddélené svislou ¢arou znaci hodnoty prislus-
nych parametrt pro sit o 3 a 4 vstupech. Lomitkem jsou oddéleny parametry dvojrozmérné
a jednorozmeérné varianty.

Provedl jsem 100 béht a jejich vysledky jsou v tabulkach 7.13 a 7.14.

Jak je z vysledkd jasné patrné, nemé zavedeni druhého rozméru pro nalezeni feSeni
prilis velky vyznam. Pokud bychom netrvali na stejném poctu genti a prislusné upraveného
parametru L-back, dostali bychom pomoci jednorozmérného reseni jesté lepsi vysledky,
které jsou uvedeny v tabulce 7.15.

Nyni je jiz zfejmé, Ze pro tento experiment nenabizi dvojrozmérné reprezentace jedince

Tabulka 7.15: Shrnuti vysledkd hledani fadici sité o 3 a 4 vstupech pomoci jednorozmérného
chromozomu

Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Pocet feSeni
3 vstupy 7 744 274 100
4 vstupy 535 636 33 444 100
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Tabulka 7.16: Shrnuti vysledki pro rizny pocet vystupt gent
| Prim. po¢. vyh. | Min. po¢. vyh. | Podet feseni
1 vystup 15 632 479 100
2 vystupy 7744 274 100

zaddné znatelné vyhody. Osobné vSak véfim, Ze v urcitych typech tloh ma dvojrozmérna
reprezentace opodstatnéni.

Dalsi ¢asti experimentu je ovéfeni, zda pfi feSeni tohoto problému poskytuje néjakou
vyhodu zavedeni vice vystupi. Teoreticky by zde mély byt uzly se dvéma vystupy realizujici
komparator vyhodnéjsi, nez uzly s jednim vystupem realizujici samostatné funkce MIN a
MAX (resp. AND a OR).

Opét bylo provedeno 100 béhi, pficemz se hledala 3vstupa fadici sit. Vysledky jsou
shrnuty v tabulce 7.16.

V tomto pripadé je piinos rozsifeni modelu naprosto zfejmy. Potvrdil se tedy pfedpo-
klad, ze pro Fadici sité je vyhodnéjsi pouzit geny se dvéma vystupy. Dale pfedpokladam, ze
toto rozsifeni by nalezlo vyuziti v celé fadé dalsich uloh.

Z vyse uvedenych vysledkt jasné vyplyva, ze SMCGP neni vhodnou technikou pro
evoluci Fadicich siti o pevné daném poctu vstupi. Podafilo se evolvovat sité maximalné
o 6 vstupech. SMCGP je tedy v porovnani horsi nez CGP, coz jsem nepiedpokladal. Zkusil
jsem tedy provést nékolik experimentt, kdy jsem zcela vyradil sebemodifikujici funkce.
Vysledky vSak nebyly lepsi. Predpokladam tedy, Ze netspéch SMCGP pii evoluci fadicich
siti netkvi v sebemodifikujicich funkcich, ale v jiné zméné oproti CGP. Podle mého nézoru
je to zpusobeno zménou prace se vstupy a vystupy. V tradiénim CGP se muze libovolny
uzel pfipojit na libovolny vstup. V. SMCGP se uzel musi pfipojit na uzel INP, ktery je
v rozmezi daném parametrem L-back. Prislusny uzel INP vsak navic nabizi pouze jednu
hodnotu vstupu. Tim se zna¢né snizuji moznosti pfipojeni ke vstuptim, coz mtize znacné
zhorsit schopnost nalézt feSeni. Problémy s vyhodnocovanim vystupi byly diskutovany
vyse. Tuto Cast bych tedy uzaviel tak, Ze se prokézala tc¢innost modifikace umoznujici
pouzivat geny s vice vystupy, ale SMCGP neni vhodnou technikou pro evoluci fadicich siti
o pevné daném poctu vstupi.

