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Программирование с экспрессией генов: модификации эволюционного процесса 

Проанализированы некоторые модификации эволюционного процесса, используемого в программировании с экспрессией генов, на-
правленные на улучшение свойств традиционного алгоритма. Результаты экспериментов свидетельствуют о том, что использование 
рассмотренных модификаций позволяет существенно повысить качество решений. Дальнейшие исследования целесообразно напра-
вить на разработку эффективных методов многопроцессорной реализации алгоритмов программирования. 
Проаналізовано деякі модифікації еволюційного процесу, який застосовується у програмуванні з експресією генів і спрямовані на 
покращення властивостей традиційного алгоритму. Результати експериментів свідчать про те, що використання розглянутих моди-
фікацій дозволяє суттєво підвищити якість розв’язків. Подальші дослідження доцільно спрямувати на розробку ефективних методів 
багатопроцесорної реалізації алгоритмів програмування. 
 

Введение. На основании анализа и результатов 
моделирования существующих методов реали-
зации алгоритма программирования с экспрес-
сией генов (ПЭГ) в работах [1, 2] был выявлен 
ряд ограничений производительности стандарт-
ного алгоритма: длительность вычисления фит-
неса, отсутствие тонкой подстройки числовых 
констант, влияние размера хромосомы на ско-
рость сходимости, проблемы с поиском слож-
ных моделей. Данная статья является продолже-
нием указанных работ и посвящена исследова-
нию методов, направленных на преодоление 
упомянутых ограничений. В ней используется 
методика оценки эффективности модификаций 
алгоритма ПЭГ, изложенная в [1] и заключаю-
щаяся в оценивании СКО наилучшей модели 
среди всех запусков (еb,) и доли успешных за-
пусков (rf) на основе статистической обработки 
результатов множества запусков. На тех же мо-
делях: синусоида (sin), функция Розенброка 
(rosen) и сумма четырех сигмоид (sigmas). 

Обеспечение разнообразия начальной по-
пуляции 

Для наиболее эффективного исследования 
пространства поиска особи начальной популя-
ции должны быть как можно менее похожи ме-
жду собой, однако создание начальной популя-
ции случайным образом не предполагает каких-
либо процедур по обеспечению генетического 
разнообразия. 

Сравнение особей наиболее удобно прово-
дить по генотипу вследствие его линейности и 
легкости считывания. При этом целесообразно 
сравнивать только кодирующие участки, участ-
вующие в построении синтаксического дерева. 

Для измерения близости между хромосомами 
в качестве метрики [3] предлагается придержи-
ваться правила, возвращающего максимальное 
количество r следующих подряд совпадающих 
элементов. Если две сравниваемые последова-
тельности равны между собой, r будет равно 
длине последовательности. Два гена считаются 
близкими, если значение r превышает опреде-
ленный порог (авторами использовано значение 
семь). Процедура создания начальной хромосо-
мы с использованием описанной техники выгля-
дит так: 

Ш а г  1. Создание пустой популяции. 
Ш а г  2. Создание новой особи случайным 

образом. 
Ш а г  3. Сравнение этой особи с каждой 

особью, добавленной в популяцию. 
Ш а г  4. Если новая особь близка какой-ли-

бо особи в популяции, перейти к шагу 2, иначе 
добавить особь в популяцию. 

Ш а г  5. Если популяция полностью заполне-
на, завершить процедуру, иначе перейти к шагу 2. 

Эксперименты по моделированию различ-
ных наборов данных показали, что полученные 
модели обладают большей корреляцией с тес-
товыми данными, чем результаты работы стан-
дартного алгоритма ПЭГ. 

Модификации эволюционного процесса 
Возврат в исходное состояние. Когда эво-

люционный процесс охватывает определенное 
количество поколений, среднее значение фит-
нес-функции (ФФ) популяции становится дос-
таточно большим, однако при этом практиче-
ски устраняется разнообразие, что приводит к 
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преждевременной сходимости в локальный оп-
тимум и уменьшает шансы успешной глобаль-
ной оптимизации. Для решения этой проблемы 
в [4] предложено использовать явление ата-
визма – проявление свойств далеких предков. 

Современная генетика описывает следую-
щие причины возникновения атавизма: реком-
бинация утраченного гена предка в результате 
скрещивания или мутации и устранение стопо-
вого элемента генома, заблокировавшего на 
определенном этапе экспрессию гена предка. 
Кратковременно развернуть процесс эволюции 
в обратном направлении можно путем возврата 
популяции ПЭГ в исходное состояние (Back-
traced GEP). 

