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Genetische Algorithmen mit JGAP

Oder: Das Mona Lisa Malproblem

In Anlehnung an die Evolutionstheorie helfen Gesudte Algorithmen beim Finden
von Ldsungen zu Problemen mit riesigem SuchraumAbtékel beschreibt die
Umsetzung mit Hilfe des Open-Source Frameworks JGAP

Von Klaus M effert

Uberblick

JGAP ist ein frei erhaltliches, quelloffenes Frarodwfir Java. JGAP steht flava
Genetic Algorithms and Genetic Programming Package. Wahrend dieser Artikel die Arbeit mit
JGAP zur Umsetzung von Genetischen Algorithmen (8#Schreibt, ist die Genetische
Programmierung (GP) eine komplexere Auspragungufieniarer Algorithmen, die ebenfalls
von JGAP unterstiitzt wird und nur kurz angerisserden kann.

Die Verfahren GA und GP reihen sich zusammen ragdischen Verfahren und
Neuronalen Netzen in das Gebiet der Kiunstlicheglligenz ein. Evolutionére Verfahren, die
eine Untermenge der Kl darstellen, beschéaftigdm ik dem Ldsen von Problemen durch
Maschinen nach dem Vorbild der biologischen EvolutiGAs 16sen Probleme durch
evolutionares Hervorbringen von Chromosomen. DErm@eugung wird anhand einer
Bewertungsregel, die Fitnessfunktion genannt wiesth dem Darmwinschen Modell gesteuert.
Die Auspragung der Chromosomen wird dann je naobl®mstellung interpretiert. GAs
operieren somit im Prinzip analog zu den vom Evohsforscher Charles Darwin entwickelten
Grundsatzen. Die Genetik wird gemaR dem VorbilddardNatur im Sinne eines automatischen,
von Zufall beeinflussten Regelkreises genutzt, uobleme zu lésen. GAs basieren, wenn man
es allgemein formulieren will, auf sich inhaltlidber nicht strukturell weiter entwickelnden
Programmen. Die GP erlaubt dariiber hinaus dietsirelle Weiterentwicklung. Dieser Vorteil
wird durch den Nachteil der komplexeren Ausgestgltund einer meist erh6hten Rechenzeit
erkauft.

Es gibt zahlreiche Anwendungsgebiete fiir GAs. Dgehort das Finden von

» Funktionen/Formeln zu Wertetabellen,

= Routen zu gegebenen Wegmarken (Problem des Harsg@isenden),

= Belegungen fiir gegebene Volumina (Rucksackproblem),

= geometrischen Anordnungen unter Berlicksichtigungighlischer Gesetze,
»  Maximum- und Minimumsuchen, Parameteroptimierungten

Ein Beispiel fiir einen praktischen Anwendungsfstlidas Ermitteln von Standorten fir
Mobilfunkantennen sowie die zu den Antennen eirgtlgstde Konfiguration. Die zu findende
Lésung sollte dabei so wenige Resourcen (Anzahémen und Stromverbrauch der
Konfiguration) wie mdglich benétigen und gleichigeitine maximale Netzabdeckung
gewabhrleisten. Fir ein Gebiet wie die Bundesrefubtiutschland kann man die nahezu
unendliche Anzahl an Méglichkeiten erahnen, Antenagfzustellen und zu konfigurieren.
Durch bloRes Ausprobieren wird eine gute Lésungsehiver zu finden ein. Hier bietet sich
statt dessen ein evolutionares Verfahren wie da&deetischen Algorithmen an.