7.7.2 Evoluéni navrh radicich siti s libovolnym poctem vstupi

Cilem této casti je ovérit, zda je pomoci SMCGP mozné evolvovat fadici sité o libovolném
poctu vstupd. Hledanym feSenim je genotyp, z néjz se v kazdé iteraci generuje fenotyp
reprezentujici fadici sif schopnou fadit vZdy o 1 prvek vice nez sif z predchozi iterace.
Zpusob vyhodnoceni fitness funkce ztstava stejny jako v predchozi ¢asti.

Prvnim pokusem bylo hledéni feseni pomoci ptivodni varianty SMCGP. V tomto ptipadé
vSak evoluce nalezla pouze feSeni schopné fadit maximalné 5 vstupt. V dalsich iteracich jiz
fazeni nebylo tspésné. Podrobné prozkoumani vysledkt odhalilo, Ze béhem evoluce zmizely
z genotypu sebemodifikujici funkce a fenotypy byly béhem iteraci zcela stejné jako genotyp.
Nalezenym FeSenim tedy byla sit, ktera dokéazala fadit od 2 do 5 vstupt pouze v zéavislosti
na poc¢tu dodanych vstupt.

Dalsi provedeny experiment tedy meél za cil vynutit pouziti sebemodifikace tim, Ze pocCa-
tecni genotyp obsahoval méné uzli, nez bylo nutné pro nalezeni spravného reSeni. Konkrétné
se jednalo o hledani tadici sité, ktera dokéaze fadit az 4 vstupy. Miniméalni pocet kompara-
toru pro sit fadici 4 vstupy je 5. Déle je nutné, aby genotyp obsahoval 4 uzly typu INP
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Obrézek 7.11: ReSeni umoziujici z genotypu o velikosti 8 uzléi generovat fadici sité pro 2
az 4 vstupy.

pro nacteni vstupti. Minimalni pocet uzll nutnych k nalezeni feseni je tedy 9. Velikost ge-
notypu byla nastavena na 8 sloupci, tedy hodnotu nizsi, aby byla evoluce nucena pouzit
sebemodifikujici funkce. Béhem experimentu bylo skutecné nalezeno feSeni, které dokaze
z genotypu o velikosti 8 uzl v pribéhu iteraci vytvaret fadici sité pro 2 az 4 vstupy. Jedno
z nalezenych feseni je zobrazeno na obrazku 7.11.

Vzhledem k ziskanym vysledkiim a provedené analyze byla pfidana nova sebemodifiku-
jici funkce EXP. Tato funkce je témér stejna jako funkce DUP s tim rozdilem, ze funkce
EXP v bodé vlozeni duplikovany uzli odstrani jeden uzel. K zavedeni této funkce vedl pre-
devsim fakt, Ze pri pokusu o ruéni vytvoreni fadicich siti pro 2, 3 a 4 vstupy jsem zjistil,
Ze je nutné, aby se prvni vstupni uzel nejlevéjsiho komparatoru nahradil uréitou sekvenci
uzld. Totéz plati pro nejpravéjsi uzel, avsak sekvence vklddanych uzli je odlisna.

Po provedeni nékolika experiment® bylo zjisténo, ze modifikovand varianta algoritmu
SMCGP dokéaze provadét prislusna nahrazeni, nedokaze ovSem takto pridané funkéni bloky
vhodnym zptisobem propojit, nebot jejich vzdalenost s iteracemi linedrné roste. Resenim by
mohlo byt zavedeni novych typd uzli umoznujicich zapis/¢teni paméti sdilené vSemi uzly.
Timto zpisobem by si mohly pfedévat hodnoty i uzly, které jsou od sebe vice vzdalené.
Problémem vsak zlstava zptsob vyhodnocovani fenotypu, nebot se postupuje od vystup-
nich uzl zpét ke vstupnim a nemusi tedy byt zaruceno, ze by uzly provadély zapis/éteni
v pozadovaném poradi.

