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PROJEKT — ZALICZENIE - OGOLNE ZASADY

e  Praca w zespole dwuosobowym

e Sprawozdanie gtdwne:

o Nalezy zaczag¢ od opisu algorytmu. Prosze sie przede wszystkim skoncentrowac na opisie
algorytmu, czy to jest moja wersja z pliku z materiatami, czy zmieniona (jak i gdzie), czy
zupetnie inny pomyst.

= QOpisy generatora instancji mozna sobie podarowac, chyba ze jakims$ cudem ktos
wymyslit tam jakas ciekawg modyfikacje, ktdrg chce sie pochwali¢ (doubt...)

= Opis modutu tworzenia grafu — jak wyzej. Jak to jest tak jak opisywatem, opisu tego
prosze nie robi¢. Chyba, ze cos w tym module projektu tez byto zrobione
»oryginalnie.

o (Metaheurystyka) prosze o doktadny opis, np. jesli algorytm genetyczny, to chciatbym
doktadnie sie dowiedzieé, jak dziatajg krzyzowanie, mutacja, selekcja. Jesli to Tabu Search, to
znowu: jak dziafa lista tabu, czy jest kryterium aspiracji, czy algorytm ma jakie$ sposoby
radzenie sobie z optimami lokalnymi w ktére TS lubi wpadaé, itd. Tak samo w przypadku
innych algorytmow, zaréwno tych typowych i takich bardziej autorskich — chciatbym mie¢
szanse zrozumie¢, jak dziata algorytm bez potrzeby doktadnej analizy linia po linii kodu
programu.

o Testy i wyniki testdow w formie tabel i wykreséw (o tym obszernie dalej, gtéwnie od jakosci tej
czesci bedzie zalezeé wstepna opinia / ocena projektu).

e Sprawozdania w pdf/doc/odf — mozna wysyta¢ mailem oraz kod projektu (jako cato$¢, uwaga na pliki
wykonywalne w zatgcznikach (niech ich po prostu nie bedzie) i jesli nie potwierdze w ciggu 24-48h
maks, ze dostatem maila (jak zawsze robie) to mozna zatozyé, ze mail zagingt — zazwyczaj przez filtry
poczty i zatgczniki).

e Jezyk programowania: preferowane C++, C#, Java, Python.

e W niedziele 15.06 grupy L2 i L4 majg oczywiscie priorytet, bo to ich zajecia. 15.06 bede w pracy od okoto
9:00 do 16:0 / ostatniej umdéwionej grupy. W praktyce, gdyby wszyscy z L2 i L4 oddali sprawozdania na czas
(o tym nizej) to i tak rozmowy z nimi zajmg mi mniej niz potowe przewidzianego czasu. Wiec grupy L1, L3 i
L5 moga w ten dzien przychodzi¢, jezeli znajda czas pomiedzy innymi zajeciami. Zapowiedzenie sie
wczesdniejsze mile widziane (nie dotyczy L2, L4, ci niech w mailu co najwyzej zapowiedzg, ze sie nie zjawig i
chca Zoom — patrz nizej).

e Abyrozmowa o projekcie mogta bez problemu sie odby¢, chciatbym dostaé sprawozdanie do 9/10.06, czyli
tak do pétnocy/do rana we wtorek 10.06.

o Wszystkim ktdrzy do tego czasu wyslg projekty bede najpierw pisat maila, ze odebratem (jak nie
przyjdzie, to znaczy, ze mail nie dotart, bo to odpisuje priorytetowo), a po 1-2 dniach kolejny,
gdzie na niedziele 15.06 porozdzielam was czasowo co okoto kwadrans, zebyscie bez sensu nie
musieli sta¢ w jakiejs kolejce pod salj...



o Jezeli dostane sprawozdanie miedzy 10.06 a 12.06 — to zalezy. Jak zd3ze przed pigtkiem
przeczytaé, to mozna przychodzi¢ w niedziele.

e W sobote 14.06 - zajecia odwotane. <gothic mode> W zwigzku z powyzszym ogtasza sie co nastepuje. Z
woli mitosciwie panujgcego nam Dziekanatu, oceny muszg byé wpisane w usos do 22.06. </gothic> Czyli
mozemy ,rozmowe” mie¢ na zoomie. W zwigzku z tym, takie sprawozdania musze dosta¢ najpdzniej do
soboty 14.06 do pdétnocy. Dzieki czemu, w niedziele zamiast rozmawiaé z wami, nie bede sie na PP nudzic,
tylko drukowac i czytaé. W poniedziatek 16.06 wysle maile z linkami do Zooma. Jak mam by¢ szczery, to
wolatbym to zunifikowac. Na przyktad od razu ustalmy, ze dobrze bytoby rozmowe na Zoomie
przeprowadzac np. w srode 18.06 lub czwartek 19.06 okoto wieczornej godziny 18 i pdzniej. Po prostu nie
chciatbym stawac przed koniecznoscig generowania 15 spotkan na zoom rozsianych po wszystkich dniach i
godzinach...

