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Resumen

En este trabajo se presenta la codificacion de un algoritmo genético para la induccion de
gramaticas libres de contexto para caracterizar secuencias de simbolos. Se implementa un
algoritmo genético simple, con cruza de dos puntos, mutaciéon no uniforme, elitismo y
representacion entera. Se usa la complejidad gramatical como funcion de aptitud. El algoritmo
requiere una secuencia inicial de caracteres, a partir de la cual se inducird una gramatica libre de
contexto. Se generan aleatoriamente gramadticas libres de contexto cuya derivacion produzca la
secuencia inicial. En la secuencia inicial se encuentran los simbolos terminales de la gramatica, y
los simbolos no terminales se obtienen durante la ejecucion del programa. El simbolo inicial y su
longitud se determinan aleatoriamente. Las reglas de produccion (y el numero de éstas) se
generan también aleatoriamente. Se muestran resultados de corridas y finalmente las
conclusiones.
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Introduccion

La complejidad algoritmica es una técnica de analisis que se ha aplicado exitosamente en
la investigacion de datos discretos y que tiene su origen en la teoria de la informacion.

Una idea perteneciente a este enfoque es la complejidad gramatical, mediante la cual, una
secuencia de datos original puede codificarse con menos bits que los necesarios para almacenar
dicha secuencia original. El resultado obtenido describe completamente una secuencia de datos
por medio de una gramatica formal.

Esta clase de métodos estan muy relacionados con la compresion de datos y el
reconocimiento sintactico de patrones.

Aplicaciones

La complejidad gramatical para el andlisis sintactico se secuencias se ha aplicado con

éxito en:

¢ Biologia molecular para el analisis de secuencias de proteinas

e El analisis filogenético de secuencias de mitocondrias y organismos eucariotas y
procariotas
Proponer un criterio de optimizacion en el reconocimiento sintactico de patrones
Evaluar la eficiencia de alfabetos reducidos de aminoécidos
Estudios de biosecuencias de ADN y cadenas de trenes de disparos de neuronas
Encontrar patrones que diferencian poblaciones con éxito, sin éxito y sin ningun tipo de
comportamiento en aspirantes a ingresar a la U.V.

Motivacion

El presente trabajo se presenta como una propuesta de tesis de implementacion de un
algoritmo genético para la induccion de gramaticas libres de contexto para caracterizar
secuencias de simbolos.

En la Maestria en Inteligencia Artificial, se esta llevando a cabo el proyecto CONACYT:
Modelaje y caracterizacion de patrones en las ciencias biologicas y del comportamiento por
métodos computacionales (Ref. 25977-A).

Uso actual del algoritmo de complejidad gramatical

Desde el afio de 1998, el CENEVAL ha intervenido en el proceso de admision a la
Universidad Veracruzana, aplicando el EXANI II, instrumento que emplea dicho organismo para
la admision a la educacion superior. Como parte del proceso de admision cada estudiante contesta
una encuesta sobre diferentes aspectos que caracterizan su entorno (datos sobre su escuela de
procedencia, su aprovechamiento en la misma, caracteristicas de su vivienda y de su entorno
fisico, nivel de estudios de su familia, etc). Se quiere saber cuales de esos aspectos son
determinantes en la realizaciéon de un buen examen de admision y que valor cualitativo o
cuantitativo deben tener. Es decir, se quiere identificar los patrones dentro de esos datos
asociados a niveles buenos o malos de desempeio en el examen de admision. Es posible, dado un
conjunto de alumnos tomado de toda la poblacion de aspirantes, determinar a cual esquema de
aprovechamiento pertenece.

Una de las métricas empleadas, la complejidad gramatical, asocia valores reales a las
gramaticas que localiza y determina un patron dentro de una secuencia de simbolos discretos. La
finalidad es obtener valores de estas métricas que distingan numéricamente los diferentes grupos
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de una poblacion, y de identificar mediante la gramatica obtenida los patrones de datos que
caracterizan esos grupos.

Descripcion del algoritmo

Se proporciona una secuencia inicial, se buscan todas las subcadenas de longitud dos
dentro de esta secuencia para encontrar la subcadena que mas se repite. Todas las ocurrencias de
esta subcadena se sustituyen por un simbolo no terminal, si el nimero de ocurrencias es mayor
que dos. El proceso se repite para la secuencia transformada, hasta que no haya mas subcadenas
de longitud dos que se repitan mas de dos veces.

Después se encuentra la subcadena de mayor longitud que se repita dos veces, y si la
longitud de ésta es mayor que dos, se sustituye por un simbolo no terminal. El proceso se repite
hasta que no haya subcadenas de longitud mayor que dos que se repitan dos veces.

Complejidad gramatical

Sea G una gramadtica libre del contexto con alfabeto V' = Vr C Vy, que genera solamente la
palabra w. Esta gramatica es una “descripcion” de la palabra w.
La complejidad de una regla de produccion 4 — g se define por una estimacion de la

Vi .

complejidad de la palabra en el lado derecho: g = alv h..a,

K(4—>q)= {[log,v,]+1}
=1
en donde a; ¢ Vr U Vy, paracadaj = I, ..., m; y [x] denota la parte entera de un niimero real.

La complejidad K(G) de una gramatica G se obtiene sumando las complejidades de las
reglas individuales. Finalmente, la estimacion de la complejidad de la secuencia original es:

K(G(w))=mintK(G)| G —w}

Implementacion del Algoritmo Genético

Existe bastante literatura sobre induccidon gramatical con algoritmos genéticos. Hasta
ahora no se ha localizado alguna aplicacion que de un uso similar al que se plantea en este
trabajo.

Se implementa un algoritmo genético simple, con cruza de dos puntos, mutacion no
uniforme, elitismo y representacion entera.

Poblacion inicial

La idea es, generar aleatoriamente gramaticas libres de contexto cuya derivacion produzca
la secuencia inicial. En la secuencia inicial se encuentran los simbolos terminales de la gramatica,
y los simbolos no terminales se obtienen durante la ejecucion del programa. El simbolo inicial y
su longitud se determinan aleatoriamente. Las reglas de producciéon (y el nimero de éstas) se
generan también aleatoriamente.



Representacion

Se selecciono representacion entera debido a que generalmente el trabajo realizado usando
la complejidad gramatical ha sido con datos discretos. A continuacion se muestra como esta
compuesto un cromosoma.

Cromosoma: S,Pl,...,Pn >
donde:

S =<y, 287 5++438)(,)»> €s €l Simbolo inicial de la gramatica obtenida.

Pi =<A4,a,,a, > Esi-ésima Regla de Produccién de la forma 4 —> a,a,

Algunos autores ya han usado una representacion de este tipo. Wyard implement6 un
algoritmo genético codificando cada cromosoma como una lista de reglas de produccion. Huijsen
usod una representacion de cromosomas como arreglos de enteros, donde algunos valores son
usados como marcas iniciales. En este trabajo, se usan posiciones fijas del cromosoma para
indicar donde comienza cada regla de produccion, ya que estas siempre son de longitud dos del
lado derecho.

Por motivos practicos, la longitud del cromosoma de todos los individuos es la misma.
Varia en cada uno el nimero de elementos de ese cromosoma que se usan para representar el
simbolo inicial y las reglas de produccion.

