Symbolicka regrese:
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Jak ziskat kvalitni a souCcasne kompaktni reseni?

Optimalizace vystupu geometrického sémantického genetického
programovani pomoci kartézského genetického programovani

- Y
- Abstrakt y

Geometrické sémantické genetické programovani (GSGP) dosahuje
kvalitnich vysledkl pri popisu dat slozitymi matematickymi modely.
Cenou za presny popis je ale vysledna velikost feseni. Tento c¢lanek
se zabyva prevodem reseni ziskaného GSGP na instanci kartézského
genetického programovani (CGP) a jeho naslednou optimalizaci. CGP
dokaze dobre redukovat velikost jiz vzniklych reseni a kombinace
téchto dvou metod ma tak potencial vytvofit kvalitni a zaroven maly
model popisujici vstupni data. Usp&Snym principem redukce je
podstromové (subtree) CGP (SCGP), které je predstaveno v tomto
Clanku. Vyuziva moznosti rozdéleni reseni na podstromy a nasledné
je upravuje. Na vsech testovanych ulohach z oblasti symbolické
regrese se podafrilo dosahnout znatelného zmenseni reseni a pouze
u jedné uloh ze 4 doslo k pretrénovani. Kombinace GSGP a SCGP tak
ma potencial vytvorit dostatecné dobry model, ktery je i primérene
velky a to v rozumném case. )
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* GSGP upravuje jedince na urovni sémantiky

ekrizeni: Tyg=(T1eTR)+((1-Tg)*T>)

emutace: Ty=T+mse(Tr{-Tr>)

*mutace zvetsuje jedince konstantné

ekrizeni zvétsuje jedince v zavislosti na generaci

*velikost populace: 2000; pocet generaci: 1000
(300 pro P3D); pocet ndhodnych stromt: 500;
metoda tvorby stromu: Ramped Half-and-half;
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echromozom CGP se rozdeli .
na sémanticky spjaté ¢asti i

eCasti jsou upravovany
pomoci CGP

eCasti se po Uprave spojuji po dvou

eUprava a spojovani probiha tak dlouho, dokud
nevznike opét jeden chromozom

*velikost populace: 8; pocet generaci: 50;
pravdep. mutace: 0,08; metoda selekce:
Nejméné aktivnich uzll a fitness alespon tak
nizkd, jako u GSGP; selekce podstromu:
nahodny vybeér
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*Ulohy z oblasti farmakokinetiky - lidska oralni
biodostupnost (bioav); median smrtici
davky (Tox); 3D struktura proteinu (P3D);
uroven vazby plazmatickych bilkovin (PPB)
epouzita data z 20-ti nezavislych béhu

Experimenty >
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maXx. hloubka stromu: 8; pravdep. krizeni: 0O;
pravdep. mutace: 0,9; velikost turnaje: 8
eze 40 béhu vybran nejlepsi vysledek
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ezmenseni u PPB Cini 88%, ale nastava pretrénovani . .
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