TESTY

Ogolnie dzielg sie na dwa rodzaje: testy w ramach strojenia metaheurystyki oraz testy jakosci
sekwencjonowania DNA.

TESTOWANIE PARAMETROW ALGORYTMU

Gdy méwimy o algorytmach metaheurystycznych (czy takze innych odpowiednio zaawansowanych
algorytmach) to wiemy, ze pojawiajg sie w nich liczne parametry, ktdre muszg mieé przypisane jakies wartosci.
Na przyktad w przypadku algorytmu genetycznego sa to prawdopodobienstwa zachodzenia mutacji i
krzyzowania, reguty selekcji i inne, w przypadku tabu — dtugos¢ listy tabu, pamie¢ dtugoterminowana,
parametry strategii wychodzenia z optimum lokalnego, w przypadku algorytmu mréwkowego — liczba mréwek,
funkcje zarzadzajace macierzg feromonowg (to jest ich parametry), itd.

Zanim wiec zaczniecie Panstwo kolejnymi wykresami udowadnia¢ jak wspaniale sekwencjonujg DNA wasze
heurystyki, nalezy cho¢ jednym czy dwoma skromnymi wykresami udowodnic zasadnos¢ tych parametréow,
zeby byty mniej ,,wysnione” a bardziej uzasadnione. Na przyktad, dlaczego populacja w genetycznym ma akurat
wielkos$¢ 42 — przydatbym sie wykres uzasadniajacy, ktéry udowadnia (lub wtasnie nie), ze dla 43 i 41 to juz
tragedia i lepiej&szybciej wszystko liczyé na liczydle, a 42 to super wartoé¢. Ze juz nie wspomne o takich
drobnostkach jak czas pracy algorytmu, prawdopodobienstwa mutacji, krzyzowania, decyzji mréwek, dtugosé
listy tabu, itd.

Nie popadajmy jednak w przesade, przetestowac wszystkiego sie nie da, nawet matematycznie to problem
wielowymiarowy i wielokryterialny (tj.: testujemy parametr x, ale przyjmujemy ze a,b,c,y oraz z sg takie a nie
inne, ale czemu takie s3? Bo je ustaliliSmy wczesniej przyjmujac x jakiekolwiek... | tak w koétko.). Ale cho¢ jeden
skromny wykres testujgcy COS z samego algorytmu zdziata cuda na moje przyszte potencjalne marudzenie, czy
wtasnie jego brak przy sprawdzaniu.

TESTY SEKWENCJONOWANIA

Oczywiscie gtdwng rzeczg, ktdrg testujemy jest to jak dobrze algorytm radzi sobie ze sktadaniem DNA. Sg trzy
problemy do wyboru:

1. Klasyczny problem SBH z btedami negatywnymi oraz pozytywnymi.
2. Problem SBH z informacjg o potozeniu oraz wszystkimi rodzajami bteddéw.
3. Problem SBH z informacjg o powtdrzeniach oraz wszystkimi rodzajami btedow.



Parametry problemdéw do mozliwego testowania:

Dtugos¢ poszukiwanego DNA — n : miedzy 300 a 1000 (to ostatnie dla klasycznego SBH to juz bardzo
wysoka liczba, zwtaszcza z btedami w spektrum).
Dtugosc oligonukleotydéw sond — k : pomiedzy 7 a 10. Oczywiscie mozna uzy¢ wiekszych wartosci, ale
to juz takie troche oszukiwanie (nie ma takich macierzy, nie optaca sie) — wiadomo ze im dtuzsze
sondy, tym tatwiej potem sktada¢ DNA. Im mniejsze k, tym wigcej btedéw negatywnych wynikajacych z
powtdrzen bedzie sie pojawiac.
Rodzaj bteddéw:

o Negatywne wynikajgce z powtdrzen (standard, zaktadamy, ze przy dtuzszych DNA trudno o

spektrum, gdzie cho¢ jeden czy dwa takie sie nie pojawia)

o Negatywne ,,normalne”

o Pozytywne.
llo$¢ / procent btedéw danego typu. Proponuje przyjaé, ze 2-3% z wartosci n—k+1 to absolutne
minimum. 10% w przypadku negatywnych to juz naprawde sporo, 15% to juz ekstrema i oczekujmy
wtedy raczej stabych wynikéw. Co do pozytywnych (samych), to zazwyczaj jest tak, ze nawet 10-15%
takich btedow (jesli nie ma negatywnych) to sporo, ale algorytm moze to jeszcze ,ogarngc”.

o Jesli bierzemy przypadek tgczony, czyli np. negatywne (10%) i pozytywne (tez 10%), to tez

mozna uznag, ze jest to duzo bteddw i jakos rozwigzania moze kuleé.

