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RESUMO

O aprimoramento da produc¢@o animal envolve a sele¢do de individuos com caracteristicas
desejaveis e estratégias de acasalamento que considerem o bem-estar, a produtividade e
a rentabilidade do rebanho. A consanguinidade e a coancestralidade sdo fatores criticos
nesse processo, pois cruzamentos entre individuos aparentados podem comprometer a
saude e o desempenho da prole. Este trabalho propde o uso de uma abordagem baseada
no algoritmo Max-Min Ant System (MMAS) para definir estratégias de acasalamento
entre animais previamente selecionados, com o objetivo de minimizar a coancestralidade
entre as proles, sem desprezar a qualidade genética medida por indices de selecao.

As relagcdes de parentesco foram armazenadas e manipuladas em um banco de
dados orientado a grafos (Neo4j), facilitando a constru¢do dindmica das solugdes.
Foram definidos formalmente diferentes problemas de otimizacao genética e realizadas
simulagdes com o algoritmo Max-Min Ant System (MMAS) para comparar estratégias.
Os parametros do algoritmo, especificamente os fatores de influéncia do feromonio (o)
e da heuristica (), foram testados em diferentes configura¢des. Os testes revelaram que
configuragdes com equilibrio entre esses fatores (& = 1,8 = 1), bem como aquelas que
priorizam o feromdnio (o = 2,8 = 1), proporcionam melhores resultados. A melhor
configuragio (MMAS com o = 2,8 = 1, 5 formigas e 30 itera¢des) alcancou uma
consanguinidade média de 0,0045, desempenho superior ao método comparativo baseado
na contagem de relacdes de parentesco, que obteve 0,0069.

Além disso, verificou-se que o ndmero de iteracdes e o nimero de formigas afetam
de forma distinta a qualidade da solucdo e o tempo de execucdo. O tempo aumentou
exponencialmente com o crescimento do nimero de relagdes de parentesco — fungao do
nimero de pares testados —, indicando limitac¢ao prética para cendrios de larga escala. A
versdo do algoritmo baseada na coancestralidade média demonstrou melhor desempenho

geral, tanto em qualidade genética quanto em efici€éncia computacional.

Palavras-chave: Melhoramento animal; Meta-heuristicas bioinspiradas; Sistemas de

acasalamento; Banco de dados de grafos.



ABSTRACT

The improvement of livestock production involves the selection of individuals with
desirable traits and the implementation of mating strategies that promote animal welfare,
productivity, and herd profitability. Coancestry and inbreeding are critical factors in
this process, as mating closely related animals can compromise offspring health and
performance. This study proposes a strategy based on the Max-Min Ant System
(MMAS) algorithm to define mating plans among preselected animals, aiming to
minimize coancestry within the resulting offspring while maintaining genetic quality
as measured by selection indices. Kinship relationships were stored and manipulated
using a graph-oriented database (Neo4;j), which facilitated the dynamic construction and
evaluation of mating solutions. Several breeding optimization problems were formally
defined, and simulations using the MMAS algorithm were conducted to compare different
configurations. The experiments showed that configurations balancing pheromone and
heuristic influence (o = 1,8 = 1), as well as those favoring pheromone influence (o =
2,B = 1), led to superior outcomes in terms of solution cost and mean inbreeding levels.
Additionally, the number of iterations and ants used had distinct effects on solution quality
and computational time. Execution time increased exponentially with the number of
kinship relations—proportional to the number of mating pairs—highlighting practical
limitations in large-scale scenarios. The MMAS variant using mean coancestry as the
cost function outperformed the version based on counting positive coancestry relations,

achieving better genetic outcomes and greater computational efficiency.

Keywords: Animal breedng. Bio-inspired metaheuristics. Mating systems. Graph

database.
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1 INTRODUCAO

O presente capitulo introduz o contexto do melhoramento genético animal,
destacando a importancia dos indices de selecdo e das estratégias de acasalamento.
Aborda-se a problemética do aumento da consanguinidade decorrente da sele¢do intensiva
e a necessidade de métodos de controle baseados na coancestralidade. Por fim, sdao
apresentados os conceitos fundamentais que baseiam este trabalho, incluindo a utiliza¢ao

de grafos e algoritmos de otimizagdo.

1.1 Melhoramento animal

Os sistemas de melhoramento animal englobam processos destinados a qualificar
o desempenho das futuras geragdes dentro de um rebanho, visando aprimorar as
caracteristicas desejaveis e reduzir as indesejaveis. Esse processo envolve a selecdao
dos melhores individuos do grupo, com base em métricas que caracterizam os objetivos
de aprimoramento, para se tornarem os progenitores da préxima geracdo. A selecdo
de animais para reproducdo pode ser baseada em critérios empiricos — baseados na
experiéncia/conhecimento dos criadores — ou em indices de selecao (OES et al., 2020).

Um indice de selecdo € composto por caracteristicas que podem ser quantificadas
e que refletem o conjunto dos objetivos de selecdo. Esses objetivos podem incluir
desempenho econdmico, sadde, rusticidade, entre outros. Cada objetivo de selecdo €
composto por indicadores mensurdveis que avaliam a qualidade do animal em relacdo ao
objetivo. A soma ponderada desses indicadores resulta no indice de sele¢do, que atribui
um unico valor a cada animal (FERREIRA; YOKOO; MOTTA, 2021). A obtenc¢ao desse
valor singular permite a ordenagdo e classificacdo automatizada dos animais, auxiliando
ou determinando o processo de selecdo. Essa abordagem se concentra em classificar
os animais com base nas caracteristicas desejadas, geralmente aquelas que resultam em
maior lucro para o produtor (OES et al., 2020).

A partir da definicdo dos animais selecionados para reproducdo, podem ser
aplicadas diferentes estratégias de acasalamento com o objetivo de maximizar o valor
genético e econdmico da descendéncia. Os sistemas de melhoramento buscam fixar
caracteristicas fenotipicas que s@o lucrativas para o produtor e benéficas para a satide
do rebanho (CARDOSO, 2009). Como exemplos de caracteristicas fenotipicas que

podem ser avaliadas, tem-se medidas como tamanho da drea do lombo, idade da primeira
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cria, peso ao nascer e resisténcia a carrapatos, entre outras métricas possiveis. Esses
indicadores ndo apenas fornecem informacdes sobre a qualidade do animal, mas também
sobre seu valor no contexto de selecdo. O processo de melhoramento animal, assim,
visa ndo s0 a maximizacdo de caracteristicas desejaveis, mas também a adaptacdo as
necessidades e objetivos especificos do criador.

A Embrapa Pecudria Sul desenvolveu o chamado indice econémico de ciclo
completo (IECC) com o propdsito de avaliar a eficiéncia do sistema de criagdo de
bovinos da raca Brangus (YOKOO et al., 2021). Esse indice considera uma variedade
de critérios, abrangendo aspectos tanto zootécnicos quanto econdmicos, os quais sao
derivados dos objetivos de aprimoramento genético animal. O IECC € um parametro
econdmico que emprega valores expressos em dodlares americanos (US$) para cada
exemplar, possibilitando a estimativa de seu valor individual. O propésito desse indice
¢ classificar os animais de acordo com um unico valor que representa sua contribui¢ao
para o retorno financeiro do sistema de reprodu¢do. Em outras palavras, o IECC atribui a
cada animal um nimero que reflete sua eficiéncia econdmica dentro do sistema de criagao
de bovinos da raca Brangus.

A amplitude de um indice de selecdo depende dos critérios considerados em seu
calculo. Outros indices, com diferentes objetivos de selecdo para diferentes racas de
animais (ndo somente bovinos), podem ser construidos usando esses mesmos principios.
Isso significa que pode-se levar em conta caracteristicas como taxa de ganho de peso,
eficiéncia alimentar, caracteristicas reprodutivas, custos de produgdo, preco de venda do
animal, entre outros fatores relevantes para a rentabilidade do sistema de criacdo. O
calculo exato do indice envolve a ponderacdo desses critérios com base na importancia
relativa de cada um deles para o sucesso econdmico do sistema de reproducdo.

Além do processo de selecao, sistemas de melhoramento animal também operam
com sistemas de acasalamento, que determinam como os animais selecionados serao
pareados para a reproducdo. O esquema de acasalamento, da mesma forma que o sistema
de selecdo, pode ter diversos objetivos. O atendimento aos objetivos de reprodugdo define
o tipo de pareamento que deverd ser realizado entre os animais.

Os tipos de acasalamento mais elementares que podem ser implementados sao
o acasalamento entre semelhantes e o acasalamento compensatério (ELER, 2017). O
primeiro visa obter exemplares de excelente valor genético/fenotipico por meio do
acasalamento dos melhores animais entre si (e, consequentemente, dos piores com 0s

piores), gerando uma prole heterogénea em relacdo aos objetivos de sele¢do; o segundo
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consiste em acasalar os melhores animais com os menos qualificados, e vice-versa,
buscando alcancar homogeneidade no rebanho. Nesse processo, ocorre o acasalamento
entre os machos de maior qualidade com as fémeas menos qualificadas, e as melhores
fémeas com os machos menos qualificados, de forma que um dos animais compense a
caracteristica que € mais deficiente no outro.

As estratégias de acasalamento ndo impactam somente no valor individual de cada
animal. O acasalamento entre os melhores individuos permite a obtencdo de animais
com maior valor genético/econdmico, mas pode levar a um aumento da consanguinidade
nos animais, visto que os melhores animais de um rebanho tendem a ter relagdes de
parentesco. O mesmo principio se aplica aos piores animais, que também tendem a ter
parentesco entre Si.