A continuacién se muestra un ejemplo de cromosoma, de longitud total 16, simbolo
inicial de longitud 6 (puede ser de 1 a 9) y 2 reglas de produccion; el caracter subrayado
representa genes del cromosoma que no estan en uso por ese individuo:

<1 1 2 3 1 0 _ 2 0 1 3 1 2 >
S P, P
2201 3212

0 1 2 3 4 5 6 7 &8 10 11 12 13 14 15

Este cromosoma representa a la gramatica G = <VT, VN, P, §>, de la siguiente manera:

Conjunto de simbolos Terminales Vr= {0,1}
Conjunto de simbolos no terminales VN= {2,3}
Conjunto de reglas de produccion P=2->01
3212
Simbolo inicial S=112310

La derivacion y obtencion de la secuencia final se muestran a continuacion:

S=112310=1101310=11011210=110110110

Cruza

Se implementa cruza de 2 puntos. La razon de esto es que como se puede observar a
continuacion, los cromosomas generalmente estan “divididos” por un area que demarca las zonas
del simbolo inicial y de reglas de produccion. Por lo que el primer punto de cruza se hace entre el
gen 1 y el gen del cromosoma con menor longitud en su simbolo inicial. El segundo punto de
cruza se realiza desde el gen de la primera regla de produccion hasta el gen donde se encuentra la



ultima regla de produccion del cromosoma con menos producciones. A continuacion se muestran
dos cromosomas que con sus puntos de cruza y los hijos obtenidos.

Padres:
<1 142 3 _ _ _ 2 0 1 >
<1 04j1r 2 1 0 2 1 1|3 2 1 >
Hijos:
<1 11 2 1 0 _ 2 1 1 >
<1 02 3 2 0 1|3 2 1 >
Mutacion

Se implement6 mutacion uniforme. Para el ejemplo anterior, el elemento que se
selecciona para ser mutado es reemplazado por un valor aleatorio (con distribucion de
probabilidad uniforme) en el rango [LI...LS], donde LI y LS son los indices inferior y superior de
la lista de simbolos V' =V U Vy, donde V= {0, 1, 2, 3 } para el ejemplo anterior.

Funcion de aptitud

La funcién de aptitud se calcula para minimizar la complejidad gramatical de los
individuos que se van obteniendo cada generacion. Esta funcion estd formada por 3 puntos
principales:

1. La complejidad gramatical misma.

2. El niimero de simbolos de la secuencia derivada que sean diferentes a los de la secuencia
que se requiere.

3. Ladiferencia de longitud entre la secuencia derivada y la secuencia requerida.

La formula aplicada es la siguiente:

fitness = ( Complejidad Gramatical + dif Longitud ) * ( 1 + No Simb Diferentes
)

Codigo fuente

El codigo fuente del programa se encuentra como anexo a este documento. El programa
fue desarrollado en ANSI C, usando el compilador Microsoft Visual C++ 5.0 para Windows 95.

Corridas de ejemplo

Esta tabla muestra el resumen de 30 corridas, donde el algoritmo genético busca las gramaticas
que generen la secuencia

11110001101001100110,y se resalta la solucion que esta en la mediana de los
resultados:



History File (report 2): g200-res.rp2

File
g200-4.rp1
g200-30.rp1
g200-11.rp1
g200-6.rp1
g200-25.rp1
g200-29.rp1
g200-9.rp1
g200-21.rp1
g200-28.rp1
g200-10.rp1
g200-12.rp1
g200-15.rp1
g200-7.rp1
g200-18.rp1
g200-13.rp1
g200-8.rp1
g200-27.rp1
g200-20.rp1
g200-1.rp1
g200-3.rp1
g200-14.rp1
g200-17.rp1
g200-19.rp1
g200-24.rp1
g200-16.rp1
g200-22.rp1
g200-2.rp1
g200-5.rp1
g200-26.rp1
g200-23.rp1

200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200
200

0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4
0.4

popsize Pm Pc

0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01
0.01

Gmax Rseed Best individual
400 0.780602{111102110121100114____0O0O_____ }
400 0.63332{131162001102012012___10___ }
400 0.137852{1831230008220011001__114__ }
400 0.777551{2411000181____ M1 }
400 0.608844{111104002202100___ ___ o1___ }
400 0.179968{33264031160032___ oot ____ }
400 0.288583{11412700110000___ 1012__ }
400 0.726707{11200020122002__ " }
400 0.639851{220008201220011___ M1 }
400 0.173925{1111121122112112__ oo____ }
400 0.806452{12100022002_______ " }
400 0.620746{334261021____________ o111003310__ }
400 0.182592{0114510402__ oo }
400 0.912351{21100202602__ o1___ }
400 0.313028{13431012632___ oo11121032__ }
400 0.624134{2662004012103130__ 1102__ }
400 0.397534{41111021541012102012100__ _ }
400 0.058138{214100012221300___ __ _ " }
400 0.870083{1117132010200012__ oco______ }
400 0.694815{15212225222122_ " }
400 0.6021{11514812136621222111211___ }
400 0.325144{2211511322232122__ " }
400 0.989929{1222221022222_ m"“__
400 0.916715{12242522422322711____11____ . ____ }
400 0.131748{24206753407022221210_11__ }
400 0.797479{245002________ 111220__ }
400 0.260842{25111334002__________ 1112 }
400 0.539079{131______ 10010103___ }
400 0.220618{21112222200100_______ "1 }
400 0.308145{2311144122794471211211121__ }
Minimo
Maximo

Desviacion estandar
Aptitud media

Paralasecuencial 11100011010011001 10 lacomplejidad gramatical obtenida

por el algoritmo GRAMMAR es 20.

Puede notarse que la solucion en la mediana de los resultados produce un valor muy por
arriba de 20, asi también, el mejor resultado obtenido es un poco mayor (21) que el obtenido por
el algoritmo GRAMMAR.

A continuacion se muestra el inicio y final de la corrida que se encuentra en la mediana de

los resultados, asi como su grafica de convergencia:

FILE: g200-13.rp1

w

VT ={01}

VN

popsize = 200

Pc  =0.400000
Pm  =0.010000
Gmax =400
Rseed =0.313028
gen avg fit

={234567891011}

={111100011010011001100}

max fit min fit ncross nmuts Chromosome

99

19.51
64.27

gen
389
217
311
154
301
286
187
337
101
393
182
310

73
208
302
204
391

34
368

82

55

56
243
102
168
243
392

14

11

45



755.355
696.58
652.55
732.66
693.09
667.72
677.92

685.615

670.335

662.265

650.185

635.715
642.79

583.015

661.305
727.75

702.995

681.195

638.555
660.78

668.715
667.42
580.79

547.045

597.885
638.28
587.21
602.97
634.21

635.245

629.785

623.595
695.38

2893
2196
1944
2024
2340
2739
2478
2478
2478
3322
3322
2703
2626
2626
2808
3105
2925
3324
3192
3192
3390
3495
3390
2717
2871
3015
2871
2730
2730
2508
2980
2508
2508

0N O~ ON -

W WWWNDNNDNDNNDNNDNDN=22 =2 a2
W N2 000N WN-_0OONOOOGNWN-=O0O©

381
382
383
384
385
386
387
388
389
390
391
392
393
394
395
396
397
398
399
400

372.625
366.265
371.955
378.065
402.395
404.165
402.455
382.17
385.295
386.65
378.425
386.44
379.385
385.525
385.17
375.04
377.83
376.45
374.42
372.425

