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1 OBIJETIVO DEL PROYECTO

Con el fin de cumplimentar lo especificado en los planes de estudio de la
Titulacion de Ingeniero de Telecomunicacion de la Universidad de Sevilla, se presenta
este Proyecto Fin de Carrera que tiene por objetivo ofrecer un paquete software
integrado con la finalidad de aportar una herramienta basada en técnicas genéticas para
ayuda en el diseno de algoritmos y plantillas para redes neuronales celulares, asi como
la obtencién de pardmetros indicativos de la calidad de las soluciones obtenidas y la
verificacion de las mismas con distintos ejemplos. Los algoritmos y plantillas
nombrados anteriormente implican procesamientos de imagenes en sistemas basados en
redes neuronales celulares, procesamientos que pueden ser elementales, en el caso de las
plantillas, o mas complejos para el caso de los algoritmos. Los procesamientos
elementales se realizan mediante un procesado de un sistema basado en redes
neuronales celulares configurado con una determinada plantilla que contiene los
pardmetros de la red. Los procesamientos complejos se realizan mediante la
combinacién de procesamientos elementales, y se representan en un programa O
algoritmo.

Por otra parte resulta necesaria la exposicion de las bases tedricas referentes a las
redes neuronales celulares, las técnicas genéticas de optimizacidn y las particularidades
de la aplicacion de dichas técnicas genéticas en el disefio de redes neuronales celulares.
Se requiere la asimilacion de estas bases tedricas por parte del usuario para la
comprension global del problema y para aplicar los programas del paquete software con
propiedad, de manera que el usuario conozca el objetivo de aplicacion, asi como el
significado y efecto de los distintos pardmetros ajustables y demds elementos que
intervienen en los mismos.

OBJETIVO DEL PROYECTO 4
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2 INTRODUCCION

Las redes neuronales celulares, o CNNs (de Celular Neural Network)
constituyen una nueva técnica de procesamiento de imdgenes de naturaleza
masivamente paralela que aporta una eficiencia en términos de tiempo de procesamiento
insuperables por otras técnicas convencionales, como el uso de microprocesadores o
DSPs. El principal problema a la hora de desarrollar sistemas basados en CNNs es la
falta de herramientas analiticas a la hora de disenar, siendo la prueba-error y la intuicion
las herramientas que se han venido utilizando principalmente.

En este contexto surge la necesidad de desarrollar algin método para la
automatizacién de este trabajo, en muchos casos tedioso, y que permita evaluar la
calidad del procesamiento en términos de velocidad y versatilidad en cuanto a capacidad
de obtener resultados satisfactorios en distintas imédgenes.

Este problema se ha abordado a dos niveles, a nivel de plantilla, que estara
asociada a un determinado procesamiento elemental de la CNN, o a nivel de algoritmo,
en el que se realiza una combinacién de procesamientos elementales correspondientes a
distintas plantillas para realizar un procesamiento mas complejo.

La automatizacion del disefio se basa en técnicas genéticas de busqueda,
subconjunto de los denominados algoritmos evolutivos que constituyen una familia de
sistemas basados en computador y que resuelven problemas gracias al uso de modelos
computacionales de algunos de los conocidos mecanismos de evolucién como clave
para sus disefios e implementacion.

Las dos principales técnicas de busqueda genética son la técnicas de los
Algoritmos Genéticos (G.A., Genetic Algorithm), y la técnica de la Programacion
Genética (GP, Genetic Programing). La principal diferencia entre ambas técnicas es la
naturaleza de los elementos que van a manipular para su optimizacién. Los GA tratan
cadenas fijas de bits, y no tienen ninguna consideracion acerca de la estructura o lo que
estd representando estas cadenas en la manipulacion de estas al aplicar los operadores
de busqueda. Los GP, sin embargo, tratan cadenas de tamafio variable que representan
un algoritmo, y tienen en cuenta la estructura de la cadena a la hora de aplicar los
operadores genéticos que manipulan estas cadenas.

Teniendo en cuenta que las plantillas tienen un tamafio fijo y los algoritmos
tienen un tamafo variable y una estructura determinada, resulta evidente por qué se ha
desarrollado el GA para la busqueda de la plantilla, y el GP para la bisqueda del
algoritmo.

Concretando, en el presente proyecto se ha desarrollado un paquete que consta
de cuatro programas, que podemos clasificar dos a dos tanto por su naturaleza (sintesis /
andlisis) como por las resultados que obtiene y manipula (plantillas / algoritmos). Son
los siguientes:

® GA Template: Segin la clasificacion propuesta anteriormente seria sintesis-
plantilla. Trata de obtener automaticamente la plantilla que introducida en
la red realice la operacion especificada por el usuario mediante el conjunto
de imdgenes de entrada y de salida deseada, con el mayor parecido posible
entre las imdgenes de salida resultante y deseada, con opcién a tener en
cuenta otros pardmetros a optimizar, como son el tiempo de convergencia
de la plantilla y la magnitud de los valores de la plantilla. Para ello utiliza la
técnica de los algoritmos genéticos.

INTRODUCCION 5
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Template Simulator: Le corresponderia el tipo andlisis-plantilla. Realiza la
simulaciéon de la plantilla que introduzca el usuario, que puede ser una
obtenida de forma automdtica mediante el programa anterior, o bien puede
ser introducida directamente por el usuario. De manera que el programa
podria ser utilizado para medir la calidad de la plantilla obtenida mediante
técnicas genéticas, o bien para que el usuario refine una plantilla
simplemente por prueba y error.

GP algorithm: Tipo sintesis-programa. El objetivo de este programa es
obtener automdticamente un algoritmo que realice un procesado de imagen
mdas complejo que el que se obtiene simplemente con una sola plantilla,
mediante la combinacién de procesado de varias plantillas. Las plantillas
que entran en juego en el programa pertenecerdn a un conjunto de plantillas
base, que el usuario se encargard de configurar a partir de la biblioteca de
plantillas que se ofrece con el programa, la cual puede ser ampliada por el
usuario utilizando para ello los dos programas anteriores. El programa se
representa con una estructura de drbol.

Algorithm simulator: Tipo andlisis-programa. Con este programa se puede
validar el funcionamiento adecuado del programa obtenido con distintas
entradas, asi como obtener el tiempo total de procesamiento, suma de los
tiempos de procesamiento de las plantillas que utilice el programa. Ademas
de cargar un programa obtenido automdticamente mediante la utilizacién
del programa anterior se permite la edicidon por parte del usuario para la
mejora o el disefio completo de un programa.

En la figura 2.1 se muestra un esquema en el que se pone de manifiesto la
interaccion de los distintos programas con el usuario y entre ellos.

Imagenes Plantilla
p| GA Template
Imagenes
Plantilla Template Plantilla
Calidad Simulator Plantilla’ _
. Biblioteca de Plantilla
plantillas
Plantillas
Imagenes GP Algorithm
} Programa Programa
Imagenes > _Programa
Programa R ;
> AlgorJ.thm 4Plantlllas
calidad Simulator Programa’

Figura 2.1 Estructura de la interaccion de los programas

INTRODUCCION 6
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Como se puede observar en el esquema el resultado que se obtiene es, bien una
plantilla que realice un procesamiento muy especifico que no se encuentre entre las
plantillas de la biblioteca proporcionada, o bien un programa, un algoritmo de
procesamiento que combine el conjunto de plantillas base que el usuario haya
configurado.

INTRODUCCION 7
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3 INTRODUCCION A LAS CNN

3.1 CNNS: BASES TEORICAS

3.1.1 PRELIMINARES

El concepto de CNN es un concepto reciente, su introducciéon se debe a L.O.
Chua y L. Yang que en 1988 [Chua 88a], [Chua 88b] sentaron las bases tedricas que lo
definen, aparte de mostrar diferentes aplicaciones précticas del mismo. La idea original
ha evolucionado con gran rapidez pero siempre reteniendo sus dos caracteristicas
basicas: interconexion fisica, en un dmbito local, de elementos procesadores - o células -
operando en paralelo, dispuestos en forma de matriz (usualmente de 2 dimensiones,
pero extendiéndose a n dimensiones en el concepto general) y el cardcter analdgico de la
dindmica del proceso y de las interacciones entre células.

Estas particulares redes de neuronas tienen a la vision artificial entre las mas
destacadas y desarrolladas de sus aplicaciones précticas [Crounse 95] puesto que han
probado ser realmente eficaces en tareas de procesamiento de imagenes. Pero el actual
interés por esta tecnologia no reside tnicamente en esta capacidad por si sola, sino en la
velocidad de computo dada por la naturaleza del sistema, que es capaz de alcanzar el
orden de 10" operaciones por segundo en circuitos integrados de tan sélo 2 cm?
[Espejo 94], [Espejo 96].

3.1.2 EL CONCEPTO BASICO DE CNN

En este apartado se describira el concepto de CNN segun la vision original de L.
O. Chua y L. Yang [Chua 93b] en su acepcion mds simple. Una CNN puede
considerarse como una matriz de circuitos dindmicos (“procesadores”) idénticos y de
naturaleza no lineal. En el caso mds simple, que es el aqui considerado, la matriz se
asimila a una red geométrica de 2 dimensiones, esto es; los circuitos bdsicos que
componen la CNN se sitdan ordenados fisicamente en una estructura de dos
dimensiones. Aunque el concepto de CNN no se limita a una disposicién en red
rectangular en filas y columnas esto es lo mds usual (otras posibilidades son las redes
triangulares, redes hexagonales,...etc, como se puede observar en la figura 3.1). Cada
nodo de la red, que supondremos rectangular de ahora en adelante, esta ocupado por lo
que hasta ahora hemos definido como circuito dindmico o “procesador” y al que nos
referiremos en lo siguiente como célula (lo cual es mds significativo si tenemos en
cuenta que la traduccion literal de CNN es: “red celular de neuronas™).

La estructura de una célula se puede observar en la figura 3.2, donde es posible
ademads observarla en forma de su equivalente eléctrico. Como se ve en dicha figura, la
célula se puede considerar constituida por resistencias, condensadores y fuentes de
corriente controladas en tensién. El nucleo de la célula estd constituido por el
condensador C y la resistencia Ry que al estar en paralelo soportardn una misma tensioén
a la que llamaremos tension de estado de la célula: Vy;, suponiendo como hemos dicho
anteriormente una red rectangular de células, esto es las células serdn nodos de una red
distribuida en filas (subindice “i’) y columnas (subindice “j”).

INTRODUCCION A LAS CNN 8



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

Figura 3.1. Distintas topologias de CNN

ij,‘ inj v}'ij
—0 > ¥ > - —
Eij I
cl R 1, k) R,
O TN S & b
I, (ij:kl) I,
L - . . l » »
I, (ij;kl) = Aij;kl (Vykl Vi ) I, (ij; kl ) = éij;kl (Vukl > Viij )
Iyx = f(vxij)

Figura 3.2 Estructura de una célula en forma de su equivalente eléctrico

Esta tension V,; serd la que gobierne la tension de salida de la célula (i,j) puesto
que dicha tension se obtiene como la tension sobre una resistencia Ry obtenida al actuar
sobre ella una fuente de corriente dependiente Iy, controlada por V,;. La relacion
I;x=f(Vyi)) es no lineal (inicamente lineal en un intervalo) y matemdticamente viene
dada por:

INTRODUCCION A LAS CNN 9
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1
f(V):5~(|V+K|—IV—KI)

De esta forma los valores de V,;; menores en valor absoluto a K>0 nos dardn una
Iyx de valor Vy;;, y para los valores que no cumplan la restriccion anterior tendremos un
efecto limitador de la corriente que quedara fijada en -K para aquellos valores de V<=-
Ky en K para tensiones tales que V>=K, segiin se ve mds claramente en la figura 3.3.

()

f(v)=%QV+K|—|v—K|)

Figura 3.3 Tension de salida de una célula en funcién de su tension de
estado.

Ademas, cada célula recibe sefiales externas (sefiales analdgicas de video por
ejemplo, en el caso de las aplicaciones de tratamiento de imdgenes) V; y también
recibe la corriente suministrada por una fuente de corriente independiente Ij;. Y no son
solo estos elementos los que influyen en la tension de estado V,;; de la célula, sino que
debemos sumar atin una realimentacién mediante la cual la tension de salida V;; influira
en Vy; asi como por efecto de las transconductancias de igual forma influirdn las
tensiones de salida de las células vecinas. Para la mejor comprensién de lo relatado
basta con observar la célula como el circuito eléctrico de la figura 2, de esta figura es
también facil deducir la ecuacion de estado, que es la ecuacion diferencial que
determina la dindmica de la tensién de estado de la célula Cel(ij) (fila i, columna j,
supuesta una matriz rectangular de dimensiones m x n de células) :

v (1) ) )
C—2—=-R -V, O+ Y, AGKDV,()+ Y BGjk)V,, +1,

d Cel(kl)eN, (if) Cel(kl)eN, (if)

Donde:

(

ka/ + K| - |ka1 - K|)

N | —

Vykl =

con i, j variando de 1 a m, y de 1 a n respectivamente. Considerando pardmetros

normalizados (esto es C=I, Rs=1, Ry=1), asi como entrada y salida también

normalizados (V; limitado al intervalo [-1,1] y K=1 en la Férmula 3 con lo que se

consigue también que Vy;; tome valores unicamente dentro de [-1,1]), el modelo
quedaria definido por:
dv _.(t

W) _ Vi, (O+ Y AGKDV,, O+ Y BGjk)V,, +,

d 0
Cel(kl)eN, (i) Cel(kl)eN,. (i)

INTRODUCCION A LAS CNN 10



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

1
Vi :5(

y

Vo +1|-

ka/ - 1|)

Para comprender el significado de los subindices de los sumatorios que
aparecen en estas ecuaciones, deberemos antes definir el concepto de vecindad.

Diremos que una célula Cel(kl) pertenece al conjunto de vecinos de radio r;
N(ij) de una célula dada Cel(ij) si se verifica que:

Cel(kl) € N, (ij) —> max{lk —il.Jl - j} < r

Concepto que aunque ilustrado de forma matemdtica resulta facilmente
inteligible. No obstante las células ‘fronterizas”, aquellas Cel(ij) en las que i, j 6 ambas
resultan ser menores de r, no poseen tantas ‘télulas vecinas” como el resto, por lo q ue
para evitar problemas es prictica habitual suponer que la matriz de células de
dimensiones m x n es de alguna forma real o virtual ampliada a (m+r) x (n+r)
dimensiones, donde las células fronterizas toman un valor predeterminado que supone
lo que conocemos como ‘condiciones de frontera”.

Asi pues, la evolucion del estado (tensién de estado V) de la célula Cel(ij)
viene en gran parte condicionada por los coeficientes A(ij;kl) y B(ij;kl) que establecen
perfectamente la interaccién entre una célula y sus vecinas y que podemos suponer
constituyen dos matrices, A={ay} y B={by}, de (2r+1)x(2r+1) dimensiones (siendo r el
radio o grado de vecindad considerado). Nétese que se han definido dos matrices cuyos
coeficientes ay y by han sido considerados independientes de la célula en cuestion
Cel(ij), pese a que en general no tiene por qué ser asi sino que estos coeficientes podrian
ser distintos para cada una de las células, es decir serian funcién de iy j, o lo que es lo
mismo de la posicién (fila, columna) de la célula dentro de la red. Si asi se ha hecho ha
sido porque es mucho mds comun encontrarse con que A(ij;kl) y B(ij;kl) son en realidad
A(kl) y B(kl), es decir independientes de iy j.

También se da la misma situacion en el caso del término I;; de la ecuacion que
define la dindmica de la célula, es decir lo usual es que Ij; sea una constante igual para
todas las células de la red, y por tanto en la mayoria de los casos podremos escribir:

dv (1)

xij

C—t = _Rx . inj (l') + Zaklvykl (t) + Zbleukl +

d Cel(k)eN, (if) Cel(kI)eN, (if)

Utilizando una traduccién del inglés al castellano coherente con las
nomenclaturas utilizadas usualmente en bibliografia podemos referirnos a A(ij;kl) como
matriz de realimentacion, a B(ij;kl) como matriz de control, y a I;; como término de
desplazamiento o desplazamiento a secas, y al conjunto de matriz de realimentacion,
matriz de control y desplazamiento: A(ij;kl), B(ij:kl) e I;j como plantilla.

INTRODUCCION A LAS CNN 11
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Una plantilla define completamente la dindmica del sistema asi como la
interaccién entre células vecinas. Hasta ahora se han visto plantillas de coeficientes
constantes bien sea el caso general A(ij;kl), B(ij:kl), I como el caso de plantillas
invariantes en el ‘espacio™ A(kl), B(kl), I, como se apuntaba anteriormente. Pero las
capacidades de las CNN pueden verse incrementadas considerando interacciones entre
células vecinas no lineales e interacciones con los estados anteriores (en el tiempo) o de
tipo retardado. Para representar una interaccion no lineal utilizaremos la nomenclatura:
Aija(Vyi, Vi) Y Bija(Vu, Vi), por otra parte las interacciones de tipo retardado se
simbolizardn aqui como: Atij’k] y Btij,kl, de forma que la ecuacién de estado puede
escribirse en su forma mds general como:

dv . (1)
C—T—=-R -V, O+, + Y AV, V,)+
dt Cel (KDEN, (if)
t
+ Z By Vi sV ) + Z AliuaV yy + Z B Vg
Cel (KDEN, (if) Cel (KN, (if) Cel (K)EN , (if)

Un ejemplo de CNN con interacciones no lineales podria ser:

0 a 0 0O 0 O
A =|a 1 al|,B =0 0 0{,I=0,
0 a 0 0O 0 O

obteniéndose el pardmetro ‘a” como:

{Osi V=V, <0
a =

Yy
0.25-(V,, =V, siV,, =V, >=0

yij

La plantilla que constituye este ejemplo es como se puede observar invariante en
el espacio, pues los coeficientes de las matrices A y B son idénticos para cualquier
célula Cel(ij).

En la préctica se codifica una imagen en escala de grises de forma que un valor
de tensién 1 en una célula representa a un pixel negro y un valor -1 a uno blanco,
representando los valores intermedios a pixeles niveles de gris tanto mds proximos al
negro (blanco) tanto mds préximos estén al valor de tensién 1 (-1). La aplicacion de esta
ultima plantilla a una CNN en la que los pixels de la imagen asi codificada constituyan
el estado inicial de la misma: V,(t=0), se dard como resultado una salida V;;(8) tal que
serd igual al maximo de V;(t=0) para cualquieriy j.

INTRODUCCION A LAS CNN 12
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3.1.3 LOS MODELOS ISR Y FSR

Recientemente se han utilizado modelos diferentes al original de L.O. Chua y L.
Yang a la hora de realizar implementaciones hardware de las CNNs. A continuacion se
comentardn los modelos ISR (Improved Signal Range) y FSR (Full Signal Range)
[Espejo 96].

Hasta lo aqui expuesto tUnicamente se habia considerado no linealidad en la
funcién que define la salida del sistema a partir de la variable de estado del mismo, en el
modelo que aqui se describe también se consideran no linealidades en el término al que
en bibliografia se describe como “pérdidas locales”, (-Vii(t) ). De forma que V;i(t) se
ve sustituido por una funcién lineal a trozos g, (x) definida, para el caso de variables de
entrada V;; y salida V;; limitadas al intervalo [-1,1], como:

m-V-1D+1s1V>1
g, (V)=4V,si V<1
m-V+D)-1s1V<-1

De esta forma la dindmica de cada célula vendra definida por la ecuacidn:

dvxi' (t) .. ..
C——=-R, g,V )+ Y, AGKDV ,(t)+ Y BGjkDV,, +I,

dt Cel(kl)eN, (if) Cel(kl)eN, (if)

esta es la ecuacion que define al modelo ISR. El modelo FSR no es més que un
caso particular e ideal del modelo ISR, aquel en que el pardmetro m que define g,
tiende a ser infinito. De igual forma se puede observar que el modelo original de L.O.
Chua y L. Yang se corresponde con el descrito con el modelo ISR para m=1.

Mediante el modelo ideal FSR se consigue limitar el rango de variacién de la
variable de estado V;; al mismo intervalo de variacion de las variables de entrada, V;;,
y salida, V;;, de hecho la variable de estado y la de salida se confundirdn a todos
efectos, es decir, V= Vy;. Esta propiedad tiene miiltiples ventajas a la hora de
materializar un CNN en forma de circuito integrado.

A partir la ecuacion (con pardmetros, entrada y estado inicial normalizados) que
define la dindmica del sistema en el modelo original se puede acotar el valor de la
variable de estado del sistema V;;:

V. ()=V_(0)-e" + j( Y AGKDY (D + Y BV, +1,)-e""dO

xij xij
0 Cel(k)eN, (ij) Cel(kl)eN,. (ij)

Vv

xij

=V

xij

0)-e” +| Y BGjk)V,, +, |(1-e¢” )+f Y AGG KDV, (1) €7 dB

Cel(kl)eN, (ij) 0 Cel(kl)eN, (if)

INTRODUCCION A LAS CNN 13
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V., (1) <

Cel(k)eN, (if) 0 Cel(K)eN, (if)

vx,j(0)|+max,.{ Z|B(ij;kl)|}+|lij|+j‘maxi{ Z|A(ij;kl)|}e"’d9

V., (0| <

inj(O)|+maXi{ Z|B(ij;kl)|}+|lij|+maxij[ Z|A(ij;kl)|}

Cel(kl)eN ,.(ij) Cel(kl)eN . (ij)

Lo que en el caso de plantillas invariantes en el espacio (caso habitual) se
traduce en:

Vx,.j(O)|+ Y b+ Y lag|+ 1]

Cel(kDeN, (ij)  Cel(kD)eN, (if)

V() <

es decir:

Vx,.j(t)|$1+ Y b+ Y lag|+ 1]

Cel(kl)eN, (i) Cel(kD)eN, (ij)

lo cual representa en la mayoria de las plantillas de aplicacién encontradas una
cota superior para el valor absoluto de V;; en el intervalo [4, 20].

Este rango de valores posibles para V;; obliga a usar bloques de circuiteria que
lo soporte, frente a otros bloques que tnicamente han de soportar un rango de 4 a 20
veces menor. El uso de circuiteria distinta para estos distintos bloques pone de
manifiesto problemas de precision a la hora de considerar los coeficientes (ay, by, 1)
frente al valor unitario negativo del término de pérdidas: (-1)Vy;;. A este problema se
une el propio hecho de la eleccién de esos bloques de circuiteria soportando un valor
fijo y alto de tension, o la posibilidad de cambiar el pardmetro de normalizado de los
valores mediante circuiteria programable. Cualquiera de estas alternativas supone un
aumento de la complejidad del circuito. Ademads,

e La complejidad del circuito integrado disminuye aumentando asi la
densidad espacial de células en un circuito integrado.

e Al estar mas limitado el rango de V,; disminuye el consumo de energia.

e FEl circuito se hace menos sensible a variaciones uniformes en los
pardmetros del sistema.

En el modelo original los valores de la variable de estado en la regién de
saturacion pueden ser considerados como una medida de la inercia de la variable de
salida Vy;; para permanecer en saturacion. En el modelo FSR no ocurre asi, en el
momento en que la variable de estado toma el valor normalizado +1 (-1), sigue tomando
ese valor hasta que su derivada sea no positiva (no negativa) de esta forma no se
acumula ‘inercia” y la salida de la regién de saturacidén serd (caso de ocurrir) mas
rdpida.
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La velocidad de proceso es aproximadamente el doble que en el modelo original
aigualdad de parametros.

Estas propiedades son aplicables, como se ha dicho, al modelo FSR. El modelo
ISR se aproxima a este comportamiento a medida que crece el pardmetro m (recuérdese
que tanto el modelo FSR como el modelo de L.O. Chua y L. Yang pueden considerarse
casos particulares del modelo ISR). En el modelo ISR se puede probar que el valor final
de la variable de estado también se encuentra acotado:

m—1+ Mij
llminj (t)‘ <—
t—>oo m
siendo:
M, = Zbleukl +I|+ Z|‘1kl|
Cel(kl)e N, (ij) Cel(kl)eN (i)

En las implementaciones reales el valor de m serd siempre finito, y por tanto en
realidad es el modelo ISR el modelo a considerar. No obstante para valores de m
suficientemente puede considerarse que la CNN posee las propiedades del modelo FSR.

Las figuras 3.4 y 3.5 muestran de forma esquematica posibles implementaciones
de los modelos FSR e ISR considerando tunicamente la realimentacion (esto es
suponiendo nulos tanto el término de desplazamiento I, como los coeficientes de la
matriz de control by).

o - —— e o
s/ e Pl
l. r
R / © 889
C w h . o o
(=] [ik] , CD‘Q:
_5g> \\\ —-‘}u EES
288 ¥ - - "4 BRE
T 035 £ v @G
223 ) , = wg
589 / : . 883
. Q,
©e8 / p oo
o L £

Figura 3.4 Estructura de una célula segin el modelo FSR
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Figura 3.5 Estructura de una célula segin el modelo ISR

3.14 EL MODELO DE CNN DISCRETA EN EL TIEMPO

El modelo de CNN discretas en el tiempo o DTCNN (Discrete-Time CNN)
[Harrer 93] constituye un tipo especial de CNN en el que el comportamiento dindmico
de la misma estd definido por una realimentacién de sefiales binarias en instantes
temporales definidos por un elemento que actia como reloj del sistema, es decir el
tiempo serd una variable discreta y consecuentemente las variables de estado y salida

también lo seran.

La dindmica del sistema viene definida por las siguientes ecuaciones
(suponiendo pardmetros normalizados):

4

xij

(K)= Y Ak, (K)+ Y BGjskDV,, +,

Cel(kl)eN . (i) Cel(kl)eN . (ij)

L si Vg

(K=1)>0
ValK)=1 G v

(K-1)<0

Xij

Por tanto a diferencia de las CNNs, la dindmica del sistema estd gobernada por
un reloj y Unicamente podran tratarse valores binarios (-1 y +1), segtin el criterio de
normalizacién seguido. Antes de comenzar a iterar se han de definir los valores iniciales
V,i(0), estando los valores de la entrada V; limitados a un conjunto continuo de
valores. La salida estd indefinida para V,;=0 pero en la practica la existencia de ruido
hace que no se dé este caso.

Este tipo particular de CNNs posee, aparte sus limitaciones, 2 ventajas frente a
los modelos con variables continuas:

e El estado K+1 puede obtenerse facilmente a partir del estado K mediante
una serie de desigualdades lineales. Los coeficientes de las plantillas se
obtienen resolviendo este sistema de desigualdades, partiendo para cada
instante de tiempo de la salida a obtener.
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e La simulaciéon mediante software es muy sencilla, puesto que no es
necesario un algoritmo que resuelva la ecuacién diferencial que se plantea
en los otros tipos de CNNs y el sistema es discreto en el tiempo.

3.1.5 MODELOS FiSICOS QUE EMULAN CNNS EN PARALELO

Tal y como se ha definido una CNN es una matriz n-dimensional de sistemas
dindmicos idénticos, pero a efectos de implementacién préactica como circuito integrado
VLSI, el integrar matrices tridimensionales (o multicapa) supone una grandisima
dificultad frente lo que es el caso habitual: matrices bidimensionales (una sola capa),
rectangulares. El precio que se ha de pagar por esta relativa sencillez de los circuitos es
la pérdida de potencia, entendida esta como la capacidad de realizar operaciones mds
complejas, de la CNN.

Multitud de problemas de procesado de sefiales (imdgenes en particular) no
pueden ser resueltos con una CNN bidimensional siendo su resolucion posible mediante
circuitos mas complejos como las CNN multicapa. Sin embargo, el problema a resolver
puede ser reformulado como una serie de operaciones sencillas cada una de las cuales
son realizables por CNNs bidimensionales. Estas operaciones o tareas pueden ser
realizadas simultdneamente de forma que el valor de la variable de estado de cada célula
se obtiene como una funcién légica (l6gica analdgica) de los resultados parciales de
cada operacidn. La estructura adecuada para operar de esta forma pasa por la conexién
en paralelo de varias CNNs de una sola capa, a las que se ‘alimenta” con una misma
entrada, mientras que para cada conjunto de células en paralelo un bloque (un circuito)
ha de implementar la funcién 16gica (16gica analégica) que define la salida del sistema a
partir de la salida de cada una de esas células.

Llegar a realizar un circuito de CNNs en paralelo segin se ha descrito implica
enormes dificultades, no obstante se han propuesto [Slot 93] modelos en los que la
estructura de la célula individual se ve modificada para poder procesar simultineamente
varias operaciones.

La célula modificada difiere del modelo original de célula en la parte que define
la tensién de estado (estado) de la célula. El estado de la célula estard en este caso
controlado por varios sub-circuitos a los que se les haré llegar la misma entrada, el valor
analégico obtenido por cada uno de estos circuitos se hard llegar a una estructura
compuesta de diodos y resistencias que implementara la ‘16gica analégica” que definira
el valor de la tension de estado.

Para solventar un determinado problema de este tipo se habrd de definir una
plantilla por cada una de las operaciones basicas a realizar en paralelo, mas la estructura
de la parte diodo-resistiva que implemente la funcién ‘16gica analégica” adecuada.

La figura 3.6 muestra la estructura de la célula modificada para obtener la

variable estado del sistema como un “OR analégico” ( (V1)OR(V2)=max{V1,V2})
de las variables de estado de dos operaciones distintas procesdndose en paralelo.
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Figura 3.6 Estructura de la célula modificada.

3.1.6 OTROS MODELOS

Tomando como punto de partida el modelo original y como objetivo la solucién
de determinado problema se han desarrollado madltiples modelos de CNNs
especialmente adaptados para la realizar la tarea objetivo. Tal es el caso de las CNNs
con estado inicial dependiente de la entrada, especialmente adecuado para la
clasificacion en regiones no separables linealmente, en particular la deteccion de bordes
[Geng 98] o el de el modelo CNN-UBN (CNN Universal Binary Neurons) que realiza la
misma tarea de una forma mucho més eficaz que el primero [Aizemberg 98].

No existe sin embargo, hasta la fecha, un modelo que resulte mds eficiente y
eficaz de forma global que el resto lo cual hace que como fruto del continuo esfuerzo
investigador nuevas alternativas y variantes sigan viendo la luz. Para hacer atin més
amplio el abanico de posibilidades a esta gran variedad de modelos se le une el hecho de
las diferentes capacidades derivadas del uso de radios de vecindad mayores, el uso de
plantillas con interacciones variantes en el espacio, retardadas en el tiempo, etc. que
suponen una mayor dificultad (o incluso la imposibilidad) a la hora de la realizacién
préctica.

3.1.7 EPILOGO

En resumen: una CNN es una matriz n-dimensional de sistemas dindmicos
idénticos llamados células que interactian con aquellas que constituyen su vecindad
(aquellas de la matriz que distan de ella menos de un determinado radio de vecindad r)
de forma que las variables de estado de cada célula varian de forma continua con el
tiempo (salvo la excepcion de las CNN discretas).

Se han considerado diferentes modelos de CNN definidos por la diferente forma

de la ecuacién que define la dindmica del sistema, de forma que es posible encontrarse
variantes (con interaccién lineal o no lineal, con interaccion invariante o variante en el
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espacio, con interaccion con los estados anteriores -con retardo- o sin ella) de diferentes
modelizaciones (original, ISR, FSR, ...).

Partiendo de un estado inicial del valor de cada una de las células asi como un
valor de entrada supuesto constante (puede ser variable en el tiempo, pero su variacion
es mucho mds lenta que la dindmica de cada célula, de forma que ante un cambio en el
sistema los valores de las variables de estado de la célula alcanzan el régimen
estacionario mucho antes de que pueda variar la entrada) y en base a una serie de
pardmetros, el valor de la variable de estado de cada célula evoluciona, originando un
valor de salida. Estos pardmetros definen la interaccién de cada célula con sus vecinas a
través de los valores de entrada asi como a través de la realimentacion de los valores de
salida de las células en cada instante. El conjunto de estos pardmetros que definen una
salida particular de las células recibe el nombre de plantilla (‘Cloning template” en la
bibliografia original inglesa).

Entre las aplicaciones de las CNNs cabe destacar el tratamiento de imdgenes,
pudiendo estas realizar multiples operaciones sobre las mismas. Una operacion
determinada puede conseguirse mediante la eleccién adecuada de una plantilla. De esta
forma puede considerarse a la plantilla como una operacién elemental pudiendo
realizarse operaciones complejas concatenando la aplicacion de varias plantillas.

La mayor parte de los estudios y descubrimientos hasta la fecha se basan, por su
mayor simplicidad (o mejor dicho por su menor dificultad), en CNNs con interacciones
lineales, invariantes en el espacio y sin retardo (lo que condiciona la naturaleza de las
plantillas) con salidas binarias, es decir; la salida de cada célula de la CNN esté limitada
a un conjunto de 2 valores (‘blanco”y ‘hegro”en el caso del tratamiento de imagenes).

En el presente proyecto se ha trabajado con el modelo original de Chua y Yang,
considerando pardmetros normalizados (esto es C=1, R=1, Ry=1), asi como entrada y
salida también normalizados (V; limitado al intervalo [-1,1] y K=1 con lo que se
consigue también que Vy; tome valores tnicamente dentro de [-1,1]), y entorno de
vecindad 1. El modelo es el mds estudiado, con abundante bibliografia y con una
importante biblioteca de plantillas de distinta funcionalidad, ademds de ser facilmente
implementable en una simulacién por computador.

3.2 PARAMETRIZACION DE UNA CNN: LAS PLANTILLAS

3.2.1 INTRODUCCION

Segtin se ha definido anteriormente, haciendo referencia a la ecuacién que
gobierna la dindmica de una CNN, utilizando una traduccién del inglés al castellano
coherente con las nomenclaturas utilizadas usualmente en bibliografia podemos
referirnos a A(ij;kl) como matriz de realimentacion, a B(ij;kl) como matriz de control, y
a I;; como término de desplazamiento o desplazamiento a secas, y al conjunto de matriz
de realimentacion, matriz de control y desplazamiento: A(ij;kl), B(ij;kl) e I como
plantilla.

