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Practica 2.b

Teécnicas de Busqueda basadas en
Poblaciones para el Problema del
Agrupamiento con Restricciones

1. Objetivos

El objetivo de esta practica es estudiar el funcionamiento de las Técnicas de

Blsqueda basadas en Poblaciones en la resolucion del Problema del Agrupamiento con
Restricciones (PAR) descrito en las transparencias del Seminario 2. Para ello, se requerira
que el estudiante adapte las siguientes técnicas metaheuristicas al problema:

Algoritmos Genéticos (AGs): Dos variantes generacionales elitistas (AGGS) y
otras dos estacionarias (AGES), descritas en el Seminario 3. Aparte del esquema
de evolucion, la unica diferencia entre los dos modelos de AGG y AGE sera el
operador de cruce empleado.

Algoritmos Memeéticos: Tres variantes de algoritmos meméticos (AMs) basadas
enun AGG, descritas en el Seminario 3. La Unica diferencia entre las tres variantes
de AMs serdn los pardmetros considerados para definir la aplicacion de la
badsqueda local. Para disefiar los AMs, se utilizard un método de Busqueda Local
Suave (BLS) descrito en el Seminario 3.

El estudiante debera comparar los resultados obtenidos en una serie de casos del

problema con los proporcionados por el obtenido por el método greedy COPKM v el
resultante de la propia BL original; todos ellos implementados en la Practica 1.b.

forma:
[ ]

horas.

La practica se evalla sobre un total de 2,5 puntos, distribuidos de la siguiente
AGGs (0,75 puntos) y AGEs (1 punto).
AMs (0,75 puntos).

La fecha limite de entrega sera el lunes 20 de abril de 2020 antes de las 23:55
La entrega de la practica se realizard por internet a través del espacio de la

asignatura en PRADO.



2. Trabajo a Realizar

El estudiante podrd desarrollar los algoritmos de la practica siguiendo la
modalidad que desee: trabajando con cualquiera de los frameworks de metaheuristicas
estudiados en el Seminario 1, implementandolos a partir del codigo C proporcionado en
la web de la asignatura o considerando cualquier codigo disponible en Internet.

Los métodos desarrollados seran ejecutados sobre una serie de casos del
problema. Se realizard un estudio comparativo de los resultados obtenidos y se analizara
el comportamiento de cada algoritmo en base a dichos resultados. Este analisis influira
decisivamente en la calificacion final de la practica.

En las secciones siguientes se describen los aspectos relacionados con cada
algoritmo a desarrollar y las tablas de resultados a obtener. Los casos del problema seran
los mismos que en la Préctica 1.b pero se ha afiadido un conjunto de datos adicional.
De igual manera, el nUmero de ejecuciones a realizar sobre ellos, el procedimiento de
validacion y los estadisticos de calidad (Tasa_C, Tasa_inf, Agregado y Tiempo) seran los
mismos que en el guion de la Practica 1.b. (véase la Seccion 3 de dicho guidn de
practicas).

3. Conjuntos de Datos Considerados

El estudiante trabajara con 8 instancias del PAR generadas a partir de los 4
conjuntos de datos siguientes (obtenidos de la web
http://www.ics.uci.edu/~mlearn/MLRepository.html, procesados en algin caso y
disponibles en el espacio de PRADO y en la web de la asignatura):

1. Iris: Clésico en ciencia de datos. Contiene informacion sobre las caracteristicas
de tres tipos de flor de Iris. Tiene 3 clases (k = 3).

2. Ecoli: Contiene medidas sobre ciertas caracteristicas de diferentes tipos de células
que pueden ser empleadas para predecir la localizacion de ciertas proteinas. Tiene
8 clases (k = 8).

3. Rand: Conjunto de datos artificial. Formado por tres agrupamientos bien
diferenciados generados en base a distribuciones normales (k = 3).

4. Newthyroid: Contiene medidas cuantitativas tomadas sobre la glandula tiroides
de 215 pacientes. Presenta 3 clases distintas (k = 3).

A partir de cada conjunto de datos se obtienen 2 instancias distintas generando 2
conjuntos de restricciones, correspondientes al 10% y 20% del total de restricciones
posibles. Los llamaremos CS10 y CS20, respectivamente.