Acasalamentos endogamicos, ou acasalamentos entre individuos aparentados,
podem ser realizados de forma intencional pelos produtores, com o objetivo de consolidar
caracteristicas fenotipicas especificas no rebanho. Ainda que necessérios pra fixacao de
fendtipos importantes, esse tipo de acasalamento resulta no aumento de pares de genes
homozigotos, ou seja, com alelos idénticos, levando a diminui¢do de pares de genes
heterozigotos, que possuem alelos diferentes. Esse fendmeno ocorre devido a repeti¢ao
de genes semelhantes na prole (ELER, 2017).

O aumento da consanguinidade dos individuos que irdo compor a proxima
geracdo do rebanho, causado por acasalmentos endogdmicos, pode resultar em um
fendmeno conhecido como depressdo por consanguinidade (inbreeding depression), que
acarreta problemas de saude, infertilidade da prole e outros problemas relacionados a
diminuic¢do da variabilidade genética do rebanho, o que pode causar prejuizos ao produtor
(MI et al., 1965; CHARLESWORTH AND WILLIS, 2009 apud FERREIRA, 2021,
p.- 2). Por essa razdo, o controle dos niveis de consanguinidade do rebanho deve
fazer parte das estratégias de acasalamento dos sistemas de melhoramento animal. Os
acasalamentos exogamicos, ou acasalamentos entre individuos sem parentesco, devem
ser promovidos com o intuito de aumentar a diversidade genética e o valor genotipico dos
animais, aproveitando a complementaridade genética entre os parceiros e resultando em
descendentes que incorporam uma variedade mais ampla de alelos (ELER, 2017).

As informacdes sobre a genealogia (ascendéncia e descendéncia) dos animais sao
registradas em seu pedigree. O pedigree fornece os dados que permitem a montagem
de estratégias de acasalamento entre os individuos de um rebanho. Nesse contexto,

dois conceitos relacionados sdo relevantes: a coancestralidade e a consanguinidade.
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A coancestralidade, também conhecida como coeficiente de parentesco, é uma relacao
bindria que reflete a quantidade de antepassados que dois individuos tém em comum. A
consanguinidade é um atributo associado a um unico individuo, que resulta da relacao de
parentesco entre seus pais (VLECK, 1993).

A definicdo de coancestralidade pode ser dada de diferentes maneiras, mas em
sua esséncia ela remete a conexdo entre diferentes linhagens ancestrais, reconhecendo
a intersec¢do de herancas genéticas em um grupo especifico (COCKERHAM, 1967).
Isso ocorre inclusive quando se utilizam marcadores genéticos em situagdes em que as
informacdes do pedigree estao ausentes (TORO et al., 2002). A ideia geral do cdlculo
da relagdo de coancestralidade é que, quanto mais individuos em comum dois animais
tiverem em suas linhas ancestrais, maior sera o valor de coancestralidade entre eles. De
forma similar, quanto mais estreita for a relagdo de parentesco entre os pais, maior serd o
nivel de consanguinidade do descendente.

A coancestralidade pode ser computada a partir das informagdes contidas no
pedigree, que estabelece as conexdes de parentesco entre os animais do rebanho. A
informacao sobre valores de coancestralidade entre os animais permite evitar cruzamentos
entre individuos aparentados. No entanto, € notavel que, em um rebanho fechado, do qual
ndao hd introdu¢do de novos animais, em algum momento no futuro todos os animais
compartilhardo pelo menos um ancestral comum apds vdrias geracdes (ROSSO, 2023).
Dessa forma, os esquemas de acasalamento devem levar em consideragdo ndo apenas os
aspectos relacionados ao desempenho econdmico, mas também as informacdes contidas

no pedigree.

1.2 Objetivos e resultados esperados

O objetivo deste trabalho € desenvolver um algoritmo que implemente estratégias
de acasalamento para controlar os coeficientes de parentesco entre os animais de um
rebanho, sem comprometer o ganho na produ¢do animal estabelecido pelo indice de
selecdo empirico da raca (Promebo/Angus).

Sao objetivos especificos deste trabalho:

1. Realizar uma revisdo bibliografica para identificar as principais técnicas utilizadas

para calcular coeficiente de parentesco entre dois individuos.

2. Realizar uma revisdo bibliografica para identificar as principais técnicas utilizadas
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para minimizacio da coancestralidade em rebanhos de producio animal.

3. Desenvolver um banco de dados orientado a grafos que armazene as informagdes
de cada animal, incluindo seu coeficiente de parentesco com cada outro animal do
rebanho, permitindo consultas eficientes sem necessidade de recdlculo de valores.

4. Descrever formalmente o problema da minimizacdo da coancestralidade em
rebanhos e estudar técnicas de solug¢do apropriadas para o problema.

5. Desenvolver um algoritmo para determinar os melhores pares de animais para
a producdo da proxima geracdo do rebanho, com o objetivo de minimizar a
coancestralidade.

6. Avaliar o desempenho dos algoritmos propostos através da simulagdo de diferentes

cendrios de producdo animal, considerando diferentes niveis de endogamia.
Sao resultados esperados deste trabalho:

e Apoiar o aprimoramento de programas de acasalamento em sistemas de producao

animal, possibilitando a obtencdo de resultados melhores e mais sustentdveis.
e Contribuir para o uso de abordagens formais na drea de melhoramento animal.

e Contribuir para o fortalecimento do Programa de Pds-graduacdo em Computacao
Aplicada, pelo incremento da parceria entre os pesquisadores da UNIPAMPA e da

Embrapa Pecudria Sul.

1.3 Organizacao do texto

O texto desta monografia estd organizado conforme descrito nos pardgrafos a
seguir.

O Capitulo 2 trata da metodologia de pesquisa utilizada para encontrar os
resultados mais relevantes relacionados ao problema discutido, o estado da arte no tema
e os trabalhos correlatos. Na Secdo 2.1 sdo definidas as fases da pesquisa e como ela é
caracterizada. A Secdo 2.2.1 apresenta o protocolo de revisdo utilizado para investigar o
estado da arte no cdlculo do coeficiente de parentesco e os resultados obtidos a partir desse
processo. Enquanto na Secdo 2.2.2 € apresentado o protocolo de revisdo utilizado para
investigar o estado da arte nas técnicas para reducao da consanguinidade. A Secdo 2.2.3
apresenta o protocolo de revisao utilizado para investigar o estado da arte da utilizacao de

heuristicas e meta-heuristicas para otimizagcao de problemas combinatérios. Na Se¢do 2.3
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estd listado o ferramental tecnoldgico utilizado no desenvolvimento do banco de dados
proposto por este trabalho. Na Secdo 2.4 € discutida a fonte dos dados que estdo sendo
utilizados no desenvolvimento deste trabalho.

O Capitulo 3 traz os resultados apurados pelo método de pesquisa, apresentando
o estado da arte sobre abordagens técnicas e demais temas das questdes de pesquisa
da revisdo bibliografica. Especificamente, na Sec¢do 3.1 sdo descritas as principais
abordagens e métodos utilizados para calcular a consanguinidade e coancestralidade.
Enquanto na Secdo 3.2 sdo descritas as principais abordagens e métodos utilizados para
reduzir a consanguinidade. Na Secao 3.2.1 discute-se a formalidade do problema tratado
por parte dos trabalhos analisados. A Se¢do 3.3 s@o descritas as principais abordagens e
métodos que utilizam meta-heuristicas para lidar com problemas combinatoérios.

O Capitulo 4 apresenta os fundamentos tedricos e conceituais necessarios para
o entendimento e desenvolvimento do modelo proposto. Na Secdo 4.1 s@o introduzidas
as principais defini¢des que servem de base para a formulacdo formal do problema de
acasalamento com controle de coancestralidade. A Secdo 4.2 explora conceitos gerais
sobre problemas de otimizac¢do, destacando suas caracteristicas e desafios, em especial no
contexto de problemas combinatérios. Na Secdo 4.3 € discutido o algoritmo Otimizagao
por Colonia de Formigas (ACO), abordando seus fundamentos, funcionamento, variantes
e aplicagcdes. J4 a Secdo 4.4 descreve os conceitos fundamentais relacionados a bancos
de dados orientados a grafos, ressaltando sua utilidade para representar relacdes de
parentesco entre individuos de forma eficiente e escalavel.

O Capitulo 5 trata da formulacdo do modelo de otimizagdo proposto para
o problema de acasalamento seletivo. Na Secdo 5.1, é descrita a modelagem e a
implementa¢do do banco de dados orientado a grafos desenvolvido especificamente para
armazenar as relacdes de parentesco entre os individuos do rebanho. A Secdo 5.2
detalha o cdlculo dos coeficientes de coancestralidade e geracdo, enquanto a Secdo 5.3
¢ apresentada a formulacdo matemdtica e computacional da solucdo, destacando os
elementos do problema, varidveis, objetivos e restricdes envolvidas. A Secdo 5.3.1
apresenta o procedimento de execugdo do algoritmo MMAS desenvolvido, incluindo a
l6gica da construgdo de solucdes, atualizacao de feromodnio e estratégia de exploragdo.