Global Best Individual so far, Generation # 302:

728
728
735
750
915
915
915
915
915
882
882
825
826
880
784
784
832
660
684
624

140
180
160
189
144
144
144
144
144
144
130
130
117
115
143
130
130
105
126
143
143
17
128
130
132
120
132
120
120
121
121
121
121

64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64
64

chrom=13431012632
fitness = 64.000000

58
87
77
80
85
79
72
86
65
65
91
78
77
78
75
77
82
80
91
76
81
88
63
78
74
90
85
81
79
73
79
92
81

94
85
85
94
75
83
69
87
73
79
89
73
81
76
75
81
81
74
89
78

64{400000232
66{400000232
68{400000232
60{132223103
87{233300234
69{233300234
72{233300234
75{233300234
66{233300234
60{233300234
72{314643124
74{314643124
63{314643124
63{58242
80{314643124
70{314643124
59{314643124
66{624600224
49{214643124
65{314643124
60{314643124
66{314643124
62{268311234
62{314643124
56{533233124
57{533233124
71{533233124
71{533233124
64{533233124
68{533433124
73{533433124
57{533433124
64{533433124

2

64{13611012632
56{13421012632
60{13421012632
60{13421012632
70{13421012632
57{13421012632
60{13421012632
54{13421012632
60{13421012632
63{13421012632
67{13421012632
54{13421012632
75{13421012632
59{13421012632
62{13421012632
54{13421012632
60{13421012632
62{13421012632
62{13421012632
72{13421012632

0011121032

111221
111221
111221

111221

1

S S (O G OO o Y S G G G G

1221
1221
1221
1221
1221
1221
1221
1221

GG\ O G O U U U O U O A QU G QG

121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032
121032



Aptitud media

Grafica de convergencia

600 |
500

800
700 %

400
300 -
200 ~
100

?‘VMM

50

150 200 250 300

Generaciones

350 400 450

Corrida con solucion optima

A continuacidn se muestra la mejor corrida obtenida con el algoritmo genético, asi como
su grafica de convergencia.

FILE: g200-4.rp1
={111100011010011001100}

w
VT
VN

={01}

={234567891011}

popsize = 200

Pc

Pm
Gmax
Rseed

gen

=0.400000

= 0.010000
=400
=0.780602

avg fit
1 679.185
2 601.505
3 558.035
4 565.13
5 562.95
6 515.935
7 540.135
8 54267
9 558.525
10 541.05
11 554.79
12 553.445
13 537.185
14 540.185
15 536.02
16 553.055
17 536.215
18 528

max fit min fit ncross

4095
4095
4095
4228
2640
1404
1568
1568
1568
1568
1568
1568
1568
1376
1520
1410
1404
1568

114
114
114
114
114
114
114
114
114
126
114
114
114
117
114
114
133
114

82
86
77
84
91
65
78
77
70
85
95
76
70
85
86
70
72
84

nmuts

Chromosome
54{11100012002110210____01
77{11100012002110210____01
68{11100012002110210____01
71{11100012002110210____01
66{11100012002110210____01
64{11100012002110210____01
71{11100012002110210____01
56{11100012002110210____01
55{11100012002110210____01
61{422837420122221010___ 11
68{11100012002110210____01
73{11100012002110210____01
66{11100012002110210____01
54{11100012002110210____01
47{11100012002110210____01
64{11100012002110210____01
48{11100012002110210____01
60{11100012002110210____01



19 53124 1504 114 74 55{11100012002110210____01

20 576.225 1410 133 82 41{11100012002110210____O1__________________
380 217.91 390 40 78 77{11110211012110212____o00__________________
381 218.62 390 40 75 69{11110211012110210____0O0O__________________
382 220.065 403 40 66 72{11110211012110212____o00__________________
383 216.87 372 40 74 68{11110211012110212____00__________________
384 220.555 364 40 77 90{11110211012110212____00__________________
385 219.495 377 40 77 84{11110211012110212____o00__________________
386 231.5 377 40 82 69{11110211012110212____00__________________
387 227.06 408 40 78 69{11110211012110212____o00__________________
388 228.73 408 40 80 62{11110211012110212____00__________________
389 223.41 408 21 84 71{11110211012110011____0O0O__________________
390 226.94 357 21 83 82{11110211012110011____0O0O__________________
391 234.255 377 21 63 75{11110211012110011____0OO0O__________________
392 231.9 435 21 76 84{11110211012110011____0O0O__________________
393 228.45 435 21 81 64{11110211012110011____0O0O__________________
394 224.385 378 40 89 57{11110211012110210____00__________________
395 224.215 396 40 67 64{11110211012110210____0O0__________________
396 227.445 432 21 80 67{11110211012110011____0O0O__________________
397 228.205 399 21 76 71{11110211012110014____00O__________________
398 225.56 378 21 90 74{11110211012110011____0O0O__________________
399 228.945 360 21 74 73{11110211012110011____0O0O__________________
400 228.95 364 42 70 67{11110211012110011____0O0O__________________

Global Best Individual so far, Generation # 389:
chrom=11110211012110011____00
fitness = 21.000000

Grafica de convergencia

800
700
600
500 -
400 . o
300 -
200
100
0 ‘ ‘ ‘ ‘

0 100 200 300 400 500

Generaciones

Aptitud media

Conclusiones

Se puede observar que el algoritmo funciona, ya que tiende a converger a un minimo muy
cercano al obtenido por el algoritmo GRAMMAR.
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Se detectaron varios motivos por los que no se puede mejorar la convergencia:

1. La cruza de dos puntos implementada en ocasiones puede producir gramaticas no validas.
Es decir, simbolos en el simbolo inicial que no estan dentro del conjunto V.

2. Laseleccion de individuos con menor aptitud no garantiza que sean los mejores, ya que si
un individuo tiene un simbolo no terminal que al derivarse excede la gramatica requerida,
una sola mutacion podria colocarlo entre los mejores individuos.

Algunas de las mejoras que pueden hacerse son las siguientes:

1. Implementar un operador de adicion de simbolos al simbolo inicial o adicion de reglas de
produccion.

2. Implementar un operador de eliminacién de simbolos al simbolo inicial o eliminacion de
reglas de produccion.
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ANEXO. Codigo fuente del programa

finclude
#include
#include
#include
#include

#define
#define
#define
#define
#define

<stdlib.h>
<stdio.h>

<math.h>

<time.h>

<string.h>

MAX LEN W 1000
MAX LEN VN 100
MAX LEN VT 200
MAX LEN V 300
MAX LEN DERIV 20000

struct individual

{

int *chrom;
int lenS;
int nPi;
double fitness;
int xsitel;
int xsite?2;
int mutations;
int parent[2];
float pselect;
float expected count;
int actual count;
}i
struct bestever
{
int *chrom;
double fitness;
int generation;
}i
int W[ MAX LEN W 1;
int VN[ MAX LEN VN ];
int VT[ MAX LEN VT ];

int
int

//int
//int
//int
//int
//int
//

V[ MAX_LEN V 1;
Deriv[ MAX LEN DERIV ];

*W;
*VN;
*VT;
*v;
*Deriv;

secuencia inicial*/

double log2;

/*const codesize = 4;%*/
int codesize;

int 1wW;

int 1VN;

int 1VT;

int 1v;

int npP;

int maxlChrom;