Esta definicién no es en absoluto general, pues segin se ha visto existen
diferentes formulaciones y tipos de CNN que condicionan la definicién de plantilla.
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Esta definicion se corresponde al caso de CNN con interacciones lineales, variantes en
el espacio, sin retardo y segin la formulacién de L. O. Chua y L. Yang.

Aln a pesar de la falta de generalidad de la definicién, esta es incluso
demasiado general para lo que suele ser comun en la préictica, en el que lo usual es
encontrarse con interacciones invariantes en el espacio. De esta forma tendremos ag, b
e I en lugar de A(ij;kl), B(ij;kl) e L.

Se supondrd en todo momento una CNN rectangular con una vecindad de radio
1. Consecuentemente las interacciones de cada célula tendrdn lugar con las células de
filas y columnas inmediatamente adyacentes a la fila y columna de la considerada. Esto
es, cada célula interactuard con 9 vecinas (8 vecinas mds ella misma), por lo que la
dindmica del sistema quedard definida por 19 pardmetros (9 de la matriz de
realimentacion [ay], 9 de la matriz de control [by;], mds el término de desplazamiento I).

A1 Gy G bi—l,j—l bi—l,j bi—l,j+l
ija Gy Qi | s i1 v b |51
Airj1 iy Qg e bi+1,j—1 bi+1,j bi+l,j+1

Una plantilla por norma general estd orientada y disefiada para la consecucion de
un determinado objetivo: es decir para obtener unos valores de salida (Vyj(e ) en la
nomenclatura aqui usada) a partir de un estado inicial de las células (V,;(0)) y una
determinada entrada (V).

3.2.2 LAS PLANTILLAS Y LOS FENOMENOS FISICOS

Si se examinan las ecuaciones que definen el estado de las células que componen
una CNN, se puede observar que, bajo ciertas condiciones, este conjunto de ecuaciones
se puede considerar como el que define el valor de una variable de estado de un sistema
de particulas discreto en el espacio (2-D o 3-D segtin que consideremos una CNN con
una sola capa o con varias).

Si se tiene en cuenta que una derivada direccional se puede aproximar por:

dx X, — X, ien T X
di ho O odi? h’ ’

2
X dx X —20x

Considerando que la distancia h en ‘i’ entre ¢ ada célula es la unidad es fécil
identificar los coeficientes de las ecuaciones en derivadas que definen el
comportamiento un sistema de particulas discreto en el espacio con los coeficientes de
una matriz de realimentacion de una CNN. Para que la analogia pueda darse es preciso
que la variable de estado de todas las células de la CNN se conserve dentro de los
valores en que la funcién que define la salida es lineal.

Asi autores como L.O. Chua y L. Yang [Chua 88a] han descrito la relacién entre

las CNNs y la ecuacién de difusion del calor, J. Henseler y P.J. Braspenning [Henseler
93] han estudiado aplicaciones de CNNs simulando la propagacién de ondas y también

INTRODUCCION A LAS CNN 20



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

F. Puffer, R. Tetzlaff y D. Wolf [Puffer 98] han hecho lo propio para modelar mediante
CNN:s el flujo de fluidos casi incompresibles.

Aunque pueda parecer que esta vision de las CNNs poco tenga que ver con sus
posibles aplicaciones a tratamiento de imdgenes y vision artificial, no es asi, baste
seflalar la aplicacién de autentificaciéon de firmas manuscritas desarrollada por J.
Henseler y P.J. Braspenning [Henseler 93], en la que el estudio en frecuencia de la
salida obtenida mediante la firma de una persona como estado inicial de un sistema que
simula la propagacion de ondas, permite clasificar o distinguir al autor de la misma.

El estudio de las CNNs como sistemas en que ondas se propagan en funcién de
los coeficientes de sus plantillas ha dado lugar a interesantes resultados en el campo de
la segmentacion activa de imdgenes y la esqueletizaciéon de las mismas como los
expuestos en [Vilarifio 98] o el trabajo ‘Computing with front propagation:Adtive
contour and skeleton models in continuous-time CNN” de C. Rekeczky y L.O. Chua.
Los trabajos mencionados basan sus experiencias en la utilizacién de distintas plantillas
en una secuencia temporal en la que el cambio de una a otra plantilla se realiza mucho
antes de que se alcance el régimen estacionario para la plantilla en curso.

3.2.3 ALGUNAS PLANTILLAS DE PROBADA FUNCIONALIDAD

Hasta llegar a este punto se han tratado las plantillas como un conjunto de
pardmetros que definen inequivocamente una salida determinada a partir de una entrada
y un estado inicial dados. Esto no es asi, pues la naturaleza dindmica del sistema puede
ocasionar que una plantilla dada aplicada a una CNN con un determinado estado inicial
y una determinada entrada de lugar a una respuesta (salida) oscilante o bien con
multitud de puntos de equilibrio. Multitud de autores han abordado el tema en busca de
la determinacién de caracteristicas que garanticen una respuesta convergente hacia un
punto de equilibrio Unico independientemente de la entrada y estado iniciales [Chua
93b], [Madlenov 98], [Arik 98].

Todas las plantillas probadas son plantillas con interacciones lineales sin retardo,
de radio de vecindad uno y espacio-invariantes de dominio general que pueden
encontrarse en la red Internet. A continuacién se muestran algunas plantillas en las que
se puede observar la capacidad de procesamiento de la CNN. Solamente se muestran
unas pocas de todas las plantillas que se incluyen en la biblioteca de plantillas. En el
anexo I se puede ver el resto de plantillas de la biblioteca.

3.2.3.1 Plantillas de umbralizacion

Esta plantilla convierte una imagen en escala de grises ‘P”, que se cargard como
estado inicial de las células de la CNN, en una imagen (salida) binaria donde cada pixel
pij de P es convertido a negro si y solo si el valor normalizado de gris de p;; es superior
al definido por el término de desplazamiento I de la plantilla cambiado de signo.

; I = umbral
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La figura 3.7 muestra los resultados obtenidos sobre una imagen de entrada para
los valores umbral 0,55 y 0,15 respectivamente.
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Figura 3.7 Imagen inicial y resultado para un valor de umbral de 0,55 y 0,15.

3.2.3.2 Plantilla de Proyeccion de sombra

Proyecta en una direccion (definida por los elementos de la matriz de
realimentacién no nulos) los pixels negros de una imagen binaria de entrada partiendo
de un estado inicial de pixels negros.

A= ;B= ;1=0

S O O
S N
S O O
S O O
S NN O
S O O

La figura 3.8 muestra los efectos de la plantilla de proyeccion vertical (hacia
abajo) de sombra.

A
=

Figura 3.8 Imdgenes estado inicial, entrada y salida para la plantilla de
proyeccion de sombra.

3.2.3.3 Plantilla de extraccion de los objetos seleccionados

El objetivo de esta plantilla es extraer de una imagen binaria cargada como
entrada al sistema tnicamente los objetos que se encuentren ‘marcados” mediante al
menos un pixel negro en la imagen que se pasa al sistema como estado inicial.

0,25 025 0,25 0O 0 O
A=1025 1 025(;B=|0 1,75 0;I=0
0,25 025 0,25 0O 0 O

Los resultados obtenidos con esta plantilla se pueden observar en la figura 3.9.
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Figura 3.9 Imégenes estado inicial, entrada y salida para la plantilla de
extraccion de objetos seleccionados

3.2.3.4 Plantilla de deteccion de objetos conexos

Mediante esta plantilla es posible determinar si un objeto dado es realmente un
Unico objeto, es decir, estd formado por una tnica ‘pieza” o bien compuesto de dos o
mdas componentes inconexos que podrian considerarse objetos individuales. Esta
plantilla borra los objetos marcados de una imagen binaria. Un objeto se considerara
marcado si al menos uno de sus pixels negro en la imagen de entrada es blanco en el
estado inicial. En la figura 3.10 se muestra un ejemplo de aplicacion de la plantilla.

0 05 0 0 -05 0
A=|05 3 05;B=(-05 -3 -05[;I=-45
0 05 0 0 -05 0

Figura 3.10. Estado inicial, entrada (encima) y salida (debajo) para la plantilla de
deteccion de objetos conexos.

La figura 3.11 es ttil a efectos de corroborar la efectividad de esta plantilla y

también la plantilla que realiza la operacién ‘diferencia” entre imdg enes binarias. En
dicha figura se muestra el resultado de la operacién diferencia entre la imagen entrada
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para la plantilla de deteccion de objetos conexos y su salida obteniendo, por tanto como
resultado de esta sustraccion, el objeto conexo borrado.

Figura 3.11 Objeto borrado en la aplicacién de la plantilla de deteccion de
objetos conexos.

3.2.3.5 Plantilla de Conectividad de componente direccional

La plantilla descrita en este apartado es capaz de detectar la existencia de una
discontinuidad de componente direccional en una figura, en este caso discontinuidad de
componente horizontal. Asi descrito obteniendo un pixel negro por discontinuidad en
cada fila (columna o diagonal) y trasladando adicionalmente esos pixeles hacia
columnas alternas (los puntos que representen la deteccion de un agujero se encontrardn
separados, dentro de una fila, por un pixel blanco) en la cercania de una de las fronteras
de la imagen. La plantilla bajo estas lineas realiza el procesamiento especificado
trasladando los puntos de deteccion hacia la frontera derecha de la imagen.

00 O 0 0O
A=1 2 —-1{;B=(0 0 0|;I=0
00 O 0 0O

Dado que la matriz de control tiene todos sus coeficientes nulos, es indiferente
cual sea la imagen de entrada. La imagen a tratar se deberd pasar como estado inicial del
sistema. En la siguiente figura se muestra un ejemplo, en la que la deteccién de
continuidad de componente coincide con la deteccion de agujeros.

0] i
—1 I
inm, |

Figura 3.12. Estado inicial y salida para la plantilla de deteccidn de agujeros
horizontales
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3.3 LA CNN UNIVERSAL MACHINE.

El paradigma de las CNNs ha permitido la definicién de un ordenador analégico
matricial algoritmicamente programable con capacidad de procesamiento en tiempo real
comparable a los supercomputadores, pero en un Unico chip: la denominada Méquina
virtual de CNN (CNN-UM). En las CNN-UM se combinan unidades analdgicas
programables a través de del peso de interacciones locales , con operaciones ldgicas
programables y memorias distribuidas tanto analdgicas como digitales.

Hasta la apariciéon de la CNN-UM las implementaciones de CNN que se habia
conseguido desarrollar solamente permitian el procesamiento correspondiente a una
unica plantilla. La CNN-UM amplia enormemente las posibilidades de procesamiento,
pues mediante la programaciéon analégica es posible la combinacién de distintas
plantillas, asi como el control de flujo del programa y la clasificacién de resultados.
Para ello es necesario afiadir a la CNN una serie de elementos auxiliares. En concreto la
CNN-UM consiste en una CNN con las siguientes capacidades adicionales:

e Memoria andloga local o distribuida a lo largo del array de células capaz de
almacenar sefiales continuas.

e Memoria binaria local incrustada en cada célula, dandole a la CNNUM la
capacidad de almacenar sefales de tipo binario.

e Circuiteria de control y comunicacién en cada célula.

e Unidad global de comunicaciones capaz de comunicarse con cada célula y
con el exterior.

Todo esto permite que la CNNUM haga un determinado procesamiento,
configurando adecuadamente los valores de la plantilla, y almacenar resultados
parciales que pueden ser utilizados para un procesamiento posterior. De esta forma se
consigue una combinacién de procesamientos con distintas plantillas.

La arquitectura global simplificada de la CNN Universal Machine se muestra en
la figura 3.13:

CNN Universal Machine

Matriz regular de células

oooog
oo
oooog
oooog
oo
oooog

| Unidad global de control analdgica

Figura 3.13 Estructura de la CNN-UM
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Un programa analdgico, consistente en una secuencia de operaciones analdgicas
y légicas, describe las tareas de procesamiento. Los programas analégicos que se tratan
en el proyecto consideran Unicamente operaciones analdgicas, que corresponden a la
aplicaciéon del procesamiento correspondiente a una determinada plantilla. Para la
codificacién del programa se ha empleado la estructura de drbol para representar los
programas, de manera que la codificacién del arbol resultante es el programa
codificado. La estructura de arbol es la ideal para la aplicacién de la programacion
genética. De esta forma es posible codificar un amplio conjunto de programas, los
cuales deben cumplir que en su estructura no hay ningin tipo de bucle ni sentencia
condicional, pues no seria posible codificarlo en un &arbol. El resultado de estos
programas siempre serd la imagen obtenida de la aplicacién de las distintas operaciones
analdgicas definidas en el programa. Los nodos terminales del 4drbol de programa serdn
las imdgenes de entrada, mientras que los intermedios serdn operadores analégicos, que
corresponderdn a la aplicacion del procesamiento asociado a una determinada plantilla.

3.4 EJEMPLOS DE APLICACION EN VISION ARTIFICAL

3.4.1 GENERALIDADES

Para la mayor parte de los problemas de visién no existe una solucién obtenida
directamente a partir del uso de una plantilla determinada en una CNN, pues a pesar de
que una sola plantilla puede ser capaz de realizar una operacion relativamente compleja
de tratamiento de imégenes, por regla general la complejidad de un problema de vision
escapa de las posibilidades de la misma. De manera que en la mayoria de los casos se
hace necesaria la aplicacién de un programa analégico que implique la combinacién del
uso de varias plantillas en la determinacién de la solucién. En los apartados que siguen
se ilustrard la resolucion de varios problemas de vision artificial mediante CNNs.

En los diagramas que representan los programas se ha adoptado el criterio que se
muestra en la figura 3.14 para las plantillas de dos entradas:

Entrada Estado inicial

N '4

Salida

Figura 3.14 Criterio en representacion de programas

3.4.2 RECONOCIMIENTO DE CARACTERES MANUSCRITOS

El problema de la extraccién de caracteristicas de caracteres manuscritos puede
ser abordado mediante el uso de una CNN. El posterior procesado de las caracteristicas
asi extraidas puede ser la entrada de un clasificador que decidird a qué caricter
corresponden tales caracteristicas.

Las caracteristicas extraidas deberdn poseer un elevado grado de invariabilidad
frente a pardmetros como puedan ser la posicion del cardcter en la imagen, la rotacién
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del mismo, su tamafo y la persona autora del manuscrito. Ademas las caracteristicas
extraidas deben suponer un volumen de informacién mucho menor al del conjunto de la
imagen que ha sido tratada.

La invariancia a considerar puede ser de dos tipos; invariancia geométrica e
invariancia estadistica. Mientras posicion, rotacion y tamafio se asocian a la invariancia
geométrica, las consideraciones estadisticas de las imdgenes son asociadas a la
invariancia de ese mismo tipo. No obstante la invariancia total no es en ocasiones
efectiva, pues la invariancia total frente a la rotacién no permitiria discernir entre, por
ejemplo, ‘6”y ‘97, “P’y ¢, ‘{“y ‘1" y muchos més caracteres.

Se han desarrollado multitud de algoritmos que realizan esta labor de extraccion
de caracteristicas de caracteres manuscritos sin que ninguno se muestre realmente
mucho mds efectivo que el resto. En este apartado se describird un extractor de
caracteristicas soportado por una CNN segin [Suzuki 93], al que es aplicable el
comentario anterior; no se muestra como de efectividad claramente superior al resto de
algoritmos pero al menos es eficaz.

A la hora de entrenar el clasificador, el trabajo citado en bibliografia empled
conjuntos de entrenamiento extraidos de la serie de bases de datos para reconocimiento
de caracteres manuscritos ETL, concretamente ETL3 que bdsicamente contiene el
alfabeto latino los caracteres numéricos drabes y 12 simbolos mas como; - "(... etc.
y ETL8B2 conteniendo los 71 caracteres japoneses Hirakana, de mayor dificultad de
clasificacion (incluso mediante la observacién humana resultan dificiles de identificar).
Los resultados obtenidos utilizando un 30% aleatorio del conjunto total como conjunto
de entrenamiento para la red de clasificacion fueron, una tasa del 94,8% de aciertos para
los caracteres ETL3 y un 85,7% para los ETL8B2.

La base de la extraccion de caracteristicas es en este caso la aplicacién en una
CNN de dos clases de plantillas, las plantillas descritas en el presente trabajo como de
deteccion de ‘agujeros” (horizontales, verticales y también en diagonal a 45° y -45°),
plantillas denominadas en bibliografia plantillas CCD o de deteccién de componentes
conexos, y las de proyeccion de sombra (hacia la derecha o la izquierda, y hacia arriba o
abajo). En las figuras 3.15, 3.16, 3.17 se observan los distintos resultados.

=

Figura 3.15 Extraccion de caracteristicas para un caricter “A” fuente
Arial, negrita, tamafio 12 puntos.
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_

Figura 3.16 Extraccién de caracteristicas para un cardcter ‘D” fuente Rosson
SSK, negrita, tamafio 12 puntos.

Figura 3.17 Extraccion de caracteristicas para un cardcter “A” fuente Rosson
SSK, negrita, tamafio 12 puntos.

Estos datos son tratados (basicamente relaciones geométricas entre ellos para
conseguir la invariancia de tipo geométrico) y comprimidos de forma que a partir de
ellos son el clasificador neuronal efectia su labor con las cifras de eficacia antes
comentadas.

Asi con objeto de que los datos obtenidos mediante las plantillas de deteccion de
‘agujeros” sean independientes del tamaifio del caricter (invariancia respecto al tamafio)
el ndmero de pixels de cada una de las capas en la salida (filas o columnas de pixels
negros) es dividido entre el nimero de pixels de la primera capa.
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343 MEDIDA DE RUGOSIDAD MEDIANTE LA BUSQUEDA DE
CONCAVIDADES

Se trata de un programa analégico de CNN que es capaz de medir la rugosidad
de la superficie de una figura, para lo cual se trata de buscar las concavidades que se
presenten en la misma.

La plantilla mds importante del programa es la Concave Location Filler, que se
encuentra en la biblioteca y rellena las concavidades de la imagen de entrada. El resto
de plantillas empleadas son la Erosion, Logic Difference y Theshold. En la figura 3.18
se muestra el drbol correspondiente a este programa.

El resultado del programa es una imagen de salida en la que se muestra con trazo
mads grueso las zonas mds irregulares del contorno de la figura, mientras que se muestra
con trazé mds fino, o sin trazo, las zonas mds suaves. Debido a la poligonizacién de la
plantilla Concave location filler se pueden mostrar trazos gruesos en zonas que no
presentan ningln tipo de irregularidad. En cualquier caso, el nimero de pixeles a la
salida da una medida aproximada de la rugosidad del contorno. En la figura 3.19 y 3.20
se muestran varios ejemplos. Se puede alterar el nimero de veces que se aplique la
plantilla Erosion en dependiendo de la resolucién de la imagen que se trate.

INPUT

INPUT

Concave
location

Logic
difference

OUTPUT

Figura 3.18 Estructura del programa

Figura 3.19 Ejemplo de aplicacién del medidor de rugosidad
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Figura 3.20 Ejemplos de aplicacién del medidor de rugosidad

344 CUENTA DE OBJETOS

Mediante este simple programa se realiza la cuenta del nimero de objetos en la
imagen. La extraccion de los objetos dependeré de la situacién que tengamos. Se puede
utilizar un simple umbralizador en caso de que los objetos se distingan del fondo por su
luminosidad. Para un caso mds general podemos realizar la diferencia entre la imagen
de fondo y la imagen con los objetos mediante la aplicacién de la plantilla Difference
Theshold. Esto es lo que vamos a utilizar para este ejemplo. Suele ser recomendable
realizar un suavizado de las imdgenes antes de realizar la diferencia, pues de lo
contrario cualquier pequeo ruido o imprecision se mostraria a la salida, alterando asi el
resultado. También es recomendable aplicar una plantilla para eliminacién de objetos
pequeios provocados por el ruido. Todo dependerd de las condiciones con que nos
encontremos. En la figura 3.21 se muestran las imdgenes de entrada y en la 3.22 la
imagen de salida. Como se puede observar se indica el nimero de objetos mediante el
mismo ndmero de pixeles en el margen derecho, en la columna adyacente a la columna
del borde izquierdo de la imagen. En caso de que se diera el caso de que a varios objetos
les corresponden la misma posicion en dicha columna, se mostrarian los
correspondientes pixeles en columnas adyacentes de la misma fila de forma alternada,
con un pixel blanco entre cada dos negros.

Figura 3.21 Imdgenes de entrada. Imagen con objetos e imagen sélo con el fondo
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I::> 11 Pixeles: 11 objetos

Figura 3.22 Imagenes de salida y resultado final

Para realizar la diferencia de imdgenes grises en general se deben emplear las
plantillas Difference Threshold y Logic OR. A partir de aqui se denominara el bloque
Difference x al bloque que realiza la diferencia entre dos imdgenes en grises, donde x es
un pardmetro que determina cudndo la diferencia entre dos pixeles es suficientemente
significativa como para manifestarse en la imagen binaria de salida, que muestra estas
diferencias con pixeles negros. La estructura de este bloque funcional multiplantilla,
para un pardmetro genérico x, es la que se muestra en la figura 3.23.

INPUT A INPUT B

Difference
threshold -x

Difference
threshold -x

S /

Logic OR

OUTPUT

Figura 3.23 Estructura del bloque Difference x

Las plantillas requeridas en este algoritmo son las siguientes: Smoothig Gray,
Difference Threshold -0.25, Concave Location Filler, Local Southern Detector y
Horizontal CCD. En la figura 3.24 se muestra la estructura completa del algoritmo, con
algunas imdgenes parciales.
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INPfT 1 H\IP+UT 2
Smoothig Smoothig
Gray Gray
Difference 0.25 ’ s
. > os ®
* ® 9 ®
® ‘ °
Concave loc.

filler

v

Local
Southern

Horizontal
CCD

OUTPUT

Figura 3.24 Estructura del algoritmo y algunas imagenes
parciales

La estructura anterior es susceptible de modificacion en funcién de la situacién
en la que se aplique el procesamiento. Si se requiere un mayor suavizado se podria
haber empleado la plantilla Heat Difusion en lugar de la Smoothing Gray. En caso de
que el fondo sea mds heterogéneo puede ser recomendable la funcién Dilation para
evitar que los objetos se fragmenten, dando lugar a un mayor nimero de objetos. En
caso de ruido o imprecisiones significativos se debe aplicar varias plantillas Erosion en
el lugar donde hay una sola plantilla Erosion en el esquema de la figura 3.24.
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3.4.5 CLASIFICADOR DE VELOCIDAD HORIZONTAL

Este programa realiza una clasificacion de los objetos de la imagen de entrada en
funciéon de su velocidad, a partir de dos imdgenes consecutivas de la secuencia de
movimiento. Se va a suponer una determinada direccién y sentido. Para cualquier otra
direccion y sentido no hay mds que rotar las plantillas usadas en este algoritmo. En este
caso se va a analizar la situacién en que el movimiento es horizontal y hacia la
izquierda. En la figura 3.25 se muestran las imédgenes de entrada del algoritmo. Estas
corresponden al fondo supuesto estdtico, a los objetos en un instante y a los objetos en
un instante posterior.

Figura 3.25 Imégenes de entrada del algoritmo

En la imagen de salida se muestran trazos horizontales, de largo proporcional a
la velocidad detectada y de ancho el mismo que el del objeto en movimiento. En la
figura 3.26 se muestra la imagen de salida que se obtiene de la aplicacién de este
algoritmo a las anteriores imdgenes de entrada.

Figura 3.26 Imagen de salida del algoritmo
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Las plantillas utilizadas son las siguientes: Box Filler, Contour Detector Right,
Logic Inverse, Masked Right Shadow, Difference Threshold y Logic Or. Para la
extraccion de los objetos se realiza la diferencia de las imédgenes con la imagen de fondo
mediante la aplicacion del bloque Difference, que ya ha sido comentado en el ejemplo
anterior y muestra a la salida las diferencias significativas entre dos entradas. Para evitar
que los objetos sean fragmentados se aplica el operador Dilation. No es necesario
aplicar la plantilla Erosion para evitar falsos objetos debido a ruido e imprecisiones,
puesto que esta planilla presenta una cierta inmunidad a estos. La estructura completa
del programa se muestra en la figura 3.19.

INPUTI1 INPUT2 INPUT3
secuence image t background secuence image t+1

Smoothing Smoothing Smoothing
gray gray gray

Difference Difference
i -
ol )
1 |
Box filler Box filler
[ | .
m < i
[
1
1

Logic
Inverse

N\

Masked
Right
Shadow

OUTPUT

Figura 3.27 Estructura del programa y algunas imégenes parciales

En las imdgenes parciales podemos ver que aparecen dos falsos objetos, pero
que no tienen influencia en la salida final. También se observa que los objetos que se
extraen aparecen fragmentados en principio, pero el efecto reconstructor de la plantilla
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Dilation y de la propia plantilla Box Filler los vuelve a agrupar en un solo objeto.
Dependiendo de la situacion es posible que sea necesaria la aplicacion repetida de varias
plantillas Dilation en lugar de una sola.

Este algoritmo tiene la restriccion de que la velocidad de los objetos y el
muestreo de las imdgenes sean tales que el drea de los objetos en movimiento presenten
alguna interseccidn en dos imdgenes consecutivas de la secuencia.

3.4.6 DETE}RMINA’CI(’)N DE PROFUNDIDAD DE OBJETO MEDIANTE
VISION ESTEREQO

Mediante esta aplicacion es posible realizar una estimacién de profundidad de
objeto, a partir de dos imdgenes provenientes de dos puntos de vista separados, con
fondo conocido en ambas. A la salida se muestra una imagen con marcaciones de una
anchura proporcional a la disparidad encontrada en las dos imédgenes para dicho objeto.
Esta disparidad es inversamente proporcional a la profundidad, de manera que a mayor
disparidad, anchura de las marcaciones a la salida, mayor profundidad corresponde al
objeto. En la figura 3.28 se muestra la escena tipica de la vision estéreo, asi como la
relacion entre disparidad y profundidad. En esta escena se ha supuesto el caso mds
sencillo, con cdmaras idénticas, ejes de cdmara paralelos, linea base que une los centros
de las lentes perpendicular a estos ejes, y referencias horizontal y vertical paralelas entre
ambas camaras.

P

BF
disparidad = x, — x, = —

Figura 3.28 Geometria de vision estéreo

Se ha realizado una simplificaciéon en el problema de correspondencia, de
manera que se ha supuesto que en caso de haber varios objetos en la misma horizontal,
estos deben estar lo suficientemente separados entre si y lo suficientemente lejos de las
camaras tal que ,considerando la superposicién de las imdgenes que provienen de ambas
cdmaras, las proyecciones de un objeto aparezcan separadas de las proyecciones de
cualquier otro objeto, y no se crucen. En las figura 3.29 y 3.30 se muestran dos
ejemplos de correcta e incorrecta aplicacion, respectivamente.

N w . .
@ @ S izquierda

L J J 7
Y Y derecha
Proyecciones Proyecciones a
de objeto A de objeto B

NN

Figura 3.29 Superposicién de imdgenes izquierda y derecha en
un ejemplo de correcta aplicacion.
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izquierda

S Y%

4 4 B A ﬁ derecha
Proyecciones Proyecciones :
de objeto A de objeto B

Figura 3.30 Superposicion de imédgenes izquierda y derecha en
un ejemplo de incorrecta aplicacion.

Las imédgenes de entrada corresponden las tomas izquierda y derecha, con y sin
los objetos, en total cuatro imdgenes que se muestran en la figura 3.31.

Figura 3.31 Imdgenes de entrada

La imagen de salida del algoritmo muestra la disparidad del objeto de la entrada
mediante un trazo horizontal rectangular de igual altura que el objeto y de ancho
proporcional a la disparidad presentado por el objeto. En la figura 3.32 se muestra la
imagen que se obtiene de la aplicacion para las anteriores imédgenes.

Figura 3.32 Imagen de salida del algoritmo
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Las plantillas que entran en juego en este programa son las siguientes: Box
Filler, Right contour detector, Logic Inverse, Erosion, Dilation, Masked Right Shadow,
Difference Threshold y Logic Or. En el programa se utiliza el bloque difference, que es
el mismo que se explico anteriormente y se muestra en la figura 3.23. La estructura del
programa con algunas imdgenes parciales se muestra en la figura 3.33.

INPUT1 INPUT2 INPUT3 INPUT4
right image right background left image left background

Smoothing
Gray

Smoothing
Gray

Smoothing
Gray

Smoothing
Gray

— Difference Difference ——
Box filler Box filler
. < [

p—
D

v
D

Y
=D

v

Contour Det.
Right

Contour Det.
Right

OUTPUT

Figura 3.33 Estructura del algoritmo y algunas imdgenes parciales

Se pueden realizar modificaciones para distintas situaciones, como aplicar un
mayor filtrado de las imdgenes de entrada y modificar el umbral utilizado en el bloque
difference en imdgenes ruidosas. El bloque marcado en linea discontinua con la etiqueta
A sefiala la funcién Dilaton que se emplea para desframentar el objeto. Dependiendo del
caso se pueden poner varias funciones Dilation de manera secuencial. En el segundo
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bloque marcado en discontinua con la etiqueta B se refiere a la cadena de funciones
Erosion que se utilizan para la eliminacién de pequefios objetos resultados de ruido o
imprecision en la obtencidon de las imdgenes. De nuevo se puede variar el nimero de
funciones Erosion dependiendo de la situacion.

3.4.7 DETECCION DE TRAZOS AISLADOS EN UNA PCB

En este programa se realiza la deteccidn de trozos de pista aislados en una PCB,
considerando un trozo aislado como un segmento de pista no conectado con ninguna
otra pista ni terminacién. La suposicion bdsica del programa es que toda pista estard
conectada directamente o a través de alguna otra pista a una terminacion, y que toda
terminacién presenta un agujero de taladro, lo cual posibilita que la CNN identifique
facilmente las terminaciones. La capacidad de deteccion de fallo del programa se limita
por tanto a trozos completamente aislados de pista, no detectando discontinuidades
simples que no aislen trozos de pista. Un aspecto positivo es que presenta invarianza
frente a la rotacion. Este sencillo programa utiliza las plantillas Threshold, Hole Filler y
Connectivity. En la figura 3.34 se muestra la estructura del programa. La salida del
mismo es una imagen que contiene los trazos aislados de la PCB. Se puede ver un
ejemplo de aplicacién en la figura 3.35.

INPUT

OUTPUT

il

Figura 3.34 Estructura del programa

Figura 3.35 Imégenes de entrada y salida
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3.5 SIMULACION DEL PROCESAMIENTO DE UNA CNN POR
COMPUTADOR.

Un bloque béasico comin a todos los programas del paquete software es el
bloque de simulacién de la CNN.

En la simulacidn se integra la ecuacién diferencial que define el comportamiento
en la celda i, j. Teniendo en cuenta que el modelo utilizado es el modelo original de
Chua-Yang con entorno de vecindad 1, plantilla invariante e interacciones lineales:

dvxy() Jj+l i+l Jj+l i+l

=—RV,0+ Y YaV,, O+ )Y YbV,+1

1= j—lk=i-1 1= j—lk=i-1
Considerando normalizacion de pardmetros electrénicos ( C=R=1 )tendremos:

dV (t) J+l i+l J+1 i+l

Z; Vi, 0+ Y Ya v, 0+ Y Y bV, +I

I=j—-lk=i-1 1= j—lk=i-1

3.5.1 INTEGRACION DE LA ECUACION DIFERENCIAL.

Para integrar la ecuacién diferencial se utiliza el método de Runge-Kutta 4.
Considerando que el estado de las células adyacentes como constantes, podemos
escribir la ecuacién de la dindmica como sigue:

dVM (l) JHl i+l J+l i+l
— L=V (D+aV, 0+ Y Y a v, o+ Y Y bV, +1

d xij i’ yij
t I= j—Tk=i-1 I= j—Tk=i-1

{34, i}

. . 1
Denominando V,; simplemente como v, con V. = 5(|v +1|-|
escribir:
dv
—=f0)
dt /

Donde los 2 primeros términos de la ecuacion completa se consideran variables
y los 3 dltimos se consideran términos fijos en cada paso de integracion.
Dado un paso de integracion h, el método de Runge-Kutta 4 estima el estado de

la iteracién k+1, v,,,, a partir del estado anterior, v,, y la ecuacién de la dindmica
f(v) .Para ello aplica la siguiente ecuacion:

Vi = %(kl + 2k, + 2k, +k,)

Con:
© k=hf)

o« k=h fO+R)

o« k=h fO,+%2)

® k=h-f(v,+K;)
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3.5.2 PASO DE INTEGRACION.

Un pardmetro muy importante en la integracién es la eleccion del paso de
integracion. Hay dos formas de plantear la definicién del paso de integracion, elegir un
paso de integracion fijo para toda la simulacién o elegir un paso de integracién variable,
que vaya variando en cada iteracion de acuerdo con alguna estrategia determinada.

e Paso fijo.

Un paso de integracion demasiado pequefio da lugar a un integracién precisa,
pero demasiado lenta, mientras que un paso demasiado grande da lugar a una
integracion rapida y poco precisa. Hay que tener en cuenta que no estamos haciendo la
integraciéon de una sola ecuacién diferencial, sino que se estin integrando tantas
ecuaciones como celdas, y estas celdas interactian unas con otras, de manera que no se
puede permitir una variaciéon muy grande del estado de ninguna en un solo paso. En las
CNN es normal que haya momentos en las que los estados varian muy bruscamente, y
otros en los que los estados cambien mds suavemente. Todo lo dicho anteriormente
hacen que la eleccion del paso fijo no sea un opcidn acertada en esta aplicacion.

e Paso Variable.