Grundlagen von Genetischen Algorithmen
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GAs basieren im Wesentlichen auf den Elementen |Btipni, Genotyp, Chromosom, Gen,
Phyanotyp und Fitnessfunktion. Die Population istMenge aller Individuen, in der Natur
wirde man sagen: Lebewesen. Ein Individuum besitein Genotyp, der die interne
Repréasentation des Individuums darstellt. Der Ggnaiederum besteht aus einer Menge von
Chromosomen, mindestens also einem und maximaekmywie fir ein bestimmtes Problem
bendétigt werden. Ein einzelnes Chromosom enthiégt Mlenge an Genen. In einem Chromosom
existiert mindestens ein Gen, maximal so vielelw@rottigt bzw. vorgegeben. Ein Gen ist, wie
in der Natur, quasi-atomarer Trager einer Erbinftiam. Ein Chromosom fasst somit eine
Sequenz von Erbinformationen an einem Ort zusamBenGenotyp ist der Container fir alle
in einem Individuum vorhandenen Erbinformationem bun die Glte eines Individuums, also
dessen Uberlebensfahigkeit, zu beurteilen, wiré smgenannte Fitnessfunktion erstellt. In der
Natur ist das Aquivalent zu dieser Funktion die @imgng eines Lebewesens, die nicht simuliert
werden muss, sondern an sich schon vorhandemisgEomputer existiert kein nattrlicher
Lebensraum, der qualitative Aussagen Uber die Eiigr Bitfolge erlauben wiirde. Daher muss
eine Fitnessfunktion manuell vorgegeben werdenadseder inneren Reprasentation, dem
Genotyp, eine Darstellung, den Phanotyp, ableltemach Problemstellung fallt die
Fitnessfunktion anders aus. Sie tut zwei DingeteBrsinterpretiert sie einen gegebenen
Genotyp, namlich den des gerade untersuchten thdims. Zweitens beurteilt sie das Ergebnis
der Interpretation mit Hilfe eines Zahlenwertesr Rehlenwert kann entweder als Fehlerrate
gedeutet werden, dann sind moglichst kleine Wediabenswert. Andererseits kann der
Fitnesswert auch als Erfolgsrate angesehen wewndgche einen groRen Zahlenwert fir eine
hohe Gute bzw. Uberlebensfahigkeit eines Individsiznriickliefert.

Damit nun eine Evolution stattfinden kann, wird maer Bewertung der Individuen einer
Generation eine Reihe von genetischen Operatorahgefiihrt. Diese Operatoren
beriicksichtigen meist die Fitness jedes Individuumegiehen aber auch den Zufall mit ein. Sie
korrespondieren mit den Vorbildern aus der Natamiich Mutation, Crossing Over und
Replikation. Nachdem die Operatoren die aktuellguRadion verandert haben, werden
Selektoren verwendet um die Spreu vom Weizen nnéne. Das bedeutet normalerweise, mit
einer hohen Wahrscheinlichkeit werden fitte Indixed in die nachste Generation gelassen und
weniger fitte nicht. Das entspricht dem Uberlebew.tSterben in der Natur. Die Evolution ist
entweder nach einer vorgegebenen Anzahl von Géoreeatbeendet oder sobald ein
Individuum, also eine Lésung fur das Problem, rimeesehr guten Fitness vorliegt. Eine
optimale Losung fiir Probleme, die durch evolutienderfahren wie GAs zu finden ist, gibt es
meist nicht oder sie sind kaum aufzuspiiren. DaleeForderung nach einer ,nur” sehr guten
Ldsung.

JGAP — Ein Framework fiir Genetische Algorithmen

Die in einem GA verwendeten Elemente, namlich Pagmr, Genotyp, Chromosom, Gen
und Fitnessfunktion sowie die genannten genetisGparatoren und Selektoren, sind
strukturell immer dieselben. Die Bereitstellungesif-rameworks zur Unterstiitzung des
Entwicklers bietet sich also an. JGAP ist ein setchramework, das die Implementierung von
GAs deutlich vereinfacht. JGAP existiert als Op@nni$8e Losung bereits seit dem Jahr 2000 auf
Sourceforge [1] und wird stéandig weiter entwickiitForm einer dualen Lizenz wird auch fir
die Verwendung in kommerziellen Projekten eine katifghe Lizenz bereitgestellt.

