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 ها ژن ساختار در پارامتري چند توابع کردن اضافه با ژنتيک الگوريتم بهبود
 

 الهام السادات احمدي

 نرم افزار کامپيوترکارشناسی ارشد 

 

 چکيده

-های اخير با توجه به افزايش ارتباط روزافزون بين ماشين و انسان، توجه زيادی به تکنولوژی قلم ديجيتال در موبايلدر سال

ی قلم را در پی کليدهای مجازی برپايه ها شده است. افزايش استفاده از اين تکنولوژی، نياز به ايجاد صفحهو تبلت noteهای 

-هايی در زبانهای انجام شده در زبان انگليسی برای ايجاد اين کيبورد مجازی، نقص چنين سيستمداشته است. عليرغم تلاش

حاضر، بهبود الگوريتم ژنتيک برای يهيود عملکرد يک الگوريتم تشخيص نويسه  پژوهشهای فارسی و عربی آشکار است. هدف 

ی فارسی با کمک يک الگوريتم به عنوان مطالعه موردی است. مطالعه موردس استفاده شده بازشناسی برخط دست نوشته

ی باشد. بدنهفارسی و عربی می ی کاراکترهای متمايزکنندهنويسی ژنتيک با تعريف ويژگی يادگيری سراسری مبتنی بر برنامه

های هر حرف توسط يک الگوريتم يادگيری سراسری مبتنی بر برنامه نويسی ژنتيک تشخيص داده اصلی حروف و نوع استروک

ی اصلی و با توجه به مکان ی اصلی حروف، با توجه به نوع استروک قرارگرفته بعد از بدنهشود. پس از تشخيص بدنهمی

انجام می گيرد. الگوريتم پيشنهادی، حروف و اعداد  DFAستروک حرف، تشخيص نهايی حرف توسط يک قرارگيری بخش ا

 دهد. تشخيص می %92.43ی فارسی را با ای از حروف و اعداد پيوستهو دنباله %97.52مجزای فارسی را با 

 

 ين آتاماتای متناهینويسی ژنتيک، نمايش ژن، بهبود الگوريتم، ماش قلم ديجيتال، برنامههاي کليدي: واژه
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 مقدمه

م، زيياد توابي به طور کلی مشکلات برنامه نويسی ژنتيک را می توان بصورت زيربيان  کنيم. فضای بسييار وسييم مسياله دتعيداد

گی تميام شايستاسبه متغيرها، ثابت ها ، عملگرها و ... و ترکيب های مختلف آنها( وجود دارد. تعداد کروموزومها در هر نسلدمح

ر دتفياوت دکيه معناصر زمان بر است(زياد است. زمان زياد برای تست اينکه جواب يک کروموزوم دبرنامه( به ازای ورودی هيای 

نتيک استفاده الگوريتم ژ.مواردی بسيار زياد است(، چقدر به جواب واقعی نزديک است دمحاسبه شايستگی کروموزوم( نياز است

 ه الگيوريتمکييستی تعداد نسلهای بسيار زيادی کار کند. براييک مساله سياده ممکين اسيت نيياز باشيد شده براييافتن جواب با

کردن جواب های  با در نظر گرفتن موارد فوق می بينيم که برنامه نويسی ژنتيک برای پيدا .ژنتيک چند صد هزار نسل کار کند

 .مناسب، نياز به کامپيوترهای بسيار سريم دارد

ضيمن  ييف کنييم تياقصد داريم ساختار داده و الگوريتم هايی برای تعريف ، استفاده از توابيم چنيد پيارامتری تعر در اين مقاله

يتم ی در الگيورکاهش پيچيدگی ژن ها توان محاسباتی و قدرت تمايز آنها را افزايش دهيم. لذا عمليياتی ماننيد فاصيله اقليدسي

 .ره صورت ميگيردالگوريتم برنامه نويسی ژنتيک جديد تنها در يک گ

 اهيم داد.الگوريتم پيشنهادی را روی پايگاه داده های مختلف تصوير اعمال کرده و کارايی آن را مورد بررسی قرار خو

 فرضيه هاي پژوهش

های الگوريتم برنامه نويسی ژنتيک می تواند منجير بيه مبتنی بر آن برای ژن itnessfروش ماتريسی نمايش ژن و محاسبه  -1

 سرعت همگرايی الگوريتم شودبهبود 

له کيراری نباشيد. بيدين وسييتها را به گونه ای بازنويسی کرد که در کلاسترهای مختلف امکان ايجياد ژن توان ايجاد ژنمی -2

 فضای مساله به چند زير مساله مجزا افراز ميشود که قابليت اجرا روی کلاسترهای مختلف را دارا خواهد شد.