O Capitulo 6 apresenta os principais resultados obtidos por meio da aplicacao
prética do algoritmo MMAS sobre os dados gerados a partir da base de dados do rebanho.
Na Secdo 6.1, descreve-se o comportamento do algoritmo durante a execugao, destacando

a evolugdo das solucdes e os padroes observados. A Secdo 6.2 demonstra como o modelo
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proposto pode ser utilizado em aplicacdo pratica para sugerir acasalamentos vidveis dentro
dos critérios definidos. A sec¢do Secdo 6.2.1 detalha os resultados alcancados utilizando
a funcdo de custo baseada na coancestralidade média entre os pares selecionados,
explorando a configuracdo de parametros do algoritmo para otimizar essa métrica. Em
seguida, a Se¢do 6.2.2 apresenta os resultados da fungdo de custo baseada na quantidade
de relacdes de parentesco ndo nulas (arestas com peso), comparando os impactos sobre
o tempo de execucdo e a qualidade da solu¢do. Enquanto a Secdo 6.2.3 apresenta os
resultados da modificacdo do algoritmo com o objetivo de maximizar o indice de selecao
simultaneamente a minimizagdo da coancestralidade. J4 a Secdo 6.3 retine os dados
referentes ao desempenho computacional, analisando o tempo necessério para a execu¢ao
de diferentes configuragdes e o custo computacional envolvido nas abordagens.

O Capitulo 7 apresenta a conclusdo deste texto. A Secdo 7.1.1 apresenta
perspectivas para a continuidade do estudo, abordando lacunas identificadas e propondo

novos aprimoramentos.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Caracterizacao e fases da pesquisa

O trabalho pode ser caracterizado como de pesquisa bibliografica, exploratdria

e aplicada (PRODANOV; FREITAS, 2012). As fases de execucdo do trabalho sdo as

seguintes:

1.

Revisdo da literatura sobre estratégias e algoritmos utilizados para calcular o
coeficiente de parentesco em rebanhos, com o objetivo de compreender melhor as

técnicas existentes e as possibilidades de implementa¢ao em bancos de dados.

. Revisdo da literatura sobre estratégias de minimizacdo da coancestralidade em

rebanhos, com o propdsito de aprofundar o entendimento do problema e conhecer

as solucdes ja propostas ou desenvolvidas.

. Construcdo de um banco de dados orientado a grafos capaz de armazenar os dados

dos animais, incluindo o coeficiente de parentesco entre cada par de individuos do

rebanho.

. Formalizac¢do do problema da minimiza¢do da coancestralidade do rebanho, com

apoio das defini¢des ja feitas sobre o problema da maximiza¢do do indice da prole.

. Investigacdo empirica da complexidade dos problemas formalizados e de problemas

computacionais similares, bem como das técnicas pertinentes a sua solucao.

Desenvolvimento do algoritmo de selecdo de acasalamentos com vistas a redugao

da coancestralidade.

. Escrita do texto da dissertacao, escrita de artigos e publicacdo dos resultados.

As secdes seguintes apresentam a descricdo detalhada de cada fase listada acima.

Vale ressaltar que a pesquisa bibliografica (fases 1 e 2) foi estruturada de forma a cobrir

dois dominios distintos e complementares: o dominio do problema (zootecnia/genética),

focado nos métodos de cédlculo e minimizacdo de parentesco, € o dominio da solucio

(computagdo/otimizacdo), focado nas técnicas heuristicas. Essa distincdo justifica a

utilizagdo de diferentes protocolos e bases de dados para cada revisao, conforme detalhado

nas segdes subsequentes.
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2.2 Protocolos para revisao da literatura

A revisao da literatura foi feita por meio do método de revisdo de escopo,
também conhecido como mapeamento sistematico da literatura, que permite questdes
mais amplas e ndo € focado em levantamentos de evidéncias de interveng¢des com forte
componente empirico, como € o caso das revisoes sistematicas (KITCHENHAM, 2004;
ARKSEY; O'MALLEY, 2005). O objetivo da revisdo de escopo € determinar a extensao
e a cobertura da literatura em relacdo a um tépico, identificando caracteristicas-chave
relacionadas a um determinado conceito e evidenciando lacunas que podem ser
preenchidas por atividades de pesquisa (MUNN et al., 2018). De forma similar as revisoes
sistemdticas da literatura, as revisdes de escopo também sdo produzidas a partir de um
protocolo que garante a reprodutibilidade do procedimento.

A definicao do protocolo de revisdo e os procedimentos de conducio e andlise dos

resultados foram feitos usando a ferramenta on-line Parsifall.

2.2.1 Calculo do coeficiente de parentesco

O protocolo de revisdo delineado consta das seguintes fases: (i) definicdo das
questdes de pesquisa, (ii) defini¢do das strings de busca, (iii) explicitagdao dos critérios de
inclusdo e exclusdo e (iv) selecdo das fontes de pesquisa. Os resultados da execucdo do
protocolo sdo apresentados ao final desta se¢@o e os achados sdo discutidos e sintetizados
na Secdo 3.1.

A partir dos objetivos do trabalho, foram definidas as seguintes questdes de

pesquisa para a revisao da literatura:

Q1 Quais sdo os principais métodos e algoritmos utilizados para calcular a
consanguinidade/coeficiente de parentesco em rebanhos?

Q2 Como esses métodos e algoritmos podem ser implementados em um banco de dados?
para facilitar o cdlculo e a andlise da consanguinidade/coeficiente de parentesco em

rebanhos?

A Tabela 1 contém os principais termos derivados das questdes de pesquisa e

I <https://parsif.al/>

ZNeste trabalho, considera-se um banco de dados como sendo um conjunto organizado de informagdes,
estruturado de forma a possibilitar a recuperagdo, insercdo, atualizacdo e gerenciamento dos dados
armazenados.


https://parsif.al/
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Tabela 1 — Termos de pesquisa para a revisao da literatura sobre calculo do coeficiente de

parentesco
Termo Termos relacionados (inglés) Termos relacionados
Inbreeding Coancestry, Pedigree Coeficiente de endogamia,
coefficient Coancestralidade
Algorithm Recursive Algoritmo, Recursivo
Kinship Relatedness coefficient Coeficiente de parentesco
coefficient
Population Animal population Populagdo de animais
of animals
Relationship | Coancestry martrix, Matriz de
matrix Genetic relationship coancestralidade, Matriz
matrix de parentesco genético

Fonte: Autor (2025)

seus respectivos sindnimos. Os sindnimos sao necessarios para que as buscas — restritas
ao titulo e ao resumo dos trabalhos — consigam recuperar o maior nimero possivel de
trabalhos relacionados. Foram criadas strings de busca com base nos termos listados na

tabela, e aquelas que apresentaram maior efetividade foram as seguintes:

String 1 - Inbreeding coefficient AND Pedigree AND Algorithm AND NOT Genome
AND NOT Clonal AND NOT Effects.

String 2 - Inbreeding coefficient AND Pedigree AND Algorithm.

String 3 - (Kinship coefficient OR Pedigree database) AND Algorithm.

String 4 - Population of animals AND Relationship matrix AND Method AND
Recursive AND NOT Genomic AND NOT Genotype.

String 5 - Recursive algorithm AND Kinship coefficient OR Relationship matrix AND
Method OR Procedure OR Algorithm AND NOT Quantitative AND NOT
Diagnosing AND NOT Gravimetrically.

Essas strings foram desenvolvidas com o objetivo de obter o maior nimero
possivel de resultados capazes de responder pelo menos uma das questdes de pesquisa.
Observa-se que as strings 1, 4 € 5 incluem o termo "NOT"” para delimitar resultados
indesejados que foram observados em pesquisas anteriores. Nao foram realizadas buscas
em Portugués, uma vez que mesmo os trabalhos publicados em Portugués possuem
metadados em Inglés nas bases que foram usadas. Os filtros utilizados nas buscas estao
relacionados a restricdo da pesquisa a artigos publicados em revistas cientificas e a busca

restrita a termos presentes apenas nos titulos, resumos ou palavras-chave especificadas
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pelos autores, como pode ser visto na Tabela 2.

O critério estabelecido para inclusdo dos trabalhos estd relacionado a sua
capacidade de responder a pelo menos uma das questdes de pesquisa definidas. Em
relacdo aos critérios de exclusdo, qualquer trabalho que nio atenda ao critério de inclusio
deve ser descartado. Além disso, os trabalhos que ndo estdo em Lingua Portuguesa ou
Inglesa também sdo excluidos. No caso de trabalhos de um mesmo autor abordando o
mesmo assunto, foi priorizada a inclusdo do trabalho mais recente. Da mesma forma,
para trabalhos cldssicos que serviram como base para a maioria dos estudos atuais e sao
frequentemente referenciados, é preferido incluir as publicacdes mais recentes. A andlise
dos resultados da busca foi iniciada pela revisao dos titulos dos trabalhos, avaliando sua
relevincia em relacdo as questoes de pesquisa. Em seguida, foi feita a leitura dos resumos
e, se necessdrio, dos trabalhos completos, para determinar se atendiam aos critérios de
inclusdo estabelecidos.

A selecao das fontes de pesquisa foi realizada visando garantir a abrangéncia
e relevancia dos dados obtidos, considerando a natureza especifica de cada questdo de
pesquisa. Para o célculo do coeficiente de parentesco, de cunho zootécnico e bioldgico,
foram priorizados repositorios com forte énfase nessas areas, como ScienceDirect e
Wiley, ndo sendo utilizada a base IEEE Xplore, reservada para a revisdo de heuristicas
computacionais (Sec¢do 2.2.3). Resumidamente, a selecdo das fontes de pesquisa foi
orientada pela busca de qualidade e especificidade temética, a fim de fornecer uma base
sOlida para a andlise e discussao dos resultados obtidos.