Fir ein zu lésendes Problem wird ein GA mit JGARHWmsetzung der folgenden
Schritte realisiert. Fundamental ist die Definiteiner Konfiguration durch die Basisklasse
org.jgap.Configuration. Hier werden genetische Operatoren und Selektbe®niert. Eine
Standardimplementierung liegt mit Klasse.jgap.impl.DefaultConfiguration bereit. Dort sind
zwei Operatoren fur Mutation und Crossing Over,S#fektor sowie Standardwerte fur
Mutations- und Crossing Over-Rate vorbelegt. Debfgmspezifischen Parameter missen fir
den Einzelfall vorgegeben werden. Dazu gehoreressidere die Grof3e der Population
(Anzahl der Individuen pro Generation) und die €gsfunktion sowie der Aufbau der
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Chromosomen. Letzteres bestimmt, wie viele Geneheal Typs pro Chromosom zur
Repréasentation eines Individuums verwendet werdénerinnern uns: Alle Chromosomen
eines Individuums reprasentieren eine mogliche hggur ein Problem, welche durch die
Fitnessfunktion interpretiert und bewertet wirdr Beifbau der Chromosomen wird in JGAP
elegant durch beispielhafte Vorgabe deklariert. Dligrende Abschnitt demonstriert diesen und
alle anderen notwendigen Schritte.

Das Mona Lisa Malproblem

Zur Veranschaulichung, wie man mit JGAP ein Probtlfinieren und eine Lésung finden
kann, sei folgende Aufgabe gegeben. Ein Ende 20p8Iar gewordener Anwendungsfall fur
die Verwendung Evolutionarer Algorithmen ist diesBlereibung und Abbildung eines Bildes
mit Hilfe moglichst weniger Polygone (eisona Lisa Painting Problem bezeichnet, siehe [2]).
Das bedeutet im Idealfall das Finden einer starkpamierten Beschreibung des Bildes durch
die Menge der ermittelten Polygone. Zur Veransdbhauhg wurde vom Initiator des Beispiels
als Eingabebild die Mona Lisa von Leonardo da Vgmvahlt. Die JGAP-Gemeinschatft hat
daraufhin das Mona Lisa Problem mit JGAP umgesetrt,zwar sowohl mit Hilfe Genetischer
Algorithmen als auch mittels Genetischer Programunig. An dieser Stelle soll nur der erste
Ansatz beschrieben werden. Der Ablauf zum FindenRalygonen, die ein gegebenes Bild
moglichst effizient abdecken, lautet:

0) Konfiguriere den GA fiir das Problem.

1) Erstelle eine zufallige Population von PolygomahHilfe von Chromosomen.

2) Erzeuge aus den Polygonbeschreibungen pro Clsmmein Bild.

3) Vergleiche das erzeugte Bild mit dem Ausganggidlona Lisa) und berechne die
Abweichungen auf Pixelebene.

4) Selektiere die Chromosomen, die die Bilder reit denigsten Abweichungen erzeugen.

5) Wende genetische Operationen, wie Mutationdagen Chromosomen an.

6) Eliminiere die schlechtesten Chromosomen undni@bene die anderen in die nachste
Generation.

7) Springe zu Schritt 2 oder beende, wenn einepaihke Polygonbeschreibung gefunden
wurde.

Die Quelltexte zum Beispiel finden sich in der JGBRtribution im Verzeichnis
examples/src/examples/monalisa. Das Packageore enthalt die wesentlichen Klassen. Das
Beispiel kann mittels der Klas§geneticDrawingApp im Packageyui gestartet werden.

Konfiguration von JGAP

Bevor die Konfiguration von JGAP fur das zu lésefdeblem vorgenommen werden
kann, muss das Problem genauer benannt werdentiyétels Element in unserem Beispiel sind
die Polyone. Ein Polygon wird beschrieben durcte &arbe (Fillfarbe) sowie durch eine
Menge von X/Y Koordinatenpaaren. Diese Festleguind %GAP durch Angabe eines
Beispielchromosoms mitgeteilt, das aus mehrerere@besteht (siehe Klasse
GAlnitial ChromosomeFactory). Das Beispiel arbeitet mit dem HSB-Farbmodell BHSHue,
Saturation, Brightness = Farbton, Sattigung, Hedlitj sowie einer Alpha-Komponente, die die
Transparenz des Polygons bestimmt. Ein Beispietoshsom besteht also aus so vielen Genen,
wie noétig sind, um sowohl die Informationen zurlf&aund zum Alphawert als auch zu den
Punkten eines Polygons zu kodieren. Da nicht muPelygon verwendet werden soll, muss im
Gen Platz fir so viele Polygone sein wie dies vartwiekler fir sinnvoll gehalten wird. Eine
akzeptable Zahl sollte in etwa im Bereich von 83/ganen liegen, damit eine Chance besteht,
das Ausgangsbild gut abzubilden. An dieser Stattesin Unterschied zwischen GA und GP
zutage. Wahrend fur einen GA die Struktur bereirggdacht werden muss, ist dies in einem
GP nicht der Fall. Bildlich &uRert sich das beimred.isa Problem so, dass bei der GA-Version
bereits von Anfang an sehr viele Polygone gezeicheeden, wahrend bei der GP-Version ein
fast stetiger Anstieg der Polygonzahl zu verzeiohse Die Polygonanzahl der GA-Version
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erscheint unter Umstanden schwankend, weil einalyggBne unsichtbar sein kénnen. Das ist

