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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Introdugdo [1/3]

@ Rearranjo de genomas tem como o objetivo encontrar o menor
namero de operacdes que transformam um genoma em outro.

@ Essas operacdes podem ser reversdes, transposicdes, fissdes e
fusdes.

@ Estudos mostram que rearranjos sdo mais adequados que muta-

¢Bes pontuais quando se deseja comparar os genomas de duas
espécies [Palmer e Herbon (1988), Bafna e Pevzner (1995)].
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Introdugdo [2/3]

@ Neste contexto, a distancia evolutiva € o menor nimero de ope-
racdes que sdo necessarias para transformar um genoma em
outro.

@ Neste trabalho, trataremos os casos em que os eventos de re-
versbes e transposicdes ocorrem de forma isolada e os casos
quando os dois eventos ocorrem ao mesmo tempo.

@ O trabalho desenvolvido nesta dissertacdo segue a linha de pes-
quisa utilizada por Dias e Dias (2009) e nés apresentaremos
modelos de Programagdo por Restricdes (PR/CP) para orde-
nacdo por reversdes e ordenacdo por reversdes e transposicoes,
baseados na teoria do Problema de Satisfacdo de Restricbes
(PSR/CSP) e na teoria do Problema de Otimizagdo com Res-
tricdes (POR/COP).
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Introdugdo [3/3]

@ Nos fizemos compara¢des com os modelos de Programacéo por
Restricbes para ordenacdo por transposicdes, descrito por Dias e
Dias (2009), e no caso de ordenag&o por reversdes e ordenagdo
por reversdes e transposicdes, com os modelos de Programacio
Linear Inteira (PLI/ILP) descritos por Dias e Souza (2007).

o O artigo Constraint logic programming models for reversal and
transposition distance problems foi publicado no VI Brazilian
Symposium on Bioinformatics (BSB'2011).
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Permutacdo

@ Para fins computacionais, um genoma é representado por uma
n-tupla de genes, e quando n3o ha genes repetidos essa tupla é
chamada de permutacio.

e Uma permutagdo é representada como m = (w1 m2 ... 7p),
param €N, 1 <7 <nei#j< m #mj.

@ A permutagdo identidade é representada comot = (123 ... n).
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Introdugéo Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Problema da Distancia de Reverso [1/2]

Evento de reversio:
Um evento de reversdo ocorre quando um bloco do genoma é invertido.

s | e |

1 il +H + j+1 n 1 il i j n
1 i 4 i e n 1 il j il n
Figura : Uma revers3o aplicada so- Figura : Uma revers3o aplicada so-
bre uma permutagio orientada. bre uma permutacio n3o orien-
tada.
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Introdugéo Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Problema da Distancia de Reverso [2/2]

o O Problema da Distancia de Reversio & encontrar o nimero
minimo de reversdes necessarias para transformar uma genoma
em outro.

@ O Problema da Distancia de Revers3o é equivalente ao problema
de Ordenagdo por Reversdes, que é a distancia de reversio entre
a permutacdo 7 e a permutacdo identidade ¢, denotado por

dy(m).
@ Se a orientacdo dos genes é conhecida, o problema pode ser
solucionado com algoritmos polinomiais.

@ Caso contrario, o problema pertence a classe de problemas NP-
Dificeis, com a prova apresentada por Caprara (1997).

@ Melhor algoritmo de aproximac3o possui razdo de 1.375 e foi
apresentado por Berman, Hannenhalli e Karpinski (2002).
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Introdugéo Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Breakpoints para Reversdes [1/4]

Breakpoints:

Dois elementos consecutivos 7; e mi+1, 0 < /i < n, sdo adjacentes quando

|mi — miv1| = 1, e sdo breakpoints caso contrério.