Lo més adecuado en la simulacién de la CNN es elegir un paso que vaya
variando dependiendo del comportamiento de la red en cada momento. Se define la
maéxima variacién de estado de la red como la mdxima variacién de estado de célula en
una iteraciéon. El mecanismo elegido para regular el paso es el de procurar que la
méaxima variacién de estado en una determinada iteracién se mueva en un rango. Se
definen dos pardmetros, la variacion mdxima deseada y la variacion mdxima limite, y
se actda de la siguiente manera.

o Paso 0. Se fija un paso para la primera iteracién suficientemente
pequeno.

o Paso 1.Se simula la evolucién de la red con un paso calculado en la
iteracion anterior.

o Paso 2.Al hacer el calculo de la evolucion del estado se calcula también
la maxima variacidon de estado de la red.

o Paso 3.En caso de que la maxima variaciéon de estado no supere la
variacion mdxima limite, especificado por el usuario mediante la
definicién del pardmetro variation limit, actualizaremos el estado de la
red con el estado calculado. En caso no se actualizar el estado.

o Paso 4. Se calcula el nuevo paso, de manera que la méxima variacion de
la préxima iteracion sea aproximadamente la variacion mdxima
deseada. El paso se basa en suponer que el comportamiento de la red va
a ser aproximadamente el mismo de una iteracién a otra. Suponiendo
también que la evolucion de la mdxima variacion va a ser
aproximadamente lineal:

h = h = h'=VarDeseada-L
VarDeseada Var Var

Donde h es el paso de integracion actual, &~ es el paso que se
utilizard en la préxima iteracién, Var es la maxima variacion de estado en
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la red y VarDeseada es la méxima variacién que se desea tener en la
proxima iteraciéon y que el usuario especifica mediante el pardmetro
variation predicted.

o Paso 5. Mientras no se cumpla la condicion de parada, se vuelve al paso
1 con el nuevo paso de integracion calculado.

Para especificar la condicién de parada se define la variacion de parada a la que
en la interfaz de los programas se referird por el nombre variation stop. En realidad no
estd referida a una variacién, sino una estimaciéon de la pendiente de la méixima
variacién. Se calcula dividiendo la médxima variacién por el paso de integracién. En
caso de que el valor resultante sea menor que el valor de mdxima variacion de parada
definido, se considera que la red ha llegado a un estado lo suficientemente cercano al
régimen permanente como para estimar que la red ha convergido.

¢ Tiempo de simulacion

En cada paso de la integracion el paso de integracion estd representando un
tiempo. La suma de todos los pasos de integraciéon de la simulacién da lugar al tiempo
total de simulacion. Hay que tener en cuenta que este valor no es tiempo real, sino un
valor normalizado, pues el modelo de la red utilizado estd normalizado frente a las
magnitudes de los elementos electrénicos de las células de la red neuronal. Al factor de
escalado que sirve para parar de convertir el tiempo normalizado calculado en tiempo
real en segundos se le denomina 7.

Un valor de T en una implementacion real podria ser 250 ns. Una plantilla de
operacion légica, como el OR, tiene tiempos de simulacién del orden de 5. El tiempo
real de simulacion seria el resultado del producto 5- T, que es 1.25 us. A continuacion se
muestra algunos ejemplos de tiempos de simulacién de algunas plantillas tipicas, tanto
normalizado como real, suponiendo un factor T de valor 250 ns:

Plantilla Tiempo Tiempo
normalizado | Real de
de simulacién
simulacién | (1=250 ns)

Operaciones 5 1.25 us

logicas

Threshold 5 1.25 us

Erosion 10 | 2.5us

Concave 50 | 125 s

Location Filler

3.5.3 CONDICION DE CONTORNO

La condicién de contorno define qué hacer con los pixeles que quedan en el
borde de la pantalla. Se definen tres condiciones de contorno:

e Fija (Fixed): Los pixeles del borde del estado permanacen estiticos e
iguales al valor del estado inicial.

e Toroide (Torus): Los pixeles del borde evolucionan con la dindmica
predicha en la ecuacién, con la diferencia de que para los vecinos que
queden fuera de la imagen se toma el pixel opuesto de la imagen. Es decir,
si el vecino queda fuera de la imagen por arriba se toma el pixel extremo
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por abajo, y viceversa; y si el vecino queda fuera por la derecha, se toma el
pixel extremo por la izquierda, y viceversa.

e Reflejado(Reflected): Los pixeles del borde evolucionan con la dindmica
predicha en la ecuacién, con la diferencia de que para los vecinos que
queden fuera de la imagen se toma el pixel vecino en la direccién opuesta.
Es decir, si se sale por arriba se toma el pixel vecino por abajo, y viceversa;
y si se sale por la derecha, se toma el pixel vecino por la izquierda, y
viceversa.
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4 OPTIMIZACI()N BASADA EN TECNICAS
GENETICAS POR COMPUTADOR.

4.1 INTRODUCCION

Las técnicas de optimizacidén genéticas pertenecen a un conjunto de técnicas
englobados en el conjunto de algoritmos que se han denominado algoritmos evolutivos,
y que realizan una biisqueda de soluciones que se basa en los mecanismos de evolucién
de los seres vivos. En particular el conjunto de técnicas genéticas aplica el uso de
operadores genéticos en la bisqueda de nuevas soluciones. La potencia de dichos
mecanismos se han mostrado muy eficientes en la naturaleza de manera evidente e
indiscutible. Los primeros desarrolladores de dichas técnicas decidieron que era hora de
dejar de envidiar a la naturaleza y empezar a imitarla en nuestro provecho. La ventaja de
que disponemos al implementar la bisqueda en un computador es que, asi como en la
naturaleza las distintas generaciones pueden tardar en sucederse dias, o afios,
dependiendo del tipo de ser vivo en cuestién, en nuestro caso la sintesis de nuevas
generaciones es del orden de minutos en el peor de los casos; la bisqueda se realiza
mucho més rdpidamente.

Antes de nada se debe explicar con mas detalle como se realiza la bisqueda
basada en técnicas genéticas. Primero se definen algunos conceptos necesarios.

e Poblacion: Conjunto total de individuos con los que se trabaja en cada
iteracion.

¢ Individuo: Representacion de una elemento del espacio de bisqueda.

e Fitness: Pardmetro que indica la calidad de un individuo que servird de
criterio a la hora de realizar la seleccion.

e Seleccion: Procedimiento por el cual se escogen los individuos que se
utilizardn para dar lugar a la nueva generacion basidndose en el valor de
fitness de cada uno.

e Codificacion: Forma de representar un elemento del espacio de bisqueda
en un conjunto de bits y que da lugar al individuo.

e Operadores genéticos: Operadores de biisqueda utilizados en las técnicas
genéticas cuyo fundamento es manipular los bits de los individuos de la
poblacion original para generar la nueva poblacién. En particular existen
dos operadores genéticos distintos:

o Operador Cruce: Combina los bits de dos individuos para explorar
nuevas soluciones. Existen distintas formas de forma de combinar los
bits que dan lugar a un tipo de bisqueda distinta.

o Operador Mutacion: Realiza pequefias modificaciones en los
individuos que dan lugar a distintas soluciones.

¢ Evaluacion: Asignacién de un valor de fitness a cada individuo, que indica
la calidad del mismo y servird de criterio al procedimiento de seleccidn.
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e Elitismo: Opcién de busqueda en la cual el mejor individuo de una
generacion pasa directamente a la siguiente generacion sin modificacion
alguna. Esto asegura la monotonia de la convergencia.

¢ Cromosoma: Conjunto de bits correspondientes a un individuo.

El funcionamiento bésico de todas las técnicas genéticas, incluyendo las dos que
se utilizan aqui, es el mismo. En primer lugar se realiza una evaluacién de la poblacién
inicial. Posteriormente se van seleccionando por pares individuos de la poblacién, y se
aplican los operadores de cruce y mutacién con una determinada probabilidad.
Haciendo esto repetidamente se dard lugar a una nueva generacién, y una vez que se
haya completado se vuelve a evaluar y a repetir el procedimiento. En el siguiente
diagrama se vera con mayor claridad:

Poblacién
Inicial

gl

Evaluacién de
poblacién

-4

Seleccién de
padres

Cruce

v

Mutacién

v

Afhadir a nueva
poblacion

¢Nueva
poblacién
completa?®

Condicidén de
fin de
busqueda

]

Figura 4.1 Diagrama genérico de una btisqueda genética
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Cabe anadir un par de detalles que no se muestran en el esquema. La poblacién
inicial se genera aleatoriamente. El cruce y la mutacién se aplican con una determinada
probabilidad cada uno. La condicién de parada podria ser un determinado valor de
fitness del mejor individuo, o bien un determinado nimero de iteraciones. Por
simplicidad no se ha indicado en el esquema cémo se realiza el elitismo, simplemente
una vez que se haya completado la nueva poblacién se afiade el mejor individuo de la
poblacion.

Por tltimo un par de comentarios acerca del fitness. Se trata de un pardmetro
fundamental en la buisqueda para cualquier técnica genética. Como ya se ha comentado
es el pardmetro que mide la calidad del individuo, y aporta un criterio a la hora de
realizar la bisqueda. Aquel individuo que tenga un mayor valor de fitness tendrd mas
probabilidades para transmitir su carga genética a la siguiente generacion de forma total
o parcial, dependiendo de la accién de los operadores genéticos. Se entenderd por tanto
que se debe disefiar de forma que aquellos individuos que aporten un resultado que se
acerque mas a lo que estamos buscando tendrdn un fitness mejor. Dependiendo la
naturaleza de lo que estemos buscando asi estimaremos el parecido del resultado.

La eleccién del rango el valor 6ptimo del fitness es en principio arbitraria,
siempre que se sea coherente. Se dice que un fitness es standard si se asocia el 0 con el
mejor valor de fitness ,y se dice que estd normalizado cuando permanece siempre entre
Oy 1.

Se debe procurar que la funcion de fitnes sea continua, es decir, que pequefas
mejoras en el resultado obtenido se traduzcan en pequefias mejoras en el valor del
fitness, y grandes mejoras en el resultado produzcan grandes mejoras en el valor del
mismo.

Es posible anadir términos adicionales al fitness para que la optimizacién se
realice en varios planos, para lo cual se afiaden los valores de los términos que se deseen
optimizar con una ponderacién adecuada a la importancia relativa de estos. Si se desea
que se optimice de forma secuencial debemos ponderar de forma que la aportaciéon de
cada término se diferencie en varios 6rdenes de magnitud. Si queremos que varios
pardmetros se optimicen simultdneamente se debe hacer una ponderacion tal que la
aportacion de dichos pardmetros al fitness total sea del mismo orden. También se puede
realizar una ponderacién no lineal. Por ejemplo se podria ponderar exponencialmente si
resulta indiferente la magnitud de un pardmetro en un determinado rango y se quiere
penalizar fuertemente los valores de dicho pardmetro fuera de ese rango con una cierta
gradualidad.

En el presente proyecto se utilizan las dos principales técnicas de busqueda
genética que existen: Algoritmos genéticos y Programacion genética.

4.2 ALGORITMOS GENETICOS (GA)

4.2.1 INTRODUCCION

El interés en algoritmos de busqueda heuristica basados en los procesos
naturales y fisicos comenz6 cuando [Holland 75] enunci6 los algoritmos genéticos. Las
dos caracteristicas principales de un GA es, en primer lugar, la representacion de los
individuos en cadenas binarias de tamafio fijo. Podemos decir que el algoritmo de
bisqueda ignora el significado o la estructura de ese conjunto de bits, y lo tnico que
hace es manipular las cadenas seleccionadas combindndolas y modificdndolas sin tener
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en cuenta el significado o la estructura de la cadena, con la Unica restriccién de que la
cadena resultante tenga el tamafio especificado. En realidad cualquier conjunto de bits
con tamano adecuado es una posible solucion.

La segunda caracteristica principal el uso en gran medida del cruce como
operador de busqueda. El operador de mutacién ocurre con una probabilidad mucho
menor y es secundario.

Otro aspecto importante es la naturaleza estocdstica del operador de seleccidn,
permitiendo que algunos individuos sean elegidos en lugar de otros individuos con
mejor fitness, lo cual garantiza la diversidad de la poblacién y evita los 6ptimos locales.
La presion selectiva serd un pardmetro importante en la seleccién, de manera que cuanto
mayor sea esta, mds restrictiva serd la seleccion y mejores serdn los individuos que den
lugar a la siguiente generacion, en promedio. Esto puede parecer bueno, pero puede dar
lugar a convergencia prematura y minimos locales, al perder la diversidad de la
poblacién por elegir siempre los mejores. Habrd que ajustar cuidadosamente la presion
selectiva para que en cada generacién se encamine la busqueda utilizando buenos
individuos sin que haya una pérdida significativa de diversidad en cada iteracion.

4.2.2 CODIFICACION:

La codificacion consiste en representar los pardmetros que se quieren optimizar
en una cadena de bits. La codificacion se puede realizar como se quiera. La tnica
restriccién que imponen los GA es que las cadenas siempre sean de tamaio fijo. Junto
con la evaluacién del individuo este es el punto dependiente del problema en cuestion.
El resto de operadores y procedimientos son muy genéricos y se pueden aplicar a un
amplio conjunto de problemas distintos.

Un aspecto fundamental a la hora de realizar la codificacién es que el tamafio de
la cadena da idea de las dimensiones del espacio de busqueda. Siempre que sea posible
se deberd codificar el minimo nimero de pardmetros con el minimo ndmero de bits
posible por pardmetro.

4.2.3 SELECCION

La seleccion de los padres que dardn lugar a la nueva generacién se puede
realizar mediante 4 operadores de seleccion distintos:

4.2.3.1 Ranking

(Pardmetros: pmin,pmax)

Operador de seleccion en el que la probabilidad de que un cromosoma sea
elegido es tanto mayor cuanto mayor sea su puesto en una clasificacion de los
individuos segtin su fitness. En concreto la probabilidad se calcula en funcién de dos
valores introducidos por el usuario pmax y pmin, que definen las probabilidades que se
asignardn al mejor y peor individuo respectivamente. El resto de valores se obtienen de
una interpolacién lineal entre estos dos valores en funcidn del puesto del individuo en
cuestion. Por ejemplo, un cromosoma en el puesto k de una poblacién de N individuos
con pmin, pmax tiene la siguiente probabilidad:

_ (Prin = P )k = 1)
P(k)_pmin+ N—l
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Nota: Se entiende que estas probabilidades son relativas, no absolutas. La
probabilidad absoluta de cada individuo seria la fraccién del valor anterior por la suma
de las probabilidades de todos los individuos de la poblacion:

pli) =

Y P(k)

En este método de selecciéon la presion selectiva se ajusta aumentando o
disminuyendo la diferencia entre pmin y pmax.

4.2.3.2 Torneo

(Pardmetros: pmin, pmax, N)

Operador de seleccién que forma un subconjunto de N cromosomas, resultante
de aplicar el operador seleccion por Ranking N veces, y selecciona el mejor cromosoma
de este subconjunto. Este operador ejerce un presion selectiva adicional a la que ofrece
el operador Ranking.

4.2.3.3 Top Percent A vy B

(Pardmetros: Percent)

Operador que elige aleatoriamente un cromosoma de un subconjunto de la
poblacién formado por el porcentaje Percent % de cromosomas de mejor fitness. Hay
dos formas de generar la nueva poblacion, que dan lugar a los modos A y B. En el modo
A a partir del porcentaje seleccionado se regenera completamente la poblacion, mientras
que en el modo B este porcentaje promociona automdticamente a la nueva poblacién, y
el resto de la nueva poblacion se genera a partir de esta porcentaje.

Mencién aparte merece la opcion de Elitismo, que no es un operador de
seleccién propiamente dicho, sino una opcién en la creacién de la nueva generacion,
que consiste en que el cromosoma de mejor fitness de la generacion actual pasa a la
siguiente generacidn directamente, sin ningtn tipo de cruce o mutacién. Esto asegura la
monotonia de la evolucién del fitness maximo de la poblacion.

4.24 MUTACION

La mutacién se puede realizar mediante 4 operadores de mutacion distintos, los
cuales pueden actuar conjuntamente, cada uno de ellos con una probabilidad arbitraria
no necesariamente de igual valor:

4.2.4.1 Flip Bit:
En caso de que proceda mutacion invierte el bit que corresponda.(de ‘1’ a ‘0’ y
viceversa). La probabilidad afecta bit a bit.

4.2.4.2 Gaussian:

(Pardmetro: Gaussian noise)

Afade un ruido gaussiano a cada pardmetro de la plantilla. Lo que se hace es
generar una variable aleatoria gaussiana con desviacion tipica la indicada por el
pardmetro Guassian noise. El ruido se suma como valor real del pardmetro, no como
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valor codificado. Asi mismo el pardmetro al que se le suma el ruido es entendido como
valor real, no como valor codificado.

Para la generacion de la variable aleatoria gaussiana se utiliza la funcién de
transformacién de Box-Muller (1958) , que obtiene dos variables gaussianas , y/ e y2, a
partir de dos variables aleatorias uniformes entre 0 y 1, x/ y x2, mediante la aplicacion
de:

v, =+/—21In(x,) cos(2mx,)
v, =+/—21In(x,) sin(27x,)

x, =U(0,)
x, =U(0,])

Si s6lo interesa generar una variable, como es el caso, se toma cualquiera de las
dos variables y1 o y2.

En este tipo de mutacién se entiende que la probabilidad que se defina afecta
independientemente a cada byte del individuo.

4.2.4.3 Uniform

Actia a nivel de byte. La accidn de este tipo de mutacién es sustituir el valor del
byte en cuestion por otro elegido aleatoriamente entre todo el rango de forma uniforma,
es decir, entre 0 y 255 con igual probabilidad para todos los valores. La probabilidad
afecta byte a byte.

4.2.4.4 Boundary

Actua a nivel de byte, y consiste en asignar un valor limite, superior (byte ‘255
o inferior (byte ‘0’) elegido aleatoriamente. La diferencia con la mutacién anterior es
que ahora el valor asignado se asigna solo puede ser uno de los dos valores limite,
mientras que antes podia ser cualquiera del rango. La probabilidad afecta byte a byte.

4.2.5 CRUCE

En el cruce de los cromosomas podemos encontrar 5 operadores distintos:

4.2.5.1 One Point

Operador que aleatoriamente selecciona un punto de cruce en la cadena de
cromosoma a nivel de bit, y forma un nuevo cromosoma a partir de un trozo de
cromosoma de cada padre, tomando cada trozo a un lado y otro del punto de cruce.

Como ejemplo considerar los dos siguientes padres en el que el simbolo
representa el punto de cruce:

Gl’

Padre A: 00...11111...01
Padre B: 01...00101...01

Hijo: 00...11101...01
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4.2.5.2 Two Point

El comportamiento de esto operador es equivalente al operador anterior, pero en
lugar de un punto se eligen dos puntos de cruce para la formacién del nuevo hijo, a
partir de los trozos de cadenas de bits determinados por estos puntos. La mejor forma de
ver esto es con un ejemplo, donde de nuevo representamos el punto de cruce con el
simbolo ‘I

Padre A: 00...01110...01100...11
Padre B: 11...11100...00111...11

Hijo: 11...11110...01111...11

4.2.5.3 Uniforme

El cromosoma hijo se obtiene de mezclar ambos cromosomas padre a
nivel de bit, tomando alternativamente uno u otro cromosoma con una probabilidad
determinada, conocida como razén de mezcla.

4.2.5.4 Aritmética

Parametro: a.

Operador que actiia a nivel de bytes , en la cada byte de la nueva cadena del
cromosoma hijo se obtiene de una media ponderada por un factor a, y que podemos
expresar con la siguiente ecuacion:

ByteHijoli]= a - BytePadreAli]+ (1-a)- BytePadreB [i]

Nota: No es un operador genético propiamente dicho, pues no hace una
combinaciéon de cromosomas a nivel de bits, pero en algunos casos se a mostrado un
mecanismo de buisqueda eficaz.

4.2.5.5 Heuristico

Operador que opera a nivel de bytes, y utiliza el valor del fitness de cada padre
para determinar la direcciéon de la buisqueda. El valor de cada byte se obtiene de la
siguiente forma:

ByteHijo [i ] = ByteMejorPadre[i ] + r- (ByteMejorPadre [i ] — BytePeorPadre [i ])

La variabla r es una variable aleatoria, de manera que vectorialmente se puede
interpretar este cruce como un alejamiento del peor cromosoma desde la posicién del
mejor cromosoma.

Notar que es posible que el cromosoma resultante se salga del espacio de
cromosomas vélidos, de manera que habria que repetir el cruce hasta que el cruce
resultante sea un cruce vélido. Se define un numero de intentos méximo de cruce, y en
cada intento la variable aleatoria r es una uniforme cuyo limite inferior es 0, y el limite
superior es el valor r obtenido en el anterior intento, 1 para el primer intento. Esto ‘casi”
asegura la formacién de una cadena vélida en cierto ndmero de intentos. De todas
maneras se tiene en cuenta que en el nimero de intentos definidos no se obtenga un
cromosoma vélido en cuyo caso se toma directamente el mejor cromosoma como
cromosoma hijo.
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Nota: No es un operador genético propiamente dicho, pues no hace una
combinaciéon de cromosomas a nivel de bits, pero en algunos casos se a mostrado un
mecanismo de bisqueda eficaz.

4.2.6 ESQUEMAS Y BLOQUES CONSTRUCTIVOS.

Dada una cierta representacion del problema, los GA son capaces de combinar
aquellas partes de una solucion que son necesarias para formar un éptimo global.

Podemos definir un esquema como una cadena de elementos con tres valores
posibles que representamos con ' 1' , ' 0", 6 ' *' | siendo el significado de éste ultimo
indiferencia en su valor. Este simbolo ' * implica proyecciones en distintos subespacios
del espacio de busqueda completo. De hecho los GAs funcionan tomando muestras de
estos subespacios. Veamos por qué los esquemas son importantes. Consideremos un
esquema con k posiciones fijas. Habré otros 2¥-1 esquemas con las mismas posiciones
fijas que pueden obtenerse considerando todas las permutaciones posibles de ceros y
unos en esas k posiciones. En general para k posiciones fijas hay 2 esquemas distintos
que generan una particion de todas esas posibles cadenas. Cada uno de esos conjuntos
con k posiciones fijas genera una competicién de esquemas, o sea, una competiciéon de
supervivencia entre los 2% esquemas. Puesto que hay 2' combinaciones posibles de
posiciones fijas, habrd 2 ' competiciones de esquemas distintas. La ejecucién del GA
genera por lo tanto 2' competiciones de esquemas simultaneas que el GA intentard
resolver, asi como localizar el mejor esquema para cada conjunto de posiciones fijas.

Podemos imaginarnos la bisqueda de la cadena 6ptima por parte del GA como
una competiciéon simultdnea entre esquemas que incremente el nimero de sus ejemplos
en la poblacion. Si se describe la cadena Optima como la yuxtaposicién de esquemas
con longitudes de definicion cortas y elevados niveles de salud, entonces los ganadores
de esas competiciones de esquemas individuales podrian de forma potencial formar la
cadena Optima. A esos esquemas con elevados valores de salud medios y reducidas
longitudes de definicion de les denomina bloques constructivos. La idea de que cadenas
con un alto valor de salud pueden ser localizadas tomando muestras de bloques
constructivos con alto grado de salud y combindndolos se denomina hipdtesis de
bloques constructivos, enunciada, al igual que los propios GA, por Holland.

4.3 PROGRAMACION GENETICA (GP)

4.3.1 INTRODUCCION

La principal caracteristica de esta técnica es que ahora los individuos son
cadenas de tamafio variable. Ahora la cadena de bits correspondientes a cada individuo
tiene una estructura que representa un determinado algoritmo, y esto se tiene en cuenta a
la hora de aplicar los operadores de cruce y mutacién, que se deben adaptar a la
estructura de lo que estdn representando las cadenas de bits. Hay distintas opciones a la
hora de elegir una estructura que represente el problema. En lo que sigue se asumird que
la estructura a la que nos referimos es una estructura de arbol, que es la més utilizada y
la que en particular se ha escogido en este caso.

El cruce sigue siendo el principal mecanismo de busqueda en GP. [Koza 92],
uno de los principales desarrolladores de la GP, volvié a hechar mano de la hipétesis de
los bloques constructivos, bdsicamente equivalente a la hipétesis de Holland para los
GAs. En nuestro caso, y para una representacion en arbol, un bloque constructivo seria
un subdrbol, de manera que los individuos que lo contengan ven mejorado su fitness, y
asi, hay una tendencia a preservar y acumular bloques constructivos en su poblacién, y
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formardn cada vez mejores individuos. El uso del cruce hace que el GP progrese mas
rdpidamente que un sistema basado simplemente en la mutacion.

Este argumento ha sido tema de debate, y se ha llegado a afirmar que el operador
cruce en GP no es mds que un operador de macromutaciéon [Banzhaf 98]. De todas
maneras, tanto si es un operador que tiende a preservar los bloques constructivos, como
si se trata de una macromutacién, el operador de cruce se ha mostrado como un
mecanismo de busqueda muy potente en multiples y diversas aplicaciones.

4.3.2 CODIFICACION DEL ARBOL

La estructura mas utilizada en muchos y muy diversos tipos de algoritmos es el
arbol. Cada uno de los darboles que entraran a formar parte del algoritmo de
programacién evolutiva serd representado en forma de expresiéon por medio de la
notacion prefix o prefijo, debida a Lukasiewicz.

Hay dos tipos de nodos en un érbol:

¢ Terminales: son las hojas o nodos terminales del drbol. En nuestro caso
son imdgenes. Cada terminal serd una de las imdgenes del juego de
imdgenes base definido, imdgenes que manipulard para intentar
aproximarse a un determinado resultado.

¢ Funciones: son los nodos intermedios del arbol. Habrd de dos tipos,
binarios y unarios. Los binarios toman dos imdgenes de entrada, mientras
que los unarios solo toman una. Dan una imagen de salida como resultado.

Las expresiones conforman un conjunto de terminales y de funciones
relacionadas de forma coherente. En este apartado vamos a presentar el modo en que se
ha utilizado la notacién de Lukasiewicz para representar el espacio de algoritmos en el
cual vamos a utilizar un algoritmo de optimizacién evolutiva para encontrar el programa
que mejor se adapte al mapeado deseado, y que tipo de propiedades deben cumplir las
expresiones para que se la considere coherente.

La conveniencia de esta notacion surge en el paso de generacion aleatoria de
arboles binarios (primer paso de los algoritmos de programacién evolutiva) y en las
etapas de cruce y mutacion genéticas. Los drboles resultantes de estas operaciones
deben ser expresiones sintdcticamente validas (coherentes), es decir, deben representar
algoritmos ejecutables.

Gracias a esta notacion, y a un teorema desarrollado por Rosenbloom, podemos
forzar a que los drboles que entran a formar parte de nuestro algoritmo sean coherentes.

Teorema . Una secuencia S de simbolos y operadores en notacion prefijo es
una expresion bien formada (coherente) si y solo si:
a. Rango(S) = -1;
b. Rango(cualquier subexpresion a la izquierda de S) = 0;
donde la funcion Rango viene definida por:
Rango(operador binario) = 1;
Rango(operador unario) = 0;
Rango(constante) = -1;
Rango(S1 concatenada con S2) = Rank(S1) + Rank(S2).

Este teorema nos permite reconocer cuando una cadena es o no coherente. El
concepto de cadena coherente es importante en el proceso de crecimiento de cadenas
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que se producen en el algoritmo evolutivo, asi como en el cruce y mutaciéon de los
individuos.

Dados un juego de terminales y un juego de funciones definido hay
principalmente dos técnicas diferentes para la inicializacion de estructuras de arbol, full
y grow.

El método grow elige para cado nodo un elemento aleatoriamente del juego de
funciones o del juego de terminales, salvo el nodo raiz que siempre es una funcion, y los
nodos de profundidad la mdxima permitida, que siempre son terminales. Esto provoca
un aspecto irregular del arbol, con ramas de distintas profundidades.

El método full por el contrario siempre elige un elemento del juego de funciones,
salvo los nodos de profundidad maxima que se elegirian del juego de terminales. Esto
provoca que todas las ramas del drbol tengan la profundidad mdxima, y tenga un
aspecto mucho mds regular.

En caso de que la medida de tamafio sea el nimero de nodos, el crecimiento
parard cuando el arbol haya alcanzado el valor del pardmetro predefinido.

Debido a que se usa el mismo método para la generacion de todos los individuos
es posible que se obtenga una poblacién demasiado homogenea, haciendo mas dificil la
evolucion. Para prevenir esto surge la técnica ramped-half-and-half, que consigue una
mayor diversidad en la poblacion. Se expone el método mediante un ejemplo. Suponer
que se define la profundidad maxima como 6. Se divide la poblacién en 5 grupos de
profundidades 2,3,4,5,y 6. Para cada grupo, la mitad de la poblacion se genera mediante
el método full, y la otra mitad mediante el método grow.

4.33 SELECCION

La seleccion se realiza de forma equivalente a como se veia en GA, de hecho los
operadores son andlogos, pero hay un par de ellos no coinciden exactamente. En el
programa se han implementado los siguientes métodos de seleccion:

4.3.3.1 Método nu,Jambda.

Pardmetros: nu (poblacion),lambda(poblacion extra)

Es equivalente al método topPercent-A de GA.. Un nimero nu de padres de
lugar a un ndmero lambda de hijos, de los cuales se eligen a los nu mejores que serdn
los padres de la nueva generacion

4.3.3.2 Método un+lambda.

Pardametros: nu (poblacion),lambda(poblacion extra)

Es equivalente al método topPercent-B de GA. La diferencia con el método nu,
lambda es que la eleccion de los un padres de la proxima generacién se hace teniendo
en cuenta a los un padres de la nueva generacion.

4.3.3.3 Metodo Ranking.

Pardmetros:pmax,pmin.
Exactamente igual que el método de GA, la asignacién de la probabilidad se
asocia segun la posicion que ocupe en la poblacién total ordenado segun el fitness.

4.3.3.4 Método Torneo.

Pardmetros:pmax, pmin, N.
Exactamente igual que el método de GA. La seleccion es fruto de aplicar N
veces el operador de seleccion por Ranking, tomando el mejor de ellos como padre.
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4.3.4 OPERADOR DE CRUCE

Se debe tener muy presente la estructura de los que estamos manejando, no
hacer una simple combinacién de bits que podria provocar inconsistencia en la
estructura representada por el conjunto de bits resultante.

Se ha implementado un solo operador de cruce en GP. Su funcionamiento es el
siguiente. A partir de los dos padres seleccionados y, si procede cruzarlos, se toma uno
de ellos y se selecciona uno de los nodos aleatoriamente. En el otro drbol se actia de
igual manera y, una vez que se tienen los dos nodos, se toman los subdrboles
correspondiente a ambos nodos y se intercambia uno por otro, incluyendo los nodos raiz
de ambos subdrboles. Se observard de forma mds clara en el siguiente ejemplo:

Padre 1
Padre 2

Hijo 1

Figura 4.2 Cruce de arbol

4.3.5 MUTACION

Al igual que el operador de cruce, estd adaptado a la estructura representada en
el cromosoma. Como veremos hay varios tipos de operadores de mutacion, y todos ellos
introducen pequefias modificaciones de manera que el cromosoma resultante siga siendo
coherente con la estructura de un arbol. Para GP con estructuras basadas en arbol
tenemos los siguientes operadores de mutacion:

4.3.5.1 Mutacion subarbol

Este operador selecciona aleatoriamente un nodo del arbol y hace crecer un
nuevo subdrbol que substituye al que correspondia al nodo seleccionado. Ver figura 4.3.
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o

U

ok

Figura 4.3 Mutacion subérbol

4.3.5.2 Mutacion Nodo

Selecciona un nodo del arbol y lo sustituye por otro nodo del mismo tipo
(terminal o funcidn), elegido aleatoriamente de entre los posibles. Ver figura 4.4.

XA

U

KA

Figura 4.4 .Mutacién nodo
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4.3.5.3 Mutacion Hoist

Se elige aleatoriamente uno de los nodos del arbol, y el subdrbol que tiene como
nodo raiz a este nodo substituye al drbol completo. . Ver figura 4.5.

U

A

4.5 Mutacién Hoist

4.3.5.4 Mutacion Collapse

Una vez elegido aleatoriamente uno de los nodos del drbol se substituye el
subdrbol correspondiente por un nodo terminal. Ver figura 4.6.

A

2

Figura 4.6 Mutacién Colapso
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4.3.6 INTRONS.

Una caracteristica del GP que se observd desde los primeros ejemplos
desarrollados por Koza es al aparicion de bloques que no tienen efecto sobre el resultado
final. Por analogia con la genética bioldgica se han denominado introns que son bloques
en la cadena genética que no tienen ninguna aportacién al individuo y aparecen de
forma natural en las cadenas genéticas de un ser vivo de cualquier especie.

Tienen un efecto positivo y un efecto negativo. El positivo es de proteccion de
los bloques constructivos, pues actiian como colchén frente a los operadores genéticos,
que a menudo son bastante destructivos. Pero, por otra parte, tienen un efecto negativo,
y consiste en que provocan una tendencia en la poblacién a "hincharse" y, tras un cierto
nimero de iteraciones, la poblacién tiende a tener el tamafio mdximo permitido, y esto
resulta negativo para la evolucion del algoritmo.

Es facil entender a qué se debe el crecimiento exponencial de los bloques intron
en la poblacion. El fitness implica la probabilidad de supervivencia de la carga genética
de un individuo, o parte de ella, en una iteracién. Pero esto no implica que a lo largo de
un cierto ndmero de iteraciones su carga genética tenga mdas probabilidad que otras,
porque hay que tener en cuenta que habrd ciertas estructuras mds robustas que otras
frente al efecto destructivo de los operadores genéticos, como son las estructuras que
contienen bloques "introns". De manera que podemos hablar de un fitness efectivo, en
el que se tiene en cuenta este efecto, que serd funcion del fitness absoluto y de la
robusted de la estructura, siendo este segundo término mayor en estructuras que
contengan bloques "introns".