Tento experiment tedy prokazal, Ze algoritmus SMCGP neni v zédkladni ani modifikované
varianté vhodny k evolu¢nimu navrhu radicich siti o libovolném poctu vstupii.
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Kapitola 8
Zaver

7 predchozich kapitol je patrné, ze sebemodifikujici varianta kartézského genetického pro-
gramovani ma nepochybné své opodstatnéni a umoznuje fesit i problémy, které by klasickym
kartézskych genetickym programovanim nebyly feSitelné. Z tohoto pohledu se mi tato ob-
last jevi jako velmi perspektivni. Kromé toho je tato varianta CGP natolik nové, Ze existuje
jesté mnoho neprozkoumanych oblasti a moznosti pro samostatny vyzkum jsou tedy znac¢né.

Experimenty fesené v ramci prace ukazaly vyhody a nevyhody SMCGP. Mezi hlavni
vyhody bezesporu patfi moznost generovat obecna feseni. Dalsi vyhodou je moZnost ménit
chovani programu za béhu, coz miize byt v nékterych ptripadech velmi uzite¢né. Nespornou
vyhodou je dle mého také zrychleni nalezeni feSeni u uréitych typu problému (napf¥. vy-
pocet parity). Nevyhodou SMCGP je napiiklad zptsob prace se vstupy, ktery je vhodny
pro generovani obecnych vysledki, avSak u experimentd zamérenych na nalezeni jednoho
konkrétniho feseni je tento zplisob zpracovani vstupt spise na skodu.

Myslim, ze tato prace pomérné dobfe ukazala, jaké tlohy jsou pro zpracovani pomoci
SMCGP nejvhodnéjsi. Obecné se jedna o ulohy, které lze néjakym zptisobem vyjadrit re-
kurzi. V takovém pfipadé je mozné ze zdkladniho chromozomu v pribéhu iteraci vyvijet
rozsahlejsi feseni. Typickym piikladem vhodného problému je Fibonacciho posloupnost.

Nevhodné jsou naopak problémy, které se rekurzivné vyjadiuji Spatné. Prikladem mtze
byt naptriklad navrh optimalnich fadicich siti. Optiméalni feseni fadicich siti si totiz pro rizny
pocet vstupi nejsou témeér podobné. Kvili tomu nelze pouzit nejvétsi vyhodu SMCGP, coz
je sebemodifikace. Navic kvuli zptsobu prace se vstupy, kdy neni mozné libovolny uzel
pripojit na libovolny vstup piimo trva nalezeni feseni i pro méné vstupi pomérné dlouho.

Zvlastnim pripadem je naptiklad generovani Taylorovy fady. Tuto tlohu lze bez pro-
blémt vyjadiit rekurzivné, avSak obecné feSeni se nepodafilo nalézt. Bylo to dle mého
zplsobeno tim, Ze by bylo tfeba vyvijet soucasné funkci pro vypocet mocnin vstupu a
funkci pro vypocet faktorialu. Takovy paralelni vyvoj vsak neni v této varianté SMCGP
tspé&sny. Resenim by mohlo byt modifikovat SMCGP tak, aby bylo mozné provadét vice na
sobé nezavislych evoluci, které by navzajem neovliviiovaly svoje geny. To by bylo mozné
implementovat napfiklad pomoci reprezentace jedince dvojrozmérnym polem a moznosti
provadét sebemodifikujici funkce také v ramci radk.

Navrzend rozsifeni se ukazala jako funkéni, ovSem u dvojrozmérné reprezentace jedince
nebyl zjistén zadny prinos. Domnivam se, Ze jsem pravdépodobné $patné zvolil tlohu pro
ovéreni tohoto konceptu a u jinych dloh by toto rozsifeni mohlo vést ke zlepSeni. Ostatni
rozsifeni se v urcitych pfipadech ukazala jako vhodnéa. Jedna se pfedev§im o moznost pra-
covat s geny, které obsahuji vice nez jeden vystup, coz se naptiklad u fadicich siti ukézalo
jako vyhodné. Tato zména tak dle mého svym zptisobem pfispéla i k zobecnéni SMCGP.
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Zaveérem bych tedy svoji praci shrnul tak, ze SMCGP je nepochybné perspektivni evolu-
¢ni technikou, ovSem zatim jen pro urcity typ tloh, coz ovSem plati obecné asi pro vSechny
evoluéni techniky. Dilezité tedy je volit pro dany problém spravnou techniku, protoze ani
SMCGP nedokaze fesit vse.
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Priloha A