@ A permutacdo w é estendida adicionando os elementos mp = 0
e Thy1 =n+1.

o Grafo de arestas coloridas G(7) com n+2 vértices {0,1, ... ,n,
n+1}.

e Uma aresta preta liga os vértices i e j se (i, ) for um breakpoint.

e Uma aresta cinza liga os vértices i e j se |i — j| = 1 e os dois
ndo sdo consecutivos em 7.

PR aplicada a Problemas de Rearranjo de Genomas Victor de Abreu lizuka and Zanoni Dias 9/52



Introdugdo q q =
ntrodue Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Breakpoints para Reversdes [2/4]

@ Revers3o atua em dois pontos
3 2 em uma permuta¢do, portanto
pode reduzir o namero de bre-
akpoints em pelo menos um e

no maximo dois.

Teorema 1:

Figura : Grafo de Breakpoints da

permutacio 7 = (47362 5 1) Para qualquer permutacio ,

2b(r) < dr(m) < bi().
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Introdugéo Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Breakpoints para Reversées [3/4]

0 8 0 8

Figura : Exemplo de decomposicdo em ciclos de arestas disjuntas para o
grafo de breakpoints da permutagio m = (473625 1).
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Introdugéo Problema da Distincia de Reversio

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Breakpoints para Reversdes [4/4]

@ O grafo pode ser decomposto em ciclos de arestas disjuntas.
o Existem diversas maneiras de realizar a decomposicio.

@ O Teorema 2, demonstrado no trabalho de Christie (1998), for-
nece os limitantes para a distancia de reversdo usando a quan-
tidade de 2-ciclos na maxima decomposi¢do de ciclos de G().

Teorema 2:

Se c2(m) € o nimero minimo de 2-ciclos em qualquer maxima decomposicdo em
ciclos de G(7) ent3o:
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido
Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Problema da Distancia de Transposicdo [1/2]

Evento de transposicio:
Um evento de transposicdo ocorre quando dois blocos adjacentes no
genoma trocam de posicdo.

[ EEN |

1 ili i1 k1k n
1 il j k1i ilk n

Figura : Uma transposicdo aplicada em uma permutac3o.
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Problema da Distancia de Transposicdo [2/2]

@ O Problema da Distancia de Transposicdo & encontrar o ni-
mero minimo de transposicdes necessarias para transformar um
genoma em outro.

@ O Problema da Distancia de Transposicdo é equivalente ao pro-
blema de Ordenacdo por Transposicdes, que é a distancia de
transposicdo entre a permutacdo 7w e a permutac3o identidade

t, denotado por d;().

@ Pertence a classe de problemas NP-Dificeis, a prova foi apresen-
tada por Bulteau, Fertin e Rusu (2010).

@ O melhor algoritmo de aproximagdo possui razdo de 1.375 e foi
apresentado por Elias e Hartman (2006).
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Breakpoints para TransposicGes

Breakpoints:

Um breakpoint é um par (7;, wi+1), tal que mit1 # 7 + 1.

@ A permutacdo m é estendida adicionando os elementos w9 = 0
e Thy1 =n+1.

@ Uma transposicdo atua em trés pontos de uma permutaco,

logo pode reduzir o nimero de breakpoints em pelo menos e no
maximo trés.

Teorema 3:

Para qualquer permutacio T,

She(m) < de(m) < bi(m)
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Ciclos [1/3]

Introduzido por Bafna e Pevzner (1998).

Grafo direcionado com arestas coloridas G(7) com n+2 vértices
{0, 1, ..., n, n+1}.

Arestas cinzas sdo direcionadas de j — 1 para J.

Arestas pretas s3o direcionadas de 7; para m;_1.

e o

0200000 T 00

Figura : Grafo de ciclos da permutagdo 7 = (473625 1)
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Ciclos [2/3]

G- 0 0-Q 0 OO O

© QO OO OO

Figura : Exemplo de decomposicdo em ciclos de arestas disjuntas para o
grafo de ciclos da permutagior = (473625 1).
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposicdo
Problema da Distancia de Reversdo e Transposigdo

Grafo de Ciclos [3/3]

e Para todo vértice de G(7) toda aresta chegando & unicamente
pareada com uma aresta saindo de cor diferente.