Una forma de evitar el crecimiento excesivo de la longitud de los individuos es
aplicar presion de "parsimony", que consiste en incluir un término en el fitness de
manera que se penalice la longitud de los individuos.
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5 APLI(}ACI(')N TECNICAS GENETICAS PARA EL
DISENO DE SISTEMAS BASADOS EN CNN.

5.1 INTRODUCCION

Las dos técnicas genéticas anteriormente comentadas han sido expuestas desde
un punto de vista muy genérico, y tal como han sido presentadas podrian utilizarse para
la resolucién de una gran variedad de problemas distintos, adaptando cada técnica a las
peculiaridades de cada problema, que afectard principalmente a la codificacion de los
individuos asi como a la evaluacién de los mismos.

En el presente apartado se trata de comentar estos aspectos especificos para el
problema que se trata, el disefio automdtico de plantillas CNN mediante la técnica GA,
y el disefio automatico de algoritmos CNN mediante la técnica GP.

5.2 FITNESS

Tanto en el GP como en el GA se ha tomado como criterio de fitness un fitness
estandar, es decir, un fitness cuyo 6ptimo se encuentra en el valor 0. En GP estd ademads
normalizado, siempre se encuentra entre 0 y uno. En el GA no estd completamente
normalizado, puede dar valores algo mayores que 1 debido a términos afiadidos, pero
normalmente no mucho mayores que 1.

Tanto en el GP como en el GA el célculo del fitness se basa principalmente en el
cdlculo de parecido entre la imagen de salida y la imagen deseada. A este término
principal se le pueden afiadir otros que ponderen algin pardmetro que convenga
optimizar.

A continuaciéon se comente las particularidades este término principal, y
posteriormente trataremos los términos afadidos para cada caso. Dada la similitud en la
evaluacion de este término se comenta de forma conjunta para GA y para GP.

5.2.1 TERMINO PRINCIPAL. PARECIDO DE IMAGENES.

Para evaluar la diferencia de imdgenes se tienen varias opciones, alguno no
coincidente en GA y GB. A continuacion las veremos una a una indicando en cada caso
si se aplican en el GA, en el GP o en ambas.

5.2.1.1 Diferencia absoluta de imagenes(GA y GP)

Es un término indicado cuando las salidas sean imdgenes binarias. Se recorre la
imagen pixel a pixel, y se calcula para cada pixel el valor absoluto de la diferencia entre
los valores de los pixeles de las imdgenes que se comparan. La normalizacién de la
suma de todos estos términos da como resultado el término principal. Es evidente que el
mejor valor seria el cero, que se dard cuando ambas imdgenes sean idénticas, y nunca es
mayor que 1 al estar normalizado.

Los bordes de la imagen no se tienen en cuenta en esta evaluacion.

5.2.1.2 Correlacion. Aspectos comunes GP,GA.

Aunque este método se implemente basicamente igual en GA y GP hay alguna
diferencia que se comentard después. Ahora se enuncian los aspectos comunes.

Se recorre la imagen pixel a pixel y se calcula el producto de los valores en cada
pixel. La suma de estos valores se divide por el nimero de pixeles y dard la correlacién
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por definicién. Para normalizar este valor se divide por el producto de los modulos de
ambas imégenes, entendiendo como mdédulo el valor cuadritico medio de la imagen. El
valor resultante del punto anterior no estd completamente normalizado, puesto que se
encuentra comprendido entre —1 y 1. Los valores positivos en el valor del punto anterior
indican parecido de imagen, mientras que valores cercanos a cero indican imigenes
poco parecidas. Los valores negativos indican que la imagen se parece inversamente, es
decir que el inverso de una imagen es parecido a la otra imagen. La diferencia entre GP
y GA esté en el tratamiento de los valores negativos.

5.2.1.3 Correlacion GP

No debemos descartar individuos con valores negativos en el pardimetro anterior,
pues estardn cerca del 6ptimo en nimero de funciones. Lo que se hace es el valor
absoluto de este valor. Una vez que se tiene el pardmetro normalizado entre 0 y 1 se
invierte con la funcién f(x)=1-x, puesto que interesa un fitness standard para ser
coherente, que el valor O corresponda al mejor y el 1 al peor.

Por ultimo se penaliza ligeramente si ha resultado un parecido inverso, pues no
interesa que se impongan a otros individuos que den parecido directo. La penalizacién
depende de que haya un término afadido de penalizacién de nimero de funciones del
arbol (ver mds adelante). Serd un valor simbdlico muy pequefio en caso de que no se
pondere la longitud, y el equivalente de afiadir una funcién mas en el arbol multiplicado
por 1.1 en el caso de que si la haya. La razén de elegir precisamente este valor es por
que la solucién inversion estd alejada en una funcién de la solucion directa, y se le
asocia un valor algo mayor que la penalizacién de una funcién para premiar la solucién
directa.

5.2.1.4 Correlacion GA.

Se saturan los valores negativos a cero se invierte (aplicar f{x)=1-x) para que
quede un fitness standard.

En GA no pondera de ninguna forma el parecido inverso, pues no tendria sentido
hacerlo.

5.2.1.5 Diferencia especial (GP)

Es una optimizacién que mejora el funcionamiento del GP para imdgenes
binarias. Se recomienda utilizar especialmente cuando las figuras de la imagen deseada
sean pequefias, y solo se debe aplicar cuando en negro sobre fondo blanco. Suele ocurrir
en figuras pequefias que algoritmos que dan lugar a una salida en la que la figura
resultante con unos pocos pixeles coincidentes, pero que nada tiene que ver con la
figura en forma, dan un buen resultado de fitness.

Para realizar la medida del parecido se interpreta la imagen deseada de la
siguiente manera. Se tienen dos conjuntos de pixeles, los pixeles donde interesa tener
pixeles blancos, que se marcardn en la imagen deseada con un pixel blanco
extremo(255), y los pixeles donde interesa tener valor negro, que se marcardn en la
imagen deseada con un valor distinto del 255 y actuard como ponderador, dando mas
importancia en los sitios marcados con un valor mds préximo al negro extremo (valor
0), y menos cuanto mas alejado este de este valor (hasta el 254).

A la hora de medir la calcular el término resultante se actda de la siguiente
manera. Se llevan dos cuentas, una para el conjunto de pixeles marcados con el valor
blanco extremo, y otra para el otro conjunto de pixeles. Para el primer conjunto de
pixeles se calculan dos valores, el nimero de pixeles del conjunto y el sumatorio del
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valor absoluto de la diferencia entre el valor del pixel de la salida y el valor blanco
(255). Para el segundo conjunto de pixeles se vuelven a calcular dos valores, el nimero
de pixeles del conjunto y el sumatorio del valor absoluto de la diferencia entre el valor
del pixel de la salida y el valor negro (0), estando ponderado término de este sumatorio
por el valor del pixel de la imagen deseada, de la forma anteriormente comentada.

Una vez que se han calculado estos cuatro valores se procede de la siguiente
forma. Para cada conjunto de pixeles se divide el valor obtenido en el sumatorio por el
nimero de pixeles en cada caso, se suman los 2 valores obtenidos en cada caso, y por
ultimo se normalizan dividiendo por 255 y por 2. De esta forma se evitan problemas en
imdgenes con figuras pequefas sobre fondo blanco, pues los pixeles blancos intervienen
en una cuenta separada y tienen en total el mismo peso que los pixeles negros
indicativos de las figuras, aunque el nimero de pixeles de uno y otro conjunto sea muy
dispar.

Una caracteristica muy importante de esta forma de calcular el término principal
es la menor rigidez en la especificacion de la figura deseada, de manera que en lugar de
especificar un conjunto concreto de pixeles con la misma importancia, ahora se define
de una forma mas ‘borrosa”, por asi decirlo, la figura que se desea conseguir a la salida,
ponderando més aquellos pixeles mas oscuros, y menos aquellos més claros.

Resumiendo, en lo que al usuario le interesa, la imagen deseada debe indicar con
valor 255 donde se quiere que haya pixeles blancos, y con valor de 0 a 254 donde se
quiere que haya pixeles negros, dando mas énfasis con el valor 0 y menos con el valor
254.

Es muy importante tener cuidado de que los valores donde se quiere un blanco
sea 255 y no 254, pues con el primer valor se indica que se quiere un blanco, y con el
segundo se indica que se quiere un negro, pero con poco énfasis.

5.2.1.6 Penalizacion todo-blanco todo-negro (GP,GA)

En la generacion de la poblacién, sobre todo en GA, hay muchas posibilidades
de que la imagen de salida sea todo-blanco o todo-negro. En muchos casos la imagen
deseada tiene la mayoria de los pixeles blancos, con lo cual resulta que estos individuos
son evaluados con un buen fitness, cuando en la mayoria de los casos estardn muy
alejados del fitness Optimo. Para evitar esto se inspecciona la imagen de salida del
individuo, y en caso de que se detecte que se trate de una imagen todo blanco o todo
negro se asigna el valor de fitness 1 a dicho individuo.

5.2.2 TERMINOS ANADIDOS.

5.2.2.1 Terminos anadidos GA.

Se han definido dos pardmetros que se ponderan linealmente y se suman al
fitness total.

5.2.2.1.1 Tiempo total de simulacion.

Se trata del valor de tiempo de convergencia de la simulacién plantilla en red
neuronal. Se debe hacer tal que el término que se afiada al fitness sea despreciable o
bastante menor que el término principal. De no ser asi plantillas muy rdpidas con
resultados arbitrarios podrian dominar en seguida la poblacién y nunca encontrariamos
el optimo.
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El término se obtiene de multiplicar el factor de ponderacién correspondiente
por el valor del tiempo de simulacién, y se sumaria directamente al término principal.

5.2.2.1.2 Modulo de la plantilla

Se define como modulo de la plantilla a la suma de las valores absolutos de los
pardmetros de la plantilla. La introduccién de este término se debe a dos razones.
Primero, por reducir grados de libertad, pues se comprueba asociado a cada operacién
hay una familia de posibles plantillas, que pueden moverse en un rango muy grande.
Segundo porque se observa que si no se regula esto parece haber una tendencia a que los
valores tomen valores grandes positivos y negativos, que parecen compensarse unos con
otros pues realizan la misma operacién que plantillas con valores pequeiios. Para hacer
que se tienda a este tipo de plantillas se anade este término. De nuevo la ponderacién
debe ser tal que no interfiera mucho con el término principal, y su optimizacion se
produzca en un segundo plano.

El término se obtiene de multiplicar el factor de ponderacién correspondiente
por el mddulo de la plantilla. Este valor se obtiene sumando los valores absolutos y
dividiendo por el mayor valor posible, de manera que esté normalizado entre O y 1. El
valor finalmente obtenido se suma directamente al término principal.

5.2.2.1.3 Penalizacion por tiempo total de simulacion excesivo

Se debe poner una cota al tiempo total de simulacién por que de no ser asi
plantillas poco estables o inestables podrian hacer una iteracién muy larga o incluso
interminable. Para ello se introduce una cota en este tiempo total de manera que si se
rebasa se corta la simulacién y se le asigna un valor de fitness 1.

5.2.2.2 Términos anadidos GP

5.2.2.2.1 Numero de funciones

Se debe penalizar el nimero de funciones para evitar que los drboles de la
poblacién sean demasiado complejos y lentos.

Para descartar arboles con un numero de funciones determinado se utiliza el
pardmetro valor de longitud peor, de manera que si un drbol supera ese nimero de
funciones se le asocia el peor fitness, valor 1, y no se llega a evaluar.

Si no queremos que la penalizacién se haga de manera tan brusca sino que
queremos una penalizacion gradual se tiene la opcion de evaluacién de longitud. Para
ello se debe activar la casilla correspondiente y poner el pardmetro valor de longitud
malo que indica la longitud méxima permisible sin penalizacion grave. La exponencial
se hace de tal manera que vale 1 en el punto valor de longitud peor y 0.01 en valor de
longitud malo, de manera que los valores por debajo de valor de longitud buena apenas
se ven afectados por este factor. La optimizacion se hace principalmente en base al
término principal, y en un segundo plano respecto de este término secundario. Entre
valor de longitud buena y valor de longitud mala el término se hace apreciable de
manera que se penalizan fuertemente longitudes cercanas a valor de longitud mala.

53 CODIFICACION

5.3.1 CODIFICACION GA

En nuestro caso los elementos que se representan son los pardmetros de las
plantillas. La forma de codificarlos es bastante sencilla, cada pardmetro se codifica en
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un byte, asignando el 0 al menor valor y el 255 al mayor valor. Los valores mayor y
menor se han tomado 12 y -5 respectivamente. Debido a la tolerancia de los elementos
de las CNN hacen que la precision en la definicion de los pardmetros que permiten los 8
bits de cada byte sean mds que suficiente. Asignar mds bits a cada pardmetro no solo
innecesario, sino también contraproducente de cara a la eficiencia del GA, pues
ampliaria en gran medida el espacio de busqueda.

La codificacion del cromosoma en una cadena de bytes se puede realizar de dos
maneras distintas, que el usuario puede configurar:

e Codificacion directa:

Cada pardmetro de la plantilla se codifica en un byte. Cada cadena ocupa 19
bytes, correspondientes con los 19 parametros de la plantilla.

Codificacidn
/f pardmetro/byte

>| =

>> Cromosoma

o
A
N
N
IO

O
\—

K > =

Figura 5.1 Codificacion Directa

e Codificacién simétrica:

Se reduce el nimero de pardmetros a codificar en 7, al suponer simetria de las
matrices A y B. El uso de esta codificacién es muy recomendable, porque se reduce en
gran medida el espacio de busqueda, y porque la mayor parte de las plantillas cumplen
propiedad de simetria. Se dice que la plantilla es simétrica cuando las matrices A y B
son simétricas, tanto de abajo a arriba como de derecha a izquierda, de manera cada
matriz queda definida por tres pardmetros. Se puede aplicar esta propiedad siempre que
se desee un procesado isétropo, en el que no haya direcciones predominantes. De nuevo
cada pardmetro se codifica con un byte, de manera que cada cromosoma se codificard
con una cadena de 7 octetos.

Ambos tipos usan la misma codificacién pardmetro/byte, en el que intervienen
dos variables con valores por defecto que pueden ser redefinidos por el usuario,
escalado (de valor 15) y offset (de valor —5). Estos valores mapean los valores de
parametro —5 y 12 en valores de byte 0 y 255 respectivamente. La codificacién en un
byte se justifican por la tolerancia en los valores de los elementos de una red real, de
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manera que aumentar la resolucién de la codificacion seria un desperdicio. La ecuacion
utilizada es:

(ValorParametro — offset)

ValorByte =
escalado

Codificacidn
/’ pardmetro/byte

—>|—

>>Cromosoma

¢ 4

:>Dj

Figura 5.2 Codificacion simétrica

5.3.2 CODIFICACION GP

Para representar los individuos debemos realizar un primer paso que consiste en
la eleccion de la estructura de datos mds adecuada para codificar los algoritmos de
tratamiento de imdgenes que se utilizardn en la CNN-UM. En este caso se ha
considerado el drbol de plantillas como la estructura mas adecuada para representar el
espacio de algoritmos.

Se dijo que un arbol tenia dos tipos de nodos, terminal y funcién. Para nuestro
caso los terminales son imdgenes. Cada terminal serd una de las imdgenes disponibles
en el juego de imédgenes definido por el usuario para su procesamiento. Por otra parte las
funciones representan un determinado procesamiento elemental de la CNN. Cada
funcién estard asociada a una plantilla del juego de plantillas definido por el usuario. Se
deja a eleccidn del usuario qué y cudntas plantillas entran en juego, pero debe tener en
cuenta que cada vez que se anade una plantilla se estd ampliando el espacio de
busqueda, de manera que la bisqueda serd tanto mds eficiente cudnto menor sea esta
nimero. Asimismo el usuario puede introducir plantillas creadas por él mismo. La
salida de las funciones es una imagen que va a la entrada de otra funcién, excepto la
funcion del nodo raiz, cuya salida es el resultado del algoritmo.

Cada nodo lo vamos a codificar en un byte. Disponemos de un campo de 256
valores, nimero mds que suficiente para codificar todos los tipos de nodo, tanto
funciones como terminales. Disponemos de 100 posiciones para codificar los
terminales, y de 156 para codificar las funciones. La asignacion depende del orden en
que se definan los juegos de terminales y de funciones. En el caso de los terminales, al
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primero se le asigna el 99 al segundo el 98, y asi. De igual manera a las funciones se les
asigna el 100 al primero, el 101 al segundo, y asi sucesivamente.

N > 100-N
Terminales >
1 > 99
Byte
codificado
N > 99+N
Funciones >
1 > 100

Figura 5.3 Codificacién de nodo

En la codificacién de drbol se utiliza la notacion prefijo para la codificacion, y se
aplica la regla de Rosembloom al la hora de manipular el arbol. Esto ya fue comentado
anteriormente y no se va a insistir en ello. El resultado de aplicar la codificacion serd
una cadena de bytes, en el que cada byte representard un nodo, y éstos nodos aparecen
ordenados segun la notacion prefijo.

Codificacidn ~ Cromosoma
Arbol de &rbol

Figura 5.4 Codificacién de drbol.

5.3.3 PRESERVACION DE CONCORDANCIA DE TIPOS EN ARBOLES

Es muy corriente que en un algoritmo se trate con imdgenes tanto binarias como
en escala de grises, asi como funciones que estdn disefiadas para tomar a la entrada uno
u otro tipo de imagen, y que dan a la salida uno u otro tipo. Nos referimos en este punto
a concordancia de tipos en 4rbol a la propiedad segin la cual todas las funciones
presentes en un drbol toman a la entrada imédgenes con el tipo para el que han sido
disefiadas.
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La preservacion de la concordancia en los arboles de la poblacion es un aspecto
muy importante en la aplicacion de los operadores genéticos asi como en la generacion
de la poblacion, pues si no se tuviese en cuenta este aspecto, en general tendriamos una
mayoria de la poblacién que no mantendria esta concordancia.

Para determinar los tipos de imagen de entrada con los que estamos tratando, se
recorren cada imagen de entrada pixel a pixel, de manera que si solamente contiene
valores extremos se determinard que se trata de una imagen binaria, mientras que si se
observa algtn valor intermedio se considerard que se trata de una imagen en grises.

Asimismo se registran los tipos de entrada para los que estin disefiados las
plantillas, informacién que estd recogida en los ficheros de plantilla. Es por tanto muy
importante que se recoja correctamente esta informacién en el fichero, y toda plantilla
que sea introducida por el usuario deberd cumplir este aspecto.

Tanto generacion de la poblacidn inicial como de las sucesivas poblaciones se
mantiene en todo momento la concordancia de los individuos de la poblacién, de
manera que la aplicacion de los operadores genéticos se realiza de forma controlada, de
manera que no den lugar a individuos no concordantes
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6 PAQUETE SOFTWARE.

6.1 DESCRIPCION.

En el presente proyecto se ha desarrollado un paquete que consta de cuatro
programas, que podemos clasificar dos a dos tanto por su naturaleza (sintesis / andlisis)
como por las resultados que obtiene y manipula (plantillas / algoritmos). Son los

siguientes:

GA Template: Segun la clasificacién propuesta anteriormente seria sintesis-
plantilla. Trata de obtener automaticamente la plantilla que introducida en
la red realice la operacion especificada por el usuario mediante el conjunto
de imagenes de entrada y de salida deseada, con el mayor parecido posible
entre las imdgenes de salida resultante y deseada, con opcién a tener en
cuenta otros pardmetros a optimizar, como son el tiempo de convergencia
de la plantilla y la magnitud de los valores de la plantilla. Para ello utiliza la
técnica de los algoritmos genéticos.

Template Simulator: Le corresponderia el tipo andlisis-plantilla. Realiza la
simulacién de la plantilla que introduzca el usuario, que puede ser una
obtenida de forma automadtica mediante el programa anterior, o bien puede
ser introducida directamente por el usuario. De manera que el programa
podria ser utilizado para medir la calidad de la plantilla obtenida mediante
técnicas genéticas, o bien para que el usuario refine una plantilla
simplemente por prueba y error.

GP Algorithm: Tipo sintesis-algoritmo. El objetivo de este programa es
obtener automdticamente un algoritmo que realice un procesado de imagen
mdas complejo que el que se obtiene simplemente con una sola plantilla,
mediante la combinacién de procesado de varias plantillas. Las plantillas
que entran en juego en el programa pertenecerdn a un conjunto de plantillas
base, que el usuario se encargard de configurar a partir de la biblioteca de
plantillas que se ofrece con el programa, la cual puede ser ampliada por el
usuario utilizando para ello los dos programas anteriores. El programa se
representa con una estructura de drbol.

Algorithm Simulator: Tipo anélisis-algoritmo. Con este programa se puede
validar el funcionamiento adecuado del programa obtenido con distintas
entradas, asi como obtener el tiempo total de procesamiento, suma de los
tiempos de procesamiento de las plantillas que utilice el programa. Ademas
de cargar un programa obtenido automdticamente mediante la utilizacién
del programa anterior se permite la edicién por parte del usuario para la
mejora o el disefio completo de un programa.

En la figura 6.1 se muestra un esquema en el que se pone de manifiesto la
interaccién de los distintos programas con el usuario y entre ellos. Como se puede
observar en el esquema el resultado que se obtiene es, bien una plantilla que realice un
procesamiento muy especifico que no se encuentre entre las plantillas de la biblioteca
proporcionada, o bien un programa, un algoritmo de procesamiento que combine el
conjunto de plantillas base que el usuario haya configurado.
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Imagenes Plantilla
p| GA Template
Imagenes
. > .
Plantilla > Template Plantilla
calidad Simulator Plantilla’ .
| Biblioteca de Plantilla
plantillas
Plantillas
Imagenes GP Algorithm
} Programa Programa
Imagenes >
. Programa
Programa Algorithm
) » Ssimulator
Calidad Programa’

Figura 6.1 Interaccién de los programas

6.2 QUE INCLUYE EL PAQUETE SOFTWARE

Los ficheros incluidos en el paquete estdn distribuidos en varios directorios. La
estructura de directorios se muestra en la figura 6.2:

(1 CHNMN Design Center
{23 configuration files
-1 Example Algarithms
-1 Example Images

-1 My Templates Librany
-3 My algorithms

-2 My Images

{21 Templates Library

Figura 6.2 Estructura de directorios del paquete
Para un correcto funcionamiento de los ficheros de configuracién de funciones

incluidos y los algoritmos de ejemplo se debe instalar el paquete en el directorio raiz de
la unidad c, en C:\. En caso contrario se deberan editar tanto los ficheros de

PAQUETE SOFTWARE 66



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

configuraciéon de funciones como los ficheros que contienen los programas, puesto que
tanto las plantillas como las imdgenes estardn ubicadas en un sitio diferente al supuesto.
El paquete desarrollado incluye los siguientes ficheros:

¢ Ficheros ejecutables correspondientes a los cuatro programas, que estan en
el directorio base. Son los siguientes:

o Template simulator.exe
o GA Template.exe

o Algorithm simulator.exe
o GP Algorithm.exe

e Los ficheros tipo dIl necesarios para su funcionamiento, que estdn en el
directorio base.

e Las plantillas de la biblioteca, que se incluyen en el directorio templates
Library. En el anexo se comentan detalladamente cada plantilla.

e Las imégenes de ejemplos. Se encuentran en el directorio Example images.
Las imégenes a su vez se encuentran distribuidas en 4 directorios, 7S, GA,
AS y GP, dependiendo del programa al que correspondan.

e Algunos algoritmos de ejemplo, que se incluyen en el directorio Example
Algorithms.

Los directorios My templates library, My Images y My Algorithms estén vacios y
se incluyen para uso del usuario. En cualquier caso el usuario tiene libertad de
almacenar ficheros en los directorios que estime oportuno.

6.3 TIPOS DE FICHEROS INTRODUCIDOS

En los programas incluidos en el paquete se introducen varios tipos de ficheros
que a continuacion se comentan.

6.3.1 FICHERO DE PLANTILLA (TEM)

Se utiliza un determinado formato de fichero para el almacenamiento y
recuperacion de plantillas. Estas plantillas son codificadas en modo texto, de manera
que cualquier usuario puede editar la plantilla que requiera sin mds que seguir
correctamente el formato que se especifica a continuacion.

El fichero se divide en distintos campos, delimitados cada uno de ellos mediante
etiquetas, que definen de que campo se trata. Se pueden utilizar indistintamente
mayusculas y minudsculas para la declaracién de una etiqueta. Una etiqueta es una de las
8 palabras clave correspondientes a los 8 campos distintos que se pueden definir. Estos
son:

e Feedback: los elementos de este campo son los 9 valores que definen la
matriz de realimentacién A.

e Control : los elementos de este campo son los 9 valores que definen la
matriz de control B.

e Current: Este campo contiene un elemento, el valor del bias 1.
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Boundary: Este campo contiene un elemento, un nimero entero que define
la condicién de contorno en el procesamiento.

Input0: Mediante este campo definimos el tipo de imagen correspondiente
con la primera entrada. Esta entrada corresponde con la imagen entrada de
la CNN.

Inputl: Mediante este campo definimos el tipo de imagen correspondiente
con la segunda entrada. Esta entrada corresponde con la imagen estado
inicial de la CNN.

Output: Mediante este campo definimos el tipo de imagen correspondiente
con la salida.

Implementation: Para la aceleracion del programa GP se incluye este
campo en el que mediante un valor entero comprendido entre el 1 y el 12
para la aceleracion de 12 plantillas de procesamiento localizado en el pixel,
de manera que en caso de ocurrencia de uno de estos valores se realiza un
procesamiento equivalente sin simulacién de la CNN. El valor O es el valor
por defecto y sirve para indicar que se trata de una plantilla con
implementacion en CNN.

Los valores posibles del campo ‘Boundary’ son los siguientes:

Valor ‘0 Condicién de contorno tipo fija (fixed).
Valor ‘1”: Condicidn de contorno tipo toroide (torus).

Valor ‘2’: Condicién de contorno tipo reflejado (reflected).

Los valores posibles que pueden tomar los dos campos anteriores para definir el
tipo de imagen son los siguientes:

Valor ‘1’: Imagen en escala de grises

Valor ‘2’ Imagen binaria

Valor ‘3’ Imagen todo -blanco

Valor ‘4’ Imagen todo -negro

Valor ‘5 Imagen todo -gris neutro

Valor ‘6’ Imagen espejo

Valor “7”: Imagen todo -blanco, borde negro

Valor ‘8’ Imagen todo -negro, borde blanco

Los tipos 1 y 2 son entradas que requieren una imagen de entrada del tipo
especificado. En caso de que la otra entrada sea también de uno de estos dos tipos
tendremos una plantilla binaria. En caso contrario tendremos una plantilla de tipo

unario.

Los tipos 3, 4, 5, y 6 no requieren una imagen de entrada, la otra entrada debe
necesariamente ser de tipo 1 o 2, y dan lugar a plantillas de tipo unario.
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La imagen tipo 6, ‘imagen espejo’, significa que la entrada en cuestién toma la
misma imagen que la otra entrada.

El campo Output solamente puede adoptar dos valores ‘1’ o ‘2’, para indicar
sima imagen estd en escala de grises, o si se trata de una imagen binaria.

%$Logic And %$Halftoning

feedback: feedback:

000 -0.070000 -0.100000 -0.070000
020 -0.100000 1.100000 -0.100000
000 -0.070000 -0.100000 -0.070000
control: control:

000 0.070000 0.100000 0.070000
010 0.100000 0.320000 0.100000
000 0.070000 0.100000 0.070000
current: current:

-1 0.000000

boundary: boundary:

0 2

inputO: inputO:

2 1

inputl: inputl:

2 6

output: output:

2 2

implementation: implementation:

1 0

El campo implementation tiene trece valores posibles. Estos son:

¢ (: Implementacién en CNN

e 1: Logic And

e 2: LogicOr

e 3: Logic Inv

e 4: Logic Inv

e 5: Threshold —0.8
e 6: Threshold -0.6
e 7: Threshold -0.4
e 8: Threshold -0.2
e 9: Threshold 0

e 10: Threshold 0.2
e 11: Threshold 0.4
e 12: Threshold 0.6
e 13: Threshold 0.8
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Se permite la inclusion de comentarios en el fichero, mediante el uso de el
simbolo ‘%’, de manera que una linea que comience con este simbolo serd considerada
linea de comentario. Los caracteres tipo espacio, tabulador y retorno de carro son
ignorados.

Como ejemplo se muestra en la figura 6.2 los ficheros correspondientes a dos
plantillas de la biblioteca incluida en el paquete, LogicAnd.tem y Halftoning.tem

6.3.2 FICHERO DE CONFIGURACION DE FUNCIONES

Se trata de un fichero de texto con extension .cfg que indica las funciones, que
corresponden con plantillas, que se tienen en cuenta en un determinado algoritmo de
CNN. Los programas del paquete software que utilizan este fichero son el Simu
Algoritmo y el GP Algoritmo.

Este fichero debe ser editado por el usuario en modo texto de manera que en
cada linea aparezcan las distintas plantillas a considerar mediante el nombre del mismo,
con la ruta de acceso completa.

6.3.3 FICHEROS DE ALGORITMOS CNN

Tienen extensién prm y contienen un programa o algoritmo de CNN. Desde el
programa GP Algorithm se puede almacenar algun algoritmo correspondiente a
cualquiera de los individuos de la poblacion. Desde el programa Algorithm Simulator se
puede cargar un algoritmo desde un fichero, o bien se puede almacenar alguno que haya
sido editado en este programa.

No estd en modo texto, de manera que no se recomienda la edicion directa del
fichero, que podria provocar resultados imprevisibles en su utilizaciéon. Tampoco se
deben modificar los ficheros correspondientes a imdgenes, plantillas o ficheros de
configuraciéon de funciones involucrados en algin algoritmo almacenado, pues puede
provocar errores en la ejecucion del algoritmo.

6.3.4 FICHEROS DE ESTADO

Se trata de ficheros de extensiones .gps y .gas que permiten realizar la
optimizacion genética en varias sesiones, pararando el proceso para continuarlo en otro
momento mediante la recuperacion del estado. Esto puede resultar muy practico debido
a la alto coste de tiempo que supone un optimizacién completa. Estos ficheros se
utilizan en los programas del paquete software GA Plantilla , al que corresponde el
fichero con extension .gas , y GP Algoritmo al que corresponde el .gps .

Un aspecto importante es que no se trata de un fichero de texto, sino que se
almacena directamente en binario, de manera que cualquier intento de edicién en modo
texto del mismo es totalmente desaconsejable y puede tener resultados imprevisibles.

6.3.5 FICHEROS DE EVOLUCION DE VARIABLE EN EL TIEMPO

En los distintos programas del paquete software se pueden extraer una serie de
resultados. Uno de los mds representativos son los ficheros que contienen la evolucién
de una determinada variable en modo texto. Estos ficheros pueden contener una
columna, que representa directamente una variable, o dos columnas, que puede
representar sendas variables, o bien en cada fila se representa la variable junto al tiempo
correspondiente. En cualquier caso la representacion grafica de las variables asociadas a
los ficheros es muy sencilla con cualquier programa que lo permita.
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7 PROGRAMA TEMPIATE SIMULATOR.

7.1 DESCRIPCION

La finalidad de este programa es simular el procesamiento de una determinada
plantilla en la CNN emulada, mediante la integracion numérica de la ecuacion
diferencial que define la evolucién del estado en cada celda para una determinada
plantilla. El usuario podrd utilizar el programa para validar una determinada plantilla
obtenida por otro programa, como ayuda en el disefio y afinacién, o simplemente como
comprobacion del procesamiento de una imagen en general.

El usuario debe introducir distintos pardmetros que determinan la simulacion:

e La plantilla, que se puede introducir manualmente o mediante fichero de
plantilla que determinan el procesamiento de la CNN.

e Las imadgenes entrada y estado inicial, que serdn introducidas en la CNN.

e Los pardmetros de simulacion variacion a predecir y variacion limite, que
especifican como se debe variar el paso de integracién (Ver apartado 6.2)

e Las condiciones de parada, que pueden ser por nimero de pasos de parada,
tiempo de integracion de parada, o por maxima variacién parada.

A la hora de realizar la simulacién hoy tres modos de simulacién:

e Simulacién completa: Se realiza la simulacién hasta que se cumpla una
condicion de parada.

e Simulacién paso a paso: Al pulsar el botén se realiza un paso de
simulacidn, y se muestra la salida

e Simulacién Ver transitorio: Se hace la simulacién mostrando por pantalla el
transitorio de la salida hasta convergencia.

Una vez que la simulacién ha terminado es el momento de extraer resultados.
Los resultados se obtienen en forma de fichero y son tres: Imagen de salida, salida
media y pardmetro de variacién de estado.

e [aimagen de salida es salida de la CNN en la dltima iteracién en formato
de imagen en mapa de bits (fichero BMP estdndar).

e [a salida media es la evolucion de la media del valor absoluto de la salida
en funcién del tiempo de simulacién. Sirve para comprobar cuando la CNN
alcanza la imagen final, teniendo en cuenta que los valores de la salida se
encuentran entre —1 y 1 serd un valor entre 0 y 1. En caso de imagen binaria
la salida alcanzard a la imagen final cuando el valor de este pardmetro
alcance al 1 y se mantenga en este valor. No es un pardmetro que sirva para
determinar convergencia, puesto que en algunos casos puede alcanzar al
uno incluso varias veces antes de que la salida muestre la imagen final. En
caso de imagen de grises simplemente permanecerd en un valor entre 0 y 1
cuando se alcance la imagen final.
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e En el pardmetro de variacién de estado se muestra la mayor pendiente de
variacion de estado en una iteracién, en funcion del tiempo de simulacion.
Se obtiene sin mds que dividir en la variacién de estado mayor de cada
iteracion por el paso de integracién. Este pardmetro nos permite hacernos
una idea de cémo varia el estado de la red en funcién del tiempo, y se
observa que hay fases de mayor variacion y fases de menor variacion. Sirve
como criterio de convergencia. Para mds detalle ver el apartado 6.2 sobre la
simulacién por computador de la CNN.