Obsah CD

Ptilozené CD obsahuje tuto praci v elektronickém formatu pdf a zdrojové soubory pro sazbu
prace pomoci programu IATEX. Dale CD obsahuje vSechny soubory potfebné k tspésné

kompilaci a spusténi programu. Konkrétni adresarova struktura CD je néasledujici:

Adresar

Popis obsahu

\

dist
src

tex

factorial_add

factorial mult

fibonacci

parity
powers

sort_fixed

sort_arbit

squares_add

squares_mult

taylor_both

taylor_fact

taylor_pow

fig
img

Kofenovy adresar

Spustitelné soubory pro systém Linux

Zdrojové soubory k programové ¢asti prace
Zdrojové soubory experimentu Faktorial bez vy-
uziti nasobeni

Zdrojové soubory experimentu Faktorial s vyu-
Zitim nasobeni

Zdrojové soubory experimentu Fibonacciho po-
sloupnost

Zdrojové soubory experimentu Parita

Zdrojové soubory experimentu Posloupnost
mocnin

Zdrojové soubory experimentu Radici sité
s pevné danym poctem vstupt

Zdrojové soubory experimentu Radici sité s li-
bovolnym pocétem vstupt

Zdrojové soubory experimentu Druhé mocniny
bez vyuziti nasobeni

Zdrojové soubory experimentu Druhé mocniny
s vyuzitim nasobeni

Zdrojové soubory experimentu Taylorova fada
s vyuzitim funkci FACT a POW

Zdrojové soubory experimentu Taylorova fada
s vyuZzitim funkce FACT

Zdrojové soubory experimentu Taylorova rada
s vyuzitim funkce POW

Zdrojové soubory pro KTEX

Obrazky vyzadované Sablonou prace

Vlastni obrazky pouzité v praci
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Priloha B

Kompilace a pouzivani programové
casti

V této priloze je popsan postup kompilace programové ¢asti této prace a pouzivani vysled-
nych programt. Déle je popsan postup zpracovani vysledkii generovanych pomoci programt.
Pfedevsim jsou rozebrany moznosti vizualizace chromozomi pomoci nastroji CGPView a
graphViz.

B.1 Kompilace programu

Vsechny programy lze zkompilovat pomoci libovolného pfekladace jazyka C podporujiciho
normu C99. Ve vychozim nastaveni se pouziva prekladac gcc. V adresafi src je umistén
hlavni soubor Makefile, ktery vola soubory Makefile umisténé v adresarich prislusejicich
jednotlivym experimentim. Po spusténi prekladu se provedou patii¢cné operace a vysledné
spustitelné soubory se zkopiruji do nové vytvofeného adresare \build. Mozné parametry
prikazu make jsou uvedeny v tabulce B.1.

V adresafi dist jsou programy umistény ve spustitelné podobé. VSechny tyto spustitelné
soubory byly prelozeny na serveru merlin.fit.vutbr.cz.

B.2 Pouzivani programi

Vsechny programy jsou napsany jako konzolové aplikace bez grafického rozhrani. Spousti se
bez parametri, nebot vSechny potfebné parametry jsou definovany u kazdého experimentu
v hlavickovém souboru SMCGPDefs.h.

Po spusténi se zacne na standardni vystup vypisovat pribéh evoluce. Vypis lze do jisté
miry ovlivnit pomoci konstant v souboru SMCGPDefs.h. Pomoci konstanty PRINT_EVERY lze
urcit, po kolika generacich se ma vypisovat aktualné nejlepsi fitness hodnota. Dalsi konstan-
tou ovliviiujici vystup je PRINT_SOLUTION_DOT, kterd urcuje, zda se mé v pripadé nalezeni
feSeni toto TeSeni vypsat ve tvaru vhodném pro zpracovani pomoci programu graphViz.
Konkrétni zpracovani téchto vystupi je popsano v nasledujici ¢asti.