/*

/~k
/*
/*
/~k

/*

/~k
/*

/*

/*
/*

chromosome structure for the individual */
length of starting simbol S */
number of productions fo the individual */
fitness of the individual */
crossover site 1 at mating */
crossover site 2 at mating */
number of mutations of the individual */
who the parents of offspring were */
chromosome structure for the best-ever
individual */

fitness of the best-ever individual */
generation wich produced it */

Secuencia inicial

*/

Lista de simbolos No terminales */

Lista de simbolos Terminales */

Lista de simbolos Terminales y No Terminales */

Lista en la gque se hara temporalmente la
derivacion de producciones

logaritmo natural de 2 */

Longitud de la secuencia inicial */

Longitud del conjunto de simbolos No terminales */
Longitud del conjunto de simbolos Terminales */

Numero de reglas de produccion */

Longitud maxima de cada cromosoma */

y
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int
int
char

double

int
float
float
int
char
char
char

int
double
double
double
int
int
int
double
int
int

int
int

1lDeriv;
maxlDeriv;
input file[20];

/*

Longitud de la secuencia derivada */

PI = 3.141592; /* Sin palabras */

popsize = 50;

Pc = 0.4; /* probability of mutation
Pm = 0.25; /* probability of crossover
Gmax = 200; /* maximum number of generations
filereportl[20] = "grammag.rpl";

filereport2[20] = "grammag.rp2";

filereport3[20] = "grammag.rp3";

gen; /* current generation number
sumfitness; /* summed fitness for entire population
min; /* minimum fitness of population
max; /* maximum fitness of population
*localmin; /* f£(X) minima en generacion gen

localmin lenS;
localmin nPi;
avg;

genmuts;
gencross;

nmutation;
ncross;

/* QUITAR */

float
float
float

struct
struct
struct

int

double
double
double

float
double
int
double
int

FILE
FILE
FILE
FILE

c = 800.0;
alfa 2.000;
beta 0.333;

individual *oldpop;
individual *newpop;
bestever bestfit;

*roulettelist;
*fitnesslist;
avgfitnesslist;
sumfitnesslist;

Rseed;
oldrand([55];
jrand;
rndx?2;
rndcalcflag;

*fdebug;

*freportl;
*freport2;
*freport3;

void Srand () {
/* Inicializamos el generador de numeros aleatorios */

int utime;
long ltime;

/*
/*
/*

/*

/*
/*
/~k
/*

/* average fitness of population
/* number of mutations in generation gen
/* number of crossovers in generation gen

/* number of mutations
/* number of crossovers

Tecnica de Penalizaciones Dinamicas */
Constantes de Joines y Houck [1994] */
c =0.5, alfa =1, beta =1 o 2 */
last generation of individuals */

next generation of individuals */
fittest individual so far */

Random numbers seed */

Array of 55 random numbers */
current random number */

used with random normal deviate */
used with random normal deviate */

/* obtenemos la hora del dia */

ltime = time (NULL) ;

utime = (unsigned int)
srand ( utime );
rand() ;

ltime / 2;

*/
*/

*/
*/

*/
*/
*/

*/
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float randfloat (float min, float max) {
return (float) (max-min)*rand()/RAND MAX + min;
}

int randint (int min, int max) {
return (int) ((double) (max+0.9999-min)*rand()/RAND MAX + min);
}

/* Create next batch of 55 random numbers */

void advance random()

{
int j1;
double new random;

for(jl = 0; 31 < 24; jl++)
{

new random = oldrand[jl] - oldrand[jl1+31];
if (new_random < 0.0) new random = new random + 1.0;
oldrand[jl] = new random;

for(jl = 24; jl < 55; jl++)

new random = oldrand [Jjl] - oldrand [jl-24];
if (new random < 0.0) new random = new random + 1.0;
oldrand[jl] = new random;

/* Fetch a single random number between 0.0 and 1.0 - Subtractive Method */
/* See Knuth, D. (1969), v. 2 for details */
/* name changed from random() to avoid library conflicts on some machines*/

float randomperc ()

{

jrandt+;

if (jrand >= 55)

{
jrand = 1;
advance random () ;

}

return((float) oldrand[jrand]);

/* Flip a biased coin - true if heads */

int flip(float prob)
{

float randomperc();

if (randomperc () <= prob)
return(l);
else
return (0) ;
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void warmup random(float random seed)
{
int 31, ii;
double new random, prev_ random;

oldrand[54] = random seed;
new random = 0.000000001;
prev_random = random seed;

for(jl1 =1 ; j1 <= 54; j1++)
{
ii = (21*j1) %54;
oldrand[ii] = new random;
new random = prev_random-new random;
if (new random<0.0) new random = new random + 1.0;
prev_random = oldrand[ii];

}

advance_ random() ;

advance random() ;

advance random () ;

jrand = 0;
}
/* Initialize random numbers batch */
void randomize gen ()
{

int j1;

for (j1=0; J1<=54; jl++)
oldrand[jl] = 0.0;

jrand=0;

warmup_random (Rseed) ;

void open fdebug(char *debug file)

{
/* Open debug file */

if( (fdebug = fopen( debug file, "w" )) == NULL ) {
printf( "Couldn't open file $%s\n", debug file );
exit (1) ;

}

void open freport2(char *file report2)

{

int newfile = 0;

/* Open File Report 2 */
if ( (freport2 = fopen( file report2, "r" )) == NULL )
newfile = 1;

else
fclose( freport2 );

if( (freport2 = fopen( file report2, "a" )) == NULL ) {
printf( "\nCouldn't open file %s\n\n", file report2
exit (0);
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if( newfile ) {
fprintf ( freport2, "History File (report 2): %s\n", file report2 );
fprintf ( freport2, "File\tpopsize\tPm \tPc \tGmax\tRseed

fprintf ( freport2, "Best individuall\tf (X) \t"™ )
fprintf ( freport2, "gen\n" );

void open freport3(char *file report3)

{

if( (freport3 = fopen( file report3, "w" )) == NULL ) {
printf( "Couldn't open file %s\n", file report3 );
exit (1) ;

void nomemory (char *string)

{

printf ("ERROR!! --> malloc: out of memory making %s\n",string);
exit (1) ;

void memory allocation()

{
int i;
int unsigned numbytes;
numbytes = popsize * sizeof (struct individual);
/* Allocate memory for old and new populations of individuals */
if ((oldpop = malloc (numbytes)) == NULL)

nomemory ("old population");

if ((newpop = malloc (numbytes)) == NULL)
nomemory ("new population");

if ((roulettelist = malloc (popsize*sizeof (int))) == NULL)
nomemory ("roulette list");

if ((fitnesslist = malloc (popsize*sizeof (double))) == NULL)
nomemory ("fitness list");

numbytes = maxlChrom * sizeof (int);
for( i=0; i<popsize; i++ ) {
if ((oldpop[i] .chrom = malloc (numbytes)) == NULL)

nomemory ("old population chromosome") ;

if ((newpop[i] .chrom = malloc (numbytes)) == NULL)
nomemory ("new population chromosome") ;

}

if ((bestfit.chrom = malloc (numbytes)) == NULL)
nomemory ("best fit chromosome");

if((localmin = malloc (numbytes)) == NULL)
nomemory ("localmin") ;

fprintf ( fdebug, "memory allocation() - OK\n" );

\t"
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void free all()

