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ПЛАНИРОВАНИЕ СБИС МЕТОДОМ ГЕНЕТИЧЕСКОГО ПОИСКА

1.Введение

Планирование СБИС заключается в размещении на поле кристалла блоков, имеющих заданную площадь и не имеющих фиксированных размеров [1]. Блоки и кристалл имеют форму прямоугольников. В результате планирования решаются сразу две задачи: определяется взаимное расположение блоков друг относительно друга, т.е. их размещение, также фиксируются размеры каждого блока. В результате планирования строится план кристалла, представляющий собой охватывающий прямоугольник, разделённый горизонтальными и вертикальными сегментами на неналагающиеся прямоугольники в которые следует поместить соответствующие блоки. Это более сложная задача, чем стандартная задача размещения блоков с фиксированными размерами.


Основной целью оптимизации является минимизация общей площади кристалла. 


Задача планирования относится к классу NP. Анализ существующих подходов к решению поставленной задачи показал, что наиболее удачными являются подходы основанные на методах моделирования отжига [2,3] и методах генетической эволюции [4].


Эти методы отличаются друг от друга, как постановками, так и моделями. Однако недостаточно полный учёт специфики рассматриваемой задачи, и недостаточно адекватные способы представления оставляют актуальной проблему построения более совершенных эволюционных моделей.


В данной работе рассматриваются генетические процедуры для решения задачи планирования, отличительными чертами которых является то, что решение для более полного учёта специфики представляется тремя хромосомами, что увеличивает возможности целенаправленного комбинирования. С другой стороны гены в одних и тех же локусах хромосом являются гомологичными, что упрощает выполнение генетических операторов кроссинговера и мутации.

2. Постановка задачи планирования


Проблема планирования формулируется следующим образом[5].


Имеется множество модулей M = {mi|i=1,2,…,n}. Каждый модуль характеризуется тройкой <Si,li,Ui> где Si– площадь модуля, а параметры li и Ui задают нижнюю и верхнюю границу значения 
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 где

hi – это высота модуля, Wi – ширина модуля.

В качестве плана кристалла будем использовать план получаемый путём рекурсивного использования «гильотинного разреза», т.е. последовательного разрезания прямоугольников на две части.


На рис.1(a) представлен план, а на рис 1(b) соответствующее ему дерево «гильотинного разреза».
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План для множества модулей M представляет собой прямоугольник R, разрезанный вертикальными и горизонтальными линиями на множество областей ri в каждую из которых помещается соответственно модуль mi. На дереве цифрами помечены вершины, соответствующие разрядам, причём V – вертикальный разрез, а H – горизонтальный разрез. Буквами помечены вершины соответствующие областям. Каждая область ri имеет размеры xi и yi . Очевидно, что размеры области должны соответствовать ограничениям Si ( xi · yi 

и 
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В некоторых случаях задают границы отношения высоты к ширине прямоугольника R. Площадь области ri определяется как xi · yi , а общая площадь как 
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Будем считать, что связи между модулями mi и mj связывают центры соответствующих областей ri и rj . Обозначим через dij длину связей между mi и mj а через сij – стоимость связей. Тогда критерий оптимизации при планировании имеет вид: 
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 при соблюдении ограничений Si ( xi · yi и 
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3. Генетический алгоритм


Как уже указывалось выше плану кристалла на основе «гильотинного разреза» соответствует дерево разрезов, листьями которого являются вершины, соответствующие блокам. Каждая такая вершина имеет вес примерно равный площади соответствующего блока. Просмотром дерева разрезов снизу вверх присваиваются веса всем встреченным вершинам. При этом вес родительской вершины равен сумме весов пары её дочерних вершин. Взвешенное дерево разрезов содержит всю информацию необходимую для построения плана.


Задать дерево разрезов это во первых задать структуру этого дерева, т.е. последовательность бинарных разрезов, во вторых для внутренних вершин дерева, соответствующих разрезам , указать тип разреза H или V. В третьих пометить висячие вершины дерева ( листья ) номерами блоков. Обозначим через X = { xi | i = 1,2,..,n } множество висячих вершин дерева разрезов, которые располагаются  в горизонтальном ряду слева направо. Задать разметку блоков можно с помощю вектора Q = < qi | i = 1,2,…,n >, где qi – номер блока. Например для дерева на рис.1(b) вектор Q имеет вид: Q = < A,B,E,F,C,D,E,H,I >. С помощью перестановки элементов вектора Q можно задать любую разметку вершин множества X.


Основы генетического алгоритма составляют принципы кодирования и декодирования хромосом, генетические операторы и структура генетического поиска, основанная на идеях естественного отбора.


В работе решение кодируется набором из трёх хромосом. Хромосома H1 несёт информацию о разметке множества вершин X. Хромосома H2 содержит информацию о структуре дерева. Хромосома H3 содержит информацию о типах разрядов

 ( H или V ).