7.2 IMPLEMENTACION DEL SOFTWARE

El programa ha sido implementado en una estructura multihilo. De no ser asf el
programa quedaria completamente bloqueado en momentos de procesamiento, que
dependiendo del mismo puede implicar una cantidad de tiempo mayor o menor,
pudiendo llegar a ser intolerable para un usuario. En los tres modos de simulacién se
monitoriza perfectamente el estado de la misma en todo momento. En el modo de
simulacién se puede observar el tiempo total, el n° de paso y el paso de integracién en
cada iteracion. En los modos paso a paso y ver transitorio también se puede ver la
imagen de salida parcial.

El hecho de trabajar con hilos hace que se tengan que tratar temas como las
condiciones de carrera y la sincronizacién. Para resolver las condiciones de carrera se
utilizan secciones criticas, de manera que haya una coherencia en los datos
intercambiados por el hilo principal y el hilo de simulacién. Para solucionar la
sincronizacion e utilizan eventos. Para comunicar los hilos se utilizan los mensajes.

En el momento en que se acciona el botén de simulacién en cualquiera de los
modos se hacen dos cosas, se inicializa la CNN y se lanza el hilo de simulacién con el
modo correspondiente. El hilo de simulacién comienza a hacer iteraciones de
simulacién hasta que se cumple la condicién de parada. Notifica cada iteracion y el fin
de la simulacién mediante el uso de mensajes.

A continuacién se muestra un esquema en el que se muestra el funcionamiento
basico para el modo de simulacién completa. Se puede apreciar que en la comunicacién
entre los dos hilos hay dos mensajes, el mensaje de fin de iteracién y el mensaje de fin
de simulacion. El hilo principal llamard a una funcidn, segtin el mensaje recibido. La
respuesta al mensaje fin de iteracién es tomar los pardmetros monitorizados en la
simulacién (el tiempo total, el n° de paso y el paso de integracién). Este paso de
informacién entre los dos hilos estd regulado por una seccién critica para que la
informacion sea coherente en todo momento. La respuesta al mensaje fin de simulacién
es mostrar la imagen de salida resultante e indicar por pantalla que ha finalizado la
simulacidn.
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HILO DE SIMULACION
Inicio de
Hilo

MIENTRAS no se
cumplan condiciones
de parada

HILO PRINCIPAL

!

BUCLE DE

Iteracidn
CNN

v

Mensaje 1

MENSAJES

.

Mensaje 2

Fin de
Hilo

Figura 7.1 Funcionamiento basico en modo simulacién completa

A continuacién se muestra un esquema que es valido tanto para representar el
modo de funcionamiento paso a paso como para el modo ver transitorio. La diferencia
con el esquema anterior es que al final de cada iteracion el hilo de simulacién se
bloquea hasta que llegue una notificacién por parte del hilo principal. De nuevo se
observa dos tipos de mensaje, siendo la respuesta a ambos mensajes basicamente la
misma. La diferencia estd en la respuesta al mensaje de fin de iteracion. Ademads de
mostrar los pardmetros monitorizados en la también la imagen de salida. En caso de
estar en modo ver transitorio, después de esto se envia una notificacioén al hilo de
simulacién para que se desbloquee y siga con la simulacién. En caso de estar en modo
paso a paso no se desbloquea, y el hilo se queda esperando hasta que se vuelva a
accionar el botén de simulacién paso a paso, momento en el que se notificard el
desbloqueo para que realice una iteracion mas.
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HILO DE SIMULACION
Inicio de
Hilo

MIENTRAS no se
cumplan condiciones
de parada

HILO PRINCIPAL

Iteracidn
CNN

v

Mensaje 1

BUCLE DE

MENSAJES

Bloqueo

.

Mensaje 2

Fin de
Hilo

Figura 7.2 Funcionamiento basico en modo paso a paso 'y ver animacion

7.3 MANUAL DE USUARIO.

Para abrir el programa se debe ejecutar el fichero Template simulator.exe. En ese
momento se abrird la ventana principal del programa que se muestra en la figura 7.3.

Todos los controles estdn a la vista en esta ventana. En el grafico anterior se ha
asociado cada control con una niimero etiqueta. A continuacién se comentan uno por
uno cada control, explicando en cada caso su finalidad.,e indicando el nimero de
etiqueta correspondiente a cada control:

e Imagenes

Botén Open input image (Etiqueta 1): Sirve para indicar el archivo que contiene
la imagen que queremos que se introduzca en la CNN como Entrada. Debe ser un
archivo BMP en escala de grises y 8 bits de profindidad.

Botén Open initial state image (Etiqueta 2): Sirve para indicar el archivo que
contiene la imagen que queremos que se introduzca en la CNN como Estado Inicial.
Debe ser un archivo BMP en escala de grises y 8 bits de profindidad.

Input, Initial State, Output (Etiquetas 3, 4 y 5): Espacio reservado donde se
mostrardn las imdgenes de entrada, estado inicial y salida de la red.
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Figura 7.3 Ventana principal del programa

e Configuracion de plantilla

Boundary condition (Etiqueta 6, Condicién de contorno): Mediante un Combo
Box se elige una de las tres posibles condiciones de contorno de la CNN, Fija, Toroide
o Refleja.

A, B, I(Etiquetas 7, 8 y 9): En cajas de texto podemos escribir manualmente los
valores de los pardmetros de la plantilla.

Load Template (Etiqueta 10, Cargar plantilla): Sirve para indicar un fichero que
contenga una plantilla, y dicha plantilla se cargard en la CNN.

Save template(Etiqueta 11, grabar plantilla): Sirve para almacenar la plantilla
que haya en ese momento en un fichero.

e Opciones de simulacién

Botén Complete (Etiqueta 12, simulacién completa): Sirve para indicar que la
simulacién se realice de forma continuada hasta el fin, sin mostrar ningtin tipo de
imagen parcial.

Boton Step by step (Etiqueta 13, paso a paso): Sirve para indicar que se realice
un paso de iteracién en la simulacion.

Botén View transcient (Etiqueta 14, Ver Transitorio): Sirve para indicar que se
realice la simulacién hasta el final, pero mostrando las imdgenes parciales de la
simulacién, de manera que se pueda observar el transitorio.

Variation to predict (Etiqueta 15, Variacion a predecir): Pardmetro que sirve
para establecer un criterio en la variacién del paso de integracién a lo largo de la
simulacién. Ver apartado 6.2 para més detalle
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Limit variation (Etiqueta 16, Variacion limite): Parametro que sirve para
establecer un criterio en la variacién del paso de integracion a lo largo de la simulacién.
Ver apartado correspondiente para mds detalle

¢ Condiciones de parada.

Stop variation (Etiqueta 17, variacién de parada): Establece valor de la variacion
de estado que determina convergencia. Ver apartado correspondiente para mds detalle

Stop time (Etiqueta 18, Tiempo de parada): Fija una cota en tiempo de
simulacidn.

Stop step (Etiqueta 19, paso de parada): Fija el nimero de pasos de iteracion
maximo en la simulacién.

e Parametros monitorizados durante la simulacién

Step number (Etiqueta 20, nimero de paso): Indica el nimero de paso actual de
la simulacién.

Total time (Etiqueta 21, tiempo total): Indica el tiempo total de simulacion hasta
ese momento. Recordar que es tiempo normalizado.

Integration step(Etiqueta 22, paso de integracién): Indica el paso de integracién
utilizado en la dltima iteracion.

e Almacenamiento en fichero de resultados:

Boton Save input image (Etiqueta 23, salvar imagen de salida): Guarda en un
fichero BMP el la imagen de salida actual. Esta imagen de salida puede ser final o
parcial.

Botén Save output mean (Etiqueta 24, salvar salida media):Sirve para almacenar
en un fichero de texto la evolucién de la media del valor absoluto de la salida frente el
tiempo de simulacién en un fichero de texto, para su observacion directa o bien para
representar la grafica correspondiente con algiin programa, por ejemplo MatLab.

Botén Save state variation parameter (Etiqueta 25, salvar variacion de estado):
Sirve para almacenar en un fichero de texto la evolucién de la variacién médxima de
estado en cada iteraciéon en funcién del tiempo de simulacién. Una vez tenemos el
fichero podemos hacer una observacién directa, o bien representar mediante algin
programa que lo permita, como MatLab.

7.4 EJEMPLOS DE APLICACION

A continuacién se muestran varios ejemplos en los que se muestran las
capacidades del programa.

74.1 RECONSTRUCTOR DE FIGURA.

La plantilla que a continuacidn se va a simular muestra a la salida las figuras de
la entrada seleccionadas en el estado inicial. La forma de seleccionar una figura es que
haya algun pixel negro en el estado inicial coincidente con algun pixel de la figura.

La plantilla correspondiente es la siguiente:

0.5 0.5 0.5 0 0 0
a=| 0.5 4 0.5 =| © 4 0 1-3
0.5 0.5 0.5 0 0 0
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Podemos introducir los valores de la plantilla manualmente, o bien cargarlos
desde un fichero directamente. El fichero que recoge esta plantilla es el incluido en la
biblioteca con nombre FigureReconstructor.tem.

Es concreto se toman las siguientes imdgenes como entrada y estado inicial:

Figura 7.4 Imégenes de entrada y estado inicial

La condicién de contorno se selecciona como refleja. Podria ser cualquiera, en
este caso no va a influir. Los pardmetros de simulacion se toman como siguen:

e Variacién a predecir: 0.1
e Variacion limite: 0.15
e Variacion de parada: 0.1
e Tiempo de parada: 200
e Paso de parada: 10000

En este punto estamos en condiciones de comenzar la simulacién. Para ver las
imagenes del transitorio de la salida accionamos el boton ver transitorio. Se observa una
evolucion en la salida. Se muestran algunas imdgenes parciales en la figura 7.5..

En los indicadores observamos que se ha realizado en 578 pasos de iteracion,
con un tiempo normalizado de 10.405. Una forma de asegurarrnos de que este valor de
tiempo de simulacién no es engafioso es observar el paso de integracidn del dltimo paso.
En este caso es de 0.9713, y como este valor es bastante menor que el tiempo
totalpodemos considerar que el tiempo anterior es verdadero.

Figura 7.5 Imégenes transitorias en la simulacién
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Finalmente analizamos la evolucién de la media de la magnitud de la salida y la
evolucién de la pendiente de la variacion maxima de estado. Para ello almacenamos en
un fichero de texto y abrimos con alglin programa que permita la representacion de
funciones a partir de un fichero de texto, como MatLab. Se observan las siguientes
graficas:

14

12

10

0
] 2 4 5 8 10 12

Figura 7.6 Representacion gréfica de la evolucion de
la variacion del estado

0.9

0.975
0

Figura 7.7 Representacion grafica de la evolucion de la salida media

Se puede ver como tras un transitorio la salida alcanza su valor final entorno a 5,
pero no podemos considerar convergencia en este punto puesto que el estado estd atin
lejos de la convergencia con variaciones apreciables del estado en esa zona. A la vista
de esta gréfica convalidamos que podemos considerar convergencia entorno a 10, que
pasado a tiempo real para un valor de T =250 ns da un tiempo de procesamiento de 2.5
us.

Si en la condicién de parada hubiéramos puesto un valor de variacién mucho
menor, por ejemplo 0.01, hubiéramos obtenido un valor de tiempo de simulacién de
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23.8. Simplemente con la observacioén del paso de integraciéon en el dltimo paso se
observa que se puede tratar de un tiempo engafioso, como asi es, pues este valor es 11.3,
casi la mitad del tiempo total. Ademds si observamos la evolucién en gréficas de la
manera anteriormente comentadas, obtendremos la continuaciéon de las graficas
anteriores, que se observa que ya han alcanzado la convergencia y no tiene por tanto
sentido seguir con la simulacién tanto tiempo.

0.985

0.99

0.985

0.938

0.975
0

Figura 7.8 Representacion gréfica de la evolucién de la salida media

14

121

10

0 3 10 15 20 25

Figura 7.9 Representacion gréfica de la evolucidn de la
variacion del estado

74.2 DETECTOR DE CONECTIVIDAD DE COMPONENTE VERTICAL

La plantilla que a continuacion analizamos da lugar a una imagen de salida en la
que muestra en nimero de componentes verticales conectadas de la figura de la entrada.
La plantilla correspondiente a este procesamiento es la siguiente:

0 1 0 0 0 0
A= 0 2 0 B= 0 0 0 I=0
0 -1 0 0 0 0
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Estos valores pueden ser introducidos manualmente o cargando el fichero
correspondiente.
Se toman las siguientes imdgenes como estado inicial y entrada:

Figure 7.10 Imagen estado inicial y entrada

La imagen a procesar se introduce en el estado inicial, la imagen del estado no
influye y podria ser cualquiera.

La condicién de contorno se selecciona como refleja. Podria ser de tipo fijo, pero
en ningln caso podria ser tipo toroide.

Los parametros de simulacion se toman como siguen:

e Variaci6n a predecir: 0.1
e Variacion limite: 0.15
e Las condiciones de parada:
e Variacion de parada: 0.01
¢ Tiempo de parada: 200
e Paso de parada: 10000
En este punto estamos en condiciones de comenzar la simulacién. Para ver las

imdgenes del transitorio de la salida accionamos el botén ver transitorio. Se observa una
evolucion de la salida, de la que a continuacién se muestran algunas imédgenes.

J IR VR

Figura 7.11  Evolucién de la imagen de salida

PROGRAMA TEMPLATE SIMULATOR 80



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

Para la configuraciéon de valores especificada anteriormente se tiene que son
necesarios 1204 pasos de iteracidn, con un tiempo normalizado de 54.3. El valor del
ultimo paso es bastante menor que el valor total, de manera que en principio puede este
valor ser aceptado como primera aproximacién. Este tiempo depende del tamafio de la
imagen, y de la distancia entre la/s figura/s y el margen hacia el que se propagan en el
procesamiento.

A continuaciéon representamos las graficas de salida absoluta media y de
variacion de estado, que nos dan una idea de la evolucién de la red.

3- 5 T T T T T

3

25

2

1.5¢

1t

05¢

0 10 20 30 40 50 &0

Figura 7.12  Representacion grafica de la evolucién de la variacion del estado.

0.995

0.99}

0.985

0.98¢

0.975¢

0.97

0.965 : : : : :
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Figura 7.13  Representacion grafica de la salida media
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Se observa una naturaleza oscilatoria en la dindmica de esta plantilla. De nuevo
se puede ver que un criterio de parada basado en la salida no es aconsejable, pues podria
dar lugar a falsa convergencia.

Observando la grafica podemos determinar que el tiempo en el que se produce la
convergencia es algo menor que la primera aproximacion, y podemos estimar que la
convergencia se produce en un tiempo normailzado entorno a 45, que pasado a tiempo
real para un valor de T =250 ns da un tiempo de procesamiento de 11.25 us.
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8 PROGRAMA GA TEMPIATE

8.1 DESCRIPCION.

El programa realiza una bisqueda de la plantilla que mds se aproxime a la
operacion especificada por las imdgenes de entrada y salida deseada. Para ello utiliza la
ya comentada técnica genética conocida como técnica de algoritmos genéticos (GA, de
Genetic Algorithms).

La bdsqueda queda definida con las imdgenes correspondientes a la operacién
buscada y con los pardmetros del GA y con los pardmetros de la simulacién de la CNN.

Las imdgenes necesarias son 3:

¢ Entrada: Imagen de entrada de la CNN.
¢ [Estado Inicial: Imagen que define el estado inicial de la CNN.

¢ Deseada: Imagen que define la imagen de salida deseada correspondiente a
la operacion buscada.

Estas imdgenes definen un patrén de entrenamiento, y es muy importante que
sean representativas de la mayor parte de casos posibles. Cuando se incluyen varias
figuras en una imagen se ha de tener en cuenta que el drea relativa de cada figura en la
imagen deseada define la importancia relativa que queramos asignar a cada una, de
manera que un modo razonable de proceder es asignar un drea importante a las figuras
mds genéricas, mientras que a las figuras con peculiaridades se les asignaria un édrea
menor.

Los pardmetros propiamente del GA definibles por el usuario son los siguientes:

e Tamaiio de la poblacién: Nimero de individuos a considerar en cada
iteracion de la buisqueda.

¢ Probabilidades de Mutacion: Se puede asignar probabilidades mayores
que cero a varios tipos de mutacién, que actuarian simultdneamente en la
bisqueda. Se pueden configurar 4 tipos distintos de mutacion: FlipBit,
Uniforme, Boundary y Gaussiana.

¢ Ruido gaussiano: Solo tiene sentido cuando la mutacién gaussiana actia, y
define la desviacion tipica del ruido que se aplica en caso de ocurrencia de
la mutacién

e Tipo de Cruce: Se consideran 4, One Point, Two Point, Arithmetic,
Heuristic y Uniform.

e Probabilidad de Cruce: Determina la probabilidad de que dos padres
seleccionados sean cruzados para formar un individuo de la nueva
generacion o no.

e Factor de cruce aritmético: Solo tiene sentido cuando el tipo de cruce es
el aritmético.

e Tipo de seleccion: Define el método segin el cual se seleccionan los
individuos que dan lugar a la siguiente generacion. Se puede elegir entre 4
métodos distintos de generacidn, TopPercent-A, TopPercent-B, Rankong y
Tournament.
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Parametros de seleccion:
o Percent: Define el porcentaje para los métodos TopPercent A y B.

o ProbMax, ProbMin: Definen la probabilidad maxima y minima de los
métodos Ranking y Tournament, que se asignardn respectivamente al
mejor y peor individuo, asigndndose para los intermedios la
interpolacién lineal entre estos dos valores en funcién de la posicién
ocupada en una ordenacién de la poblacién segtin el fitness.

o N: Define el nimero de contendientes para el metodo Tournament.

Codificacion de cromosoma: Define el tipo de codificacion a utilizar a la
hora de convertir una determinada plantilla en una cadena de bits, y va a dar
lugar a una mayor o menor dimension en el espacio de biisqueda. Hay dos
opciones, directa y simétrica.

Tipo de evaluacion de imagen de salida: Define el tipo de evaluacién a
aplicar en la imagen resultante de aplicar una plantilla correspondiente a un
individuo, que dard lugar al término principal del fitness. Hay dos posibles,
diferencia y correlacion.

Ponderacion de médulo: Define el factor de ponderacion del médulo,
parametro que representa la magnitud media de los pardmetros de las
plantillas.

Ponderacion de tiempo: Define el factor de ponderacién del tiempo de
simulacién en unidades normalizadas. Recordar que este valor esta
relacionado con el tiempo real que corresponderia a dicha plantilla al
aplicarla en una CNN real, y no tiene relacion directa con el tiempo de
procesamiento en el ordenador.

Limite de tiempo: Impone un limite en el tiempo permitido en la
simulacién. Es importante sobre todo en caso de utilizar codificacién
directa, pues en la bisqueda pueden aparecer plantillas poco estables o
incluso inestables, que dan lugar a un tiempo de procesamiento excesivo, o
ilimitado.

En cuanto a los pardmetros correspondientes a la simulacion de CNN son tres, y
definiran criterios para la simulacién de la CNN.

Variacion a Predecir y Variacion Permitida: Definen el criterio a seguir
en la variacion del paso de integracion. Cuanto mayor sean mads ripida e
imprecisa serd la simulacion, y viceversa. El valor de variacién permitida
deba ser algo mayor que el valor de variacién predicha. En plantillas de
procesado binario es posible acelerar enormemente la bisqueda mediante la
eleccion de valores grandes. Se han probado con éxito valores entorno a 1.

Variacion de Parada: Define el criterio para considerar la convergencia de
la red. Estima en cada iteracion la pendiente de la médxima variacién de
estado y si estd por debajo del valor definido para. Un valor que suele dar
un buen resultado es 0.1. Para plantillas con evolucién muy plana quizds
habrd que bajarlo, pero hay que tener en cuenta que un valor demasiado
bajo da lugar a un tiempo de simulacién engafioso, pudiendo llegar a ser
mucho mayor que el real.
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Una vez configurara la busqueda mediante la definicién de los elementos
anteriormente comentados, la parada de la biisqueda se puede definir por dos criterios
distintos: nimero de iteraciones o por valor de fitness del mejor individuo. Se parara
bien porque el nimero de iteraciones de la busqueda sea igual al valor definido de
parada, o bien porque el fitness del mejor individuo sea igual o mejor que el valor
definido de parada.

8.2 IMPLEMENTACION DEL SOFTWARE

A continuacién se describe de forma esquemdtica la forma en que se ha
implementado este programa multihilo. Lo primero que se hace al iniciar la busqueda es
configurarla con los pardmetros definidos. A continuacién se lanzard un hilo en el que
se realizard la bisqueda, y se comunicara con el hilo principal para que el usuario pueda
monitorizar el proceso. A continuacién se muestra un esquema en el que se ensefia
basicamente como se realiza la bisqueda.

s a

Poblacidn
Inicial
L b,
y
Evaluacidén <:::> Simulacidén de
Inicial plantilla en
CNN
=
>
i
Generacidén
Seleccidén de de la
padres nueva
¢ poblacién
Cruce
Mutacidén
Afladir a nueva
poblacion
¢Nueva poblaciédn
completa?

Simulacién de
svaluacion de | <> plantilla en

la poblacién CNN

Condicidén
de fin de
busqueda

Figura 8.1. Esquema bdsico de funcionamiento
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Como se puede observar en la evaluacién de la poblacion se debe realizar la
simulacién de la CNN con la plantilla correspondiente a cada individuo.

La bdsqueda se realiza en un hilo independiente, que se comunica con el hilo
principal para permitir que el usuario monitorice la busqueda. En el siguiente esquema
se muestra resumidamente la comunicacién entre ambos hilos:

HILO PRINCIPAL HILO DE SIMULACION

Inicio de
Hilo

Evaluacion
inicial

"y

Generar nueva

poblacidén
v
BUCLE DE < Evaluar
MENSAJES poblacidn

MIENTRAS no se
cumplan condiciones

Fin de
Hilo

Figura 8.2 Comunicacién entre hilos

El hilo principal lanza un hilo para realizar la busqueda. En la evaluacién de la
poblacién, tanto en la evaluacién inicial como en las sucesivas evaluaciones, cada vez
que se evalia un individuo manda un mensaje al hilo principal, el cual recoge
informacion acerca del fitness del individuo en cuestiéon. Ademds también le manda un
mensaje en caso de que el individuo sea el mejor de los hasta ahora evaluados. En tal
caso el hilo principal también recoge la imagen de salida correspondiente a este
individuo, de manera que en todo momento el usuario monitorice el estado de la
busqueda.
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Por udltimo se comunica que ha concluido la biisqueda en caso de que se cumpla
alguna de las condiciones de parada.

Todo el intercambio de informacién entre el hilo principal y el hilo secundario se
realiza a través de una seccidn critica, para mantener la coherencia en la informacién
intercambiada.

Debido a la cantidad de tiempo que puede ser necesaria en una busqueda
determinada se ofrece al usuario la posibilidad de almacenar el estado en un fichero y
para recuperarlo posteriormente. Es importante que se haya terminado una iteracién
completa y la busqueda haya sido parada tanto para la carga como en la grabacion del
estado. En el archivo se guardan todos los pardmetros de la bisqueda, el nimero de
iteracion y toda la poblacién que hubiese en ese momento.

El fichero no estd en modo texto, sino que se almacena directamente en el
formato original de los datos, de manera que no se recomienda editar este fichero.

8.3 MANUAL DEL USUARIO

La ventana principal del programa es un panel de control en el que se muestra
todo lo necesario para la configuracion y la monitorizacién de la bisqueda. En la figura
8.3 se muestra esta ventana.
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—GA Parameters : Output ID Output |D
i . I Cross type: |TWD Point 'i
Popul’a_tmn size: [100 Eties I‘D_ Fitnoss ID_
v Elitism Cross prob: ig_a
: ; : — ChM simulation parameters
hutation prokb: Arithmetic iﬂ3—
Flip Bit 10.001 Cross factor 1™ Cantorn condition iP\eﬂected vi
Unifarm iD.DDS Selection type: |T0p FParcantd .l —Variation state parameters
Gaussian iD_DDS e I_2D Predicted  Limit Stop
Bt 01 018 01
oundary lD.DDE Prah Min Ir‘ i | I
Gaussian &
Prob b |1 Control
Noise St | rome sop [ Sop
| 0 0
Outputimage I_]Difference = N Step Fitness
evaluatian type:
Module e SEE?CD;,E?B |Simetnc -I Start | Pause |
Pondersfion: lﬂ 01
Ti:eeralon Save State | Load State |
e lD.DDE
Ponderation: Save Template | Save Fitness |
Time Limit: |15

Figura 8.3 Ventana principal

Para configurar la bisqueda hemos de definir distintos elementos, que se puede
dividir en imagenes, pardmetros del GA y pardmetros de simulacién de la CNN. A
continuacion se comenta como se realizan.

e Configuracion de las imédgenes
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Son 3 las imagenes que deben ser configuradas: Entrada, estado inicial y salida
deseada. Para cargar cada una de estas imdgenes se procede de forma muy parecida. Se

acciona el botén de carga de imagenes (Botén load image).
—Image Display

" |nput
" Initial State
" Desired

 Cutput

Sawe Image |
B

Load Images

Figura 8.4 Controles para las imagenes

Una vez accionado el botén debemos seleccionar el tipo de imagen que
deseamos configurar en el cuadro de didlogo que aparece a continuacion:

Dialog

SelectImage to Load
" Input

" Initial State

" Desired

Cancel

Figura 8.5 Dialogo de seleccién de imagen

Habra que elegir entre imagen de entrada (input), imagen de estado inicial
(initial state) o imagen deseada (desired).

Por ultimo seleccionamos el fichero tipo BMP que contenga la imagen mediante
en el dialogo de apertura de fichero tipico.

Realizamos esto para las tres imédgenes. Accionando el botén correspondiente
podemos comprobar la correcta configuracion de las tres imdgenes, observando la
imagen en el display de imagen (Image display).

En cuanto al botén guardar imagen (Save image) sirve para almacenar la imagen
que se esté mostrando en el display, y su principal uso es almacenar resultados
parciales.

e Configuracion de los pardmetros GA:

Se encuentran todos agrupados en una zona de la ventana. Se configuran sin més
que escribir el valor que queramos en una caja de texto, o bien mediante la seleccion de
un elemento de una lista:
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— A Parameters

Fopulation size: 100 et |TW':' Foint 'l
¥ Elitism Cross proh: |D.E
hutation prok: Arithmetic
|EI.3
Flip Bit [0.001 Cross factor
Unifarm {0.005 Selection type: |TDF:I PercentA -r|
Gaussian  |0.005 Percant IT
Boundary |0.005 Prab Min IEI3_
Gaussian Prak e |1

MNoise Std
Ml |7‘

Dutput image
evaluation type:

] 1A

Difference =
Chromosome

kodule : Eodheon. |Simetric vl
Ponderation: |00

Time

Ponderation: |D":I|32

Tirme Limit: |15

Imagen 8.6 Configuracion de los pardmetros GA

e Configuracién de los pardmetros de simulacién de la CNN.

La condicién de contorno define de que forma se va a tratar los elementos de los
bordes en la red. Se selecciona en una lista una de las 3 posibles.

Los otros tres los pardmetros sirven para establecer un criterio en la variacion del
paso de integracion para realizar la simulacion de la red de forma eficiente, y ya han

sido comentados anteriormente. Se trata de variacién a predecir, variacién limite y
variacion de parada.

— ChM simulation parameters

Contorn condition |Reflected vl

“Yariation state pararmeters
Predicted  Limit Stop

[0 [0.15 |E|.1

Imagen 8.7 Configuracion de los pardmetros de simulacion CNN.

¢ Control de la busqueda

— Control
Stop |D Stop |D
Step Fitness
Start I Fause I
Save state | Load State |
Save Template | Sawve Fitness |

Figura 8.8 Control
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Las condiciones de parada de la busqueda son dos: nimero de iteraciones y
fitness. El primero define el maximo nimero de iteraciones de la busqueda, y el
segundo hace que la buisqueda pare en caso de que en una iteracion el mejor individuo
tenga un fitness de valor menor o igual al definido.

Debido al gran coste computacional de la buisqueda puede resultar practico
dividirla en varias sesiones. Para ello se debe almacenar el estado accionando el botén
correspondiente (save state), y cargarlo cuando se desee recuperarlo para continuar la
busqueda, accionando para ello el botén de carga de estado (load state). Tanto para
cargar como para salvar el estado la busqueda debe estar parada. Esto sucede al arrancar
el programa, al finalizar la biisqueda y al accionar el botén de pausa y esperar el fin de
la iteracion.

El botén de arranque (start) puede ser accionado cuando la biisqueda esté parada
y correctamente configurada, pudiendo servir de inicio de bisqueda o de continuacién
de una busqueda interrumpida.

El botén de pausa (pause) sirve para parar la bisqueda, bien para almacenar el
estado, bien para analizar resultados intermedios, o bien para finalizar la busqueda.

Es posible almacenar la evolucion del fitness a lo largo de las iteraciones de la
busqueda en un fichero de texto, tanto para el fitness del mejor como para el fitness
medio de la poblacién de cada iteracion. Para ello debemos accionar el botén
correspondiente (save fitness).A continuacién se nos preguntard si queremos almacenar
el fitness del mejor, y en caso de afirmacidén deberemos introducir un nombre para el
fichero correspondiente. Después se pregunta si queremos almacenar el fitness medio, y
de nuevo en caso afirmativo introducimos un nombre para el fichero.

En ambos casos se almacenard una secuencia de nimeros en modo texto que
indican los valores tomados por la variable en cuestion a lo largo de las iteraciones.
Posteriormente podemos representar este fichero en una grafica para el andlisis de la
evolucion de la bisqueda, mediante la utilizacién de un programa que lo permita.

e Monitorizacién de la busqueda y observacion de la poblacidn.

Durante la bisqueda el programa muestra informacién de la misma al usuario.
Hay dos cuadros de texto en los que se indica el nimero de iteracién y él nimero de
cromosoma que esté siendo evaluado en ese momento.

Chramo I_
numbet: {D
lteration I_
MNumber: d
Figura 8.9 Monitorizacién de la situacién de la bisqueda

Tambien se muestran los pardmetros principales relecionados con el fitness
(fitness total, término principal y términos secundarios), tanto para el individuo actual
como para el mejor en la iteracion.
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—Best chromo —Selected chromo—
Module IEI_ hModule IE_
Time I':' Time IU_
Clutput ’07 Clutput Iﬂi
Fithess iﬂ_ Fithess |EI7

Figura 8.10 Monitorizacién de individuos

Asimismo continuamente se muestra en el display de imagen el mejor individuo
de la iteracion y sus parametros principales relativos a la calidad del mismo, de manera
que de un vistazo observemos en que estado se encuentra la bisqueda.

Si paramos la biisqueda podemos recorrer la poblacién mediante el uso de los
botones y la caja de texto correspondientes, que es la misma caja de texto que se usaba
en la monitorizacidn:

Chroma !_
number: <D
Figura 8.11 Seleccién de individuo

Para recorrer la poblacién uno a uno se hace uso de los botones flecha, mientras
que el botén del medio se utiliza para observar un individuo cualquiera seleccionado
mediante la introduccién del nimero de individuo en la caja de texto.

Cada vez que seleccionemos un individuo podremos ver su imagen de salida, sus
plantilla correspondiente, sus pardmetros principales. La poblacion estd ordenada en
funcioén del fitness, de manera que el ndmero O serd el mejor de la poblacion y la mejor
solucién de la busqueda en ese momento. Podemos almacenar en la salida de cualquier
individuo sin mds que seleccionarlo como se acaba de comentar, de manera que se
muestre la imagen correspondiente en el display, y guardarla en un fichero bitmap
accionando el boton salvar imagen (save image).

La observacion de los pardmetros del los individuos de la poblacién es titil entre
otras cosas para diagnosticar un fendmeno indeseable en la buisqueda, como es la
convergencia prematura y la homogeneizacién de la poblacién. Esto ocurrird cuando se
observen patrones excesivamente repetitivos en los pardmetros de los individuos de la
poblacién. En tal caso la bisqueda carecerd de la potencia de los GA y serd muy poco
eficiente. Para corregir esto se debe disminuir la selectividad y/o aumentar la
probabilidad de mutacidn.
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8.4 EJEMPLOS DE APLICACION.

8.4.1 DETECTOR DE BORDES

Se trata de encontrar la plantilla que realiza un procesamiento de detector de
bordes. Para configurar la busqueda de la plantilla correspondiente al detector de bordes
se introducen las siguientes imdgenes de entrenamiento, correspondientes a la entrada,
el estado inicial y la salida deseada respectivamente:

Figura 8.12 Imégenes de entrenamiento

N

|

Los restantes pardmetros de buisqueda son los siguientes (los pardmetros que no
se comentan no influyen o estdn a cero):

Tamaiio de la poblacion: 200
Probabilidad de Mutacién:

o FlipBit: 0.0015

o Boundary: 0.005

Tipo de cruce: Two Point

Probabilidad de cruce: 0.6

Tipo de Seleccion: Ranking.
Parametros de seleccion:

o Pmin: 0.55

o Pmax: 1

Codificacién de cromosoma: Simétrica
Tipo de evaluacion de salida: Diferencia
Ponderacion de médulo: NO
Ponderacion de tiempo: 0.0001

Limite de tiempo: 50
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e Condicién de contorno: Reflejada

e Parametros de variacion de estado:
o Predicha:1
o Limite: 1.5
o Parada: 0.1

¢ Condiciones de parada:
o Paso de parada: 1000
o Fitness de parada: 0O

Una vez configurada completamente la bisqueda con los anteriores pardmetros

se inicia la bisqueda. En las siguientes graficas se observa la evolucion del fitness
medio de la poblacién y del fitness del mejor individuo:

0 100 200 200 400

0.4

0.35

0.25 ¢

0 100 200 200 400

Figura 8.13 Evolucidn del fitness medio y el fitness minimo.
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Entorno a la iteracién 200 se alcanza el éptimo en la imagen de salida, siendo la
evolucion de fitness que resta debido al término secundario ponderador del tiempo. El
resto de las iteraciones la biisqueda intentard optimizar este término secundario.
Terminamos la biisqueda cuando se observa que no encuentra mejores individuos y el
término secundario intenta afinar un factor de tiempo que es muy bueno (mejor que el
de la plantilla de la biblioteca).