{

free(fitnesslist);

free (roulettelist);

free (newpop) ;

free (oldpop) ;

fprintf ( fdebug, "free all() - OK\n" );

int esTerminal ( int simbolo )

{

int i;
for ( i=0; i<1VT; i++ )

if( VI[i] == simbolo )
return (1) ;

return (0) ;

/* Buscar si simbolo es No Terminal, y por lo tanto
forma una produccion */

int esNoTerminal ( int simbolo, int *simbl, int *simb2, int *chrom, int nPchrom )
{

int i, Jj;

for( i=0; 1i<1VN; i++ )

if( VN[1i] == simbolo ) {
Jo=1W + 2 * i;
*simbl = chrom[j];

*simb2 = chrom[j+1];
return(l) ;

}

return (0) ;

/* derivar simbolo() solo debe ser llamada por derivar() */

void derivar simbolo( int simbolo, int *chrom, int nPchrom )

{
int simbl; /* Primer simbolo del lado derecho de la produccion */
int simb2; /* Segundo simbolo del lado derecho de la produccion */

if( 1Deriv < maxlDeriv - 1 ) {
if( esTerminal ( simbolo ) ) {
Deriv|[ 1lDeriv ] = simbolo;

1Deriv=1Deriv+1l;

} else {
if ( esNoTerminal ( simbolo, &simbl, &simb2, chrom, nPchrom ) ) {
derivar simbolo( simbl, chrom, nPchrom );
derivar simbolo( simb2, chrom, nPchrom );
}
}
} else
Deriv[ maxlDeriv - 1 ] = Deriv[ maxlDeriv - 1 ] + 1;

/* derivar secuencia basandose en las reglas de produccion chrom */



void derivar (int *secuencia, int lsec, int *chrom, int nPchrom )

{

/* secuencia secuencia a derivar: lado derecho de una
produccion o simbolo inicial
lsec longitud de secuencia
chrom cromosoma que tiene las producciones a usar
nPchrom numero de producciones que tiene el cromosoma
int i;

/* Inicializamos el contador de longitud de la secuencia derivada */

1Deriv = 0;
Deriv[ maxlDeriv - 1 ] = 0;

for( i=0; i<lsec; i++ )
derivar simbolo( secuencia[i], chrom, nPchrom );

/* Calculamos la complejidad de la regla de produccion */
/* (de la secuencia del lado derecho) */

double Krp( int *Secuencia, int lSecuencia )

{
int i, simboloAnterior, v;
double K=0;

simboloAnterior = Secuencial[0]; v=1;

for( i=1; i<lSecuencia; i++ ) {
if( simboloAnterior == Secuenciali] ) v++;
else {
K=K+ ( floor( log(v) / log2 ) + 1 );
simboloAnterior = Secuencialil];
v = 1;

K=K+ ( floor( log(v) / log2 ) + 1 );

return( K );

/* Definimos funcion objetivo
La aptitud de cada individuo esta en funcion de:
- KG: La complejidad gramatical
- nsDif: El numero de simbolos diferentes entre la
secuencia derivada y la secuencia inicial
- dLon: La diferencia en longitud entre la secuencia
derivada y la secuencia inicial
*/
double objfunc( struct individual *ind, int t )
{
int i;
int ladoderecho[2];
double K, KG, fitness;
int nsDif, dLon, nProds=0;

/* Calculamos complejidad gramatical */
KG = 0.0;

/* Complejidad de cada regla de produccion */
for( i=0; 1i<ind->nPi; i++ ) {
ladoderecho[0] = ind->chrom|[ 1W + i * 2 ];
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ladoderecho[1l] = ind->chrom|[ 1W + 1 * 2 + 1 ];
derivar ( ladoderecho, 2, ind->chrom, ind->nPi );
K = Krp( Deriv, 1lDeriv );

KG = KG + K;
}

/* Derivamos la secuencia inicial */

derivar ( ind->chrom, ind->1lenS, ind->chrom, ind->nPi );
K = Krp( Deriv, 1lDeriv );

KG = KG + K;

/* Calculamos el numero de simbolos diferentes entre la
secuencia derivada y la secuencia inicial */

nsDif = 0;
for( i=0; i<1lw; i++ )
if( W[i] != Deriv[i] ) nsDif++;

/* Calculamos diferencia en longitud entre la secuencia
derivada y la secuencia inicial */

dLon = abs( lDeriv - 1W );
fitness = pow( KG + dLon, 1 + nsDif ); */
fitness = ( KG + dLon ) * ( 1 4+ nsDif );

return fitness;

/* Define randomly the populatiton for generation # 0 */

void initialize pop ()

{

int 3, i, k, m;

for( j=0; j<popsize; Jj++ )

{
/* E1 tamafio del simbolo inicial del individuo es aleatorio */
oldpop([j].lenS = randint( 1, 1W );

/* El numero de producciones del individuo es aleatorio */
oldpop([j].nPi = randint( 1, nP );

/* Llenamos la Secuencia Inicial de Chrom asegurando que los
simbolos seleccionados esten hasta los simbolos no terminales
determinados por el numero de producciones */

for( i=0; i<oldpopl[j].lenS; i++ ) {

k = randint( 0, 1VT + oldpop(j].nPi -1 );
oldpop([j].chrom[i] = V[k];
}

/* Los genes que no se usan los ponemos negativos */
for( i=oldpop([j]l.lenS; i<1W; i++ )
oldpop([j].chrom[i] = -1;

/* Llenamos las producciones de Chrom */
for( i=1W, m=0; i<1lW + 2 * oldpop[j].nPi; i=i+2, m++ ) {
/* Para el primer simbolo derecho de la produccion */
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k = randint( 0, 1VT + m - 1 );
oldpop([j].chrom[i] = V[k];

/* Para el segundo simbolo derecho de la produccion */
k = randint( 0, 1VT + m - 1 );
oldpop[j].chrom[i+1] = VI[k];

}

/* Los genes que no se usan los ponemos negativos */

for( i=1W + 2 * oldpopl[j].nPi; i<maxlChrom; i++ )

oldpop([j].chrom[i] = -1;
oldpop([j].fitness = objfunc( &oldpopljl, 1 );
oldpop([j].xsitel = 0;
oldpop([j].xsite2 = 0;
oldpop([j] .mutations = 0;
oldpop([j].parent[0] = 0;
oldpop([j].parent[1l] = 0;

}
fprintf ( fdebug, "initialize pop() - OK\n" );

/* Calculate population statistics */

void statistics(struct individual *pop)

{

int i, j;

sumfitness = 0.0;
min = pop[0].fitness;
max = pop[0].fitness;

/* Loop for max, min, sumfitness */

for( j=0; j<popsize; j++ ) {
sumfitness = sumfitness + popl[]j].fitness;
if( popl[j].fitness > max ) {
max = pop[]j].fitness;

}

if( popl[j].fitness < min) {
min = pop[]j].fitness;
for( i=0; i<codesize; i++ )
localmin[i] = pop[j].chrom[i];
localmin lenS = pop[j].lenS;
localmin nPi = popl[j].nPi;
}
/* Define new global best-fit individual */
if( pop[j].fitness < bestfit.fitness ) {
for( 1i=0; i<codesize; i++ ) {
bestfit.chrom[i] = pop[j].chrom[i];
}

bestfit.fitness = pop[j].fitness;
bestfit.generation = gen;