Dentre os resultados obtidos, encontram-se estudos que propdem abordagens
distintas para o cdlculo do coeficiente de coancestralidade ou de valores de
consanguinidade, considerando fatores como a extensdo do pedigree, a presenca de pais
desconhecidos, a eficiéncia computacional e a modelagem de estruturas demogréficas
complexas. Na Secdo 3.1 sao apresentados os trabalhos selecionados que foram
considerados relevantes de acordo com os critérios de inclusdo, totalizando 9 (nove)
trabalhos encontrados por meio das strings de busca. No entanto, também foram
encontrados trabalhos por outras fontes que estdo relacionados a outros temas € nao
abordam diretamente o cdlculo do coeficiente de parentesco ou consanguinidade. Esses
trabalhos trazem conceitos sobre coancestralidade, consanguinidade, indice econdmico e
outros assuntos discutidos neste estudo.

A Tabela 2 apresenta o resultados da condugdo do protocolo acima descrito.
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Tabela 2 — Resultados da aplicag¢ao do protocolo

Chave Fonte Filtro Resultados | Trabalhos
Utilizada Selecionados
String 1 | Oxford - 7 4
Academic
String 2 | ScienceDirect| No titulo, | 11 1
resumo ou
palavras-chave
especificadas
pelo autor
String 3 | ScienceDirect| No titulo, | 16 1
resumo ou
palavras-chave
especificadas
pelo autor
String 4 | ScienceDirect| No titulo, | 2 1
resumo ou
palavras-chave
especificadas
pelo autor
String 5 | Wiley Online | Revistas e |13 2
Library palavra-chave
‘Kinship’
Total - - 49 9
Fonte: Autor (2025)

2.2.2 Minimizacao da coancestralidade/consanguinidade

A revisao da literatura sobre estratégias para minimizacdo da
coancestralidade/consanguinidade em sistemas de acasalamento foi feita com o
mesmo método apresentado na Secdo 2.2.1. Apesar do interesse maior deste trabalho
estar relacionado a minimizag¢do da coancestralidade em rebanhos, diversos trabalhos
nesse sentido usam métrica de consanguinidade pra suas andlises. Dessa forma, a busca
envolve os dois conceitos.

A seguir é apresentado o protocolo de revisdo delineado, que igualmente consta
das fases: (i) defini¢do das questdes de pesquisa, (ii) definicao das strings de busca, (iii)
explicitacdo dos critérios de inclusio e exclusdo e (iv) selecdo das fontes de pesquisa. Os
resultados da execuc¢do do protocolo sao apresentados ao final desta se¢do.

As questdes de pesquisa para essa parte da revisdo da literatura sdo as seguintes:

Q1 Quais técnicas sdo utilizadas para minimizar a coancestralidade ou a consanguinidade
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em sistemas de acasalamento?

Q2 Existem descri¢des formais do problema da minimizag¢do da coancestralidade em

sistemas de acasalamento?

Tabela 3 — Termos de pesquisa para a revisdo da literatura sobre minimizagdo da
coancestralidade/consanguinidade

Termo Termos relacionados (inglés) Termos relacionados

Endogamia inbreeding coefficient, endogamia,
consanguinity, inbreeding consanguinidade,
depression, coancestry coancestralidade

Reproducdo | breeding system, mating reprodugdo, sistema de
system acasalamento

Minimizar minimization, minimize, minimizar, reduzir,
reduction, reduce, atenuar, diminuir
attenuate, decrease

Técnica technique, method, técnica, método,
strategy, scheme estratégia, esquema

Fonte: Autor (2025)

A Tabela 3 apresenta os principais termos derivados das questdes de pesquisa
e seus respectivos sinonimos. Utilizando os termos que constam nessa tabela, foram

desenvolvidas as seguintes strings de busca:

String 1 - (inbreeding OR consanguinity OR coancestry) AND (technique OR method
OR strategy OR scheme) AND (minimize OR reduce OR attenuate OR decrease)
AND (breeding OR mating system).

String 2 - coancestry AND (technique OR method) AND (attenuate OR reduce) AND
(breeding OR mating system).

String 3 - (inbreeding OR consanguinity OR coancestry) AND (technique OR strategy)
AND (minimize OR reduce) AND (breeding OR mating system).

String 4 - (inbreeding coefficient OR inbreeding depression OR coancestry) AND
(strategy OR scheme) AND (minimization OR reduction) AND (mating OR

breeding system).

Estas strings foram desenvolvidas com o objetivo de obter o maior nimero de
resultados capazes de responder a pelo menos uma das questdes de pesquisa. Como pode
ser observado, as strings 3 e 4 sdo versdes reduzidas da string 1; no entanto, o uso de

versoes reduzidas justifica-se pela necessidade de lidar com a plataforma do ScienceDirect
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3, que opera com um nimero limitado de conectores 16gicos do tipo AND ou OR em
seus mecanismos de busca. A string 2 tem o propésito de restringir o foco da busca,
visando uma maior obtencdo de resultados relacionados. Nao foram realizadas buscas
em Portugués, uma vez que a maioria dos trabalhos académicos € publicada em Lingua
Inglesa.

As areas de pesquisa relacionadas ao melhoramento animal e aos procedimentos
para selecdo de animais para reproducdo e escolha de acasalamentos sdo de natureza
multidisciplinar. Publicacdes relacionadas a esses temas podem ser identificadas em
diversos periddicos, que abrangem campos como Medicina Veterindria, Zootecnia,
Genética, Estatistica e Computacao. Embora uma busca mais ampla em uma quantidade
maior de fontes de pesquisa pudesse potencialmente aumentar o nimero de resultados,
¢ importante destacar que essas publicacdes podem conter as palavras-chave desejadas,
mas ndo necessariamente contribuir para o foco deste trabalho. Esta observacao € baseada
na andlise preliminar de parte dos trabalhos encontrados, os quais, apesar de abordarem
superficialmente os temas relacionados, nao apresentavam a profundidade ou a relevancia
necessdrias para enriquecer a discussdo proposta. Ressalta-se que os filtros de busca
utilizados estavam relacionados principalmente a Agricultura, Ciéncia Animal e Genética,
conforme detalhado na Tabela 4, que apresenta a relacdo entre strings e repositérios
usados para as buscas, juntamente com o nimero de resultados obtidos e selecionados.

Quanto aos critérios de inclusdo, a selecdo baseou-se na capacidade dos trabalhos
responderem a pelo menos uma das questdes de pesquisa previamente estabelecidas,
ou seja, apresentarem solugdes potenciais para os problemas investigados. Trabalhos
que ndo atenderam a esse critério de inclusdo foram excluidos da andlise. Além disso,
foram excluidas publicagdes que se concentravam exclusivamente em técnicas sem
aplicabilidade direta em animais, mesmo que fossem aplicadas a outras espécies de seres
vivos. Também foram eliminados trabalhos que ndo estavam disponiveis em Lingua
Portuguesa ou Inglesa. Quando trabalhos de um mesmo autor abordando o mesmo tema
sdo encontrados, dd-se preferéncia a inclusdo do mais recente. O mesmo critério de
preferéncia por publicacdes mais recentes foi aplicado a trabalhos cldssicos que serviram
como base para grande parte das pesquisas atuais e sdo frequentemente referenciados. A
andlise dos resultados da busca comecou com uma avaliacdo dos titulos dos trabalhos,
avaliando sua relevancia em relagdo ao tema em questdo. Em seguida, a leitura dos

resumos e, quando necessario, dos trabalhos completos, a fim de determinar se eles

3https://www.sciencedirect.com/
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Tabela 4 — Resultados da aplicag¢ao do protocolo

Chave
Utilizada

Fonte

Filtro

Resultados

Trabalhos
Selecionados

String 1

Wiley Online
Library

Published

in:  Animal
Science
Journal

51

1

String 2

Wiley Online
Library

Subject:
Animal
Agriculture

64

String 4

Oxford
Academic

Journals

19

String 3

ScienceDirect

Title,
abstract,
keywords;
Open access
& Open
archive

28

String 4

ScienceDirect

Title,
abstract,
keywords;
Open access
& Open
archive

16

Total

178

10

Fonte: Autor (2025)

satisfaziam os critérios de inclusao estabelecidos.

Dentre os resultados obtidos nas pesquisas, a grande maioria ndo traz solugdes
para a reducdo da coancestralidade, mas dados que estimam a depressdo endogamica
de um grupo especifico, estudos de técnicas que trabalham com genotipagem, predi¢ao
genOmica e selecdo por dados gendmicos, além de trabalhos que apresentam técnicas
para reducio da coancestralidade em espécies de plantas. E possivel perceber uma maior
incidéncia de trabalhos relacionados ao assunto entre os anos de 1990 e 2005, apds

este periodo o enfoque se torna maior em relacdo a métodos e andlises com foco na

genotipagem.

Na Secdo 3.2 sdo apresentados os trabalhos selecionados, que foram considerados

relevantes de acordo com os critérios de inclusdo. Sendo um total de 10 (dez) trabalhos

encontrados a partir das strings de busca.
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2.2.3 Heuristicas e meta-heuristicas

Uma revisdo da literatura sobre heuristicas e meta-heuristicas foi realizada
utilizando uma abordagem similar a descrita na Secdo 2.2.1. O foco desta revisao
foi identificar técnicas que lidam com problemas de otimizacdo combinatéria, drea
relacionada com o problema de minimizagdo de coancestralidade em sistemas de
acasalamento. Além disso, considerou-se a capacidade das técnicas de lidar com
multiplos objetivos, uma vez que o problema envolve ndo apenas a reducdo da
coancestralidade, mas também o aumento do valor econdmico.

O protocolo de revisdo seguiu as seguintes fases: (i) definicdo das questdes de
pesquisa, (ii) definicdo das strings de busca, (iii) explicitacdo dos critérios de inclusdo e
exclusdo e (iv) selecdo das fontes de pesquisa. Os resultados da execucdo do protocolo
sdo apresentados ao final desta secdo.