@ Existe uma decomposicdo tnica de ciclos alternados do conjunto
de arestas de G().

@ Seja Gmpar(m) 0 nimero de ciclos impares de G(7), para uma
permutacdo 7, € Acimpar(p) = Cimpar(7Tp) — Cimpar(7) @ mudanca
no niamero de ciclos impares devido a transposicdo p, temos que
AcCimpar € {2,0, -2} [Bafna e Pevzner (1998)].

Teorema 4:

Para qualquer permutacio T,

(n+ 1 = Cipar()).

BlW

%(n +1-— Cimpar(ﬂ—)) < dt(Tr) <
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Introdugéo Problema da Distancia de Reversido

Problema da Distancia de Transposi¢ido
Problema da Distancia de Reversdo e Transposicdo

Problema da Distancia de Reversio e Transposicdo

@ Na natureza um genoma n&o sofre apenas eventos de reversdo
ou transposicio de forma isolada.

@ O Problema da Distancia de Reversdo e Transposicido & encon-
trar o namero minimo de reversdes e transposicdes necessarias
para transformar um genoma em outro.

e Hannenhalli, Chappey, Koonin e Pevzner (1995), Walter, Dias
e Meidanis (1998, 2002), Gu, Peng e Sudborough (1999) e Lin
e Xue (1999) estudaram este problema.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Predicados Basicos [1/3]

A permuta¢do 7 é uma lista de elementos (1,72, -+ ,mn) onde m; € N, 1 <
mi < nem # 7 para i # j. A permutacgdo identidade ¢ é definida como
t=(123 --- n).

v

permutation /2

permutation(r, N) :-
length(m, N),
m = [1.. N,
all_different(r).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Predicados Basicos [2/3]

Revers3o:
Uma reversdo p(i,j), 0 < i < j < n, divide a lista em trés sublistas C; C; Gz onde
G =(m .. mi—1), G = (7 .. wj) e G3 = (@41 .. ). Aplicamos a reversdo na

sublista G2, resultando na sublista R¢,. Entdo juntamos a sublista R¢, com as

sublistas C; e C3 para formar mp = CiRc, Gs.

reversal /4

reversal(r, o, 1, J) :-
permutation(m, N),
permutation(a, N),
1<I<JZN,
split(w, 1, J, C1, G2, C3),
reverse(C2, Re, ),
o= C1,Re,, G3.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Predicados Basicos [3/3]

Transposi¢ao:

Uma transposigdo p(/,j, k), 0 < i < j < k < n, divide a lista em quatro sublistas
C1GGGC oonde G = (71 .. mi—1), G = (7 .. wj—1), G = (7 .. Tk_1) €
Cs = (mk .. mn). Ent3o juntamos as sublistas para formar mp = GGG Gs.
Observe que C; e C4 podem ser vazias.

transposition /5

transposition(r, o, I, J, K) :-
permutation(r, N),
permutation(c, N),
1<I<J<KZN,
sp/it‘(7r7 1,J,K, C, C, Cs, C4)7
o= 0,G, G, C.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo CSP [1/5]

Primeiramente modelamos os problemas usando a teoria CSP.

O namero de variaveis é desconhecido, porque precisamos do
valor da distancia d(m) para criar as restricdes e variaveis que
representam as permutacdes.

Escolhemos um valor candidato para a distancia D tal que D €
[LB .. UB] e tentamos achar uma combinag¢&o apropriada de D
operacdes que solucionam o problema.

Se o CSP falha, escolhemos outro valor para D apenas incre-
mentando o seu valor.