}
/* Calculate average */

avg = sumfitness/popsize;



/* Seleccion proporcional de ruleta */

void roulettewhell ()
{
int i, j;
float sumpselect, rndvalue;

for (i=0; i<popsize; i++) {
sumpselect=0.0;
rndvalue=randfloat (0.0,1.0);

for (j=0; Jj<popsize, rndvalue>=sumpselect; J++)
sumpselect=sumpselect+oldpop[]j].pselect;
oldpop[j-1].actual count++;

/* Para seleccion aleatoria de los padres ganadores en la ruleta */

void roulettewhellrnd()

{
int i, j, k=0;

/* Llenar roulettelist con los padres seleccionados en la ruleta */
for (i=0; i<popsize; 1i++)
for (j=0; j<oldpop[i].actual count; j++) {
roulettelist[k] = 1i;
k++;
}

/* Cambiar el orden de los padres aleatoriamente */
for (i=0; i<popsize-2; i++) {
j=randint (i, popsize-1);
k=roulettelist[]j];
roulettelist[j] = roulettelist[i];
roulettelist[1i] k;

int min int( int x, int y )
{
if( x<y ) return(x);
else return(y);

}

/* Cross 2 parent strings, place in 2 child strings */
/* Cruza de 2 puntos */
void crossover (int *parentl, int lenS1l, int nP1,
int *parent2, int lenS2, int nP2,
int *childl, int *lenSlchild, int *nPlchild,
int *child2, int *lenS2child, int *nP2child,
int *jcrossl, int *jcross2 )

int j;

/* Do crossover with probability Pc */
if (flip(Pc))

{

/* Crosspoint 1 between 1 and min_int (lenS)-1 */
*jcrossl = randint( 1, min int( lenSl, lens2 ) - 1 );



/* Crosspoint 2 between 1W and 1W + min_ int (nP)-1 */
*jcross2 = randint (1W, 1W + min int( nPl, nP2 ) - 1 );

for( j=0; J < *jcrossl; j++ ) {
childl[j] = parentl[j];
child2[j] = parent2[j];

for( j = *jcrossl; j < *jcross2; j++ ) {
childl[j] = parent2[j];
child2[j] = parentl[j];

for( j = *jcross2; j < codesize; j++ ) |
childl[j] = parent2[j];
child2[j] = parentl[j];

}

/* Intercambiamos las longitudes de secuencias iniciales y
numero de producciones */

*lenSlchild = lenS2;

*lenS2child = lenS1;

*nPlchild = nP2;

*nP2child = nPl;

ncross++;
gencross++;
} else {

for( j=0; Jj<codesize; Jj++ ) {
childl[j] = parentl[j];
child2[j] = parent2[j];

}

*lenSlchild = lenS1;

*lenS2child = lenS2;

*nPlchild = nPl;

*nP2child nP2;

/* Perform a mutation and keep track of it */
/* Mutacion uniforme */
void mutation( struct individual *ind, int lenS, int nPi )
{
int i, j, m;
int lower;
int upper;

/* Do mutation with probatility Pm */
ind->mutations = 0;

/* Para el simbolo inicial de ind->chrom */

lower = 0;

upper = 1VT + nPi - 1;

for( i=0; i<lenS; i++ )

if( flip(Pm) ) {
/* Mutamos asegurando que los simbolos seleccionados esten

hasta los simbolos no terminales determinados por el
numero de producciones */

j = randint ( lower, upper );
ind->chrom[i] = V[7j];
nmutation++;

ind->mutations++;
genmuts++;



}

/* Para las producciones de ind->chrom */
for( i=1W, m=0; i<lW + 2 * nPi; i=i+2, m++ )
if( flip(Pm) ) {
upper = 1VT + m - 1;

/* Para el primer simbolo derecho de la produccion */
j = randint ( lower, upper );

ind->chrom[i] = V[j];

/* Para el segundo simbolo derecho de la produccion */

j = randint ( lower, upper );
ind->chrom[i+1] = V[j];
nmutation++;
ind->mutations++;

genmuts++;

void reportl start()

{

int 1i;

fprintf ( freportl, "FILE: %$s\n", filereportl );
fprintf ( freportl, "W = { ")

for( i=0; i<1lw; i++ ) fprintf( freportl, "&d ", W[i] );
fprintf ( freportl, "}\n" );

fprintf ( freportl, "VT = { ")
for( i=0; i<1VT; i++ ) fprintf( freportl, "&d ", VT[i] );
fprintf ( freportl, "}\n" );

fprintf( freportl, "VN ={ ")
for( i=0; i<1VN; i++ ) fprintf( freportl, "%d ", VN[i] );
fprintf ( freportl, "}\n" );

fprintf ( freportl, "\n" );

fprintf ( freportl, "popsize = %d\n", popsize );

fprintf ( freportl, "Pc = %f\n", Pc );

fprintf ( freportl, "Pm = $f\n", Pm );

fprintf ( freportl, "Gmax = %d\n", Gmax );

fprintf ( freportl, "Rseed = %f\n", Rseed );

fprintf ( freportl, "\n" );

fprintf ( freportl, "gen\tavg fit\tmax fit\tmin fit\tncross \tnmuts \t" );
fprintf ( freportl, "Chromosome\n" );

void reportl middle ()
{

int i;

fprintf ( freportl, "$A\t$E\tS£\tE£\tsd\tsd\t{ ",
gen, avg, max, min, gencross, genmuts );

for( i=0; i<codesize; i++ )
if( localmin[i] == -1 )
fprintf ( freportl, " " );
else
fprintf ( freportl, "%d ", localmin([i] );

fprintf ( freportl, "™ )\n" );



void reportl end()

{

int i;

/* write the summary

statistics in global mode */

fprintf ( freportl, "\n" );
fprintf ( freportl, "Global Best Individual so far, Generation # %d:\n",
bestfit.generation);
fporintf ( freportl, " chrom = " );
for( i=0; i<maxlChrom; i++ )
if( bestfit.chrom[i] == -1 )
fprintf( freportl, " " );
else
fprintf( freportl, "%d ", bestfit.chrom[i] );

fprintf ( freportl, "\n" );

fprintf ( freportl, " fitness = %f\n", bestfit.fitness );
}
void report3 start()
{

int 1i;

fprintf ( freport3, "File: %$s\n", filereport3 );

fprintf ( freport3, "popsize = %d\n", popsize );

fprintf ( freport3, "Pc = %$f\n", Pc );

fprintf ( freport3, "Pm = %$f\n", Pm );

fprintf ( freport3, "Gmax = %d\n", Gmax );

fprintf ( freport3, "Rseed = %$f\n", Rseed );

fprintf ( freport3, "\n" );

fprintf ( freport3, "W = { "),

for( i=0; i<1lw; i++ ) fprintf( freport3, "&d ", W[i] );

fprintf ( freport3, "}\n" );

fprintf ( freport3, "VT = { ")

for( i=0; i<1VT; i++ ) fprintf( freport3, "&d ", VT[i] );

fprintf ( freport3, "}\n" );

fprintf ( freport3, "VN = { ")

for( i=0; i<1VN; i++ ) fprintf( freport3, "%d ", VN[i] );

fprintf ( freport3, "}\n" );

fprintf ( freport3, "\n" );

fprintf ( freport3, "Initial population:\n" );

fprintf ( freport3, "Ind\tFitness\tChromosome\n" ) ;