A questdo de pesquisa para essa revisao da literatura € a seguinte:

Q1 Quais heuristicas e meta-heuristicas sdo aplicadas para resolver problemas de

otimizacao combinatdria com multiplos objetivos?

Tabela 5 — Termos de pesquisa para a revisao da literatura sobre heuristicas e
meta-heuristicas

Termo Termos relacionados (inglés) | Termos relacionados

Heuristica heuristic, heuristica, método
approximate method, aproximado,  busca
local search local

Meta-heuristica metaheuristic, meta-heuristica,
algorithm, algoritmo, técnica de
optimization otimizacgdo
technique

Muiltiplos objetivos multi-objective, multiplos  objetivos,
multi-criteria, pareto multi-critério,
optimization otimizacao de pareto

Otimizacgao combinatorial otimizagao

combinatéria optimization, combinatoria,
discrete optimization, otimizagdo discreta,
scheduling escalonamento

Fonte: Autor (2025)

A Tabela 5 apresenta os principais termos derivados da questdo de pesquisa,
juntamente com outros conceitos relacionados. A otimizagdo de Pareto estd

intrinsecamente ligada ao conceito de otimizagdo, abordando multiplos objetivos e
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critérios (NGATCHOU; ZAREI; EL-SHARKAWI, 2005). Com base nos termos listados

nesta tabela, foram desenvolvidas as seguintes strings de busca:

String 1 - (metaheuristic OR optimization technique) AND (pareto OR multi-criteria)
AND (combinatorial optimization OR scheduling).
String 2 - (heuristic OR approximate method) AND (multi-objective OR multi-criteria)

AND (combinatorial optimization OR discrete optimization).

String 3 - (heuristic OR local search) AND (multi-objective OR pareto) AND (discrete

optimization OR scheduling).

Essas strings foram elaboradas com o objetivo de cobrir a maior parte das técnicas
relevantes para a pesquisa, respondendo as questdes formuladas anteriormente. As buscas
foram realizadas nas bases de dados do IEEE Xplore e ScienceDirect. Nao foram incluidas
buscas em portugués, dado que a maioria das publicacdes sobre esses topicos € em lingua
inglesa.

Para os critérios de inclusdo, foram considerados artigos que apresentassem
heuristicas ou meta-heuristicas aplicadas a problemas de otimizacdo combinatéria com
multiplos objetivos. Além disso, foram incluidos trabalhos que abordassem problemas de
otimizacdo combinatéria. Quanto aos critérios de exclusao, foram descartados estudos
que ndo tratassem de problemas multiobjetivo ou que ndo envolvessem otimizagao
combinatoéria. Também foram excluidos artigos publicados antes de 2020, com o objetivo
de priorizar estudos mais recentes.

A selecao das fontes de pesquisa foi realizada com o intuito de garantir tanto
a abrangéncia quanto a relevancia dos dados obtidos. Foram priorizados repositdrios
reconhecidos nas dreas de otimizacdo combinatéria, programacdo linear bindria e
heuristicas/meta-heuristicas, conhecidos por sua consisténcia e diversidade de materiais.
Entre os repositdrios utilizados, destaca-se a base de dados do IEEE Xplore, que
oferece uma vasta gama de publicac¢des voltadas para técnicas de otimizacdo e pesquisa
operacional.

Os resultados da execugdo deste protocolo sdo apresentados a seguir na Tabela 6.

2.3 Ferramental tecnologico

O trabalho fez uso de um modelo de dados organizado como um grafo, para

armazenamento das informacdes de pedigree do rebanho. Grafos sdo usados para
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Tabela 6 — Resultados da aplicag¢do do protocolo

Chave Fonte Filtro Resultados Trabalhos
Utilizada Selecionados
String 1 IEEE Xplore | Open Access | 50 1
Only, Year
Range 2020
- 2024
String 2 IEEE Xplore | Open Access | 42 2
Only, Year
Range 2020
-2024
String 3 ScienceDirect| Title, 58 3
abstract,
keywords;
Open access
- Outras fontes | — - 3
Total - - 86 9

Fonte: Autor (2025)

representar relacdes entre elementos de um conjunto base. Matematicamente, um grafo
é um par ordenado G = (V,E CV x V), em que V é um conjunto de vértices e E é
uma relag@o bindria sobre o conjunto V, denominada conjunto de arestas (DIESTEL,
2005). Grafos podem ser representados graficamente por nodos (vértices) e setas que
os conectam (arestas), facilitando a visualizacdo e o entendimento do modelo por nao
especialistas em Computacdo ou bases de dados.

O fato de grafos expressarem relacdes entre elementos serviu de motivagdo para o
desenvolvimento de bancos de dados baseados em grafos, com os métodos usuais Create,
Read, Update, e Delete (usualmente denotados pela sigla CRUD). Nesse tipo de banco
de dados, o foco principal recai sobre os relacionamentos entre valores, representados
por nodos do grafo, o que simplifica a busca ndo apenas por elementos indexados por
chaves, como € o caso dos bancos de dados relacionais, mas também pelos valores de
dados. Sistemas de gerenciamento de banco de dados relacionais requerem a criagdo
de conexdes entre entidades usando chaves estrangeiras ou outros mecanismos, que nao
favorecem a busca por relacionamentos em si, mas apenas por tuplas individuais no
banco de dados. Ao reunir os conceitos fundamentais de nodos e relacionamentos em
estruturas interconectadas, os bancos de dados de grafos permitem construir modelos
que mapeiam de forma mais proxima o dominio do problema trabalhado. Os modelos

resultantes desse método costumam ser mais simples e expressivos em comparacao aos
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modelos produzidos por bancos de dados relacionais tradicionais e sistemas NoSQL (Not
Only SQL) (ROBINSON; WEBBER; EIFREM, 2015). Os sistemas de gerenciamento de
bancos de dados de grafo além de seguirem os principios do CRUD empregam também
o conceito de “index-free adjacency”. Isso significa que os nodos mantém referéncias
diretas aos nodos adjacentes, tornando as consultas independentes do tamanho total do
grafo e proporcionais apenas ao tamanho do grafo pesquisado, o que contribui para o
desempenho das consultas (RODRIGUEZ; NEUBAUER, 2012).

O banco de dados usado neste trabalho € o Neo4j4, também conhecido como Neo
Technology, que oferece suporte a varias linguagens de programacao, incluindo Python,
Java e R, para operacdes CRUD. O Neo4j é escaldvel, podendo suportar centenas de
milhdes de nodos e relacionamentos em uma rede; possui suporte para transagcoes ACID
(atomicidade, consisténcia, isolamento e durabilidade), com registros de transacdo em
memoria e gerenciamento de bloqueio, permitindo ainda a inclusdo de propriedades tanto
em nodos como em relacionamentos (KALIYAR, 2015).

O sistema de gerenciamento de banco de dados Neo4j foi utilizado na versao
gratuita v. 5.11.0 para o desenvolvimento de um modelo de banco de dados para atender
as necessidades de armazenamento de informagdes relacionadas a animais. Para isso,
esta sendo utilizada a linguagem de consulta Cypher>, juntamente com a linguagem de
programacio Python®, na versio 3.11.0.

Para integrar o banco de dados Neo4j ao ambiente Python, foi utilizada a biblioteca
neo4j’, a qual proporciona uma interface para interagio com o banco de dados orientado a
grafos Neo4j no ambiente Python. A classe GraphDatabase proveniente dessa biblioteca
permitiu a execucdo de consultas e a manipulagdo de dados nesse contexto.

O ambiente computacional onde foi desenvolvido o banco de dados, além dos
testes e validagdes, ¢ um notebook com processador AMD Ryzen™ 7 3700U de 2.3 GHz;
8 GB de memoéria RAM; armazenamento SSD de 250 GB. Com o sistema operacional

Windows 11 Home de 64 bits.

4<https://neodj.com/>
3<https://neodj.com/developer/cypher/>
O<https://www.python.org/>
7<https://neo4j.com/developer/python/>


https://neo4j.com/
https://neo4j.com/developer/cypher/
https://www.python.org/
https://neo4j.com/developer/python/
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2.4 Fontes de dados

A base de dados utilizada para execucao do algoritmo proposto neste trabalho foi
fornecida pela EMBRAPA Pecudria Sul. Inicialmente, foram utilizados dados referentes
a bovinos da raca Brangus, porém optou-se posteriormente pela utilizagdo da base da
raca Angus por esta conter um volume significativamente maior de informacdes, o que
favorece andlises mais robustas e a valida¢do dos resultados obtidos. A base contém
informacdes sobre 1.215.892 bovinos da raga Angus, dos quais 443.826 sdao machos e
772.066 sao fémeas. No entanto, hd 128.497 fémeas e 10 machos listados apenas nas
colunas ID_Mae e ID_Pai, respectivamente, sem informacdes adicionais registradas. A

Figura 1 apresenta um recorte da planilha fornecida.