Vystup programu lze pfesmérovat do souboru a nasledné jej pozadovanym zptisobem
zpracovavat, naptiklad z néj ziskavat statisticka data. K tomuto tcelu je tfeba ze souboru
nejprve ziskat pouze pozadované hodnotu. To 1ze provést pomoci riznych programi (na-
priklad grep. VSechny vyznacné radky, tj. zda bylo nalezeno fesSeni, jestli je feSeni obecné,
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Tabulka B.1: Pouzitelné parametry programu make

Parametr Popis funkce

all Zkompiluje zdrojové soubory vSech experimentt

clean Odstrani vSechny soubory vygenerované pii pirekladu

factorial add Zkompiluje experiment Faktorial bez vyuziti ndsobeni

factorial mult Zkompiluje experiment Faktorial s vyuzitim nasobeni

fibonacci Zkompiluje experiment Fibonacciho posloupnost

parity Zkompiluje experiment Parita

powers Zkompiluje experiment Posloupnost mocnin

sort_fixed Zkompiluje experiment Radici sité s pevné danym poctem
vstupi

sort_arbit Zkompiluje experiment Radici sité s libovolnym poctem
vstupi

squares_add Zkompiluje experiment Druhé mocniny bez vyuziti nasobeni

squares mult Zkompiluje experiment Druhé mocniny s vyuzitim nasobeni

taylor_both Zkompiluje experiment Taylorova fada s vyuzitim funkci
FACT a POW

taylor_fact Zkompiluje experiment Taylorova fada s vyuzitim funkce
FACT

taylor_pow Zkompiluje experiment Taylorova fada s vyuZitim funkce
POW

kolik bylo tfeba generaci k jeho nalezeni a dalsi, jsou od sebe dostatecné odliseny, aby bylo
filtrovani snazsi.

B.3 Vizualizace feSeni

Nalezena feseni je vétsinou nutné néjakym zpisobem vizualizovat, protoze vypis parametri
jednotlivych uzli neni prilis dobfe pochopitelny. Pro usnadnéni vizualizace jsou v programu
implementovany funkce LogCGPView a LogDot. Pomoci téchto funkci 1ze chromozom vypsat
ve tvaru, ktery lze pouzit jako vstup programu CGPView, resp. graphViz. Popis téchto
funkci je obsazen v kapitole vénované implementaci. V této ¢asti bude popsano, jak lze tyto
vystupy prevést do urcitych grafickych formata.

B.3.1 Vizualizace pomoci programu CGPView

Program CGPView byl vyvinut na Fakulté informacnich technologii VUT v Brné. Jeho
primarnim tcelem je grafické znazornéni chromozomi tradiéniho CGP. Funkce LogCGPView
tedy prevadi chromozomy SMCGP do tvaru pouzitelného jako vstup programu CGPView.
Ptevod se tyka predevsim vstupd, které jsou v SMCGP realizovany odlisnym zptisobem.
Dalsi odlisnosti modifikované varianty SMCGP oproti CGP je moznost pouzivat uzly s vice
vystupy. V tom pfipadé se kazdy uzel rozdé€li na tolik samostatnych uzld, kolik je pocet
jeho vystupi.

Nyni se zaméfime na konkrétni zpracovani. Vystupem funkce LogCGPView je chromozom
zapsany v nasledujicim tvaru:
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{20,1, 20,1, 2,4,0}([20]0,0,20)([21]20,20,13)([22]0,20,7) ([23]1,0,0)
([24]22,22,9) ([25]0,0,0) ([26]25,23,3) ([27]24,23,5) ([28]27,27,3) ([29]28,25,3)
([30]126,27,2) ([31]129,29,5) ([32]130,30,16) ([33]132,29,5) ([34]132,31,3)
([35]131,34,3)([36]135,34,4) ([37]34,33,3) ([38]36,35,2) ([39]38,38,18) (37)

Tento kéd lze zkopirovat pfimo do programu CGPView a chromozom zobrazit. Vyhodou
tohoto programu je skutec¢nost, ze Ize jednotlivym funkcim uzli pfifadit schematické znacky.
Napriklad pfi navrhu kombinacnich obvodu je tak mozné zobrazit vysledek p¥imo pomoci
hradel.