}

void report3 middle ()

{

int i, j;

/* Imprimimos en reporte 3 todos los nuevos individuos con su aptitud */

fprintf ( freport3, "\n" );
fprintf ( freport3, "Begin Generation %d VT = {
for( i=0; 1i<1VT; i++ )
fprintf ( freport3, "%d ", VT[i] );
fprintf ( freport3, "} VN = { " );
for( i=0; 1i<1VN; i++ )

, gen );
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fprintf ( freport3, "%d

fprintf ( freport3,

for( i=0; i<popsize;

fprintf ( freport3,

N\n" ) ;

i++ ) |

", VN[i] )3

"sd\tsfN\E{ ", i,

newpop[i] .fitness );

)

_

for( j=0; Jj<codesize; j++ )
if( newpop[i].chrom[j] == -1
fprintf ( freport3, "
else
fprintf( freport3, "%2d ",

derivar ( newpop[i].chrom,

fprintf ( freport3, "} ==> { " );
for( j=0; j<lDeriv; Jj++

fprintf (

fprintf ( freport3, "}\n

}

)

")

newpop[i] .chrom[]j] );

newpop[i].lenS,

freport3, "%d ", Deriv[j] );

newpop[i] .chrom, newpop[i]

fprintf ( freport3, "Generation %d Accumulated Statistics:\n", gen );
fprintf ( freport3, " Total Crossovers = %d\n", ncross );
fprintf ( freport3, " Total Mutations = %d\n", nmutation );
fprintf ( freport3, " min = $f\n", min );
fporintf ( freport3, " max = %$f\n", max );
fprintf ( freport3, " avg = %$f\n", avg );
fprintf ( freport3, " sumfitness = $f\n", sumfitness );
fprintf ( freport3, "™ Best Individual in this generation:\n" );
fprintf ( freport3, " { ")
for (i=0;i<codesize;i++)
if (localmin([i] == -1 )
fprintf ( freport3, " " );
else
fprintf ( freport3, "%d ", localmin[i] );

fprintf ( freport3,
fprintf ( freport3,

fprintf ( freport3,

"

"

\n" ) ;

Global Best Individual so far,
bestfit.generation );

"

for (1=0;i<codesize;i++)
if (bestfit.chrom[i] ==

fprintf (

else

fprintf (

fprintf ( freport3,
fprintf ( freport3,

printf( "Gen # %d,

void report3 end()

{

}

"

-1

freport3, " " );
\n" ) ;

Fitness = %$f\n",

min fitness = %f\n",

Generation #%d:\n",

freport3, "%d ", bestfit.chrom[i] );

bestfit.fitness );

gen,

min

)

/* Perform all the work involved with the creation of a new generation of

chromosomes */

void generation()

{

int i, matel, mate2,

float sumtmpl = 0;

jcrossl,

jcross2;

.nPi
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float sumtmp2 =
gencross = 0;
genmuts = 0;

0;

/* fitnesslist contiene "aptitudes invertidas" de las aptitudes

de cada individuo.

De esta manera el individuo de menor aptitud

tendra mayor probabilidad de ser elegido en la ruleta */
sumfitnesslist =

for (

}

i=0;

avgfitnesslist =

i<popsize;
fitnesslist[i] =
sumfitnesslist =

0;

i++ ) |

avg/sumfitness;

sumfitnesslist + fitnesslist[i];

sumfitnesslist/popsize;

/* Determinar porcentaje de seleccion y valor esperado de cada individuo */

for (

}

oldpop[0] .pselect =
oldpop[0] .expected count =

i=1; i<popsize; i++ ) {
oldpop[i] .pselect = fitnesslist[i]/sumfitnesslist;
sumtmpl = sumtmpl + oldpop[i].pselect;
oldpop[i] .expected count = fitnesslist[i]/avgfitnesslist;
sumtmp2 = sumtmp2 + oldpop[i].expected count;
oldpop[i].actual count = 0;

l-sumtmpl;
popsize-sumtmp?2;

oldpop[0].actual count = 0;

/* Seleccion proporcional de ruleta */
roulettewhell () ;
roulettewhellrnd() ;

i=0;
do {

} while (

/* roulettewhellrnd()
roulettelist([],

dejo los padres colocados aleatoriamente en
por lo que se pueden ir seleccionando las

parejas consecutivas */

matel =
matez =

roulettelist[i];
roulettelist[i+1];

/* Cruza de dos puntos */

crossover ( oldpop[matel].chrom,

oldpop[matel].lenS, oldpop[matel].nPi,
oldpop[mate2] .chrom, oldpop[mate2].lenS, oldpop[mate2].nPi,
newpop[i] .chrom, é&newpop[i].lenS, &newpop[i].nPi,
newpop [i+1l].chrom, &newpop[i+l].lenS, &newpop[i+l].nPi,
&jcrossl, &jcross2 );

/* Mutacion */

mutation (
mutation (

newpop
newpop
newpop
newpop
newpop

newpop
newpop

newpop
newpop

i=1i+1;
i<

.fitness =
.xsitel =
.xsite2 =
.parent[0] =
.parent[1l] =

[i+1
[i+1
newpop [i+1
[i+1
[i+1

(popsize-1)

& ( newpopl[i] ),
& ( newpop[i+1]

)i
newpop[i+1] .nPi );

newpop[i].lenS, newpop[i].nPi
), newpop[i+l].lenS,

objfunc (
jcrossl;
jcross2;
matel;
mate?2;

&newpop[i], gen );

.fitness = objfunc
.xsitel = jcrossl;

] )i
]

] .xsite2 = jcross2;

]

]

&newpop[i+1], gen

.parent[0] = matel;

.parent[l] = mate?2;

)
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/* Elitismo */
/* Unicamente por conveniencia colocamos el mejor individuo al final

de newpopl[]. */

for( i=0; i<codesize; i++ )
newpop [popsize-1].chrom[i] = localmin[i];

newpop [popsize-1].lenS = localmin lenS;
newpop [popsize-1].nPi = localmin nPi;
newpop [popsize-1].fitness = objfunc( &newpop|[popsize-1], gen );
newpop [popsize-1].xsitel = 0;
newpop [popsize-1].xsite2 = 0;
newpop [popsize-1].parent[0] = -1;
newpop [popsize-1].parent[l] = -1;

void genetic()

{

int i;
struct individual *temp;

/* Perform the previous memory allocation */
memory allocation();

/* Open report files */

if( (freportl = fopen( filereportl, "w" )) == NULL ) {
printf( "Couldn't open file %s\n", filereportl );
exit (1) ;

}

open_ freport2
open freport3
reportl start
report3 start

filereport2 );
filereport3 );
)
)

/* Initialize some variables */
randomize gen();
nmutation = 0;
ncross = 0;
bestfit.fitness = 100000000000000.0;
bestfit.generation = 0;
/* Initialize the populations and report statistics */
initialize pop();
statistics (oldpop) ;
for ( gen=1; gen<=Gmax; gent+ )
{ /* Create a new generation */
generation();
/* Compute fitness statistics on new population */
statistics (newpop) ;

/* Print to reports 1 and 2 */

reportl middle();
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report3 middle();
/* Advance the generation */

temp = oldpop;
oldpop = newpop;
newpop = temp;