A continuacién se muestra distintas salidas intermedias de mejores individuos en
distintas iteraciones:

A e e

e et _.‘l_l--l
~ ; -||I-I.I '

Figura 8.14 Salidas intermedias en la bisqueda

Es importante que se observe continuidad de fitness, lo cual se comprueba en la
evolucion de las soluciones. Debemos ver que los individuos van refinando poco a poco
la solucién deseada. Debemos procurar mediante la eleccion de las imdgenes que las
soluciones que no nos interesan no sean ponderaras demasiado bien. Una solucién que
se produce con mucha frecuencia es aquella que muestra directamente la imagen de
entrada, y debemos procurar que no se le corresponda un fitness demasiado bueno. Un
error que se podria cometer en este ejemplo podria ser introducir figuras con huecos
grandes, lo cual provocaria el efecto anteriormente comentado. Para este ejemplo se
deben utilizar figuras sin huecos, o con huecos muy pequefios en comparacion con el
tamafio de la figura.

La plantilla obtenida en la bisqueda tiene los siguientes pardmetros:

-
[ 0.2 ~0.066667 0.2
A = ~0.066667 6.66667 —0.066667
-0.2 -0.066667 0.2
- /
r N
~1.133333 -0.800000 -1.133333
B = ~0.800000 10.800000 —0.800000
-1.133333 -0.800000 —1.133333
- /
I= 0.533333

Si observamos los valores obtenidos vemos que la forma de la matriz B es la
tipica de un filtro paso de alta, como corresponde a un detector de bordes. Por otra parte
si nos fijamos en la matriz A vemos que los el término principal es el predominante,
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siendo el resto despreciables frente a este. El hecho de que el procesamiento sea binario
da un cierto margen de valores en los que se pueden mover los términos de la matriz sin
que varie el comportamiento, de ahi que los valores que se observan pueden parecer
arbitrarios.

En este punto no se puede asegurar que la plantilla que tenemos es la que
buscabamos. Debemos validarla con otro ejemplo, para lo cual utilizamos el programa
Template Simulator. Usamos una imagen arbitraria que sea suficientemente
representativa. Las imédgenes entrada y estado inicial son las siguientes:

%5
B o

Figura 8.15 Imagenes de entrada y estado inicial para validacion

Para introducir la plantilla lo mds sencillo es almacenarla en un fichero del
programa GA Template y cargarla posteriormente en el Template Simulator.
Procesando con la plantilla encontrada por el GA se obtiene el siguiente

resultado:

Figura 8.16 Imagen de salida para validacion

Con lo cual validamos la plantilla anterior como buen detector de bordes. No
hay diferencia en formato de fichero entre esta plantilla y las plantillas de la biblioteca,
de manera que podemos guardarla para un posterior uso.
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8.4.2 DETECTOR DE COMPONENTES HORIZONTALES CONECTADAS.

El objetivo de la busqueda GA es encontrar la plantilla que muestra el nimero
de componentes conectadas horizontalmente. Se trata de una plantilla bastante util en
aplicaciones de reconocimiento de caracteres, entre otras. Para configurar la bisqueda
de la plantilla correspondiente al detector de componentes horizontales conectadas se
introducen las siguientes imdgenes de entrenamiento:

E |

= 'I
D I
E !

Figura 8.17 Imdgenes de entrada, estado inicial y salida deseada para
entrenamiento

Los restantes pardmetros de buisqueda son los siguientes (los pardmetros que no
se comentan no influyen o estén a cero):

e Tamaifio de la poblacién:150
e Probabilidad de Mutacion:

o FlipBit: 0.0015
¢ Tipo de cruce: Two Point
e Probabilidad de cruce: 0.6
¢ Tipo de Seleccion: Ranking.
e Pardmetros de seleccion:

o Pmin:0.55

o Pmax:1

¢ Codificacién de cromosoma: Directa
(No se puede utilizar la codificacion simétrica, precisamente este
procesamiento se caracteriza por su asimetria)

¢ Tipo de evaluacién de salida: Diferencia

e Ponderacién de modulo: NO
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¢ Ponderacion de tiempo:0.00001

e Limite de tiempo: 400
(Debe ser de este orden, pues se trata de una plantilla de transmision, que
se caracteriza por una convergencia mas lenta)

¢ Condicién de contorno: Reflejada
(Valdria la fija, pero en ninguin caso se podria utilizar la toroide, pues en
con este tipo de plantilla da lugar a un procesamiento inestable)

e Parametros de variacion de estado:
o Predicha:1
o Limite:1.5

(El procesamiento con imdgenes binarias puede ser acelerado enormemente
con altos valores en los dos pardmetros anteriores)

¢ Parada:0.000001
(Este tipo de plantilla tiene grandes oscilaciones en la evolucién del estado,
si elegimos un valor de parada mayor al anterior tendremos falsas
convergencias en las simulaciones de las plantillas, y no se llegard a nada
en la busqueda)

¢ Condiciones de parada:
o Paso de parada:1000

o Fitness de parada:0
(Inalcanzable debido al término secundario)

Una vez configurada completamente la bisqueda con los anteriores pardmetros
se inicia la bisqueda. En las siguientes graficas se observa la evolucion del fitness
medio de la poblacién y del fitness del mejor individuo:

0.14

012

01

0.08

0.06

0.04

0.02

0 50 100 150 200

Figura 8.18 Evolucién del fitness minimo.
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1.1

50 100 150 200

Figura 8.19 Evolucién del fitness medio

En a la iteracién 145 se alcanza el 6ptimo en la imagen de salida, siendo el valor
de fitness que resta debido al término secundario ponderador del tiempo. El resto de las
iteraciones la busqueda intentard optimizar este término secundario. Detenemos la
iteracion cuando observamos que la bisqueda deja de evolucionar y se observa un
tiempo de procesamiento de la mejor plantilla mds que satisfactorio.

A continuacién de muestra distintas salidas intermedias de mejores individuos
en distintas iteraciones:

Figura 8.20 Salidas intermedias en la busqueda

Una dificultad importante de esta plantilla es utilizar imdgenes adecuadas, mds
ain que en otros ejemplos, debido a la naturaleza de este procesamiento. En la
realizacién de este ejemplo se he tenido que modificar varias veces las imdgenes de
manera que se oriente adecuadamente la busqueda GA. Si se observa detenidamente el
drea asignada a cada figura de la entrada se premia mucho a las primeras
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aproximaciones a la solucién deseada correspondientes a las figuras mds simples, de
manera que se distingan del resto, y después va premiando cada avance de la busqueda
en figuras mds complejas en menor medida.

En este y en cualquier ejemplo se debe tener en cuenta que los primeros
individuos que muestren caracteristicas apropiadas van a ser aproximaciones muy
groseras a lo que estamos buscando, de manera que debemos premiar a estas primeras
aproximaciones sobre el resto de individuos, y procurar que cada avance se vaya
premiando adecuadamente. Esto no es mds que lo que ya se comentd como una deseable
caracteristica del fitness, la continuidad.

La observaciéon de las imdgenes intermedias permite diagnosticar la correcta
asignacion de fitness, es decir, que se valoren las plantillas que realmente reflejan el
procesamiento deseado.

La plantilla obtenida en la bisqueda tiene los siguientes parametros:

BN

0.26667 2.00000 -2.93333
A = 8.20000 7.53333 -4.40000
1.73333 1.60000 -1.46667

S
3.80000 8.26667 7.00000
B = -3.06667 10.66667 -2.53333
-4.53333 -4.73333 -2.33333

I= 11.53333

Se observa una estructura antisimétrica horizontal, como cabria esperar dada la
propagacion que se realiza hacia la derecha. Ademds se comprueba que los términos de
la fila central tienen mayores magnitudes, de manera que dominan las otras dos filas,
como era deseable.

Puede parecer que la matriz B toma unos valores muy extrafios, pero hay que
tener en cuenta que actiia sobre una imagen plana, de manera que interviene como un
término constante en cada celda.

En este punto no se puede asegurar que la plantilla que tenemos es la que
buscdbamos. Debemos validarla con otro ejemplo, para lo cual utilizamos el programa
Template Simulator. Usamos una imagen arbitraria que sea suficientemente
representativa. Usamos las siguientes imdgenes como entrada y como estado inicial:

Heg o @910

Figura 8.21 Imagenes de entrada y estado inicial para validacion
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Para introducir la plantilla lo mds sencillo es almacenarla en un fichero del
programa GA Template, y cargarla posteriormente en el Template Simulator.
Procesando con la plantilla encontrada por el GA se obtiene el siguiente

resultado:

Figura 8.22 Imagen de salida para validacion

Con lo cual validamos la plantilla anterior. No hay diferencia en formato de
fichero entre esta plantilla y las plantillas de la biblioteca, de manera que podemos

guardarla para un posterior uso.

8.43 LOGICA AND.

En este ejemplo se trata de encontrar una de las plantillas basicas para la CNN.
Es una plantilla muy sencilla de determinar analiticamente, pero como ejemplo de la
capacidad de busqueda del GA la vamos a utilizar. Hace una funcién 16gica AND pixel
a pixel, entendiendo el pixel blanco como ‘0’ y el pixel negro como ‘1’. Se utiliza las
siguiente imagen para orientar la busqueda:

Tl

Tl

TN
i

Figura 8.23 Imégenes de entrada, estado inicial y salida deseada para

entrenamiento
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Los restantes pardmetros de buisqueda son los siguientes (los pardmetros que no
se comentan no influyen o estdn a cero):
e Tamaiio de la poblacién: 150
e Probabilidad de Mutacién:
o FlipBit: 0.002
e Tipo de cruce: Two Point
e Probabilidad de cruce: 0.6
e Tipo de Seleccion: Ranking.
e Pardametros de seleccion:
o Pmin:0.55
o Pmax:1
e Codificacion de cromosoma: Simétrica
e Tipo de evaluacion de salida: Diferencia
e Ponderacion de médulo: NO
¢ Ponderacion de tiempo:0.00001

e Limite de tiempo: 20
(Este tipo de plantillas es muy rdpida)

¢ Condicién de contorno: Reflejada
(Se podria utilizar cualquiera de las 3)

e Pardmetros de variacién de estado:
o Predicha:0.1
o Limite:0.15
o Parada:0.1
¢ Condiciones de parada:
o Paso de parada:1000

o Fitness de parada:0
(Inalcanzable debido al término secundario)

Una vez configurada completamente la bisqueda con los anteriores pardmetros
se inicia la busqueda. En las siguientes grificas se observa la evolucién del fitness
medio de la poblacién y del fitness del mejor individuo:
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Figura 8.24 Evolucidn del fitness minimo y el fitness medio

En a la iteracién 68 se alcanza el 6ptimo en la imagen de salida, siendo el valor
de fitness que resta debido al término secundario ponderador del tiempo. El resto de las
iteraciones la busqueda intentard optimizar este término secundario. Detenemos la
iteracion cuando observamos que la bisqueda deja de evolucionar y se observa un
tiempo de procesamiento correcto.

A continuacién de muestra distintas salidas intermedias de mejores individuos
en distintas iteraciones:
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Figura 8.25 Salidas intermedias en la biusqueda

La plantilla obtenida en la bisqueda tiene los siguientes pardmetros:

S
-0.20000 0.53333 -0.20000
A = 0.53333 6.93333 0.53333
-0.20000 0.53333 -0.20000
N
0.06667 -0.80000 0.06667
B = -0.80000 8.73333 0.80000
0.06667 -0.80000 0.06667
I= -5.00000

Si observamos el resultado obtenido vemos que los elementos de vecindad van
ponderados por factores despreciables comparados con el término principal. Ademads se
observa una estructura parecida a la plantilla de la biblioteca.

En este punto no se puede asegurar que la plantilla que tenemos es la que
buscdbamos. Debemos validarla con otro ejemplo, para lo cual utilizamos el programa
Template Simulator. Usamos una imagen arbitraria que sea suficientemente
representativa. Usamos las siguientes imdgenes como entrada y como estado inicial:

ABCDEFGRSTUVIXYZ Wm
WWM’W ABCDEFGRSTUVWXYE

ABCDEFGRSTUVWXYZ A

0O ARCDEFGRATUVIINYZ
ABCDEFGRSTUVIINYZ =
BFVF————— ABCDEFGRATUVWHYE

Figura 8.26 Imdgenes de entrada y estado inicial para validacion.

Para introducir la plantilla lo mds sencillo es almacenarla en un fichero del
programa GA Template, y cargarla posteriormente en el Template Simulator.
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Procesando con la plantilla encontrada por el GA se obtiene el siguiente

resultado:

1 ! rH - I e
L2 T ) AT DT I T
ARC R AR ST
LN e [ [ -

Figura 8.26 Imagen de salida resultante en la validacion
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9 PROGRAMA ALGORITHM SIMUILATOR

9.1 DESCRIPCION.

El programa Algorithm Simulator implementa un algoritmo (al que también nos
referiremos como programa) de procesamiento de imégenes simulando un sistema
basado en CNN. A diferencia del programa Template Simulator el procesamiento que se
realiza es un procesamiento multiplantilla, una combinacién de procesados de imagenes
en una estructura de arbol, que representa un algoritmo, y que ya ha sido comentado
anteriormente. La utilidad del programa puede ser verificar la validez de un algoritmo
obtenido en el programa GP Algorithm, la afinacién del mismo modificando el
algoritmo para optimizar el tiempo de procesamiento, el disefio directo de un algoritmo
mediante prueba y error, o simplemente comprobar la capacidad de procesamiento del
sistema en un ejemplo determinado.

A continuacién se comentan los pardmetros configurables por el usuario que
determinan la simulacion.

e Imdagenes de entrada: constituyen las imagenes base del algoritmo para el
procesamiento del algoritmo.

¢ Configuracién de funciones: Se especifica el conjunto de funciones base
que se aplican en el algoritmo, correspondiendo a cada funcién una
determinada plantilla. Se determina mediante el fichero de configuracion de
funciones, que contiene el nombre de los ficheros que contienen las
plantillas en cuestién. Consultar apartado 6.4 para mds informacién sobre el
formato de este y otros ficheros utilizados en el programa.

e Pardmetros de simulacién de la CNN: Establecen un criterio en la variacion
del paso de integracion y en la convergencia, basado en la variacién del
estado en las células, que ya ha sido explicado anteriormente. Como
siempre son 3:

o Variacién predicha y variacién limite. Cuanto mayores sean estos
valores mas rdpida y ruda serd la simulacién, y al revés. Se aconseja
hacer grandes en plantillas binarias y en las plantillas de procesamiento
local a cada celda. Recordar que se debe hacer la variacion limite algo
menor que la variacion predicha.

o Variacién de parada. Constituye el criterio de convergencia como ya se
ha dicho, un valor relativamente grande puede dar como resultado un
convergencia prematura, y un valor relativamente pequefio puede dar un
criterio de convergencia demasiado restrictiva, y tiempos de
procesamiento normalizados ‘falsos’, mucho mayores que los reales.

En caso de que se edite el programa desde cero serd necesaria la configuracién
de todos los pardmetros anteriores. En caso de partir de un programa almacenado en un
fichero la configuracién serd opcional para el caso en que el usuario desee modificar
algin aspecto del programa cargado.

En cuanto a los resultados mostrados en el programa en el procesamiento, se
muestran los tiempos de procesamiento relativos a cada funcién, asi como el tiempo
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total del algoritmo, por supuesto tiempos normalizados de la red neuronal. Tambien se
muestra la imagen resultante del procesamiento.

Si se considera oportuno se pueden almacenar algunos resultados en ficheros
para posterior andlisis o utilizacion. Es posible almecenar los tiempos de procesamiento
anteriormente comentados en un fichero. También se puede almacenar la imagen
resultante del procesamiento en un fichero BMP. Por ultimo también se puede
almacenar el propio algoritmo de procesamiento.

9.2 IMPLEMENTACION DEL SOFTWARE

De nuevo la programacion se ha realizado en una estructura multihilo. Para un
algoritmo relativamente simple no seria necesario, pero para mayor complejidad no
seria adecuada una programaciéon en un solo hilo, pues el programa se quedaria
bloqueado durante un tiempo sin mostrar ningln tipo de informacion, y sin posibilidad
siquiera de minimizar o cerrar la ventana de la aplicacion. La comunicacion del
programa con el usuario durante el procesamiento del algoritmo consiste en mostrar
cada vez que se completa una funcién del algoritmo el tiempo normalizado de
procesamiento empleado en dicha funcién, y finalmente se muestra el tiempo
normalizado de procesamiento global del algoritmo, que no es mds que la suma de los
tiempos empleados por cada funcién.

El hilo principal, como siempre, es el bucle de mensajes, que como ya se ha
dicho, se ocupa bdsicamente de la interfaz con el usuario. El hilo secundario es el que
realiza el procesamiento del algoritmo codificado en un arbol. La comunicacién de
ambos hilos consiste en informar desde el hilo secundario que se ha realizado el
procesamiento correspondiente a una funcién, y que se ha terminado de procesar el
arbol. El paso de informacién, que consiste en tiempos de procesamiento y el
correspondiente nimero de funcién se realiza a través de una cola, en el que
l6gicamente el hilo secundario de ocupa de introducir elementos, y el hilo principal de
sacarlos cuado sea informado por el hilo secundario de que hay un nuevo elemento, que
es lo equivalente al procesamiento de una nueva funcién. En la figura 9.1 se muestra un
esquema de la comunicacién entre los hilos en el que se pone de manifiesto lo
comentado anteriormente.

Hilo
secundario

ilo INICIO
- | J

I

Evaluacidn
del arbol

Hilo
principal

Donesesssesse

Lanzar

funcidn
a

BUCLE
MENSAJES

DE

Y
vesecryrevveececdn

oo u-r

Figura 9.1. Diagrama de la comunicacién entre hilos
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9.3 MANUAL DE USUARIO

Una vez que se ejecuta el programa se muestra la ventana principal, donde se
muestran directamente todos los controles y salidas de programa. En la figura 9.1 se
puede ver esta ventana.

Images Input Images Display

| | _»l_l i
: [nput
&l e

Functions configuration _Output

Frocessing time

Configuration file

Frogram tree structure

CMM Maximum Yariation Options

Predicled _Limit___Stop Garora]| | Etmmman
0. 0% 0. : '

Runl Save Results

Figura 9.1 Ventana principal del programa

A continuacién se comentan uno por uno los elementos que se encuentran en la
ventana.

Boton Load Program: Sirve para cargar un archivo desde un fichero que haya
sido almacenado anteriormente.

Boton Edit Program: Sirve para editar un programa, de manera que podemos
editar un algoritmo desde cero, o bien podemos modificar algtin elemento del algoritmo
que en ese momento tengamos cargado. Una vez accionado el botdén preguntard qué
elemento queremos editar. Primero preguntard si queremos modificar el set de funciones
(o se exigird en caso de que no haya ninguno cargado), y en caso afirmativo se requerird
la introduccién del fichero contenedor del set de funciones, que como ya se ha dicho no
es mas que un fichero de texto que contiene el nombre de los ficheros de plantilla, con
su ruta completa, que entran en juego en el algoritmo. Ver apartado 6.3 para més detalle
sobre los tipos de fichero utilidados en los distintos programas del paquete.

A continuacién se abre el cuadro de didlogo para intoducir imdgenes, que son las
imagenes base del algoritmo. Se ird preguntando de una en una si se desea afiadir una
entrada, y tras cada respuesta se debe indicar el nombre del fichero BMP que contiene la
imagen.

Por dltimo se pregunta si se desea editar el programa en cuestion, tras cuya
respuesta afirmativa se abre una ventana para la edicién del programa, como la que se
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muestra en la figura 9.2. En la misma escribimos directamente el algoritmo, mediante la
notacion prefijo del arbol que representa a dicho algoritmo. Cada nodo se codifica de la
siguiente forma; en caso de que se trate de un terminal se debe poner el cardcter ‘t’ més
el nimero de terminal de qué se trate (recordar que la indexacidn es basada en 0), y en
caso de que se trate de una funcién se pondria el cardcter ‘f” mds el nimero de funcién
de que se trate. Por dltimo comentar que se pueden usar indistintamente mayusculas o
minusculas, y que solo se deben introducir los siguientes caracteres en el cuadro de
edicién: ‘fFtT0123456789 °. Cualquier otro cardcter no serd vélido, incluido los
espacios, de manera que hay que escribir los nodos codificados sin ningun tipo de
separacion .En la figura 9.3 se muestra un ejemplo de codificacion.

Dialog E3

Flease, edit program.

|f1tatofotot|

cares_|

Figura 9.2 Ventana para edicion del programa

Caracteres a introducir en el
cuadro de ediciédn:

@ |::> F1F3TOFQ0T3T2

Figura 9.3 Ejemplo de codificacion de algoritmo

Como resumen aclaratorio en la figura 9.4 se puede ver un esquema que sintetiza
todo el proceso anteriormente comentado.

e Boton Run!: Sirve para dar la orden de ejecucion del algoritmo cargado.

e Boton Save Results: Sirve para almacenar resultados tras la ejecucién del
algoritmo. Para seleccionar el resultado que se quiere almacenar se abre una
ventana de didlogo, mostrada en la figura 9.5. Tras la seleccién de
cualquiera de las opciones se deberd indicar el fichero para el
almacenamiento de la informacién requerida.

e Boton View input: Accionando este botén se mostrard en el display de
imagen la entrada que en ese momento se encuentre seleccionada.
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SimuGP

@ Edit Function Set? &> @ Add input number 07 &:> Editar
programa
S blo | i

ST SI
Introducir

fichero
Introducir
fichero

Repetir hasta
introducir todas E:::::i:>

Figura 9.4 Esquema resumen de la edicion de programa

Dialog E3

" Save Image

" Save Program
" Save Process Time

Cancel

Figura 9.5. Cuadro de didlogo para almacenamiento resultados.

e Boton View output: Accionando este botén se mostrard en el display de
imagen la salida resultante del procesamiento.

e Imagen images display: Aqui se mostrardn las imdgenes seleccionadas por
el usuario.
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e C(Caja de texto images input: En cada linea se mostrard el nombre de cada
una de los ficheros que contienen las imagenes introducidas, con su ruta
completa.

e C(Caja de texto Functions configuration: Se muestran los ficheros
correspondientes a cada una de las plantillas introducidas.

e C(Caja de texto Configuration File: Muestra el nombre del fichero
correspondiente a la configuracion de las funciones.

e C(Caja de texto Processing time: En esta caja se muestran los tiempos de
procesamiento normalizados de cada una de las funciones que intervienen
en el programa.

e Caja de texto Processing time: Aqui se muestra el arbol codificado en
prefijo, correspondiente al algoritmo en cuestion.

e C(Cajas de edicion de texto CNN maximum variations option: Son tres
cajas en las que se definen los pardmetros que rigen la variacién del paso de
integracion en la simulacién de cada una de las plantillas:

o Caja predicted: Define la variacion predicha
o Caja limit: Define la variacion limite.

o Caja stop: Defiene la variacion de parada

9.4 EJEMPLOS DE APLICACION

94.1 MEDIDOR DE RUGOSIDAD

En este ejemplo se va a simular el medidor de rugosidad que ya se menciond
como ejemplo de aplicacion en vision artificial. Lo primero que hay que hacer es editar
el fichero de configuracion con las plantillas que se utilizardn, o bien utilizar un fichero
de configuracién que las contenga. Suponemos que no lo tenemos, de manera que
editariamos el fichero en modo texto, en el que se deberia indicar cada uno de los
ficheros de plantilla que se van a utilizar, con la ruta completa, y almacenarlo con
extension .cfg. En este caso la plantillas que se utilizan son threshold, Concave Location
Filler, Logic Difference y Erosion todas ellas incluidas en la biblioteca de plantillas del
paquete. Para la plantilla de umbralizacion thershold se ha supuesto un umbral 0.

De esta manera el fichero de configuracién podria quedar como se muestra en la
figura 9.6, donde [ruta] habria que sustituirlo por la ruta del directorio donde tengamos
las plantillas, y se ha supuesto como unidad la C. Es importante utilizar el cardcter */°
para la especificacion de la ruta en lugar del cardcter V.

/threshold0.tem
/concavelocationfiller.tem
/logicDifference.tem
/Erosion.tem

ruta
ruta
ruta
ruta

Q0O QO

/0
/0
/0
/0

Figura 9.6 Fichero de configuracion de funciones
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A continuacién se realizaria la codificacion del programa, para lo cual hay que
codificar el arbol que lo representa mediante codificacion prefijo. Este drbol se muestra
en la figura 9.7.

INPUT

INPUIT

Concave
location

Logic
difference

v

OUTPUT

Figura 9.7 Estructura del programa

Utilizando un fichero de configuracién que muestre las plantillas en el mismo
orden que el fichero de la figura 9.6 la codificacion de los distintos nodos seria:

NODO NODO CODIFICADO
Entrada TO
Threshold0 FO
ConcaveLocationFiller |F1
LogicDifference F2
Erosion F3

De manera que la codificacién del drbol, y por tanto del programa, utilizando la
notacion de arbol prefijo, es la siguiente:

F3F2F1FOTOFOTO

Con esto y con la imagen de entrada ya tenemos todo para realizar la simulacién.
Abrimos el programa Template Simulator y pulsamos el botén Edit program de la
ventana principal. En ese momento se indicard que debemos realizar la configuracién de
las funciones, y a continuacién se debe indicar el fichero .cfg que hayamos editado a tal
efecto. Después de esto se pedird la configuracién de las imédgenes, que en este caso es
solo una, e indicarfamos el fichero correspondiente. Por ultimo se abrird la ventana de
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edicion del algoritmo. En la caja de texto del cuadro de didlogo se deberia introducir el
programa codificado.

Tras esto, si todo ha sido realizado correctamente, deben aparecer las funciones
con su numeracion correspondiente en la caja de texto Functions configuration, y el
programa codificado en la Program tree structure. Tambien podemos ver la imagen
introducida, selecciondndola en Images input y pulsando el botén View input. En caso
de que el arbol introducido no sea coherente no aparecerd en Program tree structure, y
deberd ser nuevamente introducido con la correccidn correspondiente.

En caso de que todo sea correcto ajustamos los pardmetros de variacién de
estado en CNN Simulation options, que para este caso podrian ser 0.1, 0.15 y 0.01
respectivamente.

En este punto solamente quedaria iniciar la simulacién, para lo cual
accionaremos el botéon Run/. Segin vaya completando los procesamientos
correspondientes a cada una de las plantillas, en Processing time ird indicando los
tiempos de procesamiento normalizado de cada plantilla, indicando finalmente el
tiempo de procesamiento del programa, que serd la suma de los tiempos de todas las
plantillas. Este tiempo es orientativo, y puede ser mucho mayor al real en caso de que la
condicién de parada esa muy restrictiva, de manera que para un andlisis mds preciso del
tiempo habria que simular plantilla a plantilla con el programa de simulacién de
plantillas.

Finalmente se mostrard también la imagen de salida del programa. En este punto
se podrdn almacenar los resultados que nos interese analizar.

9.8 Imégenes de entrada y salida

También podremos ver los tiempos de procesamiento empleados en cada
funcién. Recordar que estés tiempos son adimensionales, y dependen del disefio
electrénico de la CNN. Para este caso se obtiene los siguientes tiempos:

Function type 13: 8.305 (tau)
Function type 16: 78.764 (tau)
Function type 3: 7.592 (tau)
Function type 4: 8.678 (tau)
Function type 4: 8.678 (tau)
Total Program Time 112.017 (tau)

Para almacenar resultados se debe accionar el botén destinado a tal efecto, Save
result. Mediante un cuadro de didlogo seleccionaremos si lo que queremos almacenar es
la imagen de salida, los tiempos de procesamiento o el programa. La imagen de salida
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se almacenard en un fichero BMP, los tiempos de procesamiento en un fichero de texto,
y el programa en un fichero que contendrd todos los datos necesarios para poder
recuperar el programa en otro momento sin mds que seleccionarlo tras accionar el boton
Load Program, de manera que el usuario puede ir acumulando programas para distintas

aplicaciones.
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10 PROGRAMA GP ALGORITHM

10.1 DESCRIPCION.

En el programa GP ALGORITHM se desarrolla la técnica de la programacién
genética (GP) para la automatizacion en el disefio de un algoritmo de procesamiento de
imdgenes en un sistema basado en CNNs. Como se ha dicho los algoritmos que se tratan
se limitan al procesamiento de imédgenes, y dan como resultado una imagen de salida.

Las plantillas que combina el programa en la busqueda del algoritmo se
consideran fijas, de manera que no se hace ninguna modificacién sobre las mismas, la
unica manipulacién que realiza con ellas consiste en la combinacién de estas plantillas,
las cuales son indicadas por el usuario mediante el fichero de configuracion de
funciones, que no es mds que un fichero de texto en que se indican los nombres de los
ficheros que contienen cada una de las plantillas, con su ruta completa. De manera que
el usuario puede incluir las plantillas que desee, sin mds que editar un fichero de texto,
incluyendo plantillas que pueden pertenecer o no a la biblioteca original de pantillas
incluidas en el paquete.

A continuacién se comentan los distintos elementos que deben ser definidos para
realizar la configuracidn.

Las imdgenes a definir son:

e Entradas: Son las imdgenes base que a manipular en los algoritmos.
Constituyen el juego de terminales.

e Deseada: Es la salida que se desea conseguir. Interviene a la hora de medir
la calidad de los individuos (fitness), segtin el parecido de la salida del
algoritmo correspondiente.

El juego de funciones se define mediante el fichero de configuracion de
funciones, fichero de texto en el que se indican los nombres de los ficheros que
contienen las plantillas en cuestiéon, con su ruta completa. Es importante disefiar
cuidadosamente el nimero de funciones a incluir, pues un nimero de funciones
excesivo aumenta el espacio de bisqueda y es negativo en la evolucién del programa.
En caso de que el nimero de funciones sea muy grande puede ser recomendable dar
mads importancia a unas plantillas sobre otras, para lo cual simplemente se deben incluir
mds de una vez en el fichero de configuracion de funciones. La importancia relativa que
se le de a cada plantilla dependera del numero total de plantillas incluidas y del nimero
de veces que se incluya la plantilla en cuestién en el fichero de configuracion.

Los pardmetros relativos a la programacién genética que el usuario debe definir

son los siguientes:

e Probabilidad de cruce: Define la probabilidad de que dos padres tomados
para la generacion de la nueva poblaciéon sean cruzados o pasen
directamente sin cruzarse.

¢ Probabilidades de mutacién: Son cuatro valores que definen la
probabilidad de que se aplique la mutacién en cuestiéon en cada nuevo
individuo generado.

o Probabilidad de mutacidn subdrbol.

o Probabilidad de mutacién nodo.
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o Probabilidad de mutacién colapso.
o Probabilidad de mutacién hoist.
e Tamaiio de la poblacion: Define el nimero de individuos de la poblacion.

e Tamaiio de la poblacion extra: Define el nimero de individuos de la
poblacién que intervienen en los métodos de seleccién (W,A) y (U+A). En
los otros dos métodos de seleccidn se ignora este parametro.

¢ Profundidad de generacion: Define la profundidad médxima en la
generacion de la poblacion inicial.

¢ Profundidad Maxima: Define la maxima profundidad que debe tener un
arbol de la poblacién. No habrd nunca ningun arbol con profundidad mayor
que esta.

¢ Elitismo: Casilla de chequeo en la que se indique que se aplique o no el
elitismo.

e Método de seleccion: Lista que contiene los cuatro métodos de seleccién
que se pueden aplicar en el programa, de entre los cuales el usuario debe
elegir uno.

e Parametros de seleccion: Son los pardmetros necesarios para la correcta
configuracién de la seleccion.

o Pmin, Pmax: Pardmeros que definen los probabilidades de seleccion
maxima y minima en el método Ranking. En los otro métodos se
ignora.

o N: Pardmetro N que define el grado de selectividad en el método de
seleccion Tournament.

e Parametros del fitness: Definen la manera de calcular el fitness.

o Evaluacién de longitud: Casilla de chequeo en la que se indica que
intervenga en el fitness un término secundario relativo a la longitud del
arbol (niimero de funciones del arbol).

o Valor de longitud peor: Valor de longitud a partir del cual a un arbol se
le asigna el fitness maximo, marcdndolo asi negativamente.

o Valor de longitud malo: Valor que sirve para calcular el término
ponderador de la evaluacién de la longitud. Ver apartado 5 para mds
detalle.

o Tipo de evaluacién de la imagen de salida: Lista que contiene el tipo de
evaluacién que se aplica en el célculo del término principal. Son tres:

— Correlacién.
— Diferencia absoluta.

— Diferencia especial.
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e Parametros de generacion: Sirven para configurar la generacién de
arboles en el programa.

o Meétodo de generacion de la poblacién inicial. Es posible escogen entre
tres métodos:

—  Método Grow.

— Método Full.

— Método Ramped.

o Probabilidad de terminal: Pardmetro que sirve en la generacion de los
arboles para decidir nodo a nodo si tomar una funcién o un terminal.
Interviene no solamente en la generacién Ramped y Grow, sino también
en la generacion de drboles en la mutaciéon subarbol, de manera que
aunque el método seleccionado en la generacién sea el método Full se
debe especificar cuidadosamente este pardmetro.