В основе алгоритма возврата лежит струк-
тура данных стек, хранящая контрольные точ-
ки – состояния популяции. Если значения ФФ 
лучшей особи в новой популяции (полученной 
в результате репликации и применения гене-
тических операторов) выше, чем у лучшей 
особи в популяции на верхушке стека (в по-
следней контрольной точке), это означает пра-
вильное направление эволюции, и новая попу-
ляция вталкивается в стек, формируя новую 
контрольную точку. В противном случае мож-
но сделать вывод о тупиковой ветви эволюции, 
поэтому последняя контрольная точка вытал-
кивается из верхушки стека. 

Применение методики возврата к предыду-
щему состоянию привело к значительному улуч-
шению качества получаемых решений [4]. 

Группировка особей и их параллельная 
эволюция. Начиная с определенного поколе-
ния, популяция, находясь в поздней фазе эво-
люции, приобретает следующие признаки: слож-
ную структуру синтаксических деревьев, за-
медление эволюции, незначительное разнооб-
разие популяции. Однако замечено [5], что из-
бежать преждевременной сходимости позволя-
ет разбиение популяции на группы и их парал-
лельная обработка. 

Происходит разбиение популяции на груп-
пы следующим образом. Особи популяции сор-
тируются в порядке возрастания значений ФФ: 

    1| ,1i i iG I f I f I i N    . 

Группой считается последовательность, в 
которой разница значений ФФ соседних осо-
бей не превышает заданную величину d 

    1| ,1 ,1i j j jG I f I f I d j N i Q       , 
где Q — количество образовавшихся групп. 
Под плотностью группы понимается отноше-
ние ее размера (количества особей) к размеру 
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Энтропия популяции, математическое ожи-
дание и дисперсия ФФ вычисляются соответ-
ственно так: 
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Если энтропия и дисперсия популяции мень-
ше определенных заданных пороговых значе-
ний, то можно сделать вывод о недостаточной 
степени генетического разнообразия. В этом 
случае целесообразно заменить 10 процентов 
худших особей новыми, созданными случай-
ным образом. Указанные операции необходи-
мо применять к каждому поколению. Итого-
вый алгоритм работы имеет вид: 

 
До тех пор, пока не достигнуто максимальное поколе-

ние, выполнять 
    Создание начальной популяции; 

Разбиение популяции на группы;  
для каждой группы популяции выполнять  

Перенос лучшей особи; 
Применение генетических операторов;  

конец цикла 
Расчет энтропии и дисперсии популяции; 
Замена худших особей популяции при 
необходимости; 
Разбиение популяции на группы; 

    конец цикла 
    Вывести лучшую особь. 
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Влияние отдельно взятой модификации, уда-
ляющей худшие особи, показано в табл. 1. Из 
этих результатов следует, что такая модифика-
ция, с одной стороны, улучшает точность наи-
лучшей возможной модели при большом ко-
личестве запусков, а с другой – снижает веро-
ятность обнаружения приемлемого решения.  
Т а б л и ц а  1. Эффективность алгоритма с заменой худших 

особей 
sin Rosen sigmas Эксперимент еb rf еb rf еb rf 

Традиционный 
алгоритм 0,489 0 0,173 0 0,165 0 

Замена худших 0,000 100 0,173 0 0,165 0 
 
Популяции неоднородных особей 
Одна из проблем алгоритма ПЭГ – опреде-

ление оптимального размера головы гена (и 
размера решения). Отсутствие процедуры апри-
орного задания обусловливает необходимость 
запуска алгоритма многократно с разными па-
раметрами для поиска наиболее подходящих. 
Для решения этой проблемы в [6] предложено 
использовать в одной популяции хромосомы 
различной длины: половина популяции запол-
няется особями пропорционально с диапазоном 
размеров, заданным пользователем, а длина ге-
нов особей второй половины устанавливается 
случайным образом. Операторы рекомбинации 
в таком случае применяются только к особям с 
хромосомами равной длины. 

Подстройка констант осуществляется посред-
ством градиентного алгоритма, неудобного при 
вычислениях и поэтому применяемого с опреде-
ленной вероятностью. Константа либо заменяет-
ся случайно выбранной, либо изменяется в пре-
делах 10 процентов. Если мутированная особь 
лучше исходной, то заменяет ее, иначе констан-
та заменяется полусуммой последних двух зна-
чений. Процесс повторяется до тех пор, пока му-
тировавшая особь не станет хуже исходной либо 
когда будет достигнут предел в 10 итераций. 

Аналогичные исследования проведены в ра-
боте [7], где предложено использовать хромосо-
мы с переменным числом генов и переменным 
размером каждого из них. В этой работе введены 
новые операторы, изменяющие длину генома: 

 удаление одного гена из хромосомы; 

 создание и добавление одного нового гена 
в хромосому; 

 перенос участка головы одного гена в го-
лову другого, что приводит к укорачиванию 
первого и удлинению второго; 

 рекомбинация разнородных хромосом. 
Такой подход привел к двукратному сокра-

щению длины гена и, соответственно, размера 
синтаксического дерева решения. 