}

/* Print to report 2 */
fprintf ( freport2, "%$s\t%d\t3f\t%f\t3d\t3f\t",
filereportl, popsize, Pc, Pm, Gmax, Rseed );
fprintf ( freport2, "{ " );
for( i=0; i<maxlChrom; i++ )
1f( bestfit.chrom[i] < 0 )
fprintf ( freport2, " " );
else
fprintf ( freport2, "%d ", bestfit.chrom[i] );
fprintf ( freport2, "}" );
fprintf ( freport2, "\t%$f\t%d\n", bestfit.fitness, bestfit.generation );

/* Print to report 1 */
reportl end();

fclose( freportl );
fclose( freport2 );
fclose( freport3 );

free all();

int read input file()

{

int tempW[ MAX LEN W ];

int  tempS[ MAX LEN W ];

int i, j, s

FILE *finput;

fprintf ( fdebug, "Begin of read_input_file()\n");

if ( (finput = fopen( input file, "r" )) == NULL ) {
printf( "Couldn't open file %s\n", input file );
return (0) ;

}

/* E1l indice de tempS (lista temporal de simbolos) corresponde al simbolo leido

Por ejemplo: Si leemos el simbolo 3, hacemos tempS[3] = tempS[3] + 1 */
for( i=0; i<MAX LEN W; i++ ) tempS[ i ] = 0;
i=20;
printf( "W = { " );

while ( !feof (finput) && i<MAX LEN W ) {
fscanf ( finput, "%d", &s );
if (s > MAX LEN W ) {
printf ( "\n" );
printf ( "ERROR: No se reservo memoria para el simbolo %d ", s );
printf( "en read input file(). Use simbolos en el rango 0..%d",

MAX LEN W-1 );

exit (0);
}
tempS[ s ]++;

tempW[ i ] = s;
printf( "%d ", tempW[i] );
i++;
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/* Este ciclo es por si el numero de simbolos del archivo excede la
cantidad de memoria reservada para tempW */
while( !feof (finput) ) {
fscanf ( finput, "%d", &s );
printf( "&d ", s );
i++;
}

fclose( finput );
printf ( "}\n" );
printf( "1 (W) = %d\n", i );

if ( i>MAX LEN W) {
printf( "ERROR: 1 (W) is greater than MAX LEN W (%d), ",
MAX _LEN W );
printf( "grammag can't continue." );
return (0) ;

}
1VT = 0; /* Iniciamos en CERO el numero de simbolos Terminales */

/* Contamos el numero de simbolos Terminales */
for( i=0; 1i<1W; i++ )
if( tempS[i] > 0 ) 1VT++;

printf( "1(VT) = %d\n", 1VT );

/* Calculamos el numero de producciones a usar basado en 1 (W) */
nP = 1W/2;

/* El numero de simbolos No terminales es igual al numero de producciones */
1VN = nP;

for( i=0; i<1lw; i++ )
W[ i ] = tempW[i];

for( i=0, j=0; i<MAX LEN W; i++ ) {
if( tempS[i] > 0 ) {
VT[3] = i;
Jt++;

}

printf( "VT = { ");
for( i=0; 1i<1VT; i++ ) printf( "%d ", VT[i] );
printf( "}\n" );

printf( "1(VN) = %d\n", 1VN );

/* Determinamos cuales seran los simbolos No Terminales */
VN[O0] = VT[1VT-1] + 1;
for( i=1; 1<1VN; 1++) VN[i] = VN[i1-11+1;

printf( "VN = { ");
for( i=0; i<1VN; i++ ) printf( "%d ", VNI[i] );
printf( "}\n" );

1v = 1VT + 1VN;
for( i=0; 1i<1VT; i++ )

V[i] = VT[i];
for( i=0; i<1VN; i++ )



V[i+1VT] = VN[i];

printf( "V = { ");
for( i=0; 1i<1V; i++ ) printf( "sd ", V[i] );
printf( "}\n" );

printf( "1(V) = %d\n", 1V );

/* Calculamos la longitud maxima que tendra Deriv */
maxlDeriv = MAX LEN DERIV;

/* Calculamos la longitud maxima que tendra cada cromosoma */
maxlChrom = 1W + nP * 2;

codesize = maxlChrom;

fprintf ( fdebug, "End of readﬁinputifile()\n");
printf( "End of read_input_file()\n");

if( 1W > MAX LEN W ) {
printf( "ERROR: 1W > MAX_LEN_W\n" ) ;
exit (0);

if ( 1VN > MAX LEN VN ) {
printf( "ERROR: 1VN > MAX_LEN_VN\D" )
exit (0);

if( 1VT > MAX LEN VT ) {
printf( "ERROR: 1VT > MAXiLEN7VT\n" )
exit (0) ;

if( 1V > MAX LEN V ) {
printf( "ERROR: 1V > MAX LEN V\n" );
exit (0) ;

if ( maxlDeriv > MAX LEN DERIV ) {
printf( "ERROR: maxlDeriv > MAX_LEN_DERIV\D" ) ;
exit (0);

}

return(l) ;

void ask parameters()

{

printf ("\n\n\ngrammag\n\n") ;

(
printf ("input file (initial secuence) ---> "); scanf( "%s", input file );
printf ("popsize - —-—-----—————————————————— > "); scanf( "%d", &popsize );
printf ("Pc --—-——————-—————— > "); scanf( "%$f", &Pc );
printf ("Pm ---———-----——— - ———— > "); scanf( "%$f", &Pm );
printf ("Gmax ---———-----——""—"—"—"—"—"—"—"—"—"—-"————— > "); scanf( "%d", &Gmax );
/* printf ("File name -> "); scanf( "%s", filereportl ); */

void main (int argc, char *argv[])

{

int i;

int repeat = 1;
char filename[20];
log2 = log(2);

if( argc==1 )
ask parameters();
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else if( argc>=6 && argc<=10

strcpy( input file, argv([1l] ); printf( "input file = $s\n", input file );
popsize = atoi( argv([2] ); printf( "popsize = %d\n", popsize );
Pc = atof ( argv[3] ); printf( "Pc = %f\n", Pc );
Pm = atof( argv([4] ); printf( "Pm = %$f\n", Pm );
Gmax = atoi( argv([5] ); printf( "Gmax = %d\n", Gmax );
if( arge>=7 )
strcpy( filename, argv[6] );
if( argc>=8 )
strcpy( filereport2, argv([7] );
if( argc>=9 )
strcpy( filereport3, argv([8] );
if( argc==10 )
repeat = atoi( argv[9] );
} else {
printf ( "\nUSE: grammag <input file> <popsize> <Pc> <Pm> <Gmax>
[<reportl>" );
printf( " <report2> <report3> <times>]\n\n" );
exit (1) ;

}

open_ fdebug( "grammag.log" );

if( read input file() ) {

Srand () ; /*
*/

if( repeat==1 ) {

Inicializamos el generador de numeros aleatorios

Rseed = randfloat(0,1);

genetic();
printf( "%s\n",
} else

filereportl );

for( i=1; i<=repeat; i+t ) {

sprintf (

filereportl, "%$s-%i.rpl", filename, i );

Rseed = randfloat(0,1);

printf( "
fprintf (
genetic ()
}
printf ( "summary added

}

fclose( fdebug );

$d\t%s\n", i, filereportl );
fdebug, "%d) %$s\n", i, filereportl );

’

to %s.\n\n", filereport2 );
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