@ O valor de D é escolhido usando a estratégia bottom-up.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo CSP [2/5]

reversal _distance/3 transposition _distance/3

reversal _distance(t,0, Model). transposition _distance(t,0, Model).
reversal _distance(w, R, Model) :- transposition__distance(w, T, Model) :-
bound(m, Model, LB, UB), bound(w, Model, LB, UB),
R:[LB .. UB], T :: [LB .. UB],
indomain(R), indomain(T),
reversal(w,o, 1, J), transposition(m,o, I, J, K),
reversal _distance(o, R — 1, Model). transposition _distance(o, T — 1, Model).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo CSP [3/5]

rev_trans_dist(t,0, Model).
rev_trans_dist(w, N, Model) :-
bound(w, Model, LB, UB),
N: [LB .. UB],
indomain(N),
event(r, o),
rev_trans_dist(o, N — 1, Model).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo CSP [4/5]

Limitantes [1/2

def _csp ndo usa nenhum limitante.

rev_br _csp: Modelo que usa o conceito de breakpoints em reversdes para
calcular os limitantes descritos no Teorema 1.

@ rev cg csp: Modelo que usa o nimero de 2-ciclos na maxima decompo-
sicdo em ciclos de G(7) para calcular os limitantes descritos no Teorema
2.

@ tra br csp: Modelo que usa o conceito de breakpoints em transposicdes
para calcular os limitantes conforme descrito no Teorema 3.

@ tra cg csp: Modelo que usa o conceito de grafo de ciclos em transpo-
sicdes, fazendo a decomposicdo de ciclos e analisando os ciclos impares
separadamente para calcular os limitantes conforme descrito no Teorema
4.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo CSP [5/5]

Limitantes [2/2]:

@ r_t_br_csp: Melhor limitante superior entre o limitante de breakpoints
para reversdes e o limitante de breakpoints para transposicdes.

@ r_t_bc_csp: Melhor limitante superior entre o limitante de breakpoints
para reversdes e o limitante do grafo de ciclos para transposicées.

@ r t cc csp: Melhor limitante superior entre o limitante do grafo de ciclos
para reversdes e o limitante do grafo de ciclos para transposicdes.

<
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [1/7]

@ Qutra alternativa é modelar o problema usando a teoria COP.
@ Esta abordagem necessita de um limitante superior.

@ Variaveis binarias B indica quando o evento modificou ou n3o
a permutacdo fornecida.

@ Os limitantes s3o os mesmos usados para os modelos CSP, mo-
dificados para os modelos COP. Entdo temos os seguintes limi-
tantes: def cop, rev_br cop, rev_cg cop, tra_br _cop,
tra_cg cop,r t br cop,r t bc coper t cc_ cop.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [2/7]

Revers3o:
Dado uma revers3o p(i, j), adicionamos uma nova restricdo para permitir (i,j) =
(0,0). Se (i,j) = (0,0) entdo 7p = .

Transposicdo:

Dado uma transposi¢do p(i, j, k), adicionamos uma nova restri¢do para permitir
(i,j, k) = (0,0,0). Se (i,j, k) =(0,0,0) entdo mp = 7.

transposition _cop/6

reversal _cop/5

reversal _cop(t,t,0,0,0). transposition _cop(t,¢,0,0,0,0).
reversal _cop(w,o,1,J,1) :- transposition _cop(m,o,l,J, K, 1) :-
reversal(w, o, 1,J). transposition(w, o, I, J, K).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [3/7]

@ Predicados que calculam as distancias foram modificados para
utilizar as variaveis binarias B.

@ Ajusta os valores de B usando o limitante superior e restringe
as permutacdes fazendo 7, = mi_1pk.

e length/2 predicado interno do prolog usado para criar uma lista
de variaveis n3o instanciadas com o tamanho dado.

@ A fungdo de custo Cost é a soma das variaveis B associadas
com cada py, Cost = fol B.