ها ا پائين آورد. اين امر ميتواند با اصلاح نحوه نمايش ژنرتوان سرعت محاسبات ها میکردن جواب achecدر هر کلاستر با  -3

 انجام شود. 

 الگوريتم برنامه نويسی ژنتيک

 یه گونه هياک  "بقای مناسبترين"با الهام گرفتن از نظريه انتخاب طبيعی داروين که مبتنی برعمل توليد مثل موجودات واصل

ا  "يشييگان شناختی را قادر می سازد با شرايط محيطی خود را وفق دهند می باشد پروفسور جيان هالنيد از دانشيگاه مزيست 

 ت و سيسيتمهایوفق پذيری در طبيعي "را برای رشته های دودوئی با طول ثا بت را پايه گذاری کرد. د  "لگوريتم های ژنتيک 

ه ه  صيورت  وا ژبمسائل زيادی در سيستمهای وفقی اين قابليت را دارند که   نشان داد  "هالند"( در اين مقاله 1975 مصنوعی

ميوازی حيل  های  ژنتيک بيان شوند و توسط الگوريتم های ژنتيک که روند تکاملی داروين را شبيه سازی می کنند به صيورت

 "ه نويسی  ژنتيک برنام "مفهوم  1992 در سال "جان کوزا  "شوند. کار در اين زمينه توسط افراد مختلفی دنبال شد تا ا ينکه 

 را معرفی کرد که در اين روش عناصر برنامه جايگزين رشته های  دودوئی ميشوند.

 بيان الگوريتم برنامه نويسی ژنتيک

شته باشيد قابيل بم  را دا فرآيند  برنامه نويسی  ژنتيک توسط هر زبان  برنامه نويسی که قابليت  بيان و  ارزيابی ترکيب  ا ز  توا

يسيت وان اتيم ولپياده سازی ا ست هر چند که زبان ليسپ بيشترين قا بليت را دارد. زبان ليسپ تنها از دو نوع نهاد تحيت عني

ان  ليسيپ  بيز باشيند. ليسيتها  در  TIME ييا مقيادير متغيير ماننيد  7توانند مقادير ثابت مانند تشکيل شده است. اتمها می 

ونيه ای کيار ميی گ. کامپايلر و سيستم عامل زبان ليسپ بيه  + )1 2  (اجزا  درون پرانتز می باشد مانندز مجموعه ای  مرتب ا

ی متغيير بيه ليکه اتمهاابت به خود مقادير ارزيابی می شوند در حاکند که هر عبارتی را می بيند آنرا ارزيابی  می کند. اتمهای ث

يسيت بيه لمقادير جاريشان  ارزيابی می شوند. هنگامی که ليستی توسط زبان ليسپ مشاهده ميی شيود ، اوليين عنصير درون  

 عنوان تابم و ساير عناصر بعنوان آرگومانهای تابم فرض می شوند.

 < ) TIMEرا در نظر بگيرييد. در زيير     عبيارت     + )IF ( > TIME  2 1 )10  (3 4 (   (به عنوان  مثا ل     عبارت 

اعما ل می شود. سپس اين زير عبارت به مقدار درست ييا نادرسيت  10و اتم ثابت  TIMEبر روی اتم متغير   >تابم     10  (
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   < ) 10TIME  (ارزيابی  ميی شيود .مقيدار منطقيی ای کيه توسيط زيير عبيارت   TIME با توجه مقدار جاری اتم متغير 

تابعی با سه آرگومان می باشد. ا ين تابم مقدار ارزيابی   IF فرض می شود. تابم   IF برگشت داده می شود اولين آرگومان تابم 

اند در غير ا ين  صورت مقيدار ارزييابی شيده شده  دومين آرگومان را در صورتی که اولين آرگومان آن صحيح باشد باز می گرد

آرگومان سوم برگشت داده می شود.   هر عبارت زبان ليسپ را می توا ن به صورت ساختار درختی نمايش داد. درخت متنيارر 

 نشان داده شده ا ست.         1با  عبارت  بيان شده درشکل 

 
 : فلوچارت برنامه نويسی ژنتيک-1شکل

 
 درختی يک عبارت ليسپ: نمودار  2شکل
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ناميه دقت شود که اين فرم درختی عبارت ليسپ معادل درخت پارسيری ميی باشيد کيه سياير کامپايلرهيا بيرای ارائيه ييک بر

 کامپيوتری می سازند.

