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Conclusoes e extensoes

O wuso de heuristicas hibridas ja se mostrou eficiente para varios
problemas de otimizacao combinatéria [1, 11, 23, 30, 31, 32, 33, 47, 64]. O
principal objetivo deste trabalho foi o de implementar e avaliar heuristicas
hibridas para o problema da filogenia.

Este problema é um dos mais importantes problemas em biologia com-
pararativa. Algoritmos exatos e aproximados (para problemas pequenos)
para a computacao de arvores filogenéticas estao espalhados pela literatura
cientifica [3, 4, 13, 48, 57, 58|. Neste trabalho, foram analisados algoritmos
que combinaram a heuristica GRASP com a heuristica VND e que combina-
ram algoritmos genéticos com a técnica de reconexao por caminhos. Todos
eles se mostraram bastante robustos e quando nao superaram os melhores
resultados da literatura, pelo menos os igualaram.

No Capitulo 3 foi implementado o algoritmo hibrido GRASP+VND, o
qual é um algoritmo GRASP que utiliza VND como método de busca
local. A estrutura de vizinhanca utilizada é a k-SPR, que foi proposta
neste trabalho. Este algoritmo foi comparado com o algoritmo GRASP
em [3, 4], que utilizava a vizinhanga SPR em seu método de busca local. Os
dois algoritmos foram submetidos a experimentos utilizando 8 instancias da
literatura e 20 instancias geradas aleatoriamente. O testes mostraram que
o algoritmo proposto é superior tanto em qualidade das solucoes obtidas
quanto em tempo computacional. Os testes também mostraram que se
ambos algoritmos forem executados durante um determinado tempo, o
algoritmo GRASP+VND possui uma probabilidade maior de encontrar uma
solucao pelo menos tao boa quanto um determinado alvo.

No Capitulo 4 foram implementados dois algoritmos, AG+PR1 e AG+PR2.
Ambos sao algoritmos genéticos cuja etapa de cruzamento de individuos é
realizada por reconexao por caminhos. O que diferencia os dois algoritmos
¢ a maneira pela qual uma folha mal posicionada da solucao inicial é sele-
cionada para remocao e o critério utilizado para escolher em que aresta ela

deve ser reinserida. Ambos algoritmos foram comparados com o algoritmo
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GRASP+VND [65] descrito no Capitulo 3. Os trés algoritmos foram submeti-
dos a experimentos utilizando 8 instancias da literatura e 20 instancias
geradas aleatoriamente. Os testes mostraram que o algoritmo AG+PR2 é su-
perior tanto em qualidade das solugoes obtidas quanto em tempo computa-
cional, quando comparado com o algoritmo GRASP+VND. Os testes também
mostraram que se os trés algoritmos forem executados durante um dado
tempo, os algoritmos AG+PR1 e AG+PR2 possuem uma probabilidade maior
de encontrar uma solugao pelo menos tao boa quanto um determinado alvo,
sendo a probabiliade do algoritmo AG+PR2 maior do que a do algoritmo
AG+PR1. Os resultados apresentados também mostram a eficiéncia do ope-
rador genético baseado na reconexao por caminhos do tipo 2. Eles mostram
que em 33% das execucoes, o valor alvo é atingido durante a fase de re-
conexao por caminhos e em 67% o alvo foi atingido apds uma reconexao
por caminhos seguida de uma busca local com a vizinhanga SPR.

A utilizacao de reconexao por caminhos como operador de cruzamento
¢ uma contribuicao original desta tese.

Ainda no Capitulo 4, foram mostrados outros dois algoritmos,
GRASP+VND+PR2 e AG+PR1E2. O primeiro combina o algoritmo GRASP+VND
com uma etapa de intensificacao da busca via reconexao por caminhos do
tipo 2. O segundo é um algoritmo genético que utiliza ambos os tipos de re-
conexao por caminhos. Este algoritmo se mostrou muito eficiente, superando
o algoritmo AG+PR2, que era o melhor algoritmo até entao.

Os trabalhos futuros estao relacionados ao algoritmo genético com
reconexao por caminhos, pois, neste trabalho, esta combinacao se mostrou
bastante eficiente e robusta para o problema da filogenia. A primeira
extensao seria fazer um ajuste de parametros mais detalhado. Existem
muitos parametros que nao foram variados o bastante durante este trabalho.
Entre eles estao o tamanho da populacao, a freqiiéncia para aplicacao da
busca local, o tamanho das classes A, B e C' na estrutura do algoritmo
genético e o niumero de renovacoes da populacao, entre outros. Um bom
ajuste destes demandara bastante tempo devido a grande quantidade de
parametros. Outra extensao seria inserir um operador de mutacao que
permitiria diminuir o tamanho da classe C', pois esse operador iria gerar mais
diversidade na populacao. Além disso, avaliar qual seria a sua periodicidade
(taxa de mutagao), uma vez que este é um operador secundario.

Outro trabalho futuro interessante seria o de implementar um novo
operador de cruzamento para se fazer novas avaliacoes do operador de
cruzamento via reconexao por caminhos proposto neste trabalho. O novo

operador seria baseado na idéia de &rvores de consenso. Uma possivel
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implementacao seria uma adaptacao do greedy-consensus que preencheria
o filho com subarvores comuns a ambos os pais. Depois, o filho seria
completado escolhendo aleatoriamente pedacos de algum dos pais.

Por ltimo, poderia ser aproveitado o paralelismo inerente aos algorit-
mos genéticos, paralelizando-se alguns dos algoritmos genéticos propostos.
Uma idéia interessante seria a de construir um algoritmo paralelo hibrido
que utilize em cada né uma das heuristicas implementadas. As melhores
heuristicas executariam em um numero maior de processadores, enquanto

as inferiores executariam em um nimero menor de processadores.
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