Para una correcta evaluacion de los individuos es muy importante definir
adecuadamente los pardmetros de simulacién de la CNN, que son los pardmetros de
variacion de estado, y que determinan el criterio de variacion de paso integraciéon como
ya se ha comentado en apartados anteriores. Son tres:

e Variacion predicha
e Variacién limite.

e Variacion de parada.

Hay que tener mucho cuidado en el disefio de estos valores, tanto para que la
evaluacion de los individuos no sea demasiado lenta, como para que la parada no se
realice prematuramente.

Por ultimo quedan por comentar los pardmetros que definen las condiciones de
parada del programa. Parard cuando se cumpla una de las dos condiciones. Son dos:

e Valor de fitness: Parard cuando algin individuo de la poblacién tenga valor
del fitnes igual o menor que este.

e Numero de iteraciones.

10.2 IMPLEMENTACION DEL SOFTWARE

Como en el resto de programas del paquete se trata de un programa multihilo,
que evita que durante el procesamiento la interfaz con el usuario se quede bloqueada y
no responda. De nuevo el hilo principal es el bucle de mensajes, cuya principal tarea es
tratar la interfaz, mientras que el hilo secundario es lanzado por este hilo principal y es
el que realiza todas las tareas de procesamiento.

En la figura 10.1 se muestra un esquema que representa basicamente que como
se realiza la busqueda genética. Tanto en la generacion de la poblacién inicial como en
la generaciéon de las sucesivas generaciones se cuida que los drboles mantengan
coherencia de tipos, en cuanto a que todas las funciones tomen a la entrada con el tipo
correspondiente.
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Figura 10.1 Esquema basico de funcionamiento

En la figura 10.2 se muestra la comunicacion entre el hilo principal y el hilo que
realiza el procesamiento. El hilo principal lanza el hilo de procesamiento cuando el
usuario indica que comienza la busqueda genética. A partir de ese momento la
comunicacion entre los dos hilos consiste un dos mensajes. Uno es indicar que se ha
evaluado un nuevo drbol por parte del hilo de procesamiento, a lo cual el hilo principal
responderd mostrando el cédigo del arbol en cuestion y su valor de fitness. El otro es
indicar que ha concluido la busqueda por que se ha cumplido alguna de las condiciones
de parada, a lo cual se responderd mostrando por pantalla un mensaje en el que se
informa al usuario de este hecho.
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Figura 10.2 Comunicacidn entre hilos

Todo el intercambio de informacién entre el hilo principal y el hilo secundario se
realiza a través de una seccidn critica, para mantener la coherencia en la informacién
intercambiada.

Debido a la cantidad de tiempo que puede ser necesaria en una busqueda
determinada se ofrece al usuario la posibilidad de almacenar el estado en un fichero y
recuperarlo posteriormente. Es importante que se haya terminado una iteracion
completa y la busqueda haya sido parada tanto para la carga como en la grabacion del
estado. En el archivo se guardan todos los parametros de la bisqueda, el nimero de
iteracion y toda la poblacién que hubiese en ese momento.

El fichero no estd en modo texto, sino que se almacena directamente en el
formato original de los datos, de manera que no es recomendable editar este fichero.
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10.3 MANUAL DEL USUARIO

La ventana principal del programa (figura 10.3), contiene todos los controles e
indicadores necesarios para la correcta configuracion y visualizacion.

—Input{s

—Parcial Result
Desired Result lteration l_
I nurmber Y
Select
el - inciividual "
. < | - | ->
Images to Process (terminal sef)
=l
. Save result |
BestIndividual (fithess/tree code)
I — _'l_vI
Current Individual (fithess/tree code)
Add | Dalete Selededl Wigw | |
- GP Parameters Soled GF Stop Condition
Probability IEIE— Population Size (100 I% ’7 lterations 100 Fithess ID ‘
Crossover - Fopulation Extral? Ranking NN Eimulation Oni
Probabilit Mutation: Size By 1 I R Rt s
SubTree ID 07 Generation Deep [5 Predicted Lirnit Stop
MlEeE MeximumDeep [i0 | Pmin  [o8 a1 [0.75 [om
leatdaiom 0.03 i 15 —Function Set
Colapse e e : Canfi uratlonl
Mutaﬁon ID Fitness o
‘Wy'arst 10 =
Holst_ 0.01 v Longitucle longitude .
hutation: evaluatan B Function
Generation Type longiude IB Included
IRamped T Image evaluation ISpeCiﬁ| differer vI Load Caonfig | =
( Proh Terrminal |0.07 Fils ] _’l_l
Reset | Start | Pause | Save State | Load State

Figura 10.3 Ventana principal

Se puede ver que los distintos elementos de la ventana se muestran agrupados

segin la manera en que intervengan el el programa. Asi, podemos observar las
siguientes agrupaciones:

e [nputs: Imagenes de entrada.

e Parcial result: Muestra resultados parciales durante la busqueda.

® GP Parameters: Los pardmetros relativos a la GP.

e Function Set: Elementos relativos a la configuracion del juego de
funciones.

e CNN simulation parameters: Pardmetros de simulacion de la CNN,
relativos a la variacion de estado.

[ ]

GP stop condition: Control de la condicion de parada de la bisqueda GP.

Vamos a comentar los distintos controles e indicadores en el orden que se
deberia seguir para realizar un bisqueda GP en general. En primer lugar se debe realizar
la configuracion de los distintos pardmetros e imédgenes que intervienen en la bisqueda.

¢ Configuracion de imégenes.

La configuracion de las imédgenes se realiza de la siguiente manera. En la figura

10.4 se muestra en detalle los elementos de la ventana que intervienen en esta
configuracion.
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—Input/s

Desired Result

Add Wigw

Images to Process (terminal set):

=
N _'l_I
Add DeleteSeIected View

Figura 10.4 Configuracion de imagenes

Debemos determinar la imagen deseada, que servird de criterio para la
evaluacién de los individuos de la poblacidn, y las imdgenes que formarén el juego de
terminales. Para indicar la imdgenes debemos accionar uno de los dos botones Add,
accionando el botén superior para indicar la imagen deseada, y el inferior para afiadir
una imagen al juego de terminales. Se pueden afadir tantas imdgenes en el juego de
terminales como se desee, aunque a efectos pricticos no es recomendable tener un
nimero de imédgenes excesivo pues cada imagen aumenta el espacio de busqueda, lo
cual empeora la eficiencia de la misma. Para eliminar alguna imagen del juego de
términales se deberd seleccionar en la caja de texto y accionar el boton delete selected.

Para visualizar las imdgenes cargadas se utilizan los botones View, haciendo uso
del botén View superior para ver la imagen deseada, y del botén inferior para ver la
imagen del juego de terminales que en ese momento se encuentre seleccionada.

¢ Configuracion de los pardmetros GP.

En la figura 10.5 se muestran los elementos que intervienen en la configuracién
de los pardmentros GP. Son cajas de texto numéricas, casillas de chequeo y cajas de
lista de elementos, que permite disefiar completamente la busqueda GP.

— GF Farameters
Frobability Fopulation Size |100
IIZI.B
Crossover Fopulation Ex‘cralw
Probakhilit kutation: Size P s |1
subTree 0.0z Generation DeepIE

—Selection
IF’ianking 'l

hutation: I :
: P min IU.E
Made IF baximurm Deep |1D
hutation: ¥ Elitism M |15
r\CADIapSE. IEI —Fitness
utation: \Worst
Hoist 0o Longitude ; I1D
: : v langitude
hutation: envaluaton

Bad
Generation Type—— Inigitude Ig
IF’iamped "l Irmage evaluation ISpeciaIdiﬁerer 'l

Prok. Terminal |0.07

:

Figura 10.5 Pardmetros GP
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e Configuracion de los pardmetros de simulacién de la CNN.

Son tres los pardmetros que sirven para establecer un criterio en la variacion del
paso de integracion para realizar la simulacion de la red de forma eficiente, y ya han
sido comentados anteriormente. Se trata de variacién a predecir, variacién limite y
variacion de parada.

CMM Simulation Options
Fredicted Limit Stop
01 015 [0.01

Figura 10.6 Pardmetros de simulacion de la CNN

e Configuracion del juego de funciones.

Para realizar la configuracién del juego de funciones se debe accionar el botén
Load config file, y a continuacién especificar el fichero de configuracién de funciones.
Una vez seleccionado se mostrardn las funciones incluidas en el juego de funciones con
la numeracion que recibird cada una en la codificacion.

—Function Set
CanfiguratianIC:\WINDOWS\EscrituriD\PIantiII
Loaded 17 functions ﬂ
Function
Included FO. logicand
F1. logicor
“load tonfig | |72 logicin =
i File s |_.|—I

Figura 10.7 Configuracion del juego de funciones

e Configuracion de las condiciones de parada.

Se pueden definir dos condiciones de parada, que pondran fin a la bisqueda en
caso de que se produzca cualquiera de ellas.

’7GP Stop Condition

lterations I‘]I]D Fitness ID

Figura 10.8 Condiciones de parada

Una vez realizada la configuracién de la busqueda GP es el momento de dar
comienzo a la busqueda. Para ello no hay mds que accionar el botén Start que es
encuentra en la parte inferior de la ventana. En ese momento se generard la poblacién
inicial, y una vez completada (tardard un tiempo mayor o menor dependiendo del tipo
de generacién y de la longitud de generacion definidos) se comenzard la evaluacion de
la misma.

Puede ser necesario detener la bisqueda en un momento determinado, para lo
cual de debera accionar el botéon Pause. Una vez accionado todavia se deberd esperar
que se termine de evaluar la poblacién, y hasta que esto no ocurra no se considera que la
bisqueda estd parada.
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En caso de querer abortar una bisqueda para realizar otra se debe usar el botén
Reset, tras lo cual si se quiere realizar otra busqueda se debe proceder como si no
hubiera habido ninguna.

Para almacenar el estado se usard el boton Save state, y especificar el nombre y
ubicacién del fichero que lo almacene (fichero gps). Para recuperar un estado
anteriormente almacenado se hard uso del Load State, especificando el fichero a
continuaciéon. Un aspecto importante que se debe cuidar es que para un correcto
almacenamiento y recuperaciéon de estado, la bisqueda debe encontrarse en un
estado de parada.

En la figura 10.9 se puede ver como se muestra el resultado parcial de la
bisqueda en un determinado instante. Cuando se inicia la bisqueda se muestran los
distintos individuos (4rbol codificado y fitness) asi como el mejor individuo de la
bisqueda en ese momento (arbol codificado, fitness e imagen de salida). Asimismo se
muestran el nimero de iteracién y el ndmero de individuo evaluado, de manera que en
cualquier momento se puede observar la marcha de la bisqueda. Para recorrer la
poblacién e inspeccionar los resultados de los distintos individuos se hard uso de los
botones de recorrido( <- , - , ->), para lo cual se debe haber parado la bisqueda.

—Parcial Result

[teration
numkber ||:I
Select
ndividual  |?

| -|->

5 It
Best Individual (fithess/tree code) ﬂ‘

Current Individual (fitness/tree code)

Figura 10.9 Resultado parcial.

Si lo que se quiere es almacenar algin resultado, una vez parada la bisqueda, se
debe hacer uso del botén Save result. Una vez accionado el boton se abre el cuadro de
didlogo que se muestra en la figura 10.10, en el que seleccionaremos entre imagen de
salida, fitness e individuo seleccionado. Tras la seleccién se debe especificar el nombre
y ubicacién del fichero que almacene el resultado seleccionado. La imagen de salida se
almacenard en un fichero BMP. El fitness se almacenard en un fichero con dos
columnas de valores, correspondiendo la primera columna al fitness del mejor, y en la
segunda el fitness medio. Por dltimo el fichero que almacena el individuo contiene el
algoritmo correspondiente, que podra ser cargado con el programa Template Simulator
para la simulacién del mismo con distintas imdgenes.
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" Fitness

 Individual Selected
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Figura 10.10 Seleccién de resultado

10.4 EJEMPLOS DE_APLICACION

Hay dos cuestiones fundamentales para la aplicaciéon de la programacion
genética: Las imdgenes de entrenamiento y las plantillas a considerar.

Las primeras deben ser tales que definan sin ambigiiedades el algoritmo
deseado, y ademds siempre que se pueda se deben introducir soluciones intermedias con
un cierto procesado para lo cual nos debemos basar en la intuicién y en la experiencia.
Otro aspecto importante es que sean lo mds pequeiia posible, lo cual reducird
enormemente el coste computacional.

Las plantillas por su parte deben ser el menor nimero posible de estas, pues de
esta forma menor serd el espacio de bisqueda y mds eficiente serd la busqueda. Pero
debemos incluir toda plantilla de la cual tengamos el menor indicio que nos pueda ser
de utilidad.

En un caso que sea muy complejo se puede intentar descomponer el problema en
problemas intermedios, aplicando la programacién genética a cada uno de estos
problemas.

A continuacién se va a aplicar la programacién genética para encontrar dos
algoritmos ya conocidos, para lo cual se va a proceder como se deberia en una situacién
de desconocimiento de los mismos.

10.4.1 MEDIDOR DE RUGOSIDAD

El este primer ejemplo se va a buscar el algoritmo que realiza la medicién de la
rugosidad de la superficie de un figura. La imagen de entrada se va a suponer binaria, y
va a mostrar la figura en cuestion. A la salida se debe tener una imagen que muestre los
puntos donde el contorno tenga oscilaciones.

Empezamos por las imdgenes de entrenamiento. Para la ponderacion del fitness
se va a emplear el método de diferencia especial, de manera que la imagen deseada debe
ser en escala de grises, de tal que defina de forma borrosa las zonas donde se desean
pixeles negros, que en este caso serdn las irregularidades del contorno. Hay que tener en
cuenta que el coste computacional es directamente proporcional del drea de las
imagenes, de manera que hay que procurar en la medida de lo posible minimizar esta
drea sin restar representatividad del procesamiento buscado. En concreto se han
empleado las imagenes de la figura 10.11 como imagen de entrada e imagen deseada.
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Figura 10.11 Imagenes entrada y deseada

Otro aspecto importante de la buisqueda consiste en definir el conjunto de
funciones a considerar en la generacion de los algoritmos. Dependiendo del nimero de
funciones que se incluyan se hard el espacio de busqueda mayor o menor, los cual
conllevard una bisqueda mds o menos eficiente. En la eleccion de las plantillas se debe
actuar descartando plantillas, bien porque los tipos de imagen de entrada y salida no
sean adecuados, bien porque tengan asociado un procesamiento poco relacionado con
los que se pretende obtener. Para esto dltimo hay que actuar con mucha precaucion, y
solamente descartar la plantilla cuando su poca relaciéon con lo que buscamos sea
evidente. Para este ejemplo se incluyen las siguientes plantillas de la biblioteca:

e Logic and

e Jogicor

e [Logicinv

e Logic difference

e FErosion

e dilation

e FEdge Detector

e (Concave location filler
e Box Filler

® Box Diagonal Filler

e Small Object Remover
e Figure Reconstructor
e (Connectivity

® Junction Extractor

e Framed Areas Finder
e  Shadow Left

e Shadow Right

e  Shadow Up

o  Shadow Down
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e Shadow LeftDown

e Local Southern Detector
e Local Northern Detector
e Local Eastern Detector

o Jocal Western Detector

Como ya se ha explicado debemos utilizar un fichero de configuracién de
funciones, editdndolo en modo texto en caso de que no exista, fichero que especificard
los distintos ficheros de plantilla a incluir por su nombre y ruta completa, linea a linea.
En este caso el fichero deberia tener el siguiente aspecto, donde se ha supuesto que la
ubicacion elegida por el usuario para las plantillas es CNN design center/Templates
Library.

:/CNN design center/Templates Library/logicand.tem

:/CNN design center/Templates Library/logicor.tem

:/CNN design center/Templates Library/logicinv.tem

:/CNN design center/Templates Library/logicdifference.tem

:/CNN design center/Templates Library/Erosion.tem

:/ CNN design center/Templates Library /dilation.tem

CNN design center/Templates Library /EdgeDetector.tem

CNN design center/Templates Library /Concavelocationfiller.tem
CNN design center/Templates Library /BoxFiller.tem

CNN design center/Templates Library /BoxDiagonalFiller.tem

CNN design center/Templates Library /SmallObjectRemover.tem
CNN design center/Templates Library /FigureReconstructor.tem
CNN design center/Templates Library /Connectivity.tem

CNN design center/Templates Library /JunctionExtractor.tem

CNN design center/Templates Library /FramedAreasFinder.tem

CNN design center/Templates Library /ShadowLeft.tem

CNN design center/Templates Library /ShadowRight.tem

CNN design center/Templates Library /ShadowUp.tem

CNN design center/Templates Library /ShadowDown.tem

CNN design center/Templates Library /ShadowLeftDown.tem

CNN design center/Templates Library /LocalSouthernDetector.tem
CNN design center/Templates Library /LocalNorthernDetector.tem
CNN design center/Templates Library /LocalEasternDetector.tem
CNN design center/Templates Library /LocalWesternDetector.tem

o000

N N N N N NS

A continuacién debemos configurar los distintos pardmetros de programacion
genética. Los puntos mds importantes son un tamafo de poblacién suficientemente
grande, y unas tasas de cruce y mutacion que eviten la homogeneidad de la poblacién.
Durante la busqueda es recomendable inspeccionar la poblacién y cambiar los
parametros tanto si observa poblacién muy homogénea, o bien una poblacién de fitness
muy alto en media. Se recomienda en gran medida, mds ain que en GA, utilizar la
opcidn de elitismo dadas las altas tasas de mutacién que se manejan. En cualquier caso
el usuario tiene la libertad de ajustar este, y el resto de pardmetros, como le parezca
oportuno. Los pardmetros utilizados son los siguientes:

e Tamaiio de poblacién: 200
e Probabilidad de cruce: 0.8
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e Probabilidades de mutacion:
o Subérbol 0.02

o Nodo 0.03
o Colapso 0
o Hoist 0.01
¢ (Generacion:
o Tipo de generacion Ramped
o Probabilidad de terminal  0.07
¢ Profundidad de generacion 6
¢ Profundidad mixima 10
e Seleccion:

o Tipo de seleccion  Ranking

o Pmax 1
o Pmin 0.5
e Fitness
o Evaluacién de imagen Special Difference
o Evaluacién de longitud Activado

o Valor malo de longitud 15

o Peor valor de longitud 17

Seguidamente definimos los parametros de simulacién de la red, que permiten
acelerar la bisqueda, pero con los que hay que tener cuidado. La aceleracion de las
simulaciones puede provocar la inestabilizacion de las mismas. Para evitar esto es
aconsejable utilizar el simulador de plantillas y probar ajustar los pardmetros. Se deben
utilizar valores algo menores de los que nos permiten una correcta simulacién para las
entradas que tratemos, porque un ajuste demasiado al limite puede dar lugar a
inestabilidad cuando se trate con imdgenes distintas de las que se haya probado. En
cualquier caso, si el ajuste no ha sido adecuado no hay mds que detener la bisqueda y
redefinir los pardmetros. Se utilizan los siguientes valores:

e Variacion predicha 0.4
e Variacién limite 0.5
e Variacién de parada  0.001
Por dltimo definimos las condiciones de parada. No hace falta que se cumplan
para detener la busqueda, de manera que se pueden dar unas condiciones

suficientemente restrictivas para que la busqueda no se detenga. Se podrian utilizar los
siguientes valores:
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e Jteraciones 2000
e Fitness 0

En este punto la busqueda estaria totalmente configurada, solo quedaria dar
comienzo a la misma mediante el botén Start. En el momento que lo accionemos el
programa ird mostrando los distintos individuos evaluados y el mejor individuo de la
bisqueda. La imagen de salida correspondiente al mejor individuo se mostrard en el
display de imagen, que al tener activada la opcién de elitismo serd el mejor que haya
habido en la biisqueda hasta ese momento.

El coste computacional de una busqueda es muy alto, y puede ser necesario el
almacenamiento del estado para realizarla en varias sesiones. En el fichero de estado no
se almacena la secuencia de fitness, de manera que si queremos hacer un andlisis global
de la evolucion del fitness también debemos almacenar este en otro fichero.

Para parar la bisqueda simplemente debemos utilizar el botén Pause. El criterio
para detener la busqueda es que se muestre una solucion satisfactoria y que la mejor
solucién no haya cambiado en un nimero de iteraciones considerable. En cualquier caso
el usuario es libre de detener la bisqueda segtin su propio criterio. En ese momento
debemos esperar a que se complete la evaluacién de la poblacién. En el momento en
que se complete podemos recorrer las mejores soluciones, que serdn las
correspondientes a los primeros individuos de la poblacién, pues se estardn ordenados
de mejor a peor fitness. En caso de que alguna solucion obtenida sea satisfactoria
debemos almacenar el individuo y realizar la simulacién con otras imdgenes para
validarla. En caso de que la simulacién no dé un buen resultado podemos continuar la
busqueda mediante el botdn Resume, o realizar otra biisqueda distinta modificando
algun pardmetro.

En esta bisqueda se encuentran las siguientes imédgenes parciales:

Figura 10.12 Imégenes parciales en la bisqueda

Se detiene la biisqueda en la iteracién 396, y se toma como mejor individuo el
correspondiente a esta imagen:

Figura 10.13 Resultado final de la busqueda
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Antes de entras en otras consideraciones validamos este individuo como
solucién, probando con otros ejemplos. Para ello almacenamos el individuo en un
fichero, y lo recuperamos en el programa Algorithm Simulator. Editamos las imigenes
de entrada para poner otros casos. Se obtienen los siguientes resultados.

Figura 10.14 Resultados de la aplicacion para otros ejemplos

De manera que admitimos la solucién como vélida. Hay que tener en cuenta que
los resultados obtenidos pueden depender de la resolucién de la imagen, de manera que
para hacer las pruebas se deben utilizar una resolucién parecida a la del ejemplo
probado.

Podemos representar la evolucion del fitness minimo y del fitness medio de la
busqueda. Para ellos lo almacenamos en un fichero, y lo representamos con un
programa adecuado. En el fichero se acumulan los diferentes valores de fitness en dos
columnas, la primera corresponde al valor minimo, y la segunda al valor medio. En caso
de haber realizado la bisqueda en varias sesiones debemos concatenar las secuencias de
valores para tener una representacion global. En la figura 10.15 se muestra la
representacion grafica de la evolucion del fitness minimo y del fitness medio. Se puede
comprobar que la solucién evoluciona de manera bastante mds lenta que en GA.

0.1

0.0s
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a
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Figura 10.15 Evolucién del fitness minimo
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Figura 10.16 Evolucion del fitness medio
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Figura 10.17 Estructura de arbol de la solucién
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La estructura en drbol del individuo final se muetra en la figura 10.17. En este
punto llega el momento del andlisis de dicha solucién. En el trozo marcado con un
recuadro en linea discontinua consiste en un intron, que ya se ha comentado y consiste
en una redundancia del individuo que lo protege en los cruces y mutaciones. En este
caso todo el bloque marcado equivale a la entrada directamente. Puede extrafar la
secuencia final de funciones Junction Extractor , pero como se comenta en la
descripcion de esta plantilla en el anexo, no solo se puede utilizar para extraer los cruces
de una figura esqueletizada, sino que también realiza pequefias erosiones en para una
figura en general. Si recordamos la estructura del drbol propuesto para este algoritmo se
empleaba funcién Erosion para refinar la solucion, pero esta es muy agresiva para una
resolucion tan baja, y en este caso la funcién Junction Extractor resulta mds eficiente.
Este es un ejemplo de funcién que podria ser descartada a priori, pero que en este caso
resulta util.

La conclusion del andlisis de la estructura obtenida debe ser eliminar
redundancias y extraer la esencia del algoritmo, y sobre esta realizar las adaptaciones en
funcion de la situacién en la que se desee aplicar el mismo.

10.4.2 ESTIMADOR DE PROFUNDIDAD

En este segundo ejemplo se va a intentar encontrar el algoritmo que realiza la
estimacién de profundidad de objetos a partir de la disparidad que se halle entre dos
imagenes, izquierda y derecha, de los objetos.

Para la medicién de la disparidad se va a suponer que se toma como referencia
los puntos mds a la derecha de los objetos. Se establece una imagen de entrada lo
suficientemente representativa. Se toma una imagen con objetos de tres objetos de
formas arbitrarias, con imprecisiones de correspondencia entre los objetos de una y otra
imagen, y con dos objetos en la misma horizontal. Se va a establecer como criterio de
ponderacion de imagen en el fitness el método difference, de manera que la imagen
deseada va a ser binaria. Esta imagen va a mostrar las disparidades de los diferentes
objetos medida a partir del punto més a la derecha y con un ancho aproximado de los
objetos. Se toman imdgenes con poco drea, lo cual acelerard la biisqueda enormemente.
En la figura 10.17 se muestran las imdgenes entrada y deseada.

= - = - [
T - f = - -

Figura 10.17 Imégenes entrada y deseada

En la eleccién de las plantillas podemos restringir las plantillas no simétricas de
comportamiento direccional a aquellas cuya direcciéon de propagacién sea la horizontal.
Con esta restriccion, y descartando plantillas incoherentes con el procesamiento del
algoritmo deseado, se seleccionan las siguientes plantillas:

e Logic Difference
e Logic Inversion

e Logic And
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Logic Or

e Box Filler

e Box Diagonal Filler

e Concave Location Filler
¢ Contour Detector Right
e Contour Detector Left
e Masked Shadow Right
e Masked Shadow Left

¢ Shadow Right

e Shadow Left

e FErosion

e Dilation

e Edge Detector

Para definir este juego de funciones debemos crear un fichero de configuracién
de funciones, editindolo en modo texto en caso de que no exista, fichero que
especificard los distintos ficheros de plantilla a incluir por su nombre y ruta completa,
linea a linea. En este caso el fichero deberia tener el siguiente aspecto, donde se ha
supuesto que la ubicacién elegida por el usuario para las plantillas es CNN design
center/Templates Library:

:/CNN design center/Templates Library/LogicDifference.tem
:/CNN design center/Templates Library/LogicInv.tem

:/CNN design center/Templates Library/LogicAnd.tem

:/CNN design center/Templates Library/LogicOr.tem

:/CNN design center/Templates Library/BoxFiller.tem

:/CNN design center/Templates Library/BoxDiagonalFiller.tem
:/CNN design center/Templates Library/ConcavelLocationFiller.tem
:/CNN design center/Templates Library/ContourDetectorRight.tem
:/CNN design center/Templates Library/ContourDetectorLeft.tem
:/CNN design center/Templates Library/MaskedShadowRight.tem
:/CNN design center/Templates Library/MaskedShadowLeft.tem
:/CNN design center/Templates Library/ShadowRight.tem

:/CNN design center/Templates Library/ShadowLeft.tem

:/CNN design center/Templates Library/Erosion.tem

:/CNN design center/Templates Library/Dilation.tem

:/CNN design center/Templates Library/EdgeDetector.tem

oo o000 0000a0

En este punto debemos configurar los distintos pardmetros de programacion
genética, de lo cual dependerd en gran medida la eficiencia de la busqueda. Es
recomendable escoger un tamafio de poblacion suficientemente grande, y unas tasas de
cruce y mutacion que eviten la homogeneidad de la poblacién. Durante la bisqueda es
recomendable inspeccionar la poblacién y cambiar los pardmetros tanto si se observa
poblacién muy homogénea, o bien una poblacién de fitness muy alto en media. Se
recomienda utilizar la opcién de elitismo dadas las altas tasas de mutacién. En cualquier
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caso el usuario tiene la libertad de ajustar este, y el resto de pardmetros, como le parezca
oportuno. Los pardmetros utilizados son los siguientes:

e Tamaiio de poblacién: 200
e Probabilidad de cruce: 0.8
¢ Probabilidades de mutacion:

o Subdrbol  0.02

o Nodo 0.03

o Colapso 0

o Hoist 0.01

o (Generacidn:

o Tipo de generacion Ramped
o Probabilidad de terminal 0.07

¢ Profundidad de generacioén 6

¢ Profundidad mixima 10

e Seleccidn:

o Tipo de seleccion  Ranking

o P max 1
o P min 0.5
¢ Fitness
o Evaluacién de imagen Difference

o Evaluacién de longitud Activada
o Valor malo de longitud 15

o Peor valor de longitud 17

A continuacién definimos los pardmetros de simulacion de la red que
determinardn la velocidad con que se realiza la simulacién de la red para cada plantilla
del algoritmo procesado. De nuevo se recuerdar que la aceleracion de las simulaciones
puede provocar la inestabilizacion de las mismas. Para evitar esto es aconsejable utilizar
el simulador de plantillas y probar ajustar los pardmetros. Se deben utilizar valores algo
menores de los que nos permiten una correcta simulacién para las entradas que
tratemos, porque un ajuste demasiado al limite puede dar lugar a inestabilidad cuando se
trate con imdgenes distintas de las que se haya probado. En cualquier caso, si el ajuste
no ha sido adecuado no hay mas que detener la biisqueda y redefinir los pardmetros. Se
utilizan los siguientes valores:

e Variacion predicha 0.04
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® Variacion limite 0.05

e Variacién de parada  0.001

Por tdltimo definimos las condiciones de parada. No hace falta que se cumplan
para detener la busqueda, de manera que se pueden dar unas condiciones
suficientemente restrictivas para que la bisqueda no se detenga. Se podrian utilizar los
siguientes valores:

e [teraciones 2000

e Fitness 0

Terminada la configuracién de la busqueda es momento de dar comienzo a la
misma mediante el botén Start. Durante la buisqueda el programa ird mostrando los
distintos individuos evaluados y el mejor individuo de la bisqueda. Se observa que se
realiza la evaluacion de los individuos con cierta rapidez, debido al poco drea que se ha
asignado a las imdgenes. La imagen de salida correspondiente al mejor individuo se
mostrard en el display de imagen, que al tener activada la opcién de elitismo serd el
mejor que haya habido en la busqueda hasta ese momento.

Puede ser necesario el almacenamiento del estado para realizarla en varias
sesiones. En el fichero de estado no se almacena la secuencia de fitness, de manera que
si queremos hacer un andlisis global de la evolucién del fitness también debemos
almacenar este en otro fichero.

Con el botéon Pause podemos detener parcialmente la bisqueda, y reanudarla
posteriormente si resulta conveniente activando el mismo botén, que en parada llevara
la etiqueta Resume. El criterio para detener la busqueda es que se muestre una solucién
satisfactoria y que la mejor solucién no haya cambiado en un ndmero de iteraciones
considerable. En cualquier caso el usuario es libre de detener la buisqueda segiin su
propio criterio. En ese momento debemos esperar a que de complete la evaluacion de la
poblacién. En el momento en que se complete podemos recorrer las mejores soluciones,
que serdn las correspondientes a los primeros individuos de la poblacion, pues estardn
ordenados de mejor a peor fitness.

En caso de que alguna solucién obtenida sea satisfactoria debemos almacenar el
individuo y realizar la simulacién con otras imdgenes para validarla. En caso de que la
simulacién no dé un buen resultado podemos continuar la busqueda mediante el botén
Resume, o realizar otra bisqueda distinta modificando algin pardmetro.

En la figura 10.18 se muestran algunas de las imdagenes parciales
correspondientes a mejores individuos de cada iteracién que se van obteniendo.

j - I g B
S _ - A ==

Figura 10.18 Imdgenes parciales en la buisqueda.

Detenemos la bisqueda en la iteraciéon 423. En la figura 10.19 se muestra la
imagen correspondiente a la salida del algoritmo del mejor individuo de la bisqueda.
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Figura 10.19 Resultado final de la bisqueda

Para admitir la validez del individuo debemos simular el correspondiente
algoritmo con distintos ejemplos mediante la utilizacion del programa Algorithm
Simulator. Podemos almacenar el algoritmo correspondiente al individuo en un fichero,
para abrirlo a continuacién en el simulador y editar las imédgenes. Se obtienen los
resultados mostrados en la figura 10.20.

a2 | T
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Figura 10.20 Resultados de la aplicacion para otros ejemplos

Con estos resultados no podemos aceptar la solucion como valida. Las
imdgenes de entrenamiento no han sido suficientemente representativas, y como
consecuencia la bisqueda ha estado mal orientada. Hay que repetir la busqueda con
otras imdgenes en las que haya una mayor diferencia entre las disparidades de los
objetos, y que estos sean de mayor complejidad.

Volvemos a configurar la red cambiando solamente las imdgenes de
entrenamiento. En la figura 10.21 se muestran las imigenes de entrada e imagen
deseada.
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Figura 10.21 Imégenes de entrada derecha, entrada izquierda e imagen deseada

En la iteracién 204 se pone fin a la bisqueda. En la figura 10.22 se muestran
algunas imdgenes parciales en la busqueda. La imagen de salida del algoritmo resultado
de la bisqueda se muestra en la figura 10.23

Se prueba el algoritmo encontrado en otros ejemplos para validar la solucioén. En
este caso se observa que realiza el procesado satisfactoriamente, como se puede
observar en la figura 10.23, con lo cual se acepta la solucion.
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Figura 10.22 Imégenes parciales en al bisqueda

Figura 10.23 Imagen correspondiente a la solucion final

Se representan el fitness minimo y el fintess medio en la figura 10.24 y10.25.
Para ello se almacenan en un fichero de texto los distintos valores que se obtienen para
cada iteracion, y se representan con ayuda de un programa adecuado para ello.

0.18
0.16
0.14
0.12

0.1
0.08
0.06
0.04

0.02

0 a0 100 150 200 250

Figura 10.24 Fitness minimo

0.9

0.8

0.7

0.6

0.5

0.4

0 a0 100 150 200 250

Figura 10.25 Fitness medio
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A continuacidn se pasa a analizar la estructura del algoritmo correspondiente a la
solucién obtenida. En la figura 10.25 se muestra la estructura del correspondiente arbol.
Se comprueba que es pricticamente la misma estructura que en la solucién propuesta.
La funcién Concave Location Filler es una redundancia del algoritmo, que no tiene
ningun efecto puesto que se aplica en una figura que no presenta ninguna concavidad,
de manera que podemos considerarlo un intron. Otra diferencia que se observa respecto
a la solucién que se propuse anteriormente es que no se aplica la funcién Dilation, que
realmente puede no ser necesaria en muchos casos, y que la funcién Masked Shadow se
aplica en sentido inverso, pero en cualquier caso el resultado es practicamente el mismo.