 الگوريتم برنامه نويسی ژنتيک

عمل کند. ييادگيری گونيه  وفق پذيری شامل يک سری تغييرات در ساختار برنامه می باشد به گونه ای که در محيط خود بهتر

 ای از وفق پذيری می باشد که در آن هدف حل يک مسئله است. در ادامه به بررسی  موارد زير خواهيم پرداخت.

 .ساختارهايی که عمل وفق پذيری را انجام می دهند 

 ساختارهای اوليه 

 .مقدار تناسب که ساختارها را مورد ارزيابی قرار می دهد 

 ساختارها استفاده می شود. عملياتی که جهت تغيير 

 انتخاب پاسخ 

  شرط خاتمه 

 پارامترهای کنترل 

 تناسب

لهيام ابه هر عضو در يک نسل مقداری عددی که نشان دهنده تراکنش آن با محيطش می باشد نسبت داده ميی شيود. تناسيب 

يم ندارد ، تنظيتناسيب خيام ، اسيتاگرفته شده از انتخاب داروينی از طبيعت است. در اين بخش به معرفی چهار نوع به نامهای 

 شده و نرمال شده خواهيم پرداخت.

ئل يلی از مسياختناسب خام اندازه گيری از تناسب است که در ذات خود مسئله نهفته است و اين بستگی به مسئله دارد. برای 

 می تواند مجموع فواصل د فرضا خطا ( انتخاب شود که از رابطه زير بدست می آيد.
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  که در آن   jiS , i مقدار بازگشتی از عضو  ام می باشيد  jمقدار صحيح مورد تناسب   C ( j )ام و  jام برای مورد تناسب  

 نشاندهنده زمان می باشد.   tو 

کيه  رای مسيائلیبيبرای ساير مسائل تناسب خام می تواند زمان اندازه گيری شده ، سود و... باشيد. بنيابراين تناسيب خيام      

 اشد.تناسب خطا است هر چه کمتر باشد بهتر است و برای مسائلی که تناسب سود باشد هر چه بيشتر باشد بهتر می ب

اسيب خيام ن مقدار تنه ای مطرح می کند که مقادير کمتر بهتر باشند. اگر کمتربودتناسب استاندارد ، تناسب خام را به گون     

 نشاندهنده بهتر بودن باشد اين دو مقدار با يکديگر برابرند در غير اين صورت از رابطه زير بدست می آيد.

   tirrtis ,, max 
 

maxrکه 
 می باشد. نشاندهنده مقدار تناسب خام ماکزيمم    

 تناسب تنظيم شده از رابطه زير بدست می آيد:
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ر . اگير مقيدامقدار تناسب تنظيم شده بين صفر و يک می باشد.بر خلاف تناسب استاندارد برای مقادير بيشيتر بهتير ميی باشيد

maxr  ب تنظيم شده مستقيما از تناسب خام بدست آيد. مشخص نباشد اين بخش می تواند حذف شده و مقدار تناس  

 تناسب نرمال شده از رابطه زير بدست می آيد:
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 تناسب نرمال شده دارای خواص زير است:

 بين صفر و يک قرار دارد.

 برای عضوهای  بهتر اين مقدار بهتر است.

 مجموع مقادير تناسبهای نرمال شده يک می باشد.

 عملياتی جهت تغيير ساختارها 

 عمليات اوليه ای که جهت تغيير ساختارها استفاده می شوند به شرح زير می باشند:

 عمل خود توليد بر اساس نسبت تناسب داروينی

 عمل توليد مثل

 انتخاب پاسخ

ن ن جواب ممکيانتخاب بهتريبهترين عضو جمعيت در هنگام خاتمه برنامه بعنوان جواب انتخاب می شود و دليلی ندارد که اين 

 باشد.

 شرط خاتمه

سيئله سيتاندارد ميک برنامه ژنتيک هنگامی خاتمه می يابد که يا تا يک تعداد نسل مشخص برنامه اجرا شده باشد و يا تناسب ا

 به صفر ويا همسايگی صفر رسيده باشد. 

 پارامترهاي کنترل

ت بيرای صيدی از جمعييکه برنامه بايد اجرا شود.پارامتر بعدی انتخاب دردو پارامتر مهم عبارتند از اندازه جمعيت وتعداد نسلی 

وينی انتخياب ميی %  باقيمانده از عمل خود توليد دار 10% از جمعيت از عمل توليد مثل و  90عمل توليد مثل می باشد. فرضا 

رگ انتخياب بي%  از نودهيای  10 %  از نودهای داخلی جهت عمل تولييد مثيل و 90شود.پارامتر بعدی می تواند انتخاب فرضا  

ل ميق بيرای نسيعشود. با اين عمل ساختارهای بزرگتری با يکديگر ترکيب می شوند. ساير پارامترها می تواند انتخاب محدوده 

 اوليه ونسلهای بعدی باشد.