[Problem 2] mozna testowac precyzje informacji o powtdrzeniach. Typowe informacje to ,,1 lub
wiecej” lub ,,1, 2 lub wiecej powtdrzen”. Raczej nie wystepuje sytuacja, ze np. powtorzen jest 7 i
algorytm doktadnie wie, ze 7. To by oczywiscie utatwiato prace, ale w praktyce dwa schematy ktére
przedstawitem byty najczesciej osiggalne w eksperymencie.

Oczywiscie nie trzeba testowac absolutnie wszystkiego, ale im wiecej testow dla réoznych parametrow, tym

lepiej dla sprawozdania i koricowej oceny.

REPREZENTACJA DANYCH

Dane w tabelkach sg ok, o ile tabele sg dobrze skonstruowane. To jest od razu wiadomo co jest w kazdej

komorce i jak to sie faczy ze sobg jako catosé. Ale jak juz mamy excelowe tabelki, to oczywiscie mozna je tez

przerabia¢ na wykresy. | zaczyna sie zabawa: z tym zawsze byt ktopot w sprawozdaniach z przedmiotéw, gdzie

wykresy trzeba robic. Opis ponizej na motywach ksigzki: Janina Bak, “Statystycznie rzecz biorac. Czyli ile trzeba

zjes¢ czekolady, zeby dosta¢ Nobla” Wydawnictwo W.A.B., 2020

1.

Wykres to nie walentynka — musi by¢ PODPISANY. Dotyczy to tytutu jak i osi.

Wszystkie elementy wykresu (np. kolory, ksztatty punktdéw, itd.) sg jak dzieci — muszg by¢ odpowiednio
NAZWANE. Odpowiednio to znaczy tak, by nikt nie miat zadnych watpliwosci, czego dotyczg i co
oznaczajg (elementy wykresu, nie dzieci).

Pamietajmy, ze 25% duzej pizzy to nie to samo co 25% MALEJ pizzy — zawsze podawajcie LICZBE
WSZYSTKICH OBSERWACII N, ktére obejmuje wykres.

Wizualizacja to nie aktywnosc fizyczna — jej celem nie jest utrudnianie ludziom zycia. Uprosccie swoim
odbiorcom zrozumienie wykresu, na przykfad dzieki dodaniu ETYKIET Z WARTOSCIAMI.

Wykres to nie pisanka — KOL stosujemy ostroznie.

Myslcie z czutoscig o ludziach, ktdrzy stajag w ptomieniach na widok liczb — pokazujcie na wykresie
doktadnie tyle, ile jest niezbedne, i PODKRESLAICIE to, co najwazniejsze. Wykres to nie studniéwka —
nie potrzebuje brokatu, udziwnien i innych fiu-bzdziu.



TESTOWANIE — SZCZEGOtY

To co przeczytaliscie do tej pory, jak dotad wystarczato (lepiej lub gorzej). Powyzszy tekst powstat w okolicach
2021 roku, korekty tegoroczne dotyczg pierwszej strony i samej gory drugiej strony. Gdzies w tak zwanym
miedzyczasie, w okolicach 2023-2024, dla innego przedmiotu, ale z niemal tg sama tematyka zrobitem inny opis
testow. Wklejam go tutaj ponizej. To co teraz przeczytacie jest szczegétowym powtdrzeniem tej samej idei
testow, tylko bardziej doktadnie. Mysle, ze bardzo sie przyda (bede o tym méwic na drugim laboratorium).