Дополнительная популяция 
В качестве одной из мер повышения вероят-

ности обнаружения решения в работах [8, 9] бы-
ло предложено использование дополнительной 
параллельной независимой популяции. Если при 
очередной итерации (поколении) работы алго-
ритма значение ФФ лучшей особи дополнитель-
ной популяции превысит значение ФФ лучшей 
особи основной популяции, данная особь копи-
руется на место худшей особи основной популя-
ции. Как следует из результатов, представлен-
ных в табл. 2, использование данного подхода 
приведет к решению задачи, снижая при этом 
точность лучшей из получаемых моделей. Это 
происходит вследствие возрастания времени вы-
числений в расчете на итерацию алгоритма, т.е. 
при равном отводимом времени работы моди-
фицированный алгоритм рассчитывает меньшее 
количество поколений. 
Т а б л и ц а  2. Эффективность алгоритма с дополнительной 

популяцией 
sin rosen sigmas Алгоритм еb rf еb rf еb rf 

Традиционный 0,350 0 0,289 0 0,165 0 
Доп. популяция 0,000 100 0,289 0 0,165 0 

 

Инкрементальная эволюция 
При исследовании методов кодирования в 

[1] получена таблица, в которой очевидно на-
личие некоторого оптимального размера гено-
ма, обеспечивающего достижение максимума 
производительности алгоритма и требующего 
определения для каждой задачи и каждого спо-
соба кодирования. Выбор этого размера может 
осуществляться как простым перебором пара-
метров, так и посредством описанных популя-
ций неоднородных особей. 

Более эффективным оказался метод инкре-
ментальной эволюции [10, 11], в ходе которого 
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выполняется ряд последовательных запусков 
алгоритма с наращиванием длины хромосомы 
при каждом запуске и копированием лучшей 
особи предыдущего запуска в начальную по-
пуляцию текущего. Для такого подхода требу-
ется меньше вычислительных ресурсов в срав-
нении с независимыми запусками, так как мож-
но проводить постепенное усложнение дерева. 
Результаты исследования данной модифика-
ции приведены в табл. 3. 
Т а б л и ц а  3. Эффективность алгоритма при традиционной 

и инкрементальной эволюции 
sin rosen sigmas Эволюция еb rf еb rf еb rf 

Традиционная 0,073 50 0,076 0 0,164 0 
Инкрементальная 0,073 50 0,129 0 0,096 0 

 
Комбинирование множества запусков ал-

горитма 
Взвешенная сумма моделей. Полученные в 

ходе нескольких запусков алгоритма ПЭГ мо-
дели можно обобщить в одну [12, 13], пред-
ставляя итоговую формулу 

1 2 3 ...M aM bM cM    , 
где a, b, c, ... – весовые коэффициенты; 

1 2 3, , , ...M M M  – модели, полученные в ходе 
запусков ПЭГ. 

Для подбора весовых коэффициентов с це-
лью минимизации погрешности итоговой мо-
дели, повышению ее корреляции с выборками 
данных в этих работах использован генетиче-
ский алгоритм NSGA II (Non-Dominated Sorting 
Genetic Algorithm II). 

Как правило, обобщающая модель обладает 
лучшими характеристиками, чем ее составляю-
щие в отдельности. 

Итеративный разностный подход. Как уже 
отмечалось, одна из наиболее распространенных 
задач, для решения которой применяется ПЭГ, – 
символьная регрессия (поиск математической 
формулы, описывающей набор численных дан-
ных) либо, в более простом варианте, аппрокси-
мация функций. В ряде случаев сложность мо-
делируемого объекта такова, что обеспечить 
приемлемую точность при описании компактной 
формулой невозможно, и требуется увеличение 
размера искомого дерева, что приводит к резко-

му увеличению пространства поиска, а следова-
тельно, и времени вычислений. 

Эффективным средством повышения слож-
ности формулы с минимальным влиянием на 
производительность алгоритма служит разви-
тие идеи сложных мультигенных хромосом с 
иерархической структурой, описанные ранее. 

Еще более действенным оказался разрабо-
танный в [14, 15] разностный подход, основан-
ный на комбинировании синтаксических де-
ревьев, когда математические формулы легко 
могут быть объединены, например, при помо-
щи функции арифметического сложения, пра-
вила классификаторов – булевыми «И» и 
«ИЛИ» и др. Эта особенность позволяет соста-
вить сложную формулу из ряда простых, ком-
пактных и быстро вычисляемых в отдельности. 