 بولی                            11-مالتی پلکسر

                                            N-باشيييد. ميييالتی پلکسيييرنويسيييی ژنتييييک ميييیايييين مسيييئله يکيييی از مسيييائل کلاسييييک در زمينيييه برناميييه 

iaخط آدرس    kشامل 
id خط داده   2و    

. مقدار تابم مالتی پلکسربولی مقدار بولی صفر ييا  + N = k 2  می باشد که   

را با   11-ک مالتی پلکسري-3خط آدرس انتخاب و به خروجی منتقل می شود. شکل   k  يک خط دادهای می باشد که توسط

 نشان می دهد.   1وخروجی  11001000000ورودی 

 

 

 

 

 

 

 

 

 تائی 11: مالتی پلکسر -3شکل 



 مطالعات علوم کاربردی در مهندسی

 1-20، صفحات 1402 بهار ،1 شماره ،9 دوره

6 

 

 برای حل يک مسئله با برنامه نويسی ژنتيک پنج گام اصلی بايد طی شود که بشرح زير می باشد.

 . مجموعه پايانه ها1   

 . مجموعه توابم2   

 . تابم تناسب3  

 .  پارامترهای راه انداز برنامه4  

 .  شرط خاتمه برنامه5 

و داده  خطيوط آدرس اولين گام مهم در حل برنامه نويسی ژنتيک انتخاب پايانه ها می باشد. در اين مسئله اين مجموعه برابر با

 مسئله تفاوتی بين خطوط آدرس وداده قائل نمی شويم. خواهد بود. البته در ابتدای 
T = { A0 , A1 , A2 , D0 , D1 , ... , D7 } 

 می با شد: دومين گام مهم انتخاب مجموعه توابم مناسب جهت حل مسئله می باشد. برای اين مسئله اين مجموعه بصورت زير
F = { AND , OR , NOT , IF } 

. اين مجموعه توابم هير بکار رفته قبلا مورد بررسی قرار گرفته بود  IF آرگومان می باشد. تابم   3و  1،2،2که به ترتيب دارای  

 دو شرط بسته بودن وکافی بودن را در بر می گيرد.

          فضای جستجوی مسئله تمام عباراتی است که می تواند از ترکيب مجموعه توابم وپايانه ها بدست آيد .       

2048211هم انتخاب تابم تناسب می باشد. همانطور که    سومين گام م    ترکيب مختليف از آرگومانهيا ی مسيئله بدسيت

ط ييک می آيد. بنابراين اين عدد می تواند تخمينی مناسب جهت تناسب خام باشد يعنی هر تعداد جيواب صيحيحی کيه توسي

مورد را  2048امی باشد. عبارتی که تم 2048و  0مقدار می تواند بين  عبارت پيدا شود بعنوان تناسب خام ارزيابی شده که اين

زيمم تعداد مياک صحيح ارزيابی کند جواب مسئله است. تناسب استاندارد اين مسئله برابر با تفاضل تعداد صحيح بدست آمده از

 حالات می باشد.

 ر نظر گرفت.د  4000ان تعداد اعضاء نسل اول را چهارمين گام مهم انتخاب پارامترهای برنامه می باشد. فرضا می تو     

و يا اجرای برنامه تيا  2048پنجمين گام مهم برنامه انتخاب شرط خاتمه می باشد که در اين مسئله رسيدن به تناسب خام      

ين  نسل  دارای  يک تعداد نسل می با شد.عمل پردازش با ايجاد تصادفی نسل صفر آغاز شد. اکثر عضو های ايجاد   شده   در  ا

در  برخيی  ديگير     ( AND A0 ( NOT A0 ) )مقدار تناسب  پايينی  بودند.  بعضی  از  آنها  مقادير  ثابتی  بودند   مانند 

 OR D7 )برخی از اعضاء ناکارا بودند ماننيد   ( NOT ( NOT A1 ) )   مقدار     ورودی    با خروجی يکسان بود   مانند 

D7 )   ديگر جای آرگومانهای داده وآدرس با هم جابجا شده بود مانند  و در برخی( IF D0 A0 A2 )  هر چنيد کيه حتيی .

عضيو نسيل اولييه  4000عضيو از  23در چنين جمعيتی برخی از اعضاء نسبت به مابقی دارای تناسب بالاتری بودند. در واقيم  

 985ارد می باشد. تناسيب اسيتاندارد متوسيط نسيل اول يکی از اين مو  ( IF A0 D1 D2 )بودند.  1280دارای تناسب خام 

 بود .