Пусть n – число областей плана ( число вершин множества X ). Хромосома H1 имеет вид, представленный на рис.2. Число генов равно ( n-1 ).
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Каждый ген gi может принимать любое значение Z( gi ) в интервале от 1 до ( n+1-i ).

 Например: для n = 8, 1 (  Z( g1 ) ( 8, 1 (  Z( g2 ) ( 7, 1 (  Z( g3 ) ( 6,…, 1 (  Z( g7 ) ( 2.


Декодирование хромосомы H1 производится следующим образом. Пусть для n = 8 имеется хромосома H1 = < 3,5,3,4,4,2,2 > , и пусть имеется опорный вектор B1 = < 1,2,3,4,5,6,7,8 >, число элементов которого равно n, а значение элементов изменяются от 1 до n.


Рассматриваем по порядку гены хромосомы и в соответствии с их значениями выбираем элементы и записываем их в порядке выборки в вектор Q.


Для g1  Z( g1 ) = 3. Выбираем в B1 элемент b13 ( это 3 ) и записываем его на первое место формируемого вектора Q, т.е. q1 = 3.


Удаляем элемент b13 из B1 и получаем вектор B2 = < 1,2,4,5,6,7,8 > содержащий 7 элементов. Следующим выбирается g2 , Z( g2 ) = 5. Отыскиваем элемент b25 вектора B2 это 6. Следовательно g2 = 6. Удаляем из B2 элемент b25 , получаем вектор B3 = < 1,2,4,5,7,8 >. Далее:

	Z( g3 ) = 3
	b33 = 4
	g3 = 6
	B4 = < 1,2,5,7,8 >

	Z( g4 ) = 4
	b44 = 7
	g4 = 6
	B5 = < 1,2,5,8 >

	Z( g5 ) = 4
	b54 = 8
	g5 = 6
	B6 = < 1,2,5 >

	Z( g6 ) = 2
	b62 = 2
	g6 = 6
	B7 = < 1,5 >

	Z( g7 ) = 5
	b72 = 5
	g7 = 6
	B8 = < 1 >


g8 = b81 = 1.

В итоге получаем вектор Q = < 3,6,4,7,8,2,5,1 > , задающий разметку множества вершин X.


Рассмотрим структуру хромосомы H2. Введём алфавит A = { X , ( }. Структуру дерева разрезов можно задать используя на базе алфавита A польское выражение для бинарного дерева, где X соответствует листьям дерева разрезов ( областям ), а ( –соответствует внутренним вершинам дерева ( разрезам ). Польские выражения для деревьев, представленных на рис.3(a) и 3.(b) имеют вид: X X ( X X ( X ( (; и X X ( X X ( ( X ( ;
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Процесс восстановления дерева по польскому выражению достаточно прост. Последовательно слева направо просматривается польское выражение и отыскиваются буквы типа (, соответствующие разрезам. Каждый такой разрез обьединяет два ближайших подграфа расположенных в полькой записи слева от знака ( образованных на предыдущих шагах. На рис.3(a) и 3(b) показаны контуром образованные подграфы при просмотре польского выражения.

 
Отметим основные свойства польского выражения для выполнения которых необходимо, чтобы записи соответствовало дерево разрезов.

Обозначим через nx – число элементов польского выражения типа X, а через n( Число элементов типа ( .

Для дерева разрезов всегда выполняется равенство nx = n( + 1.

Если в польском выражении провести справа от знака ( сечение, то слева от сечения число знаков X больше числа знаков ( по крайней мере на единицу. Первый знак ( в польском выражении ( при просмотре слева направо ) может появиться только после двух знаков X . Пронумеруем позиции между знаками X как показано на рис.4.

ХХ 1_ Х 2 _ Х 3 _ Х 4 _ … Х Nx –1 _

Рис.4

Максимальное число знаков ( , которое может появиться в позиции, равно номеру позиции. Напомним, что общее число n( = nх - 1.

Если польское выражение соответствует выше перечисленным свойствам, то ему соответствует дерево разрезов.


Хромосома H2 имеет вид представленный на рис.5.


[image: image10.wmf]Рис.5

g

1

g

2

g

n

.

…


В результате декодирования хромосомы строится польское выражение. Число генов в хромосоме равно n( , т.е. числу знаков ‘(’ . Значение гена gi колеблется в пределах от i до n( , т.е. i ( Z( gi ) ( n( . Значение гена указывает номер позиции в польском выражении в которую необходимо поместить знак ( .


Например: пусть для n( = 4 имеется хромосома H2 = < 4,2,2,4 >. Польское выражение, соответствующее хромосоме, имеет вид:

Х Х 1 Х ( 2 ( Х 3 Х ( 4 (
Дерево, соответствующее данному польскому выражению, имеет вид, представленный на рис.6(a).
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С помощью хромосомы H3 задаются типы разрезов ( H или V ). Число генов H3 равно n( . Значением гена является 0 или 1, 0 – соответствует H и 1 – соответствует V. Разметка внутренних вершин (определение типа разрезов ) осуществляется последовательно в порядке расположения знаков ( в польском выражении.