Los ficheros .dat corresponden a los conjuntos de datos. Los ficheros .const corresponden
a los conjuntos de restricciones. Por ejemplo: iris_set.dat es el fichero de datos de Iris, y
los conjuntos de restricciones son iris_const_set _10.const e iris_set_const_20.const. Los
ficheros de datos contienen en cada fila una instancia del conjunto en cuestion con sus
caracteristicas separadas por comas (sin espacios). Los ficheros de restricciones
almacenan una matriz de restricciones con el formato descrito en las transparencias del
Seminario 2, con los valores separados por comas y sin espacios.


http://www.ics.uci.edu/~mlearn/MLRepository.html

4. Componentes de los Algoritmos

Los algoritmos de esta practica tienen en comun las siguientes componentes:

e Esquema de representacion: Se seguird la representacion entera basada en un
vector S de tamafio n (nimero de instancias del conjunto de datos) con valores en
{1, ..., k} (siendo k el numero de agrupamientos, que coincidira con el del clases
del conjunto de datos real) que indican el cluster asociado a cada instancia,
explicado en las transparencias del seminario.

e Funcidn objetivo: Serd la combinacién mediante el peso A de las medidas de c
(desviacion general de la particion) e infeasability resultantes del agrupamiento
obtenido por la solucidn representada en el vector S. El valor de A esta explicado
en las transparencias del Seminario 2. El objetivo serd minimizar esta funcion.

e Generacién de la solucion inicial: La solucion inicial se generara de forma
aleatoria escogiendo un valor en {1, ..., k} en cada posicion del vector S,
comprobando que cada cluster tiene al menos una instancia asignada.

e Esquema de generacion de vecinos: Se empleara el movimiento de cambio de
cluster que altera el vector S sustituyendo el valor s; en una posicion i-ésima por
otrovalor | €{1, ..., K} y [ # si, comprobando que no deja ningun cluster vacio.

o Criterio de aceptacion: Se considera una mejora cuando disminuye el valor global
de la funcion objetivo.

A continuacion veremos las particularidades de cada algoritmo.

4.1. Algoritmos Geneticos
Algoritmos

Los AGs de esta practica presentaran las siguientes componentes:

e Esquema de evolucion: Como se ha comentado, se consideraran dos versiones,
una basada en el esquema generacional con elitismo (AGG) y otra basada en el
esquema estacionario (AGE). En el primero se seleccionara una poblacion de
padres del mismo tamafio que la poblacion genética mientras que en el segundo
se seleccionaran unicamente dos padres.

e Operador de seleccion: Se usard el torneo binario, consistente en elegir
aleatoriamente dos individuos de la poblacion y seleccionar el mejor de ellos. En
el esquema generacional, se aplicaran tantos torneos como individuos existan en
la poblacion genética, incluyendo los individuos ganadores en la poblacion de
padres. En el esquema estacionario, se aplicara dos veces el torneo para elegir los
dos padres que seran posteriormente recombinados (cruzados).



Esquema de reemplazamiento: En el esquema generacional, la poblacién de hijos
sustituye automaticamente a la actual. Para conservar el elitismo, si la mejor
solucion de la generacion anterior no sobrevive, sustituye directamente la peor
solucion de la nueva poblacion. En el estacionario, los dos descendientes
generados tras el cruce y la mutacion (esta Ultima aplicada seglin una determinada
probabilidad) sustituyen a los dos peores de la poblacion actual, en caso de ser
mejores que ellos.

Operador de cruce: Se emplearan dos operadores de cruce para representacion
real, explicados en las transparencias de teoria del tema de AGs y del Seminario
3. Uno de ellos sera el operador uniforme mientras que el otro sera el cruce por
segmento fijo. Esto resultara en el desarrollo de cuatro AGs distintos, dos
generacionales (AGG-UN y AGG-SF) y dos estacionarios (AGE-UN y AGE-
SF)

Operador de mutacion: Emplearemos el operador de mutacion uniforme.
Supongamos que hemos determinado que debe mutar un gen en un cromosoma.
Basta con generar dos nimeros aleatorios, uno para determinar el gen que muta
(en el intervalo {0, ..., n—1}) y otro para determinar el nuevo valor (que debe ser
distinto del actual y mantener las restricciones). Coincidira por tanto con el
operador de generacién de vecinos de la BL.

Valores de los parametros y ejecuciones

El tamafio de la poblacion sera de 50 cromosomas. La probabilidad de cruce sera

0,7 en el AGG y 1 en el AGE (siempre se cruzan los dos padres). La probabilidad de
mutacion (por gen) serd de 0,001 en ambos casos. El criterio de parada en las dos
versiones del AG consistira en realizar 100000 evaluaciones de la funcion objetivo.

4.2. Algoritmos Memeéticos

Algoritmos

El AM consistira en hibridar el AGG que mejor resultado haya proporcionado con

una nueva BLS descrita en el Seminario 3. Se estudiaran las tres posibilidades de
hibridacién siguientes:

1.

2.

3.

AM-(10,1.0): Cada 10 generaciones, se aplica la BLS sobre todos los cromosomas
de la poblacién.

AM-(10,0.1): Cada 10 generaciones, se aplica la BLS sobre un subconjunto de
cromosomas de la poblacion seleccionado aleatoriamente con probabilidad pis
igual a 0.1 para cada cromosoma.

AM-(10,0.1mej): Cada 10 generaciones, aplicar la BLS sobre los 0.1-N mejores
cromosomas de la poblacién actual (N es el tamafio de ésta).