insbesondere im Initialzustand der Fall oder wepiites alle Punkte eines bestimmten Polygons

dieselben Koordinaten besitzen.

In der GA-Version wird also das Beispielchromosoie felgt aufgebaut:

e Fir den Farbwert eines Polygons vier Gene: Gersebisndrei stellen je einen ganzzahligen
Wert (Klasseorg.jgap.impl.Integer Gene) dar fir die Farbkomponenten der Fillfarbe im
Bereich 0..255, Gen vier ist der Alphawert im Behed..255

e Fur jeden der funf Punkte des Polygons je zwei G&ea eins ist die X-Koordinate, Gen
zwei die Y-Koordinate. Beide Gene sind ebenfallsvioyp I nteger Gene.

Das Framework kennt nun den Aufbau der Chromosoieisorgt fur eine zufallige
Initialisierung dieser. Der zulassige Wertebergioh Gen wird ibrigens im Konstruktor des
verwendeten Gentyps, also hier fir tiategerGene, ibergeben. Weitere von JGAP bereit
gestellte Gentypen sinBooleanGene fir Wahrheitswerte (true, falsé)publeGene fiir
gebrochene Zahle®ringGene fir Zeichenfolgen sowi€ompositeGene fir Gene, die aus
anderen Genen zusammen gesetzt sind. Insbesonitléetztarem Gentypus ist es moglich,
komplexere Strukturen fir die Lésungssuche mit @édsdefinieren. Auf Basis der gegebenen
Gentypen sowie der Basisklas&aseGene undNumberGene ist es moglich, eigene
Genvarianten zu programmieren.

Die Fitnessfunktion interpretiert nun fir jedes@udGAP nach Regeln der Evolution
generierte Individuum dessen Chromosom durch Aeslder Werte der im Chromosom
liegenden Gene. Korrespondierend dazu wird ein &iisl diesen Polygonen gemalt und mit dem
Mona Lisa-Bild verglichen (Schritte zwei und drerabigen Liste). Da die Lage der Gene im
Chromosom Klar definiert ist, weil3 die Fitnessfuokiauch, an welcher Stelle im Chromosom
der Farbwert, wo der Alphawert und wo die Punktklomaten kodiert sind. Die Fitnessfunktion
muss also nur diese Werte auslesen und entspreitiren@edeutung verwenden um Polygone
zu malen. Danach wird jeder Punkt des Ursprungsbi{ona Lisa) mit dem durch den GA
erzeugten Bild verglichen. Fur den Vergleich sinehnere Strategien moglich. Gewahlt wurde
die als Least-Mean-Square bezeichnete Methodermittiing der Unterschiede zwischen
Ursprungs- und generiertem Bild. Dabei wird prodPfiir jede Farbkomponente der
Unterschied bestimmt und quadriert. Die quadrieRéferenzen aller drei Farbkomponenten
(rot, griin, blau) werden addiert, um danach dieadularaus zu ziehen. Das Quadrieren ist
notwendig, um negative Werte zu vermeiden und Viohes zu egalisieren. Da hier eine
Differenz zwischen Soll und Ist gebildet wird, skidinere Rickgabewerte der Fithessfunktion
als besser anzusehen als hohere (optimal ist éffezddz von null). Damit JGAP dies weil3,
wird in der Konfiguration zum GA (Klassxamples.monalisa.core.GAConfiguration) der
DeltaFitnessEvaluator verwendet. Das Gegenstiick zu diesem Evaluatdeist
DefaultFitnessEvaluator, der hhere Werte als besser ansieht. In Ki@sggonfiguration
werden zudem weitere Basisparameter eingestadlyah Problem zu Problem variieren kénnen
und spezifisch festzulegen sind. Dazu gehort imstaere die GrofRe der Population, also die
Anzahl der gleichzeitig in einer Generation vorhemeh Chromosomen, die mit einander ums
Uberleben konkurrieren. Im Beispiel wurde ein Wenm finf gewahlt, der urspriingliche
Vorschlag (siehe [2]) verwendet eine PopulationBgnion zwei.