Figura 1 — Extrato da planilha dos dados

ID EdSafra EdSexEdID Pail3ID MaBdind Sel [+ |
268627 1995-01-23 M 268495 2973097 7.32697416023067
268650 1984-09-03 M 268564 282960 0.708628276152135
268766 1997-02-19 M 266564 284203 7.51009467431537
268779 1996-09-09 M 268629 277816 -3.62724951392155
268784 1993-02-21 M 207714 297814 5.7847013397425
268783 1959-06-19 M 274000 269958 -11.3103064230521
268332 1905-02-03 M 268627 297732 12 2392446150834
268334 1993-03-21 M 206952 207805 12 556146663653
268839 1997-02-02 M 2066128 297265 10.31838254037358
268360 1999-10-16 M 273313 278282 4. 53736755765 T6E
268367 2002-01-29 M 206049 235467 10.3848039503371
268397 2002-04-05 M 1663593 297805 5.93375123478162
268901 2001-06-21 M 268779 278318 2.06653019421546
268005 19923-01-02 M 206407 207403 10.0245218361288

Fonte: Autor (2025)

Os dados fornecidos estdo organizados em planilhas eletronicas no formato
comma-separated-values (.csv). O formato .csv € comumente empregado para representar
dados tabulares, onde os valores sdo separados por virgulas e organizados em vdrias
linhas. Cada linha contém informacgdes relacionadas a um animal especifico. Para
importar os dados, foram realizadas consultas em Cypher. ApOs a importacdo, 0s
dados sao armazenados de forma que cada animal seja representado como um nodo e
suas relacdes como arestas. No banco de dados Neo4j, os dados sdo estruturados e
armazenados de acordo com o modelo de grafos.

Os dados consistem em identificacdes Unicas de cada animal, incluindo seus pais

e maes, o que forma o seu pedigree. Além disso, os dados trazem informacgdes como a
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safra de nascimento de cada animal e o valor do seu indice de selecao.

O valor do indice de selecao pode variar no tempo, visto que alguns indicadores
usados podem ter seus valores alterados. Isso nao influi no funcionamento dos algoritmos
que trabalham com esses indices e, como os dados de entrada dos algoritmos serdo
coletados do banco de dados, basta que os valores sejam atualizados quando necessario,
usando a identificagdo do animal que j4 foi usada na criacdo do nodo correspondente.
O modelo de dados usado para registro dos animais serd apresentado e discutido na
Secdo 5.1.

Para reduzir o tempo de preparacdo da base de dados e minimizar o espaco
de armazenamento necessdrio, foi realizada uma filtragem dos animais presentes no
pedigree. Inicialmente, foram selecionados os individuos nascidos em 2024, pois
representam a populacdo ativa mais recente e que em breve estard apta a reproducio,
sendo o foco principal das decisdes de acasalamento. Em seguida, foram identificados
seus ancestrais até a terceira geracdo (pais, avlés e bisavés). Essa profundidade
genealdgica foi definida como suficiente para capturar a maior parte da contribui¢ao
para a coancestralidade recente, equilibrando a precisdo do célculo com a viabilidade
computacional do processamento em grafos. Essa abordagem permite reduzir o volume
de dados sem comprometer a integridade das informagdes essenciais para o estudo. Como
resultado dessa selecdo, restaram 8.049 animais, dos quais 5.795 s@o fémeas e 2.254 sdo

machos.
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3 TRABALHOS RELACIONADOS

3.1 Abordagens para o calculo do coeficiente de parentesco

As questdes de pesquisa da primeira revisao bibliogréfica (Sec¢do 2.2.1, pag. 24)
tém como objetivo identificar os principais métodos e algoritmos utilizados no calculo
do coeficiente de parentesco em rebanhos. Buscou-se também investigar a viabilidade
de implementacdo dessas técnicas em bancos de dados para facilitar a andlise da
consanguinidade, visto que a relagdo de parentesco entre dois animais mantém-se idéntica
por toda a vida, necessitando ser calculada uma unica vez. Os estudos encontrados que
abordam esses temas estdo detalhados abaixo e sdo sintetizados na Tabela 7.

Boyce (1983) em seu trabalho analisa e compara dois métodos diferentes de
calculo de endogamia e coeficientes de parentesco a partir de informacgdes de pedigree. O
objetivo principal é determinar os coeficientes de endogamia e parentesco em pedigrees
extensos, envolvendo milhares de individuos e mais de 10 geragdes. As duas principais
abordagens discutidas sdo: um algoritmo iterativo proposto por Quaas (1976 apud
BOYCE, 1983, p. 403) e Henderson (1976 apud BOYCE, 1983, p. 403) e uma
modificacdo de um algoritmo de busca de caminho proposto por Stevens (1975 apud
BOYCE, 1983, p. 401). O estudo destaca a importancia da endogamia remota na
contribui¢do para o parentesco atual e mostra que o uso de métodos que exploram
pedigrees apenas superficialmente pode levar a uma subestimagao significativa do grau
de consanguinidade entre os individuos. Dentre os métodos computacionais apresentados,
estdo a deteccdo de ancestrais comuns por comparagdo de linhagens ancestrais e métodos
de busca de caminho. O autor discute as vantagens e limita¢des de cada método, levando
em consideracdo a necessidade de armazenamento e a complexidade computacional. O
trabalho propde uma modificacdo do algoritmo de busca de caminho de Stevens, que
se mostra mais eficiente em pedigrees extensos quando comparado ao método de Quaas
e Henderson. Essa abordagem permite explorar pedigrees com maior profundidade do
que os métodos anteriores, revelando informagdes adicionais sobre os coeficientes de
endogamia. Uma andlise de pedigrees de 10 garanhdes Standardbred é apresentada como
exemplo, mostrando os desafios computacionais envolvidos e ilustrando a evolugdo dos
coeficientes de endogamia com o aumento da profundidade do pedigree. Os desafios
computacionais envolvidos na evolugdo dos coeficientes de endogamia com o aumento

da profundidade do pedigree incluem requisitos de armazenamento, a medida que a
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profundidade do pedigree aumenta, o nimero de ancestrais comuns € caminhos a serem
considerados cresce exponencialmente, resultando em um aumento nos requisitos de
armazenamento para registrar ancestrais comuns e suas contribui¢des para os coeficientes
de endogamia. Além disso, a subestimacdo do endogamia € um risco ao limitar a
exploracdo a profundidades rasas em pedigrees, pois a endogamia remota, que pode
ndo ser imediatamente aparente em andlises rasas, pode contribuir significativamente
para a relagdo presente. Por fim, a ordem de classificacdo dos individuos em termos
de niveis de endogamia pode ndo ser estabelecida até que pedigrees com pelo menos
11 geracdes de profundidade sejam explorados, indicando a necessidade de uma anélise
minuciosa para evitar conclusdes enganosas. O funcionamento do algoritmo de Stevens
ocorre da seguinte maneira: o algoritmo comeg¢a com dois individuos, chamados X e
Y, para os quais o coeficiente de parentesco estd sendo calculado. Para o individuo
X, sdo geradas as linhagens ascendentes no pedigree, enquanto para o individuo Y, sdo
geradas as linhagens descendentes. Essas linhagens representam a ancestralidade de cada
individuo. Os links ascendentes para X e os links descendentes para Y sao classificados
e catalogados. A enumeracio sistemdtica dos caminhos comeg¢a com o individuo X e
progride pelo pedigree até que um ancestral comum seja encontrado. O caminho entdo
desce pelo pedigree até que o individuo Y seja localizado. Durante o percurso do caminho,
sdo aplicadas algumas restricdes para evitar repeticdes e evitar que o caminho volte
sobre si mesmo. No entanto, Boyce (1983) destaca algumas limitacdes do algoritmo de
Stevens em sua formulacao original. Por exemplo, ele pode nao calcular corretamente a
endogamia ou o coeficiente de parentesco quando o individuo com o qual o caminho
termina € um ancestral do individuo com o qual o caminho comeca. Além disso, o
trabalho detalha o algoritmo iterativo de Quaas e Henderson, que utiliza uma estratégia
similar a programacao dinamica, realizando o célculo incremental dos valores dos animais
mais velhos para os mais novos.

O estudo de Khang (1989) apresenta uma sub-rotina em FORTRAN 1V que calcula
coeficientes de endogamia e parentesco com base em informagdes genealdgicas de uma
populacdo. A sub-rotina, implementada por meio de um algoritmo recursivo, gera
caminhos entre dois individuos, X e Y, considerando restricdes, como a ndo repeticao de
links pai-filho. A férmula utilizada para o calculo dos coeficientes de parentesco leva em
consideragdo todos os niveis de ancestralidade até o nimero de niveis de ancestralidade
dos individuos. Essa formula permite quantificar o grau de parentesco entre X e Y,

considerando todas as conexdes possiveis por meio de seus ancestrais comuns. O artigo
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também aborda consideracdes relacionadas ao tamanho dos dados genealdgicos e ao
método de armazenamento, destacando a importincia da sub-rotina em comparagdo com
as existentes. Além disso, apresenta um exemplo pritico de como a sub-rotina pode
ser aplicada e detalha sua implementagdo em FORTRAN 1V, incluindo os parametros de
entrada e saida, visando facilitar seu uso em contextos de pesquisa.