Суть подхода заключается в последователь-
ном применении алгоритма ПЭГ с неизменным 
набором параметров к поверхностям ошибки, 
представляющим собой наборы численных 
данных, образованных в результате вычитания 
очередной полученной модели из моделируе-
мых данных. Таким образом, разностный под-
ход принципиально отличается от идеи эволю-
ции мультигенных хромосом, где алгоритм 
пытается найти решение с первой же итерации. 
При первом запуске на вход алгоритма ПЭГ 
подается набор данных T(O0) с ожиданием на 
выходе модели М, возвращающей набор дан-
ных О 

   1 1 0,M O GEP T O  . 
На каждом следующем этапе на вход пода-

ется разность моделей 
   1 1 1,i i i iM O GEP O O    . 

Итоговая модель после N запусков такова: 

1 2 ... NM M M M    . 
Результаты моделирования, свидетельству-

ющие о положительном влиянии разностного 
подхода на показатели алгоритма ПЭГ, приве-
дены в табл. 4. Следует, однако, учитывать, 
что при этом время, затрачиваемое алгоритмом 
на поиск каждого слагаемого формулы модели, 
возрастает пропорционально количеству раз-
ностей. 
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Т а б л и ц а  4. Эффективность алгоритма с разностным под-
ходом 

sin rosen sigmas Эксперимент еb rf еb rf еb rf 
Традиционный алгоритм 0,095 0 0,081 0 0,134 0 
Разность 1 0,097 0 0,074 0 0,122 0 
Разность 2 0,063 50 0,079 0 0,082 0 
Разность 3 0,104 0 0,070 0 0,118 0 

 
Параллелизация. Реализация традиционно-

го алгоритма требует значительных вычисли-
тельных ресурсов. Самым ресурсоемким есть 
этап расчета приспособленности программы, 
так как эту операцию следует выполнять для 
каждой особи популяции по всему обучающе-
му набору входных и выходных данных на ка-
ждой итерации алгоритма. Как правило, ФФ в 
ПЭГ при решении задачи регрессии основыва-
ется на среднеквадратичном отклонении. 

Для ускорения процесса целесообразно ис-
пользовать такой ресурс компьютера, как на-
личие нескольких процессоров. Один из спо-
собов автоматизации распараллеливания про-
грамм – использование библиотеки, реализу-
ющей стандарт OpenМР. 

При расчете ФФ особи не возникает зави-
симости по данным от остальных особей попу-
ляции. Доступ к входным и выходным значе-
ниям восстанавливаемой функции предостав-
ляется только на чтение, что позволяет обезо-
пасить разделяемые данные. Выполнение этих 
условий необходимо и достаточно для эффек-
тивного распараллеливания расчета ФФ попу-
ляции – к циклу программы можно добавить 
соответствующую директиву компилятора. Кро-
ме того, распараллеливанию поддается и эво-
люционный этап алгоритма. 

В таком алгоритме значительная доля обще-
го объема вычислений может быть получена 
параллельными расчетами, что позволяет до-
биться ускорения выполнения в симметричных 
многопроцессорных системах [16]. 

Заключение. Проанализированные в статье 
некоторые модификации эволюционного про-
цесса, используемого в ПЭГ, направлены на 
улучшение свойств традиционного алгоритма. 
Результаты экспериментов свидетельствуют о 
том, что использование рассмотренных моди-
фикаций позволяет зачастую добиться сущест-

венного улучшения качества получаемых ре-
шений. 

Дальнейшие исследования целесообразно на-
править на разработку эффективных методов 
многопроцессорной реализации алгоритмов ПЭГ. 
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O.G. Rudenko, S.V. Miroshnichenko, O.O. Bezsonov 

Gene Expression Programming: Modifications of the Evolutionary Process 
Based on the analysis and modeling results of the existing implementations of  gene expression programming algorithm 

(GEP), a number of performance limitations of the standard algorithms such as duration of the fitness computation, lack of 
the numerical constants fine-tuning, impact of size on the rate of chromosome convergence and some other problems related 
to finding complex models have been identified. 

In this paper some modifications of the evolutionary process that is used in the GEP to improve the properties of the con-
ventional algorithm were analyzed. For example, it is proposed to use chromosomes with a variable number of genes and 
with a variable size of each gene. This approach has led to halving of the gene length and, consequently, the size of the solu-
tions' syntactical trees. It is shown that the implementation of the traditional algorithm requires considerable computing re-
sources. To speed up the process it is proposed to use such a computer resource as multiple processors. For automated paral-
lelization of software it is recommended to use the library that implements OpenMR standard. 

The experimental results indicate that the use of the considered modifications often helps to achieve significant improve-
ment in the quality of the solutions. It seems appropriate to direct further research to development of the effective methods for 
implementation of multiprocessor GEP algorithms. 
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