@ O valor da distancia é o valor minimo da funcio de custo d =
min Cost.
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [4/7]

upperbound _constraint _rev/4:

O predicado upperbound _constraint _rev/4 aplica na permutagio os efeitos de

pk € retorna o valor apropriado de B para cada reversdo py.

reversal _distance cop/3

reversal _distance cop(~, R, Model) :-
bound(w, Model, LB, UB),
length(B, UB),
upperbound__ constraint_rev(w, B, Model, UB),
sum(B, Cost),
Cost > LB,

minimize( Cost, R).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [5/7]

upperbound _constraint _trans/4:

O predicado upperbound _constraint _trans/4 aplica na permutacdo os efeitos

de pk e retorna o valor apropriado de B para cada transposi¢do py.

transposition _distance cop/3

transposition _distance cop(m, T, Model) :-
bound(w, Model, LB, UB),
length(B, UB),
upperbound__ constraint_trans(r, B, Model, UB),
sum(B, Cost),
Cost > LB,

minimize( Cost, T).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [6/7]

upperbound _constraint _event

O predicado upperbound _constraint_event/4 escolhe o melhor evento entre a
reversio, usando o predicado upperbound constraint _rev/4, e a transposicdo,
usando o predicado upperbound _constraint _trans/4, para minimizar o valor da

distancia.

rev_trans_dist cop/3
rev_trans_dist cop(mw, N, Model) :-
bound(m, Model, LB, UB),
length(B, UB),
upperbound _ constraint _event(w, B, Model, UB),
sum(B, Cost),
Cost > LB,

minimize( Cost, N).
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Modelos Modelo CSP
Modelo COP

Modelo COP [7/7]

upperbound constraint_rev/4

upperbound _constraint _rev(v,[ ], Model, UB).
upperbound _constraint _rev(w, [B|Bt], Model, UB) :-
reversal _cop(m,o, I, J,B),
bound(w, Model, LB, _UB),
UB > LB,
upperbound _ constraint _rev(o, Bt, Model, UB — 1).

upperbound constraint _trans/4

upperbound _constraint _trans(c,[ ], Model, UB).
upperbound _constraint _trans(w, [B|Bt], Model, UB) :-

transposition _cop(m,o, 1, J, K,B),

bound(w, Model, LB, UB),

UB > LB,

upperbound _ constraint_trans(o, Bt, Model, UB — 1).
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados FemillEcts

Especificaces Técnicas

Especificacdes Técnicas:

@ Processador: Intel® Core™ 2 Duo 2.33GHz.
Meméria RAM: 3 GB.

Sistema Operacional: Ubuntu Linux com kernel 2.6.31.
Compilador para linguagem C++: gcc 4.4.3.
ECLiPSe-6.0.

GLPK-4.35.

Pacote proprietario para linguagem C++, proprietario IBM® ILOGR
CPLEX® CP Optimizer v 2.3.

@ Pacote proprietario para linguagem C++, proprietario IBM® ILOGR)
CPLEX® Optimizer v 12.1.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados PGS

Descricdo dos Testes

@ Para ILP usamos as formulacdes descritas em Dias e Souza
(2007).

@ A coluna size indica o tamanho das permutacdes usadas nos
testes.

@ O tempo de CPU (em segundos) mostrado é o tempo médio
usado para resolver 50 permutacdes aleatérias com tamanho n.

@ Fizemos uma comparacgdo entre a permutacdo 7 e a permutagdo
identidade ¢.

@ O tempo limite para resolver uma instancia é de 25 horas.

e O caractere "-" significa que o modelo n3o conseguiu resolver a
instancia dentro do tempo limite.