Например: H3 = < 1,0,0,1 >. Модифицированное с учётом H3 польское выражение примет вид: X X X H V X X V H. Пусть H1 = < 1,1,1,1,1 >. Соответствующий H1 вектор Q имеет вид: Q = < 1,2,3,4,5 >.

Тогда для H1 = < 1,1,1,1 >, H2 = < 4,2,2,4 > и H3 = < 1,0,0,1 > дерево разрезов имеет вид, представленный на рис.6(b). А план разрезов имеет вид, представленный на рис.7.
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Размер описывающего прямоугольника плана определяется при просмотре дерева снизу вверх исходя из размеров областей в которые помещаются блоки.


Процедура генетического поиска реализуется следующим образом. Формируется исходная популяция решений. Каждое решение представлено набором из трёх хромосом. Для генов хромосом H1 и H2 формируются диапазоны значений, которые они могут принимать. Гены хромосомы H3 всегда принимают одно из двух значений – 0 или 1. На каждой итерации с помощью генетических операторов кроссинговера и мутации генерируются новые решения . Затем расширенная популяция путём селективного отбора усекается до исходного размера отбрасыванием решений с наихудшим значением фитнесса( fitness ).


В работе используются два типа операторов кроссинговера К1 и К2. С помощью К1 новые решения получаются путём комбинирования составами хромосом родительской пары. Задаётся параметр Pk1 – вероятность кроссинговера. Просматриваются последовательно хромосомы от H1 до H3 и с вероятностью Pk1 осуществляет обмен гомологичными хромосомами родительской пары.


На рис.8(a) представлена родительская пара, а на рис.8(b) дочерняя пара образованная обменом пары хромосом H12 и H22 .
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Рис.8


С помощью  К2 новые решения образуются путём обмена гомологичных хромосом родительской пары. Задаётся параметр Pk2 – вероятность кроссинговера. Просматриваем последовательно, начиная с первого, локусы хромосом. С вероятностью Pk2  осуществляется обмен гомологичными генами.


На рис.9(a) представлена родительская пара, а на рис.9(b) дочерняя пара, после обмена генами. 
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Оператор мутации выполняется следующим образом. Задаётся параметр Pм - вероятность мутации. Просматриваются последовательно локусы хромосом решения. С вероятностью Pм осуществляется мутация гена в текущем локусе. Мутация заключается в принятии геном случайного значения из заданного диапазона значений для гена в данном локусе.


В основу селекции, как для выбора пары хромосом при кроссинговере, так и при отборе популяции положен “принцип рулетки”. В соответствии с этим принципом для всех решений устанавливается вероятность выбора. Вероятность выбора решения Ri = { H1i , H2i , H3i  } осуществляется по формуле:
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Решение с большими значениями фитнесса 
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 имеют большую вероятность выбора.

4 Экспериментальные исследования


Алгоритм планирования был реализован на языке Си++. Экспериментальное исследование производилось на ЭВМ типа IBM PC/AT Pentium 166.


Наилучшие результаты генетический алгоритм планирования показал при следующих значениях управляющих параметров: Pk1 = 0.3 , Pk2 = 0.4 , Pм = 0.1 , М = 50 и Т = 100, где М – обьём исходной популяции, а Т – число итераций ( генераций ). Исследованию подвергались примеры, содержащие до ста ( 100 ) блоков.


Исследования показали, что при фиксированном значении управляющих параметров трудоёмкость алгоритма имеет линейную зависимость и пропорциональна O( N ), где N – число блоков.


Для сравнения экспериментальных данных были выбраны наиболее известный генетический алгоритм [ 4 ] и алгоритм на основе моделирования отжига. В качестве меры сравнения исследовалось число итераций при котором достигалось решение близкое к оптимальному. На основе экспериментальных исследований было установлено, что разработанные и сравниваемые алгоритмы позволяют получать решения близкие к оптимальным, однако, разработанный алгоритм обладает большим быстродействием в том смысле, что для достижения высокого результата требуется меньшее число итераций.

5 Заключение


Разработка структуры, методов кодирования и декодирования хромосом решения, генетических операторов опиралось на учёте специфических особенностей задачи и её модели. При этом было обеспечено свойство гомологичности генов и хромосом, что упрощает структуры генетических операторов и делает их ближе к естественным.


Представление одного решения в виде трёх хромосом, даёт возможность использовать генетический оператор комбинирования набором хромосом в одном решении, что также является приближением к естественной эволюции. Кроме того разделение решения на три хромосомы даёт возможность организации поиска решений в различных постановках оставляя отдельные типы хромосом ( H1 или H2 или H3 ) неизменяемыми в процессе генетического поиска.


Например: при фиксированных H1 и H3 искать оптимальное решение только лишь за счёт изменения типов разрезов(H или V)


Источником усовершенствования может стать правильная настройка управляющих параметров. Исследования показали достаточно высокую эффективность разработки генетических процедур.
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