B.3.2 Vizualizace pomoci programu graphViz

Druhou moznosti je vizualizovat vysledné feseni pomoci programu graphViz. Funkce LogDot
prevede chromozom SMCGP na graf zapsany pomoci jazyka DOT, ktery lze nésledné zpra-
covat. Hlavni vyhodou tohoto pfistupu je, ze funkce LogDot je napsana tak, aby dokazala
pracovat se vSemi formami modifikované varianty SMCGP. Podporuje tedy i uzly s vice
vystupy, dvojrozmérna pole uzlu atd.

Zpracovani vystupu této funkce probiha tak, ze vygenerovany kéd v jazyce DOT ulozime
do samostatného souboru, naptiklad chromozom.dot. Kéd chromozomu miize mit naptiklad
nasledujici tvar:

digraph smcgp {

rankdir=LR

{rank = same;

node0 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I1|<out1>I1}}"]

nodel [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|ADD|{<out0>01|<out1>01}}"]

node2 [color=black,fontcolor=black,shape=record,
label="{{<in0>|<in1>}|INP|{<out0>I0|<out1>I0}}"]

}

edge [style=invis]

node0->node3->node6->node9
nodel->node4->node7->nodel0
node2->nodeb5->node8->nodell
node0->nodel->node?2

edge [style=solid]

node2:outl->node3:in0 [color=black, weight=0]
node0:out0->node3:inl [color=black, weight=0]
nodel:outO->node4:inl [color=black, weight=0]
nodel:outl->nodeb5:inl [color=black, weight=0]
node0:outl->node7:in0 [color=gray, weight=0]
node7:out0->node9:in0 [color=gray, weight=0]

Kéd je z divodu prehlednosti zkracen. Cely kéd tohoto chromozomu je vypsan v ka-
pitole vénované implementaci. VSimnéme si, Ze v prvni ¢asti jsou popsany jednotlivé uzly
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Obrazek B.1: Znizornéni chromozomu pomoci programu graphViz

véetné oznaceni vstupi, vystupu a funkci. Déale jsou barevné odliSeny aktivni a neaktivni
uzly. VSechny uzly uzaviené v ramci jednoho bloku s prikazem rank = same jsou ve vy-
sledném grafu umistény pod sebou. To je vhodné pro zobrazeni dvojrozmérnych poli uzli.
V nékterych ptipadech vsak mize byt vysledny graf nazornéjsi po odstranéni tohoto pfi-
kazu. V takovém piipadé se totiz uzly rozmisti automaticky podle urcitych pravidel tak,
aby byl graf co nejcitelnéjsi.

Ve druhé ¢asti jsou popsany propojeni jednotlivych uzla grafu. V§imnéme si ¢asti mezi
piikazy edge [style=invis] a edge [style=solid]. Jedna se o neviditelné hrany, které
slouzi pouze k zarovnani uzli ve vertikdlnim sméru. Program graphViz bohuzel neumoziuje
striktni zarovnani uzla grafu a muze se stat, Ze i pii pouziti téchto hran nebudou uzly grafu
spravné zarovnané. Za témito neviditelnymi hranami jiz nasleduji jednotliva propojeni uzl,
kterd jsou opét barevné znacena tak, aby byly odliSeny aktivni a neaktivni uzly.

Zdrojovy kod grafu v jazyce DOT lze pomoci programu graphViz exportovat do rtiznych
grafickych formati. Naptiklad export uvedeného kédu ulozeného v souboru chromozom.dot
lze exportovat do forméatu pdf prikazem:

dot -Tpdf -o chromozom.pdf chromozom.dot

Vysledek by mél vypadat podobné jako na obrazku B.1. Exportovat lze pochopitelné do
mnoha dalsich formata. Jejich uplny vycet lze nalézt v dokumentaci k programu graphViz.
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