@ O caractere “*" significa que o modelo ndo conseguir resolver a
instancia devido ao limite de meméria do sistema.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes [1/4]

size CP-ECLiPSe
COP CSP

def rev_br| rev cg def rev_br| rev_cg
3 0.008 0.003 0.013 0.004 0.004 0.003
4 0.368 0.339 1.490 0.025 0.004 0.003
5 31.676 39.424 93.984 0.531 0.014 0.008
6 - - * 9.001 0.032 0.014
7 - - - 442.825 0.179 0.072
8 - - - - 1.075 0.449
9 - - - - 5.015 1.401
10 - - - - 51.800 8.639
11 - - - - | 1664.691 194.266
12 - - - - - 671.979
13 - - - - - *
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes [2/4]

size CP-ILOG
CcopP CSsP

def rev_br| rev cg def rev_br| rev cg
3 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001
4 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001
5 0.019 0.018 0.019 0.001 0.006 0.004
6 0.144 0.148 0.126 0.001 0.023 0.020
7 1.962 1.807 1.331 0.007 0.156 0.225
8 25.831 26.275 30.244 0.001 0.642 2.757
9 503.421 473.005 405.242 0.003 11.416 54.560
10 _ _ _ * * *
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Analise dos Resultados

Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversées [3/4]

size ILp
GLPK ILOG
CPLEX
3 0.001 0.001
4 0.001 0.002
5 0.176 0.039
6 2.118 0.653
7 3.896 21.911
8 3.006 | 280.528
9 - | 258.051
10 - -
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes [4/4]

@ N3o resolveu algumas instancias devido ao limite de memoria
do sistema.

@ No ECLIiPSe, os modelos COP, quanto melhor o limitante, maior
€ 0 tempo necessario para resolver as instancias (Complexidade
dos limitantes + espago de busca).

@ Nenhum modelo de Ordenacdo por Reversdes conseguiu soluci-
onar as instancias com permutacdes de tamanho n > 13 dentro
do tempo limite de 25 horas.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Transposicdes [1/4]

size CP-ECLiPSe
COP CSP

def tra_br | tra_cg def tra_br | tra_cg
3 0.005 0.006 0.004 0.003 0.002 0.003
4 0.479 1.557 0.049 0.012 0.004 0.003
5 174.445 | 1275.804 2.922 0.318 0.020 0.005
6 - - 33.311 15.957 0.185 0.009
7 - - - 394.574 0.519 0.015
8 - - - - 7.254 0.069
9 - - - - 99.152 0.365
10 - - - - - 5.162
11 - - - - - 33.122
12 - - - - - 43.893
13 - - - - - 521.840
14 - - - - - | 1223.512
15 - - - - - -
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Transposicdes [2/4]

size CP-ILOG
CcopP CSsP

def tra_br | tra cg def tra_br| tra cg
3 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001
4 0.004 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001
5 0.023 0.009 0.004 0.001 0.008 0.008
6 0.321 0.117 0.072 0.001 0.035 0.041
7 1.747 1.313 0.321 0.005 0.112 0.173
8 29.714 45.806 27.883 0.002 0.651 5.895
9 641.954 | 838.988 | 320.615 0.004 2.285 53.673
10 - - - - - -
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Analise dos Resultados

Resultados

Resultados: Ordenagdo por Transposicdes [3/4]

size ILP

GLPK ILOG

CPLEX

3 0.001 0.001
4 0.001 0.005
5 0.376 0.054
6 3.948 2.308
7 5.558 66.497
8 - -
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Transposicdes [4/4]

@ Os modelos que usam o limitantes tra br cop apresentaram
os piores resultados.

@ No ECLiPSe, os modelos COP, o melhor limitante possui 0 me-
lhor tempo de execucio.

@ Nenhum modelo de Ordenagdo por Transposicdes conseguiu so-
lucionar as instadncias com permutacdes de tamanho n > 14
dentro do tempo limite de 25 horas.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes e Transposicdes [1/4]

iz CP-ECLIiPSe
size coP cspP
def | r t br| r t bc| r t cc def | r t br| r t bc| r t cc