Podsumowanie projektu do zrobienia (szczegéty byly juz doktadnie ttumaczone na laboratorium):

1) Praca w grupach dwuosobowych, nalezy zaimplementowac algorytm(y) rozwigzujace problem
sekwencjonowania przez hybrydyzacje, w tym w sktad projektu wchodza:

a. Generator instancji problemu generujacy spektrum hybrydyzacji, potencjalnie z btedami
pozytywnymi i negatywnymi (czy i ile — zalezy od przeprowadzonego testu). Typowy rozmiar
DNA n > 300nt oraz n < 700nt, rozmiar oligonukleotyddéw k >= 7 oraz k <= 10. Zaleznie od
przypadku.

b. Generator rozwigzan poczatkowych, zwany przeze mnie w ramach laboratoriéw
»generatorem rozwigzan losowych”, bo to niestety dobrze oddaje jego typowa , jakos¢”
pracy.

c. Aby wyjs¢ powyzej progu oceny 4.0 — 4.5, nalezy chociaz sprébowaé zaimplementowac
algorytm metaheurystyczny, ktéry na podstawie rozwigzania/rozwigzan, ktére wyszty z
algorytmu z punktu wczesniejszego stara sie ulepszyc¢ rekonstrukcje DNA z elementéw
spektrum z instancji.

d. Sprawozdanie, na ktore sktada sie:

i. Opis stworzonych algorytméw

ii. Testy algorytmdw, tj. ich parametrow, jesli jakowes w ogdle majg. W przypadku
metaheurystyki jest tam ich zawsze sporo, nalezy wybra¢ 2-3 kluczowe i
przetestowac ich ptyw na jakos$é otrzymywanego rozwigzania. Np. a przypadku ACO
parametrem moze by¢ liczba mréwek, wspdtczynnik parowania feromondw, itd. W
przypadku algorytmu genetycznego: procentowe szanse na krzyzowanie i osobno
mutacje, parametry zwigzane z algorytmem (pomocniczym) selekcji rozwigzan, itd.
Tabu Search: dtugos¢ listy ruchéw zakazanych, wielkos¢ przeszukiwanego
sgsiedztwa, itd.

iii. Testy instancji problemu, np. wptyw % btedéw hybrydyzacji danego typu na jakos¢
rozwigzan wychodzacych z algorytmu majacego juz jakos ustalone i niezmienne
parametry wewnetrzne (np. z testow z poprzedniego podpunktu). Wptyw dtugosci
dna (dos¢ trywialny i oczywisty w wynikach tekst), wptyw dtugosci parametru k, itd.

2) Na potrzeby wykreséw/tabel wynikdw najlepiej uzywac miary odlegtosci miedzy dwoma taricuchami
znakdéw, np. odlegtos¢ Levenshteina. Poniewaz aby stworzyé dowolng instancje problemu musimy
zaczg¢ od wygenerowania DNA, to jak juz na podstawie spektrum z btedami (lub bez) nasze algorytmy
jakis taricuch DNA odtworzg, wtedy mozna odwotac sie do tego oryginalnego DNA i obiektywnie ocenic
stopien réznicy miedzy obydwoma — na tej podstawie mamy punkty pomiarowe do wykresow w
sprawozdaniu.

3) SBH klasyczne, znamy dtugos¢ DNA, dtugos¢ oligonukleotydéw, czyli k, liczbe btedéw negatywnych,
pozytywnych, wierzchotek poczgtkowy.

4) Testy w sprawozdaniu w ogdlnosci mozna podzieli¢ na dwa rodzaje. Pierwszy typ testow bada wptyw
parametrow algorytmu na jako$é rozwigzan, druga kategoria testéw bada wptyw wartosci zmiennych
opisujgcych instancje problemu (np. liczba btedéw) na trudnos¢ znalezienia dobrego rozwigzania.

a. Na potrzeby testowania parametréw algorytmu musimy dysponowac pewnym statym,
reprezentacyjnym zbiorem instancji testowych. Powinny by¢ do siebie wzglednie podobne i w
liczbie min. kilkudziesieciu. Sugeruje przyjac¢ dla nich jeden staty parametr k, np. k=9 lub 10,



oraz statg, albo podobng dtugos¢ DNA, czyli n (np. miedzy 500 a 700, ta druga wartos¢ juz
raczej dla k=10). Réznic sie zdecydowanie powinny liczbg i rodzajem btedéw hybrydyzacji.
Zafozmy dla przyktadu ponizej, ze mamy 60 takich instancji tworzacych zbidr testowy.

Przyktad: chcemy przetestowac liczcbe mréwek w metaheurystyce ACO, tj. wptyw tej
liczby na jakos¢ rozwigzania. Zaktadamy, ze dla danych i statych parametréw ACO,
liczba mréwek i jej wptyw na jakos¢ rozwigzania bedzie badana dla wartosci 50, 100,
150, 200 i 250 mrowek.