داد برخيورد تعي هيستوگرام برخورد يکی از روشهای سودمند جهت نشان دادن اندازه برخورد می باشيد. د منظيور از انيدازه     

ن دهنيده دی نشياموارد صحيح تشخيص داده می باشد.( محور افقی اين نمودار تعداد برخوردها را نشان می دهد ومحيور عميو

تناسيب در نظير  تيائی از مقيدار 64تعداد اعضايی می باشد که اين ميزان برخورد را داشته اند. در روی محور افقی بسيته هيای 

 نمودار برخورد در نسل صفر را نشان می دهد. 2-5گرفته شده است. شکل 
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 : نمودار هيستوگرام اولين نسل-4شکل 

 

شاهده ر اين عمل متناسب داروين و عمل توليد مثل نسلهای بعدی را بوجود می آوريم. با تکراسپس با استفاده از قوانين نسبت 

ندارد را بيرای بهتيرين ، تناسيب اسيتا 3-5نسل تکرار به تناسب استاندارد صفر دست پيدا کرديم. شکل  9شد که نهايتا پس از 

 بدترين وميانگين اعضاء نشان می دهد.

 
 مختلف: مقايسه نسل هاي -5شکل 

 تمامی حالات را درست ارزيابی کرد بصورت می باشد: 9عضوی که در نسل 
( IF A0 ( IF A2 ( IF A1 D7 ( A0 D5 D0 ) ) 

( IF A0 ( IF A1 ( IF A2 D7 D3 ) D1 ) D0 ) ) 

( IF A2 ( IF A1 D6 D4 ) 

( IF A2 D4 ( IF A1 D2 ( IF A2 D7 D0 ) ) ) ) ) 

 هد.درخت حاصله را نشان می د  6شکل 

 
 : درخت جواب مسئله-6شکل                                                          
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 اگر عبارت ليسپ حاصله را ساده نماييم به عبارت زير دست پيدا می کنيم:
( IF A0 ( IF A2 ( IF A1 D7 D5 ) ( IF A1 D3 D1 ) ) 

             ( IF A2 ( IF A1 D6 D4 ) ( IF A1 D2 D0 ) ) ) 

توگرام مسيئله را نميودار هيسي 5-5که نشان می دهد اين عبارت بخوبی قادر است کليه حالات را بدرستی ارزيابی کند. شيکل 

 نشان می دهد. 9و   7،5،3برای نسلهای 

 
 

 : نمودار هيستوگرام براي نسلهاي مختلف 7-شکل 

ورد را بدرسيتی مي 1792حال بد نيست نگاهی به والدينی که بهترين حالت را بوجود آورده اند نگاهی داشته باشييم.اولين واليد 

 ارزيابی می کرد. 
( IF A0 ( IF A2 D7 D3 ) 

( IF A2 ( IF A1 D6 D4 ) 

( IF A2 D4 ( IF A1 D2 ( IF A2 D7 D0 ) ) ) ) ) ) 
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املا ده زوج را کيصفر باشد اين عبارت بخوبی تمامی حالات باقيمانده را درست ارزيابی می کند. که در واقم خطيوط دا  A0اگر 

 شش می داد.را بدرستی ارزيابی می کرد و در واقم خطوط داده فرد را بخوبی پو 1920درست ارزيابی کرده است. والد دوم 

 
( IF A2 ( IF A1 D7 ( IF A0 D5 D0 ) ) 

( IF A0 ( IF A1 ( IF A2 D7 D3 ) D1 ) D0 ) ) 
 

 بخشهای به ارث گرفته شده درخت نهايی را نشان می دهد.   8شکل 

 
 : بخشهاي به ارث گرفته شده از والدين-8شکل 

 دنباله هاي استقرائی

 گيريد:ا در نظر بردنباله زير در اين قسمت ساختارهای مورد استفاده برای حل يک دنباله استقرائی مورد بررسی قرار می گيرد. 