3 0.035 0.010 0.004 0.006 0.004 0.005 0.004 0.008
4 6.434 10.333 0.248 0.687 0.022 0.026 0.035 0.081
5 - - 30.824 64.170 0.379 0.414 0.680 2.066
6 - - | 519.803 - 11.566 12.776 21.264 89.760
7 - - - - | 400.904 | 441.946 | 792.422 *
8
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes e Transposicdes [2/4]

size CP-ILOG
CcoP CSP

def | r t br| r t bc| r t cc def | r t br{ r t bc| r t cc
3 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001
4 0.002 0.002 0.002 0.003 0.001 0.001 0.001 0.001
5 0.019 0.020 0.022 0.023 0.001 0.001 0.001 0.001
6 0.340 0.327 0.319 0.319 0.001 0.001 0.001 0.001
7 2.052 2.062 2.066 2.088 0.004 0.004 0.002 0.004
8 11.894 11.727 12.367 12.369 0.002 0.004 0.004 0.004
9 310.012 304.331 331.275 328.956 0.006 0.006 0.004 0.005
10 - - - - 0.012 0.010 0.010 0.011
11 - - - - - - - -
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes e Transposicdes [3/4]

size ILP

GLPK ILOG

CPLEX

3 0.001 0.001
4 0.008 0.008
5 0.466 0.059
6 4.642 1.374
7 5.094 82.241
8 - -
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados: Ordenagdo por Reversdes e TransposicBes [4/4]

@ Obteve os piores resultados. Espaco de busca maior por realizar
as duas operacdes em conjunto.

@ No ECLiPSe, no modelo CSP que usa o limitante r t cc_csp,
n3o foi possivel resolver a instancia com permutacdes de tama-
nho n = 7 devido ao limite de meméria do sistema.

@ Rapido crescimento do espaco de busca conforme o tamanho
das permutacdes.

@ Nenhum modelo de Ordenagdo por Reversdes conseguiu soluci-
onar as instancias com permutacdes de tamanho n > 10 dentro
do tempo limite de 25 horas.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes

Analise dos Resultados Resultados

Resultados [1/2]

Os modelos COP possuem o pior tempo de execucio.

Busca uma solucdo base para depois encontrar uma soluc3o
melhor, usando uma funcio de custo.

Espaco de busca &€ maior em relacdo aos modelos CSP.

e Diferenca na complexidade dos modelos desenvolvidos para ILOG.
Motivos:

o Forma de modelagem. Modelo foi pensado para o ECLiPSe.

o Backtracking. O ECLiPSe & baseado no prolog (paradigma de
programacdo légica) e possui 0 mecanismo embutido na lingua-
gem. Ja os modelos para o ILOG foram escrito na linguagem
C++.
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Especificagdes Técnicas
Descrigdo dos Testes
Resultados

Analise dos Resultados

Resultados [2/2]

ILOG CPLEX foi melhor nas permutacdes com n < 7.

GLPK foi melhor nas permuta¢des com n = 7, mas n3o conseguiu resolver
permuta¢des com n > 8.

Teoria COP: ILOG CP foi melhor nos trés casos.

Teoria CSP: ECLiPSe obteve tempos melhores e resolveu instancias maio-
res, exceto no caso de ordenagdo por reversdes e transposicdes.
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Conclusdes

Conclusdes e Trabalhos Futuros

@ Resultados mostraram que os modelos de CP baseados na teoria
CSP obtiveram os melhores tempos em relacdo aos modelos de
ILP.

@ Em ordenacdo por reversdes, os modelos de CP baseados na
teoria COP obtiveram os piores resultados. As formula¢des ILP
obtiveram os piores resultados nos outros problemas.

o Esta abordagem ainda € inviavel na pratica.

@ Heuristicas podem ser estudadas para melhorar o desempenho
dos modelos de CP (Redugdo do espago de busca).

@ Para ILP, melhorar a formulacdo usando técnicas como rela-
xa¢do lagrangeana, ou escrever uma nova formulag¢do, sem se
preocupar com o seu tamanho, para aplicar técnicas de gerac3o
de colunas e branch-and-cut.
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