Gholami e Thomas (1994) apresentam em seu trabalho um algoritmo que calcula
os coeficientes de parentesco entre pares de individuos em um conjunto, levando em
consideracio um pedigree conhecido. E dito que o algoritmo tem a vantagem de ter tempo
de execucao proporcional ao tamanho do conjunto, com a constante de proporcionalidade
determinada pelo numero de geragdes abrangidas pelo pedigree. Para quantificar o
parentesco de um conjunto de individuos, € utilizado o indice genético de familiaridade
(GIF), que é o parentesco médio entre todos os pares de individuos no conjunto. O
trabalho de Gholami e Thomas (1994) foi motivado por um estudo sobre a familiaridade
de canceres em uma base de dados populacional. O GIF foi usado para detectar casos em
que uma doenga tende a se agrupar em familias, indicando uma possivel causa genética ou
ambiental comum. O célculo dos GIF e dos coeficientes de parentesco pairwise constitui
um problema computacional, sendo que o tempo necessdrio para esses calculos depende
tanto do tamanho do conjunto quanto do nimero de geracdes no pedigree. Ele utiliza
o método de contagem de caminhos, no qual sdo rastreados todos os caminhos para os
ancestrais fundadores dos individuos e sdo realizadas comparagdes. Para calcular o GIF,
¢ utilizado um algoritmo chamado TOTKIN. Ele inicia marcando as arestas e vértices,
define o conjunto de casos, aloca recursos e executa o algoritmo COLINES a partir de
cada vértice ativo, culminando no célculo do GIF. Por outro lado, o algoritmo COLINES ¢é
usado para encontrar caminhos independentes de arestas (colineagens) que conectam um
individuo a todos os outros, permitindo a determinacdo dos coeficientes de parentesco.
Ele opera explorando as arestas ascendentes e descendentes de um vértice, atualizando
o comprimento do caminho e marcando as arestas conforme necessdrio, garantindo a
identificacdo precisa das relagdes de parentesco entre os individuos no pedigree. Segundo
os autores, esses algoritmos tem complexidade Nlog (N), sendo N o numero de individuos
que compdem um pedigree. Além disso, o artigo destaca a relevancia desses calculos
para diferentes dreas, como a genética, a demografia e o manejo de populacdes pequenas.
O algoritmo proposto por Gholami e Thomas (1994) tem implicacdes praticas e pode
auxiliar na detecc@o de doencas hereditérias.

Backus e Gilpin (2002) apresentam um método para calcular coeficientes de
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parentesco em pedigrees considerados de grande escala, tanto em nimero de individuos
quanto em geracdes. Os autores propdem uma abordagem chamada “matriz de parentesco
comprimida”, que utiliza programacao orientada a objetos para implementar o algoritmo.
Backus e Gilpin (2002) afirmam que o cdlculo desses coeficientes de parentesco pode
ser realizado de duas maneiras principais: algoritmos de andlise de caminho e algoritmos
recursivos. Os algoritmos de andlise de caminho sdo mais adequados para pedigrees
estendidos, que podem envolver milhares de individuos, devido ao grande nimero de
caminhos a serem gerados e armazenados. Ja os algoritmos recursivos sdo considerados
mais simples de implementar para pedigrees de profundidade substancial. O algoritmo
proposto pelos autores baseia-se na recursio e aproveita o fato de que o parentesco entre
dois individuos pode ser expresso em termos do parentesco entre um deles, o individuo
mais velho, e os pais do individuo mais novo. O algoritmo recursivo permite o calculo
dos coeficientes de parentesco, assumindo que os parentescos de animais mais velhos
sdo armazenados. Uma questdo prética relacionada ao uso de coeficientes de parentesco
€ o consumo de recursos computacionais. O algoritmo proposto pelos autores evita
armazenar todos os coeficientes em uma matriz aditiva tradicional: o algoritmo comprime
a matriz, armazenando apenas os coeficientes relativos aos animais vivos. Isso resulta
em uma economia de memdria, j4 que apenas OS parentescos entre animais vivos sao
necessdrios para a maioria das anédlises. A implementacdo do algoritmo utiliza conceitos
da programacao orientada a objetos e a linguagem de programacao Java. Os autores criam
classes e objetos para representar os animais e seus coeficientes de parentesco. O uso de
uma estrutura de dados dinamica Vector da linguagem Java foi utilizada com objetivo de
manipular as listas de animais vivos. O algoritmo também lida com adi¢Ges e remogdes
de animais vivos, atualizando a “matriz de parentesco comprimida” conforme necessario.

O estudo realizado por Aguilar e Misztal (2008) apresenta uma abordagem
para calcular os coeficientes de endogamia levando em consideragdo a presenca de
pais desconhecidos e a existéncia de endogamia nao nula. Os autores modificaram
um algoritmo recursivo ja existente, introduzindo alteragdes em uma parte especifica
da férmula recursiva. Essa modificacdo substitui a endogamia de um animal com
pelo menos um pai desconhecido por uma média da endogamia de todos os animais
nascidos no mesmo ano. O algoritmo proposto € iterativo e foi testado em uma
populacdo de 17 milhdes de animais da raga Holstein americana. A cada rodada, o
algoritmo recalculava os coeficientes de endogamia com base nas informagdes disponiveis

nos pedigrees dos animais. ApOs seis rodadas, a convergéncia dos coeficientes de
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endogamia foi alcancada. Além disso, o tempo de computagdo por rodada foi de
4 minutos, tornando-o duas vezes mais rdpido do que o algoritmo VanRaden (1992
apud AGUILAR; MISZTAL, 2008, p. 1670), baseado no método tabular. Uma
caracteristica destacada do algoritmo recursivo é a necessidade de levar em conta a
ordem dos animais. No entanto, os pesquisadores conseguiram fazer uma modificacdo
para lidar com pedigrees desordenados, obtendo resultados de endogamia préximos da
realidade. Comparando os resultados com o algoritmo de VanRaden, utilizado para
calcular coeficientes de endogamia, observou-se que o algoritmo proposto forneceu
estimativas de parentesco semelhantes apds a convergéncia. Além disso, o tempo
de computacdo foi significativamente menor, demonstrando a eficiéncia do algoritmo
recursivo modificado. Segundo os autores, a complexidade aproximada do algoritmo €
n x 2?7, onde n é o tamanho da populagio e p é o nimero médio de geracdes do pedigree
por animal.

Abney (2009) propde um algoritmo que utiliza uma abordagem voltada a grafos,
transformando o problema de multiplas recursdes no pedigree em uma tnica travessia
por um grafo de parentesco. O algoritmo comega construindo um grafo de identidade
(IG) com base nos genes que foram considerados. Em seguida, é definido o grafo de
parentesco (KG), que é construido de forma recursiva, adicionando nodos filhos com
base nas restricdes dos coeficientes de parentesco generalizados. O algoritmo gréafico
proposto pelo autor € dito vantajoso em relacdo aos métodos recursivos tradicionais,
pois, enquanto nos métodos tradicionais € necessario realizar uma recursdo para cada
coeficiente desejado, o algoritmo grafico calcula todos os coeficientes de uma vez durante
a construcdo do KG. No entanto, o tamanho do KG pode se tornar um problema em
pedigrees com um grande nimero de genes, exigindo estratégias eficientes de busca e
armazenamento de dados. O autor implementou o algoritmo no software IdCoefs, escrito
em ISO C, e testou nos sistemas operacionais macOS e Linux. O software calcula os
coeficientes de identidade condensados para pares de individuos, considerando quatro
genes autossomicos. O trabalho menciona a possibilidade de extensdes para um maior
nimero de genes ou genes ligados ao sexo, embora ainda ndo implementadas.

Elliott et al. (2009) abordam o célculo do coeficiente de endogamia em bancos
de dados de pedigrees. Os autores propdem o uso de um esquema de codificacdo
chamado NodeCodes para agilizar a avaliacdo de consultas em estruturas de pedigree.
O esquema de codificacdo NodeCodes é baseado em um grafo aciclico direcionado

que representa o pedigree. O artigo discute a avaliacdo do coeficiente de endogamia
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de um individuo especifico usando NodeCodes e apresenta um novo esquema de
codificacdo chamado Family NodeCodes, otimizado para graficos de linhagem. Os
autores implementaram e testaram essas abordagens em dados de pedigree sintéticos e
reais, avaliando seu desempenho e escalabilidade. Os resultados experimentais mostraram
que o uso de NodeCodes oferece uma alternativa para consultas envolvendo o coeficiente
de endogamia, com melhorias em relacdo aos métodos tradicionais de avaliacdo iterativa.
O trabalho ainda destaca a importancia do célculo eficiente da endogamia em pedigrees
de grande porte, especialmente para aplicacdes em tempo real, como aconselhamento
genético. Segundo os autores, o algoritmo NodeCodes para o célculo do coeficiente
de endogamia envolve: operagdes do individuo (O(k)); encontrar ancestrais comuns
(O(klogk) e O(s-k)); identificar caminhos sobrepostos e calcular comprimento (O(c-s-k)
e O(s)). A complexidade é estimada como O(c-s-k+ klogk), onde ¢ é o nimero
de ancestrais comuns, s é a quantidade maxima de caracteres que compdem um Unico
codigo de nodo atribuido a um individuo na arvore genealdgica e k é o nimero de
relacdes associadas ao individuo no qual o coeficiente de consanguinidade estd sendo
calculado. Essa complexidade é comparada a um método alternativo chamado PedHunter,
que usa consultas SQL e tem uma complexidade de tempo O(N?), onde N é o niimero
total de individuos na drvore genealdgica. O método proposto fornece uma alternativa
mais eficiente em termos de tempo de execucdo, sendo até 10,1 vezes mais rdpido em
comparacao com as consultas iterativas do PedHunter.