1،15،129،547،1593،3711،7465،13539 , … 

 رد:ير تعريف کما بدنبال تابعی می باشيم که اين دنباله را برای ما ايجاد نمايد.مجموعه پايانه ها را می توان بصورت ز
T = { J , 0 , 1 , 2 , 3 } 

ه توابيم هيم وردن مقادير صحيح دنباله استفاده می شود. مجموعيمتغير دنباله و اعداد صحيح هم جهت بدست آ  Tکه در آن  

 بصورت زير تعريف می شود:
F = { + , - , * } 

ام بکار رفته برابر با خبکار گرفته می شود. تابم تناسب  20تا بم تناسب در اين مسئله برای يک تعداد خاصی از دنباله فرضا      

بم حاصيله نسيل تيا 43مده از تابم بدست آمده و جواب نهايی می باشيد. پيس از مجموع  قدر مطلق تفاضل بين اعداد بدست آ

 بدست آمد که پس از ساده شدن بصورت زير درآمد:
432 54321 jjjj  

 فرمهاي مفهومی

ر نظير مثيال معيروف ليذت از ورزش را د.درختهای تصميم گيری را می توان به راحتی توسط برنامه نويسيی ژنتييک حيل کرد

و مجموعيه توابيم بيا  { که نشاندهنده لذت بردن يا نبردن از ورزش می باشيد0،1بگيريد.  با انتخاب مجموعه پايانه ها برابر با }

رد. توانيد بگيي خصيصه ها می توان مسئله را حل کرد. تعداد آرگومانهای هر تابم برابر تعداد مقاديری است که هر خصيصه ميی

 ل آموزشی می باشد که به خوبی پوشش داده شود.تابم تناسب هم برابر تعداد مثا

 ساير عملگرها 

 در اين بخش به معرفی ساير عملگرهايی که در برنامه نويسی ژنتيک استفاده می شود می پردازيم.

 پارامترهاي اجرا

 دهد. را نشان مینتايج اجرای سيستم را نشان می دهد پيکربندی اجرای سيستم و   -1جدول 
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 پيکربندي و نتايج اجرا: 1جدول

 مقادير پارامترهاي سيستم

Config file برنامه نويسی ژنتيک موازی شده 

Fitness function رگرسيون 

Generational user function ندارد 

Data set مجموعه کاراکترهای فارسی 

Parallel mode فعال 

Parallel workers 10 

Fitness cache Enabled 

Start time 07-Feb-2016 04:07:58 

Stop Serial time 07-Feb-2016 04:28:36 

Stop Parallel time 07-Feb-2016 04:15:22 

Merged independent runs 3 

Run Serial timeout (sec) 21 

Run Parallel timeout (sec) 7 

 

 10ز بکارگيری ژن های جديد روی يک خوشه متشيکل اهمانطور  که از جدول فوق مشخص است، الگوريتم در روش جديد و 

وه دقيت الگيوريتم کيه دقيقه شده است. به عيلا 7بار اجرا به طور ميانگين  3پايانه اجرا شده است. زمان اجرای الگوريتم بعد از 

 مطلوب اوليه تحقيق است بالا رفته است.

 : پارامترهاي الگوريتم برنامه نويسی ژنتيک2جدول 

 مقادير پارامترها

 250 اندازه جمعيت

 150 ماکزيمم نسل

 8 گزارش دهی در هر چند نسل

 به اندازه ويژگی ها متغير هاي ورودي

 700 تعداد نمونه هاي آموزش

 25 اندازه تورنمنت

 7/0 درصد ژن هاي نخبه در هر اجرا

 بله مرتب سازي ژن ها بر اساس الفبا

Probability of pareto tournament 7/0 

 6 ماکزيمم ژن ها

 4 ماکزيمم عمق درخت ژن ها

 بی نهايت ماکزيمم تعداد گره ها

 0.1 احتمال وجود عدد ثابت در درخت ژن

Integer 0.5 

 0.84 احتمال ترکيب
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High level 0.2, Low level 0.8 

 0.14 احتمال جهش

Subtree 0.9, Input 0.05, Perturb ERC 0.05 

 محاسبهعبارت  معيار چيپيدگی

 TIMES MINUS PLUS TANH MULT3 ADD3 مجموعه توابع

 

 با استفاده از پارامترهای فوق نتايج بدست آمده به خوبی توانست مدل زير را محاسبه کند:
 -4 x32 x4 -4.91e -4 tanh(x3) -4.91e -1.0 x3)  -0.97 tanh(x1  -0.258 x4  -1.35 x1  -y = 6.58 x2 

x4) + 0.00153 x1 x3 x4 + 25.94 x2 (2.0 x3 + -4.91e 
 های بدست آمده در جدول زير نشان داده شده است:از ايستگاه های مختلف بهترين ژن

 : ژن هاي بدست آمده از اجراهاي مختلف3جدول

 مقدار ژن

 25.9 باياس

 x1 + 6.58 x2 6.58 1ژن 

 x1 7.93- 2ژن 

 tanh(x1 - 1.0 x3) 0.97- 3ژن 

 x4 0.258- 4ژن 

 x1 x3 x4 0.00153 5 ژن

 + 4.91e-4 tanh(x3) - 4.91e-4 x32 x4 - 4.91e-4 x2 (2.0 x3 - 6ژن 

x4) 