Zbieranie danych do testu / wykresu wyglada nastepujgco. Najpierw kazda z 60
instancji przeliczamy przez metaheurystyke ACO dla liczby mréwek rownej 50 (a
wszystkie inne zmienne rzgdzace dziataniem ACO sg ustawione na jakie$ wartosci i
ich nie zmieniamy juz w tym tescie. Przez przeliczenie rozumiem tu uzyskanie jakie$
rekonstrukcji DNA. Potem dla kazdej instancji poréwnujemy to co wyszto z algorytmu
z DNA oryginalnym dla danej instancji (miara Levenshteina). Majac 60 instancji, po
60-ciu uruchomieniach algorytméw mamy 60 miar Levenshteina. Dodajemy je do
siebie i dzielimy sume przez 60. Wychodzi nam zwykta Srednia arytmetyczna jakosci
rozwigzan dla 60 instancji zbioru testowego i liczby mréowek réwnej 50.

Powtarzamy punkt powyzszy osobno za kazdym razem dla liczby mréwek 100, 150,
200 250. Dostajemy facznie 5 punktéw na wykres do sprawozdania (pie¢ bo kazdy
punkt pomiarowy to oczywiscie srednia miara jakosci miar Levenshteina dla liczby
mréwek réwnej 50, 10, 150, 200 i 250 w tym przyktadzie).

Powyzszy schemat mozna powtdrzy¢ dla dowolnego parametru meteheurystyki,
przetestowac nalezy 2-3 parametréow, nawet jak ich jest wiecej w algorytmie.

Jezeli nie dysponujemy metaheurystyka to trzeba kombinowac :) i prébowacé znalez¢
jakiekolwiek istotne parametry w naszym algorytmie naiwnym, czy jak go tam
nazwiemy. Poza takim ,problemem?”, ze jest to o wiele prostszy algorytm (niz
metaheurystyka) i moze mie¢ o wiele mniej parametréw, procedura z grubsza
wyglada tak samo.

b. Testowanie parametréw instancji problemu. Czyli druga klasa testéw w sprawozdaniu. Nalezy
minimum 2-3 parametry testowad, np. n / k (idg w parze zazwyczaj), liczbe bteddw takich czy
|nnych Opisze typowy test badania wptywu btedéw negatywnych.

Generujemy sobie zbiorek instancji testowych. Tutaj wartosci n oraz k powinny by¢
identyczne, zatézmy, ze chcemy 20 instancji. Tworzymy wiec 20 taricuchdw DNA,
robimy z nich spektrum. Musimy zapamieta¢ doktadnie to 20 wygenerowanych
DNA - czemu, o tym dalej, przydadzg sie jeszcze pdzniej.

Zatéimy, ze chcemy przetestowac wptyw bteddéw negatywnych dla wartosci 2, 4, 6, 8
i 10% spektrum. Zatézmy tez, ze dla naszych 20 instancji testowych zawsze mamy
DNA gdzie n = 600, k = 10. W ramach szukania pierwszego punktu na wykres do
sprawozdania, w kazdej instancji usuwamy 2% spektrum, czyli tworzymy btedy
negatywne.

Kazda z tych 20 instancji z btedami przeliczamy algorytmem takim jaki mamy (w
algorytmie, czy to losowym czy metaheurystycznym wszystkie parametry traktujemy
jako state i niezmienne w testach dalszych). Otrzymujemy 20 zrekonstruowanych
tancuchéw DNA, kazdy porownujemy z oryginalnym DNA dla danej instancji —
wychodzi miara Levenshteina dla kazdego. Dodajemy 20 wynikdw do siebie, sume
dzielimy przez 20. Otrzymana liczba to punkt na wykresie, na osi Y — warto$¢ miary
Levenshteina, na osi X oznaczamy ,,2% bt. negatywnych” lub po prostu ,,2%” bo tytut
wykresu bedzie nam ogtfaszaé co doktadnie testujemy w danej chwili i co jest na osi
X.

Teraz uwaga: dla 4% btedéw negatywnych musimy uzyé tych samych 20 tancuchéow
DNA ktére sobie zachowalismy na poczatku. DNA, tj. jego struktura wewnetrzna, tj.
kolejnos¢ i powtarzalnosc liter, ma wptyw na jakos¢ wynikéw, a chcemy testowac
tylko wptyw btedéw. Dlatego bierzemy te same DNA. Tym razem jednak w spektrum
kazdego z nich usuwamy 4% elementéw. Po czym powtarzamy punkt trzeci tutaj i



ostatecznie otrzymujemy teraz punkt wykresu oznaczajgcy srednig jakos¢
rekonstrukcji DNA wedtug miary Levenshteina dla 4% btedéw negatywnych.
v. Powtarzamy dla takich %-6w btedéw negatywnych, ile i jakie chcemy testowac.