INPUT

INPUT 1
1

Box Filler

Box Filler

Box Filler
Concave

Location Filler

Contour
Detector Right

Contour
Detector Right

Masked Shadoe
Left

\4
OUTPU
Figura 10.27 Estructura de ;irrbol del algoritmo

PROGRAMA GP ALGORITHM 136



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

11 ANEXO: PLANTILLAS DE LA BIBLIOTECA

En el presente anexo se presentan todas las plantillas incluidas en el paquete. Se
comentan las caracteristicas de cada plantilla y se incorpora un ejemplo para cada
plantilla en el que se muestra el procesamiento realizado.

Todas las simulaciones han sido realizadas mediante la utilizacién del programa
incluido en este paquete para la simulacién de CNN, Template Simulator.

Como resultado se muestra la imagen de salida resultante, asi como la evolucién
de la salida media (en valor absoluto), asi como la evolucion de la variacion del estado.
La escala temporal es tiempo normalizado.

11.1 PLANTILLAS LOGICAS

Denominamos plantillas l6gicas a las plantillas que operan de forma local
aplicando un operador 16gico punto a punto, en el que el blanco se considera ‘0’ y el
negro se considera ‘1’. Estas plantillas son muy simples, y realmente no ponen de
manifiesto la capacidad de procesamiento de las CNN, pero son necesarias en muchos
algoritmos. Son plantillas que admiten valores altos en la variacion de estado predicha y
limite para la simulacién de la red. Evidentemente su implementacion directa de estas
plantillas es mucho mads eficiente que recurrir a la simulacién de la CNN, y en el
programa de GP Algorithm se utiliza de hecho la implementacion directa, lo cual
acelera enormemente el procesamiento de los algoritmos.

Los ficheros de las cuatro plantillas 16gicas incluidas son:

e LogicAnd.tem que contiene la plantilla Logic And.
e LogicOr.tem que contiene la plantilla Logic Or.
e LogicDifference.tem que contiene la plantilla Logic Difference.

e Logiclnv.tem que contiene la plantilla Logic Inversion.

11.1.1 PLANTILLA LOGIC AND

11.1.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
A= 0 2 0 B= 0 1 0 T=—
0 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Binaria

Binaria

Descripcion: Realiza la operacion logica AND entre las imagenes de

entrada y estado inicial punto a punto.
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11.1.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imdgenes de entrada y estado inicial estdn contenidas en los ficheros
LogicA.bmp y LogicB.bmp respectivamente.

Figura 11.1 Imégenes de entrada, estado inicial y salida

11.1.2 PLANTILLA LOGIC OR

11.1.2.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
A= 0 2 0 B= 0 1 0 =1
0 0 0 0 0 0
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Refleja Binaria Binaria Binaria

e Descripcion: Realiza la operacion l6gica OR entre las imédgenes de entrada
y estado inicial punto a punto.

11.1.2.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imdgenes de entrada y estado inicial estdn contenidas en los ficheros
LogicA.bmp y LogicB.bmp respectivamente.

Figura 11.2 Imdgenes de entrada, estado inicial y salida
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11.1.3 PLANTILLA LOGIC DIFFERENCE

11.1.3.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0
a=| © 0 g=| © -1 I=—-
0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Binaria

Binaria

Binaria

Refleja

e Descripcion: Realiza la operacion l6gica de diferencia entre las imagenes
de estado inicial y entrada punto a punto. (Estado inicial menos entrada)

11.1.3.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imdgenes de entrada y estado inicial estdn contenidas en los ficheros
LogicC.bmp y LogicA.bmp respectivamente.

Figura 11.3 Imagenes de entrada, estado inicial y salida.

11.1.4 PLANTILLA LOGIC INVERSION

11.1.4.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
a=| © 1 0 B=| 0 -2 0 I=0
0 0 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Todo-gris nulo

Binaria
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e Descripcion: Realiza la operacion l6gica Inversion de la imagen de entrada.

11.1.4.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.
La imagen de entrada estd contenida en el fichero LogicInvinput.bmp.

Figura 11.4 Imégenes de entrada y salida.

11.2 PLANTILLAS DE UMBRALIZA CION

Estas plantillas transforman una imagen en escala de grises en una imagen
binaria. Son muy importantes porque la mayor parte de las plantillas operan a nivel
binario, y en caso de tratar imdgenes en grises suelen utilizarse estas plantillas.

El procesamiento que se realiza es simplemente una umbralizacidn, es decir, en
cada pixel se asigna uno de dos valores posibles, los dos valores extremos del rango
considerado. La decisién de uno u otro valor depende del valor del pixel de la entrada y
de un pardmetro denominado umbral que divide el rango en dos zonas, de manera que
se asignard el valor extremo correspondiente a la zona donde se encuentre el valor del
pixel de la entrada.

En la biblioteca se han incluido 9 plantillas de umbralizacién, cada una de ellas
con un valor de umbral distinto. Los nombres de la plantilla indican el valor del umbral
de la misma. Recordar que en la CNN los valores de cada pixel (salida de cada célula),
estdn comprendidos entre 1 (negro) y —1 (blanco), de manera que los posibles umbrales
estan comprendidos en el rango (-1,1). En la biblioteca se recogen los siguientes
ficheros que contienen distintas plantillas de umbralizacién Threshold:

® threshold0.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral 0

threshold02.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral 0.2
® threshold04.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral 0.4
® threshold06.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral 0.6
® threshold08.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral 0.8
® threshold-02.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral -0.2
® threshold-04.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral -0.4
® threshold-06.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral -0.6

® threshold-08.tem, correspondiente a la plantilla Threshold con umbral -0.8
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Se puede comprobar que el usuario puede definir sus propias plantillas de
umbralizacion sin mds que modificar el bias (pardmetro current del fichero). Asi pues,
los parametros de la plantilla de umbralizacion genérica es la siguiente:

0 0 0 0 0 0
a=| © 2 0 B=| O 0 0 I=umbral
0 0 0 0 0 0

Dada la similitud de las plantillas solamente se va a analizar la plantilla con
umbral igual a 0.

11.2.1 PLANTILLA THRESHOLD CON UMBRAL 0

11.2.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
A= 0 2 0 B= 0 0 0 =0
0 0 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Todo-gris nulo

En grises

Binaria

e Descripcion: Realiza la umbralizacion de la imagen de entrada con un valor
de umbral de 0.

11.2.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla. La imagen de entrada estd contenida en el fichero
Threshold.bmp.

Figura 11.5 Imdgenes de entrada y salida.

11.3 PLANTILLAS DETECTOR DE COMPONENTE CONECTADA

La funcién de estas plantillas es la de detectar componentes conectadas
horizontal, vertical o diagonalmente. En los bordes de la imagen se pueden observar el
nimero de componentes conectadas en la direccién en cuestion.

Los ficheros que recogen las plantillas de este apartado son las siguientes:
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e CCDHorizontal.tem correspondiente a la plantilla CCD Horizontal.
e (CCDVertical.tem correspondiente a la plantilla CCD Vertical.

e (CCDDiagonal.tem correspondiente a la plantilla CCD Diagonal.

A continuacién se analiza la plantilla CCD Horizontal. La CCD Vertical y CCD
Diagonal son completamente equivalentes y se obtienen de la rotacion de la matriz A.

11.3.1 PLANTILLA CCD HORIZONTAL

11.3.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
a=| 1 2 -1 g=| © 0 0 1=0
0 0 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Fija

Todo-gris nulo

Binaria

Binaria

e Descripcion: Detecta el numero de componentes conectadas horizontales en
las figuras de la imagen.

11.3.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.
La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero CCDA.bmp.

Figura 11.6 Imagenes de estado inicial y salida.

11.4 PLANTILLAS DETECTOR DE COMPONENTE CONECTADA
ENMASCARADA

Las plantillas detector de componente conectada enmascarada decir que realizan
la misma funcién que las del apartado anterior con la diferencia de que se puede indicar
las posiciones donde se mostrardn las componentes conectadas.

Los ficheros que recogen las plantillas de este apartado son las siguientes:

® MaskedCCDHorizontal.tem correspondiente a la plantilla Masked CCD
Horizontal.
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® MaskedCCDVertical.tem correspondiente a la plantilla Masked CCD
Vertical.

® MaskedCCDDiagonal.tem correspondiente a la plantilla Masked CCD
Diagonal.
A continuacién se analiza la plantilla Masked CCD Horizontal. La Masked CCD
Vertical y Masked CCD Diagonal son completamente equivalentes y se obtienen de la
rotacion de la matriz A.

11.4.1 PLANTILLA MASKED CCD HORIZONTAL

11.4.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
A= 1 2 -1 B= 0 -3 0 I=——
0 0 0 0 0 0
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Fija Binaria Binaria Binaria

e Descripcion: Detecta el numero de componentes conectadas horizontales,
con la particularidad de que en la imagen entrada se especifican puntos de
bloqueo donde se frena la transmisién del resultado. Mediante la rotacién
de la matriz A se consiguen el resto de direcciones.

11.4.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el

comportamiento de esta plantilla.
Las imagenes de entrada y estado inicial estdn contenidas en los fichero

BBICCD.bmp y BB2CCD.bmp respectivamente.
3 |
3 |

Figura 11.7 Imdgenes de estado inicial,entrada y salida.
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11.5 PLANTILLAS PROYECCION DE SOMBRA

Como su nombre indica la salida de estas plantillas resulta de proyectar la
sombra de la imagen de entrada en una determinada direccién. Hay 8 direcciones
posibles , con lo cual hay 8 posibles plantillas de proyeccién de sombra. La plantilla
genérica es la siguiente:

X X X 0 0 0
A= X 2 X B= 0 2 0 I=0
X X X 0 0 0

Donde con en las x se indica la direccién de proyeccion de sombra, poniendo un
2 en la posicién opuesta a la direccion de proyeccion, y en el resto de posiciones se debe
poner un 0.

En la biblioteca se han incluido 5 plantillas, correspondientes a proyeccion a la
izquierda, derecha, arriba , abajo e izquierda-abajo. Para conseguir el resto de
direcciones no ha mds que rotar la matriz A.

Los ficheros que recogen las plantillas de este apartado son las siguientes:

e ShadowLeft.tem correspondiente a la plantilla Shadow Left.

e ShadowRight.tem correspondiente a la plantilla Shadow Right.
e ShadowDown.tem correspondiente a la plantilla Shadow Down.
e ShadowUp.tem correspondiente a la plantilla Shadow Up.

e ShadowLeftDown.tem correspondiente a la plantilla Shadow Left Down.

A continuacién se analiza la plantilla Shadow Left. Los otras plantillas son
completamente equivalentes, con la Unica variacién de la direccién de proyeccion, que
se controla mediante la rotacién de la matriz A.

11.5.1 PLANTILLA SHADOW LEFT

11.5.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
a=| © 2 2 B=| O 2 0 -0
0 0 0 0 0 0

Condicién de Tipo de imagen de

contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

salida

Refleja

Todo-negro

Binaria

Binaria

e Descripcion: Realiza la proyeccion de la figura de la imagen de entrada
hacia la izquierda.
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11.5.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero objects.bmp. Como
imagen de entrada se debe utilizar la contenida en el fichero black100x100.bmp .

o
A

Figura 11.8 Imégenes de estado inicial, y salida.

11.6 PLANTILLAS DE PROYECCION DE SOMBRA
ENMASCARADA

El procesamiente realizado por estas plantillas es basicamente el mismo que las
del apartado anterior, con la diferencia que en la imagen de entrada se indican zonas de
activacion mediante pixeles blancos, y zonas de bloqueo con pixeles negros, de manera
que la proyeccion se realiza en las zonas de proyeccidn, y no se realiza en las zonas de
bloqueo. De nuevo hay 8 posibles direcciones de proyeccidn, horizontales, verticales y
diagonales.

La plantilla genérica es la siguiente:

X X X 0 0 0
A=| X 1.8 X B= 0 -1.2 0 =0
X X X 0 0 0

Donde con en las x se indica la direccién de proyeccién de sombra, poniendo un
valor de 1.5 en la posicién opuesta a la direcciéon de proyeccion, y en el resto de
posiciones se debe poner un valor 0.

En la biblioteca se han incluido 5 plantillas, correspondientes a proyeccién a la
izquierda, derecha, arriba, abajo e izquierda-abajo. Para conseguir el resto de
direcciones no ha mds que rotar la matriz de realimentacién A.

Los ficheros que recogen las plantillas de este apartado son las siguientes:

®  MaskedShadowRight.tem correspondiente a la plantilla Masked Shadow
Right.

®  MaskedShadowLeft.tem correspondiente a la plantilla Masked Shadow
Left.

®  MaskedShadowUp.tem correspondiente a la plantilla Masked Shadow Up.

®  MaskedShadowDown.tem correspondiente a la plantilla Masked Shadow
Down.

®  MaskedShadowLeftDown.tem correspondiente a la plantilla Masked
Shadow Left-Down.
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A continuacién se analiza la plantilla Masked Shadow Left. Los otras plantillas
son completamente equivalentes, con la Unica variacién de la direccién de proyeccion,
que se controla mediante la rotacién de la matriz A.

11.6.1 PLANTILLA MASKED SHADOW LEFT.

11.6.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
a=| 0 1.8 1.5 B=| © 1.2 0 1=0
0 0 0 0 0 0
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Refleja Binaria Binaria Binaria

e Descripcion: Realiza la proyecciéon de la figura de la imagen de estado
inicial hacia la izquierda en las zonas marcadas con pixeles blancos. La
proyeccion no se realiza y se bloquea en las zonas de la imagen de entrada
marcadas con pixeles negros.

11.6.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.
Las imdgenes de estado inicial y entrada estdn contenidas en los ficheros
Objects.bmp y ShadowMask.bmp.

®
A

Figura 11.9 Imdgenes de estado inicial, entrada y salida.

11.7 PLANTILLAS DE DETECCION DE LINEA

Estas plantillas realizan la deteccion de las lineas que se encuentren en una
determinada direccion. Las direcciones posibles son la horizontal, la vertical y las
diagonales. Se pueden hacer combinaciones de manera que se eliminen lineas en varias
direcciones. La plantilla genérica es la siguiente:
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0 0
a=| © 1
0 0

dl v dz
h 1 h
dz v dl

Donde h, v, dI y d2 se asocian a la horizontal, vertical y diagonales
respectivamente. Dependiendo de que estos pardmetros valgan 0, 1 6 —1 tendremos
un comportamiento distinto, que resumimos en el siguiente cuadro:

e Deteccion de linea horizontal: h=1, v=-1, d1=d2=0.

e Deteccidn de linea vertical: h=-1, v=1, d1=d2=0.

e Deteccién de linea diagonal NE-SO: di=1, d2=-1, h=v=0.

e Deteccion de linea horizontal NO-SE: di=-1, d2=1, h=v=0.

Los ficheros que recogen las plantillas de este apartado son las siguientes:

e LineDetectorHorizontal.tem, correspondiente a la plantilla Line Detector

Horizontal.

e LineDetectorVertical.tem, correspondiente a la plantilla Line Detector

Vertical.

e LineDetectorDiagonalNE.tem, correspondiente a la plantilla Line Detector
Diagonal NE-SO.

e LineDetectorDiagonalNO.tem, correspondiente a la plantilla Line Detector
Diagonal NO-SE.

e A continuacion se analiza la plantilla Line Detector Horizontal.

11.7.1 PLANTILLA LINE DETECTOR HORIZONTAL.

11.7.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0
A= 0 1
0 0

0 -1
= 1 1
0 -1

= O

I=-

(@}

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Todo-blanco

Binaria

e Descripcion: Elimina las lineas horizontales en la imagen de entrada.
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11.7.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero lines.bmp. En la
imagen de entrada debemos introducir la imagen contenida en el fichero
white100x100.bmp.

Figura 11.10 Imégenes de entrada y salida.

11.8 PLANTILLAS DE DETECCION DE CONTORNO

Detecta el contorno de la figura de la imagen de entrada en una determinada
direccién. En la biblioteca se incluyen detectores en cuatro direcciones, atriba, abajo,
derecha e izquierda. Las plantillas incluidas son:

e ContourDetectorUp.tem
e ContourDetectorLeft.tem
e ContourDetectorRight.tem

e (ContourDetectorDown.tem

A continuacidn se va a analizar la plantilla de deteccién de contorno derecho. Se
puede obtener ficilmente cualquiera de las otras mediante la rotacién de la matriz de
control B.

11.8.1 PLANTILLA CONTOUR DETECTOR RIGHT.

11.8.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 0 0 0 0 0
A= 0 1 0 B= 1 1 -1 T=—
0 0 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Espejo

Binaria

e Descripcion: Realiza la proyeccion de la figura de la imagen de entrada
hacia la izquierda.
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11.8.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero Objects.bmp.

o )
A
__ |

Figura 11.11 Imédgenes de estado inicial, y salida.

N

11.9 PLANTILLAS DE RELLENO

Dada una imagen con una serie de figuras el procesamiento de estas plantillas
consiste en mostrar una serie de poligonos en lugar de las figuras, que son los de menor
tamafio que contienen dichas figuras. Las caracteristicas del poligono mostrado depende
de la plantilla. La plantilla Concave Location Filler muestra poligonos de 8 lados, los
cuales deben tener direcciones horizontales, verticales y diagonales. La plantilla Box
Filler muestra rectdngulos, cuyos lados tienen direcciones horizontales y verticales. Y la
plantilla Box Diagonal Filler también muestra rectingulos, pero con la diferencia de
que sus lados tienen direcciones diagonales. Los ficheros que contienen estas tres
plantillas son:

e ConcavelLocationFiller.tem
e BoxFiller.tem

® BoxDiagonalFiller.tem

A continuacién se analizan cada una de estas tres plantillas

11.9.1 PLANTILLA CONCAVE LOCATION FILLER

11.9.1.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0.5 0.5 0.5 0 0 0
a=| 0.5 2 0.5 B=| © 2 0 1=3.25
0.5 0.5 0.5 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Fija

Binaria

Espejo

Binaria

Descripcion: Enmarca los objetos de la imagen de estado inicial con
poligonos con 8 lados de direcciones horizontal, vertical y diagonales.
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11.9.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla. La imagen de estado inicial estd contenida en el

fichero Objects2.bmp.

+ ®

Figura 11.12 Imégenes de estado inicial, y salida.

11.9.2 PLANTILLA BOX FILLER

11.9.2.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

0 1 0 0 0 0
az| 1 2 1 B=| © 2 0 1=3.25
0 1 0 0 0 0

Condicién de

contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Fija

Binaria

Espejo

Binaria

e Descripcion: Enmarca los objetos de la imagen de estado inicial con

rectangulos de lados con direcciones horizontal y vertical.

11.9.2.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el

comportamiento de esta plantilla.

La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero

+

*

Figura 11.13 Imdgenes de estado inicial, y salida.
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11.9.3 PLANTILLA BOX DIAGONAL FILLER

11.9.3.1 Caracteristicas de la plantilla

e Parametros:

1 0 1 0 0 0
az| O 2 0 B=| © 2 0 1=3.25
1 0 1 0 0 0

Condicién de

contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Fija

Binaria

Espejo

Binaria

e Descripciéon: Enmarca los objetos de la imagen de estado inicial con
rectangulos de lados con direcciones diagonales.

11.9.3.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de estado inicial estd contenida en el fichero

¢

o
A
I

Figura 11.14 Imégenes de estado inicial, y salida.

11.10 PLANTILLAS DIFERENCIA CON UMBRAL

Estas plantillas sirven para estimar diferencias entre dos imagenes en escala de
grises pixel a pixel. El resultado es una imagen de salida que en cada pixel muestra un
valor blanco o negro dependiendo si el resultado de la diferencia entre pixeles de la
imagen de entrada es menor o mayor que el umbral. En la diferencia se suma un umbral
para tener un cierto margen de diferencia, y que no cualquier pequefia variacion se
muestre en la salida. La plantilla de diferencia con umbral genérico es la siguiente:

0 0 0 0 0 0
A= 0 2 0 B= 0 -1 0 I=Umbral
0 0 0 0 0 0

Hay que tener en cuenta que la plantilla no es transitiva, que el resultado de la
diferencia puede ser positivo o negativo, y que el signo del umbral es importante. La
operacion realizada pixel a pixel se puede resumir en:

>0 ImagenSalida ¢ N6y O

ImagenEstadolnicial - ImagenEntrada + umbral )
<0 ImagenSalida e Hana
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De manera que debido a la naturaleza lineal de la red solamente se pueden
detectar las diferencias con un determinado signo. Para determinar diferencias en valor
absoluto se deberd realizar la combinacién de varias plantillas.

Es recomendable realizar el suavizado de las imdgenes antes de realizar la
diferencia, para evitar que cualquier imprecision o ruido provoque diferencias. En la
biblioteca se incorporan las siguientes plantillas Difference Threshold con diferentes

umbrales:

A continuacién se analiza la plantilla Difference Threshold con umbral —0.1.

DifferenceThreshold0.tem,

Threshold con umbral O.

DifferenceThresholdO1.tem , correspondiente a la plantilla
Threshold con umbral 0.1

DifferenceThreshold02.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral 0.2

DifferenceThreshold04.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral 0.4

DifferenceThreshold06.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral 0.6

DifferenceThreshold08.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral 0.8

DifferenceThreshold-01.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral -0.1

DifferenceThreshold-02.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral -0.2

DifferenceThreshold-04.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral -0.4

DifferenceThreshold-06.tem,

correspondiente a la

Threshold con umbral -0.6

plantilla

plantilla

plantilla

plantilla

plantilla

plantilla

plantilla

plantilla

DifferenceThreshold-08.tem , correspondiente a la plantilla
Threshold con umbral -0.8

plantillas es completamente equivalente.

correspondiente a la plantilla Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

Difference

El resto de

11.10.1 PLANTILLA DIFFERENCE THRESHOLD CON UMBRAL -0.1

11.10.1.1

Caracteristicas de la plantilla

Parametros:
0 0
0 2
0 0

0 0 0 0
0 B=| © -1 0
0 0 0 0
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Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Reflected

En grises

En grises

Binaria

e Descripcion: Realiza la diferencia pixel a pixel de las imigenes Entrada y
Estado Inicial, y en cada uno de ellos da como resultado negro o blanco en

funcién de que esta diferencia sea mayor o menor que 0.1.

11.10.1.2 Ejemplo de aplicacion

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el

comportamiento de esta plantilla.
Las imagen de estado inicial y entrada estdn contenidas en los ficheros

DifferenceA.bmp y DifferenceB.bmp respectimamente.

,,

Figura 11.15 Iméagenes de entrada, estado inicial y salida.

En caso de invertir el orden de las imdgenes, se obtiene el resultado que se
muestra en la figura 11.16.

Figura 11.16 Imdgenes de salida.

Y en caso de usar como umbral 0./ en lugar de —0./ se obtendrian las imagenes
anteriores invertidas.

11.11 PLANTILLAS DETECTORES LOCALES

En estas plantillas se hace una determinada operacién en cada pixel y su entorno
de vecindad inmediato (radio = 1). Se buscard una determinada morfologia local
especificada en la matriz de control B, de manera que si un pixel de la imagen de
entrada verifica dicha morfologia, el correspondiente pixel tendrd un valor negro.

La plantilla genérica es la siguiente:
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0 0 0 by b, bs
A= 0 1 0 B= by bs be I=x
0 0 0 by bg b
Donde:
1, pixel negro

indiferente

x=05-Y |
i=1

pixel blanco

En la biblioteca se incluyen los siguientes ficheros de plantilla:

LocalSouthernDetector.tem, correspondiente a la plantilla Local Southern
Detector

LocalNortherDetector.tem, correspondiente a la plantilla Local Northern
Detector

LocalEasternDetector.tem, correspondiente a la plantilla Local Eastern
Detector

LocalWesternDetector.tem, correspondiente a la plantilla Local Western
Detector

A continuacion se analiza la plantilla Local Southern Detector.Las otras tres
completamente equivalentes y se obtienen sin més que realizar una rotacién en
la matriz de control B.

11.11.1 PLANTILLA LOCAL SOUTHERN DETECTOR

11.11.1.1 Caracteristicas de la plantilla
e Parametros:
0 0 0 0 0 0
a=| © 1 0 B=| © 1 0 I=-3.5
0 0 0 -1 1 -1
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Reflected Binaria Todo-blanco Binaria
e Descripcion: Comprueba la morfologia descrita por la matriz B pixel a
pixel, que en este caso indica pixel central negro y pixeles vecinos
inferiores todos blancos, siendo los restantes indiferentes. Se indicard que
se ha encontrado dicha morfologia mediante un valor negro en el pixel
correspondiente de la imagen de salida.
11.11.1.2 Ejemplo de aplicaciéon

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.
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Las imagen de entrada estd contenidas en el fichero Objects.bmp . Para la
imagen de estado inicial debemos utilizar la contenida en el fichero Whitel00x100.bmp .

® -
A

Figura 11.17 Imégenes de entrada y salida.

11.12 PLANTILLA HOLE FILLER

11.12.1 CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 1 0 0 0 0
az| 1 3 1 B=| © 4 0 I=-1
0 1 0 0 0 0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Fija

Binaria

Todo-blanco con

Binaria

borde negro

e Descripcion: Rellena los huecos de las figuras de la imagen de entrada.

11.12.2 EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imagen de entrada estd contenidas en el fichero HoleFiller.bmp .Para la
imagen de estado inicial debemos utilizar la contenida en el fichero Black-

WhiteBorder.bmp .

CD

Figura 11.18 Imdgenes de entrada y salida.
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11.13 PLANTILLA EROSION

11.13.1 CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 0
A= 0 2
0 0

1 1 1
1 1 1
1 1 1

I=-8.5

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Espejo

Binaria

e Descripcion: Realiza un erosionado de las figuras de la imagen de entrada,

de manera que se muestran a la salida con menor superficie.

11.13.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el

comportamiento de esta plantilla.
Las imagen de entrada esta contenida en el fichero charA.bmp .

Figura 11.19 Imégenes de entrada, estado inicial y salida.

11.14 PLANTILILA DITALACION

11.14.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0
a=| © 2

1 1 1
1 1 1
1 1 1

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Espejo

Binaria

e Descripcion: Realiza una dilatacién de las figuras de la imagen de entrada,

de manera que se muestran a la salida con mayor superficie.
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11.14.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de entrada estd contenida en el fichero charA.bmp .

Figura 11.20 Imagenes de entrada y salida.

11.15 PLANTILLA HALFTONING.

11.15.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

-0.07 -0.1 -0.07 0.07 0.1 0.07
a=| -0.1 1.1 -0.1 B=| 0.1 0.32 0.1 I=0
-0.07 -0.1 -0.07 0.07 0.1 0.07

Condicién de

contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

En grises

Espejo

Binaria

e Descripcion: Transforma la imagen en grises de la entrada en una imagen
binaria de medios tonos.

11.15.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de entrada estd contenida en el fichero Halftoning.bmp .

Figura 11.21 Imédgenes de entrada y salida.
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11.16 PLANTILLA INVERSE HALFTONING.

11.16.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 0 0 0.07 0.1 0.07
a-| O 0 0 g=| 0.1 0.32 o. I=0
0 0 0 0.07 0.1 0.07

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Todo-gris neutro

Binaria

e Descripcion: Transforma la imagen en medios tonos obtenida por la
plantilla Halftoning de la entrada en una imagen binaria de medios tonos.

11.16.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de entrada esta contenida en el fichero InverseHalftoning.bmp .

Figura 11.22 Imdgenes de entrada y salida.

11.17 PLANTILLA EDGE DETECTOR

11.17.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 0 0 -1 -1 -1
a=| © 1 0 B=| -1 8 -1 I=-
0 0 0 -1 -1 -1

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Todo-gris neutro

Binaria
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e Descripcion: Extrae los bordes de las figuras de la imagen de entrada.

11.17.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen de entrada estd contenida en el fichero objects2.bmp . Para la imagen
de estado inicial se debe utilizar la contenida en el fichero grayl00x100.bmp.
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Figura 11.23 Imdgenes de entrada y salida.

11.18 PLANTILILA FIGURE RECONSTRUCTOR

11.18.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0.5 0.5 0.5 0 0 0
A= 0.5 4 0.5 B= 0 4 0 I=3
0.5 0.5 0.5 0 0 0
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Refleja Binaria Binaria Binaria

e Descripcion: Extrae los bordes de las figuras de la imagen de entrada.

11.18.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imégenes de estado inicial y entrada estin contenidas en los ficheros
FigRecMarks.bmp y Objects2.bmp
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Figura 11.24 Iméagenes de estado inicial, entrada y salida.

11.19 PLANTILLA CONNECTIVITY

11.19.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0
0.5 B= -0.5 3 -0.5 I=-4.5
0

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Binaria

Binaria

e Descripcion: Elimina los objetos marcados en la imagen de entrada. Las
imagenes de entrada y estado inicial solamente se diferencian en las
marcas, que son pixeles blancos en el estado inicial sobre la figura que se
desee eliminar.

11.19.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imagenes de entrada y estado inicial estdn contenida en los ficheros
ConectA.bmp y ConnectB.bmp .

p |

Figura 11.25 Iméagenes de entrada, estado inicial y salida.
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11.20 PLANTILLA JUNCTION EXTRACTOR.

11.20.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 0 0 1 1 1
a=| © 1 0 B=| 1 6 1 I=—
0 0 0 1 1 1
Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Refleja Binaria Espejo Binaria

e Descripcion: Elimina los pixeles negros que no tengan al menos 3 pixeles
vecinos negros. Los pixeles blancos los deja como estdn. Sirve para extraer
los puntos de cruce en una figura esqueletizada. También puede emplearse
para realizar pequefias erosiones en figuras.

11.20.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el

comportamiento de esta plantilla.
Las imagen de entrada estdn contenida en el fichero JunctionExtractor.bmp.

Para el estado inicial se debe utilizar esta misma imagen.
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Figura 11.26 Imdgenes de entrada, estado inicial y salida.

11.21 PLANTILLA HEAT DIFUSION

11.21.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0.1 0.15 0.1 0 0 0
a=| 0.15 0 0.15 | g=| o© 0 0 1=0
0.1 0.15 0.1 0 0 0
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Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja Todo-gris neutro En grises En grises

e Descripcion: Realiza la operacion de difusion de calor sobre la imagen de
estado inicial. El resultado es una imagen suavizada con un efecto de
desenfoque.

11.21.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imagen de estado inicial estd contenida en el ficheros.

Figura 11.27 Iméagenes de estado inicial y salida

11.22 PLANTILLA BINARY SMOOTHIG

11.22.1 CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 1 0 0 0 0
A= 1 2 1 B= 0 0 0 =0
0 1 0 0 0 0

Condicién de
contorno
Refleja

Tipo de imagen de
entrada
Todo-gris neutro

Tipo de imagen de
estado inicial
En grises

Tipo de imagen de
salida
Binaria

e Descripcion: Realiza una conversion a binario de la imagen de entrada con
un suavizado.

11.22.2 EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

ANEXO: PLANTILLAS DE LA BILIOTECA 162



Estudio e implementacién de herramientas software para el disefio de redes neuronales celulares

Las imagen de estado inicial estd contenida en el ficheros.

Figura 11.28 Imdgenes de estado inicial y salida

11.23 PLANTILLA GRAY SMOOTHING

11.23.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

0 0
A= 0 0
0 0

o
i

0.125 0.125 0.125

0.125 0.125 0.125
0.125 0.125 0.125

Condicién de Tipo de imagen de | Tipo de imagen de | Tipo de imagen de
contorno entrada estado inicial salida
Refleja Todo-gris neutro En grises En grises

e Descripcion: Realiza la operacion de difusion de calor sobre la imagen de
estado inicial. El resultado es una imagen suavizada con un efecto de
desenfoque.

11.23.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

Las imagen de estado inicial estd contenida en el ficheros.
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Figura 11.29 Imégenes de entrada y salida
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11.24 PLANTILLA FRAMED AREAS FINDER

11.24.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

Parametros:
0 1
1 5
0 1

0 0
0 2
0 0

(@]

I=-5.25

Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Binaria

Binaria

e Descripcion: Se muestran a la salida las zonas en pixeles negros de la
imagen de estado inicial completamente enmarcadas por una curva cerrada
de la imagen de entrada. Para que todo funcione bien la curva debe tener un
pixel de grosor, y la zona encerrada no debe tener ningtn pixel negro.

11.24.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.
Las imédgenes de entrada y estado inicial estdn contenidas en los ficheros .
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Figura 11.30 Imagenes de entrada, estado inicial y salida

11.25 PLANTILLA CONTOUR SMOOTHIG

11.25.1CARACTERISTICAS DE LA PLANTILLA

e Parametros:

1 1 1 0 0 0
A= 1 2 1 B= 0 0 0 =0
1 1 1 0 0 0
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Condicién de
contorno

Tipo de imagen de
entrada

Tipo de imagen de
estado inicial

Tipo de imagen de
salida

Refleja

Binaria

Todo-gris neutro

Binaria

e Descripcion: Realiza un suavizado del contorno de las figuras de la imagen
de estado inicial. Este suavizado se realiza a escala de pixeles, de manera
que el suavizado solamente se apreciard a bajas resoluciones.

11.25.2EJEMPLO DE APLICACION

A continuacién se muestra un ejemplo en el que se pone de manifiesto el
comportamiento de esta plantilla.

La imagen

de estado

inicial

esta

contenida en el

fichero

ContourSmoothing.bmp. Para la imagen de entrada debemos utilizar el fichero Gray

100x100.bmp .

Figura 11.31 Imdgenes de estado inicial y salida
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