 

 اه است.ارزش هر ايستگاه در شکل يک نشان داده شده است. ارزش هر ايستگاه برازندگی ژن محاسبه شده توسط آن ايستگ

 
 ها: ارزش ايستگاه هاي مختلف در محاسبه ژن9-شکل
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 ارايه شدهکارايی روش 

 بارتند از:های آموزش و تست در جداول زير آمده است. در جداول زير مخفف ها عکارايی روش ارايه شده در محاسبه داده

 .oodness of fit (coefficient of determination)g - 2R 
 RMSE - root mean squared error. 
 MAE - mean absolute error. 
 SSE - sum of squared errors. 
 MSE - mean squared error. 

 : معيارهاي ارزيابی براي داده هاي آموزشی4جدول 

Metric Value 
2R 0.99211 

RMSE 0.2587 

MAE 0.20563 

SSE 46.8473 

Max. abs. error 0.71151 

MSE 0.066925 

 

 : معيارهاي ارزيابی براي داده هاي تست5جدول 

Metric Value 
2R 0.99039 

RMSE 0.29024 

MAE 0.22923 

SSE 25.1877 

Max. abs. error 0.71283 

MSE 0.08424 

 

 هاي مختلفخروجی سيستم

-رگژن های محاسبه شده بر اساس روش نمايش جديد در هر يک از سيستم های تحت تست در شکل های زير آمده است. بي

ستگاه ميوازی ها عملگرهای محاسباتی را. همانطور که مشخص شده است، هر ايدهد و گرهها را نشان میهای هر درخت ويژگی

 پيچيدگی متفاوتی ارايه داده است. 

 
 1: ژن ايستگاه شماره 10شکل 

 
 2: ژن ايستگاه شماره 11شکل 
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 4: ژن ايستگاه شماره 12شکل 

 
 5: ژن ايستگاه شماره 13شکل 

 
 6: ژن ايستگاه شماره 14شکل 

 کارايی و همگرايی سيستمارزيابی 

ای را هيهای اين بخش همگراييی سيسيتم در اجرای الگوريتم های مکاشفه ای  همواره بايد همگرايی سيستم چک شود. شکل

 دهد. برای تشخيص درست دست نوشته ها نشان می
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 اجراهاهاي تست و آموزش در طول اجراي برنامه حاصل از ميانگين براي داده rms: خطاي 15شکل 

 
هاي تست و آموزش در طول اجراي برنامه حاصل از ميانگين گيري براي داده rms: خطاي رگرسيون  16شکل 

 شده

ود دهد با وجيیدهد. اين جدول نشان مجدول زير پيچيدگی هر يک از اجراها را در محاسبه مدل نهايی به همراه مدل نشان می

 افت نکرده اند.بهينه سازی هيچ يک از معيارهای کارايی 
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 2R: پيچيدگی کدل هر سرور به همراه مدل به دست آمده از آن و شاخص 6-جدول 

Model 

ID 

Goodness 

)2of fit (R 

Model 

complexity 

Model 

463 0.98 16 0.00431 x1 x32 - 0.148 x3 - 1.24 x1 - 0.00121 x32 x4 + 

22.6 

507 0.987 24 4.93 x2 - 1.14 x1 + 0.536 x4 - 1.24 tanh(x1 - 1.0 x3) - 

5.61e-4 x1 x32 + 8.61 

511 0.935 3 13.5 x2 - 1.96 x1 + 0.334 x4 + 21.6 

546 0.97 11 12.1 x2 + 0.177 x3 - 1.59 tanh(x1 - 1.0 x3) - 1.61 

562 0.983 20 0.163 x3 - 0.707 x1 + 0.65 x4 - 1.19 tanh(x1 - 1.0 x3) - 

6.85e-4 x1 x3 x4 + 1.38 

564 0.992 48 6.57 x2 - 1.35 x1 - 0.258 x4 - 0.97 tanh(x1 - 1.0 x3) - 

4.91e-4 tanh(x3) - 4.91e-4 x2 x4 - 4.91e-4 x32 x4 + 

0.00153 x1 x3 x4 + 25.9 

568 0.991 28 5.41 x2 - 4.2 x1 - 1.11 x4 - 1.16 tanh(x1 - 1.0 x3) + 

0.0983 x1 x4 - 1.08e-4 x3 x42 + 59.4 

576 0.992 60 6.58 x2 - 1.35 x1 - 0.258 x4 - 0.97 tanh(x1 - 1.0 x3) - 

4.91e-4 tanh(x3) - 4.91e-4 x32 x4 - 4.91e-4 x2 (2.0 x3 + 

x4) + 0.00153 x1 x3 x4 + 25.9 

591 0.992 42 6.55 x2 - 1.35 x1 - 4.91e-4 x3 - 0.257 x4 - 0.969 tanh(x1 - 

1.0 x3) - 4.91e-4 tanh(x3) - 4.91e-4 x32 x4 + 0.00153 x1 

x3 x4 + 25.9 

 