Alle o0.g. Schritte auBer Nummer zwei und drei misseht implementiert werden. Sie
werden durch das JGAP-Framework bereits abgehiluttkénnen tber die Konfiguration
(siehe Klass&AConfiguration) beeinflusst werden. Zu Schritt fiinf empfiehltsesh allerdings,
problemspezifische genetische Operatoren beresitetien. Im Beispiel sind diese in den
KlassenS ngleMutationOperator, PointMutationOperator, PolygonMutationOperator und
ColorMutationOperator gegeben (siehe Javadoc der jeweiligen KlassarférBeschreibung
der Funktion).

Das JGAP-Beispiel enthalt eine grafische AusgailebésScreenshot). Sie stellt den
Fortschritt der Evolution als Kurve dar, die dihlegrate der bis dato besten Polygonlésung
veranschaulicht. Fur die Grafik wird die frei ertiéhe Bibliothek JFreeChart verwendet, die in
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JGAP integriert ist. Weiterhin wird das zur bestésung gehdrende Polygonbild angezeigt, so
dass man einen guten Eindruck erhélt, wie die Enwlwablauft. Alle grafische Ausgaben
betreffenden Klassen liegen im Package Zu Versuchszwecken sind im JGAP-Beispiel
weitere Bilder enthalten, u.a. ein bekanntes akigsaGemalde von Piet Mondrian, das eine
Komposition aus Vierecken in verschiedenen Farlaestellt.

Start und Ablauf der Berechnung

Wenn JGAP konfiguriert ist, kann auf Grundlage dessn Genotyp aufgesetzt werden.
Dies ist entweder durch Erzeugung einer initialepufation moglich, die dem Konstruktor der
Klasseorg.jgap.impl.Genotype mitgegeben wird. Alternativ und meist einfacheédiar Aufruf
der statischen Methodgenotype.randomlnitial Genotype. Letztere erzeugt die Population
selbstandig. Das ist immer dann moglich, wenn dia€Gin den Chromosomen nicht von
einander abhangig sind. Ein Beispiel fir abhanggee ist das Problem des
Handlungsreisenden (Travelling Salesperson Prolitera; TSP). Hier dirfen im klassischen
Fall zwei Gene, die Stadte reprasentieren, nianselben Wert annehmen. Denn auf der
Rundreise des Handlungsreisenden soll jede Stadtwar genau einmal besucht werden.

Mittels der o.g. statischen Methode wird eine Ggmdhstanz samt Population erzeugt.
Aus der Genotyp-Instanz kann nun die Methed®#ve aufgerufen werden, um die Evolution
und somit die Losungsfindung zu starten, indem eineelne Generation berechnet wird. Eine
Uberladene Version vaavolve erlaubt die Eingabe eines ganzzahligen Wertesegnd®|, der
die Anzahl hintereinander ausfiihrbarer Evolutiohgtte angibt. Der Aufruf vorevolve steht
typischerweise in einer Schleife. Alternativ kane dberladene Version der Methode mit einer
hinter einander auszufiihrenden Anzahl an Evolusicmstten als Eingabeparameter aufgerufen
werden. Ein Vorteil des Einzelaufrufs ist etwa,deslividuelle Statistikdaten zur aktuell
entwickelten Population ausgegeben werden kénnen.

Daruber hinaus kdnnen Ereignisbehandler registriertlen, die bei jeder neuen
Generation gefeuert werden. Dazu muss zuerst Ulbss&rg.jgap.Configuration der von
JGAP bereits vorgegebene Ereignisbehandler gaEventManager() geholt werden. Nun kann
diesem UbeaddEventListener ein der Schnittstellerg.jgap.event.GeneticEventListener
gehorchender Behandler Gibergeben werden.