Valores de los parametros y ejecuciones

El tamafio de la poblacion del AM seré de 10 cromosomas. Las probabilidades de

cruce y mutacion seran 0,7 (por cromosoma) y 0,001 (por gen) en ambos casos. Cuando



la BLS no produce cambios en el cromosoma decimos que falla. EI contador de fallos
estd disefiado para evitar que se desperdicien evaluaciones de la funcién objetivo en
cromosomas de mucha calidad. Permitiremos como mucho & fallos en la BLS, siendo & =
0,1:n. El criterio de parada del AM consistira en realizar 100000 evaluaciones de la
funcidn objetivo, incluidas por supuesto las de la BLS.

5. Tablas de Resultados a Obtener

Se disefiard una tabla para cada algoritmo (COPKM, BL, AGG-UN, AGG-SF,
AGE-UN, AGE-SF, AM-(10,1.0), AM-(10,0.1) y AM-(10,0.1mej)) y cada porcentaje de
restricciones donde se recojan los resultados de la ejecucion de dicho algoritmo en los
conjuntos de datos considerados. Tendra la misma estructura que la Tabla 6.1 de la
Préctica 1.b. Los resultados para COPKM y BL también seran los obtenidos en la Practica
1.b en los conjuntos de datos previos utilizados en la Préactica 1.

Finalmente, se construirdn dos tablas de resultados globales (una por porcentaje
de restricciones) gue recojan los resultados medios de calidad y tiempo para todos los
algoritmos considerados, tal como se muestra en la Tabla 5.1. Para rellenar estas tablas
se hara uso de los resultados medios mostrados en las tablas parciales. Aunque en la tabla
que sirve de ejemplo se han incluido todos los algoritmos considerados en esta practica,
naturalmente sélo se incluiran los que se hayan desarrollado.

Tabla 5.1: Resultados globales en el PAR con XX% de restricciones

Iris Ecoli Rand Newthyroid

Tasa_C T?;? Agr. T Tasa_C T?rs]?_ Agr. | T|| Tasac T?;?_ Agr. | T|| Tasac T?S?_ Agr. | T

COPKM X X | X | X X X X | x| X X X | X[ X X X | X
BL X X X | X X X X | X| X X X | X] X X X | X
AGG-UN X X | X | X X X X | X[ X X X | x| X X X | X
AGG-SF X X | X | X X X X | X] X X X | x| X X X | X
AGE-UN X X | X | X X X X | X[ X X X | x| X X X | X
AGE-SF X X X | X X X X | X] X X X | x| X X X | X
AM-(10,1.0) X X | X | X X X X | x| X X X | X[ X X X | X
AM-(10,0.1) X X | X | X X X X | x| X X X | X[ X X X | X
AM-(10,0.1mej) X X | X | X X X X | X[ X X X | x| X X X | X

A partir de los datos mostrados en estas tablas, el estudiante realizard un andlisis de los
resultados, que influira significativamente en la calificacion de la practica. En dicho
analisis se deben comparar los distintos algoritmos en términos de las tasas de desviacion
general de la particion obtenidas (capacidad del algoritmo para obtener soluciones de
calidad), numero de restricciones no satisfechas y tiempos requeridos para obtener las
soluciones (rapidez del algoritmo). En esta préctica se comparara el rendimiento de las
metaheuristicas consideradas con respecto al algoritmo de referencia, el COPKM, y la
BL de la practica anterior. En las siguientes practicas se comparard también el
rendimiento de las distintas metaheuristicas consideradas entre si.




6. Documentacion y Ficheros a Entregar

Ademas de la documentacion detallada en la Seccion 7 del guion de la Préctica

1.b, en lo referente al punto d) se incluira, al menos, la siguiente informacion:

1
2.
3.
4

=

Esquema de representacion de soluciones empleado.

Descripcion en pseudocddigo de la funcion objetivo.

Pseudocadigo del proceso de generacion de soluciones aleatorias.
Pseudocodigo de la seleccion de los AGs y los operadores de cruce y mutacion.

En lo que respecta al punto e), se incluira la siguiente informacion:
Para los AGs, el esquema de evolucion y de reemplazamiento considerados.

Para los AMs, el esquema de busqueda seguido por cada algoritmo en lo que
respecta a la integracion de la BL dentro del AG.

Como recomendacion, el apartado d) deberia describirse en un maximo de cuatro

paginas. En el apartado e), el nimero total de paginas para describir cada algoritmo
(incluyendo el pseudocédigo del esquema de busqueda y de las componentes particulares)
seria de dos paginas.

Aunque lo esencial es el contenido, también debe cuidarse la presentacion y la

redaccion. Se recuerda que la documentacion nunca deberd incluir listado total o
parcial del codigo fuente en caso de haberlo implementado. En lo referente al
desarrollo de la practica, se seguiran los mismos criterios descritos en la Seccion 6 del
guion de la Practica 1.b. EI método de evaluacidn sera el de la Seccion 7 de ese guion.