 نتيجه گيري

هبيود بی نمايش جديد ژن هيا در الگيوريتم برناميه نويسيی ژنتييک جهيت ی سيستم جديدی بر پايههدف پژوهش حاضر ارائه

ی فارسيی ی پيوسيتهتشيخيص بيرخط دسيت نوشيتهعملکرد آنها بودد. ويژگی هايی مستخرج از سيگنال های حرکتی جهيت 

ز ه اسيت کيه اورودی اصلی الگوريتم بوده است. روال تشخيص در سيستم پيشنهادی با استفاده از آتاماتای متناهی انجيام شيد

نی ی اصلی و نوع استروک براساس ييک الگيوريتم ييادگيری مبتنيی بير ژنتييک و بررسيی موقعييت مکياترکيب تشخيص بدنه

trokedelayed s وازی هير مها تشکيل شده است. در اين کار ما داده ها را بر روی سيستم های موازی پخش کرده و بصورت

ه و سيستم يک بخش فضای جستجو را حل کرده است. نتايج آزمايشات مختلف نشان دهنده ی سومند بودن روش تعريف شيد

 باشد. روش پيشنهادی جهت بهبود تشخيص حروف و اعداد فارسی می

و  NNKبندهای ههمانگونه که از نتايج آزمايشات مشخص است، برای تابم ارزيابی الگوريتم يادگيری سراسری، استفاده از طبق

DT  نسبت بهSVM اين دانست  دهد. شايد بتوان علت اين موضوع را درسرعت بالاتری از الگوريتم پيشنهادی را به دست می

منجير  دارد و feature selectionدر ساختار خود ييک  DTبند سازد، طبقهمیبندی مدل که برای طبقه SVMکه برخلاف 

 شود. های غيرمتمايزکننده میبه حذف ويژگی

ده اسيت. ی تعييين شيژن های مشترک در ناحيه %90بيشترين خطا در سيستم پيشنهادی به دليل قرار گرفتن تعداد کمتر از 

ی مربوطيه هدرصد مربوط به تعداد نقاط قرارگيری ژن هيای تکيراری در ناحيي توان با کاهشخطای حاصل از اين موضوع را می

ای تکراری در هاز نقاط قرارگيری ژن  %60و  %70،  %80خطای قرار گرفتن تعداد کمتر از  بهبود بخشيد. سيستم پيشنهادی با

ار مشخص است، با در نظير گيرفتن آورده شده است. همانگونه که از نمود 5-1ی مذکور تست شده است. نتيجه در شکل ناحيه

 درصد خطای حاصل را بهبود بخشيد.  %0.01توان ، می %60و  %70سرعت حاصل از قرار گرفتن تعداد کمتر از 
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Improving Genetic programming Algorithms considering multi-

parameter functions in gene formation 

 

 

Abstract 
In recent years, due to the ever-increasing communication between machines and humans, much attention has 

been paid to digital pen technology in mobile phones and tablets. 

The increase in the use of this technology has led to the need to create virtual keyboards based on the pen. 

Despite the efforts made in the English language to create this virtual keyboard, the defects of such systems in 

Persian and Arabic languages are obvious. 

The aim of the current research is to improve the genetic algorithm for the performance of a letter recognition 

algorithm as a case study. 

The study of the methods used is the recognition of Persian handwriting with the help of a global learning 

algorithm based on genetic programming with the definition of distinguishing features of Persian and Arabic 

characters. The main body of letters and the type of strokes of each letter are recognized by a global learning 

algorithm based on genetic programming. After identifying the main body of the letters, according to the type of 

stroke placed after the main body and according to the location of the stroke part of the letter, the final detection 

of the letter is done by a DFA. The proposed algorithm recognizes individual Persian letters and numbers with 

97.52% and a sequence of consecutive Persian letters and numbers with 92.43%. 

 

Keyword: digital pen, genetic programming, gene display, algorithm improvement, finite automata machine 

 

 