Die Mona Lisa ist nach mehreren Tausend Evolutidritsen in zufrieden stellendem,
wenn auch nicht vollstéandig tiberdeckendem MaRéHitfe der Polygone abgebildet (abhéngig
von der konfigurierten Anzahl der Polygone und Alezahl pro Punkte eines Polygons). Eine
Verbesserung dieser hohen Anzahl an Iterationen #arch die Verwendung flexiblerer
Polygone und spezifischerer Operatoren erzielt erertin Beispiel werden der Einfachheit
halber nur Polygone mit fiinf Eckpunkten verwendwel keine Operatoren, die Punkte
hinzufiigen oder entfernen kdnnen. Erschwerend Hiomumt die Transparenz der Polygone,
gesteuert durch den Alpha-Anteil zur Fllfarbe. d@ieverkompliziert das Hinzufligen neuer
Polygone, da diese darunter liegende Polygoner(eftrere gleichzeitig) Uberlagern und sich
vermischen und nicht volldeckend sind.

Der Reiz dieses Anwendungsfalls liegt sicherlichirdalass die statt findende Evolution
plastisch dargestellt wird und zudem populér aeraiallbekannten Bild wie der Mona Lisa.
Die Komplexitat des Problems, Polygone zur Bestluray eines beliebigen Bildes finden,
erlaubt es, Ineffizienzen im verwendeten GA bzw.zigyrunde liegenden Konfiguration
aufzudecken und so eine Steigerung der Effizienarmoglichen. Die Popularitat des Beispiels
wird auch daran deutlich, dass es mittlerweile giaxeze Reihe von Umsetzungen gibt, sowohl
in Java mit und ohne Framework-Verwendung als &udavascript oder Adobe Flash (siehe
[2]). Einige Beispiele verwenden die GA, andere@R als Lésungskonzept.

Fazit
Das Problem, die Mona Lisa mit Polygonen nachzbrein, veranschaulicht die
Arbeitsweise von GAs. Was zunachst spielerischtwkdnn in einer ernsthaften Anwendung
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mindet, denkt man an die Bildkompression. Es winatleth, dass die Wahl der Parameter fur
den GA entscheidend ist. Dazu gehdren die AnzahPdlygone, die Anzahl der Punkte im
Polygon, die GroRe der Population sowie Mutatiamst Crossing Over-Rate. Diese sind bis auf
die Polygonanzahl nicht als kritisch zu beurteilBenn die Anzahl der Polygonpunkte kann
durch entsprechende Operatoren dynamisiert weRlerRaten der genetischen Operatoren
sollten in einem Normbereich liegen, der rechtrggist (etwa 5 bis 15 Prozent). Die Grof3e der
Population wird kompensiert durch die Anzahl déorelerlichen Generationen: Je kleiner die
Population, desto gréRer die notwendigen Durchldbiie Notwendigkeit, einige Strukturen und
Parameter vorzudenken, kann zudem durch die GFhedinwerden (siehe das GP-Beispiel von
JGAP).

Regelmafig werden neue Anwendungsgebiete fir GA$GHs entdeckt und somit in der
Praxis sonst nicht erreichbare Losungen produiéet. einen spielerischen Einstieg sucht, kann
neben dem genannten Beispiel das Projekt Robocdde{§iehe [1]) analysieren. Dort
kampfen auf einer virtuellen Plattform Roboter, diech Java-Code reprasentiert werden,
gegeneinander. JGAP wird hier verwendet, um voligen Java-Code zu schreiben.

Die genannten Anwendungsfélle haben dazu beigetralgss JGAP optimiert und
funktionell erweitert werden konnte. So bleibt affan, dass die Gemeinschaft auch in Zukunft
rege zu Open-Source Projekten wie diesem beittgegungen sind immer willkommen.

Klaus Meffert ist Diplom-Informatiker und als freiberuflicher Bger und Entwickler im
SAP- und Java-Bereich tétig. Seine berufsgeleit@uaeorarbeit zum Thema Software-
Entwicklung hat er abgeschlossen. Weiterhin engegiesich im Open-Source Bereich sowie
als Fach- und Buchautamww.klaus-meffert.de

Links & Literatur

e [1] JGAP: http://jgap.sf.net/
e [2] Mona Lisa Malproblem: http://www.klaus-meffert.de/doc/monalisa.html
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