Sitzenstock, Ytournel e Simianer (2013) apresentam um método para prever a
taxa de endogamia em programas de melhoramento animal. A abordagem proposta
neste artigo baseia-se no método de fluxo gé€nico (processo pelo qual genes ou alelos
sdo transferidos de uma populacao para outra dentro de uma mesma espécie) e € aplicavel
a programas de melhoramento dinamicos e complexos. O programa de melhoramento
¢ estruturado em coortes, que sdo grupos homogéneos de idade e sexo com uma
origem definida de genes. A partir de uma configuracdo inicial, sdo definidas regras de
transi¢do para calcular o parentesco dentro e entre as coortes, considerando processos
de reproducdo e envelhecimento. O uso recursivo dessa abordagem permite prever o
desenvolvimento esperado do parentesco ao longo do tempo, tanto dentro quanto entre as
coortes. Com base nos parentescos calculados, € possivel derivar pardmetros relevantes,
como a taxa de endogamia e o tamanho efetivo da populagdo. A taxa de endogamia
se destaca, pois estd relacionada a efeitos negativos na performance e caracteristicas

genéticas dos animais. O artigo ilustra o0 método proposto com exemplos estdticos e
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dindmicos de programas de melhoramento em ovinos. Os exemplos mostraram como
o método pode ser aplicado em situagdes de crescimento populacional exponencial e
gargalo genético. No entanto, o estudo reconhece que a abordagem ndo considera o
efeito da sele¢do no desenvolvimento da endogamia, mas discute ideias para superar essa
limitagdo.

Coste et al. (2021) tem por objetivo em seu estudo desenvolver um método geral
para inferir a estrutura de parentesco de uma populacdo com base em sua demografia.
Neste artigo, os autores propdem uma férmula geral para calcular o nimero esperado de
parentes de um individuo focal, levando em consideracdo a classe desse individuo e de
seus parentes. Eles utilizam ferramentas conhecidas como matrizes genealdgicas, para
inferir o parentesco com base em modelos populacionais matriciais. O método proposto
pode ser aplicado para obter métricas de parentesco individual e populacional, além de
analisar a sensibilidade da estrutura de parentesco em relacio aos tracos implementados
no modelo. O método proposto pelos autores baseia-se na decomposicdo da matriz
de projecdo da populacdo em suas componentes de sobrevivéncia e reproducdo. Eles
explicam como calcular as matrizes de parentesco diretamente da matriz de projecdo e
ilustram o método usando o ciclo de vida de um esquilo terrestre como exemplo. Ao
usar matrizes genealdgicas e modelagem populacional matricial, o método proposto pelos
autores oferece uma maneira de inferir o parentesco entre os individuos, levando em
consideracgdo sua classe demografica. Essa abordagem pode fornecer informagdes sobre a
estrutura familiar, incluindo lacos parentais diretos e indiretos, como pais, filhos, irmaos,
primos, entre outros.

A Tabela 7 apresenta uma sintese comparativa dos principais estudos que
propdem algoritmos ou métodos para o cédlculo do coeficiente de parentesco, sendo
que cada linha da tabela corresponde a um trabalho analisado na Se¢do 3.1 e destaca
as caracteristicas mais relevantes para sua aplicac@o préatica e tedrica. O campo “Tipo
de abordagem” descreve o modelo 16gico adotado no célculo dos coeficientes, como
algoritmos recursivos, andlise de caminhos no pedigree, estruturas baseadas em grafos
ou modelagens matriciais, permitindo observar a evolucdo conceitual das solucdes ao
longo do tempo. A coluna “Tipo de dado” indica se foram utilizadas informagdes
ancestrais por meio de pedigrees ou informagdes gendmicas para estabelecer o parentesco
entre os individuos. A coluna “Tecnologia / Linguagem” refere-se a linguagem de
programacao ou plataforma utilizada na implementacdo do método, aspecto utilizado para

avaliar sua viabilidade prética, especialmente no contexto de bancos de dados modernos,
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como SQL, Java ou C. A “Complexidade” apresenta, quando disponivel, a estimativa do
custo computacional em func¢do do nimero de individuos (), geracdes (p) ou relacdes
envolvidas, sendo que métodos com menor complexidade tendem a ser mais eficientes
para aplicagdo em rebanhos extensos. O campo “Escaldvel”, por sua vez, indica se
o método é adequado para bases de dados com crescentes nimeros de animais, fator
essencial em programas de melhoramento genético e estudos populacionais. A andlise
conjunta desses elementos permite concluir que houve uma evolucio das abordagens
propostas, partindo de algoritmos iterativos simples até métodos mais sofisticados. Nesse
contexto, o trabalho de Coste et al. (2021) destaca-se pela generalizagdo do método de
inferéncia de parentesco baseado em demografia, sendo uma referéncia importante para
a compreensdo tedrica das estruturas populacionais. Por outro lado, para a aplicacdo
computacional em bancos de dados de larga escala, as abordagens baseadas em grafos,
como a proposta por Abney (2009), e em codificacdo, como Elliott et al. (2009),
mostram-se mais relevantes para os objetivos deste trabalho, fundamentando a escolha por
um banco de dados orientado a grafos. Observa-se ainda que os métodos mais recentes

apresentam maior escalabilidade e integracdo com sistemas computacionais.
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Tabela 7 — Comparacdo entre abordagens para célculo do coeficiente de parentesco

Autor (Ano) | Tipo de | Tipo de | Tecnologia / | Complexidade | Escalavel
abordagem dado Linguagem
Boyce (1983) | Caminhos Ancestral | Nio Nio estimada | Sim
e algoritmo especificado
iterativo
Khang (1989) | Recursivo com | Ancestral | FORTRAN Nao estimada | Parcial
restri¢coes v
Gholami Caminhos com | Ancestral | TOTKIN /| O(NlogN) Sim
e Thomas | indice genético COLINES
(1994) (GIF)
Backus e | Recursivo com | Ancestral | Java (POO) Nio estimada | Sim
Gilpin (2002) | compressdo de
matriz
Aguilar Iterativo  com | Ancestral | Nao nx 2% Sim
e Misztal | modificagdo especificado
(2008) recursiva
Abney (2009) | Grafo de | Gendémico | ISO C Nio estimada | Sim
parentesco
(KG)
Elliott et al. | Codificacdo Ancestral | SQL/DAG | O(c - s - k + | Sim
(2009) em DAG klogk)
(NodeCodes)
Sitzenstock, Recursivo  por | Gendmico | Nao Nao estimada | Sim
Ytournel e | coortes (fluxo especificado
Simianer génico)
(2013)
Coste et al. | Matricial Ancestral | Matrizes Nao estimada | Sim
(2021) com modelos genealdgicas

demogréficos

Fonte: Autor (2025)
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3.2 Abordagens para reducao da coancestralidade/consanguinidade

As questdes de pesquisa da revisao bibliografica (Sec¢ao 2.2.2) tém como objetivo
identificar os principais métodos utilizados para estabelecer estratégias de acasalamento
com o objetivo de reduzir a coancestralidade ou a consanguinidade em rebanhos. Os
trabalhos selecionados no processo de revisdo sao discutidos a seguir.

Ferndndez et al. (2011) explora estratégias de manejo genético para populacdes
de animais de fazenda de pequeno porte, particularmente em contextos de programas
de conservacdo e criagdo. As estratégias discutidas visam a manutencdo da diversidade
genética e a minimiza¢do da consanguinidade. Uma das abordagens mencionadas é o
uso da coancestralidade, que mede o grau de parentesco entre individuos na populacio.
Quando dados de pedigree estao disponiveis, a coancestralidade pode ser calculada com
base nesses dados. No entanto, em situagdes em que os dados de pedigree sdo escassos
ou ausentes, o artigo sugere atribuir a coancestralidade média dos contemporaneos aos
individuos sem pais conhecidos. Essa abordagem pressupde que a coancestralidade de
um individuo aleatério da mesma populacdo no momento do nascimento pode ser usada
como substituto. Além disso, o artigo destaca o papel da informacdo molecular, como
marcadores genéticos, na estima¢do da coancestralidade e dos relacionamentos entre os
animais. Os marcadores genéticos podem ser usados para calcular a coancestralidade,
mas a precisio dessas estimativas pode depender da quantidade e do tipo de marcadores
disponiveis. A selecdo genomica € apresentada como uma estratégia que permite a selecao
de caracteristicas especificas com base em marcadores genéticos distribuidos por todo o
genoma. Isso possibilita previsdes do potencial genético dos animais, bem como a sele¢do
de animais jovens, o que reduz a necessidade de testes tradicionais de progénie. A sele¢do
gendmica € apontada como uma maneira de aumentar o ganho genético sem aumentar a
consanguinidade de forma significativa. O artigo também considera cendrios em que
nao ha dados de pedigree nem informagdes moleculares. Nesses casos, 0 gerenciamento
genético precisa se basear em informag¢des demogréficas sobre a populagdo, mas esse tipo
de gerenciamento pode ser menos detalhado e intensivo. Outras estratégias discutidas
incluem selegdo retroativa (Walk-Back Selection), na qual individuos sdo selecionados
com base no desempenho, e acasalamento rotativo (Rotational Mating), que envolve a
rotacdo de animais reprodutores entre subpopulacdes para minimizar a consanguinidade.
Em resumo, o artigo destaca a importancia do manejo genético adequado para preservar

a diversidade genética em pequenas populacdoes de animais de fazenda. O uso de
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informacdes de pedigree, marcadores genéticos e selecio gendmica pode desempenhar
um papel na conservacdo e no aprimoramento dessas populacdes, garantindo sua
viabilidade a longo prazo. Também sao mencionados programas de software que podem
ser uteis para otimizar programas de conservagdo e selecdo genética, como KINSHIP,
ML-RELATE, SPAGEDI e COLONY.

Liu, Henryon e Sgrensen (2017) investigaram estratégias de acasalamento com
informagdes gendmicas para reduzir as taxas de consanguinidade (AF) sem comprometer
as taxas de ganho genético (AG). Eles realizaram simulagdes estocdsticas comparando
AF e AG obtidos por duas estratégias de acasalamento com informagdes de pedigree e
genOmicas em cinco esquemas de selecdo. As duas estratégias de acasalamento eram o
acasalamento minimo de coancestralidade (MC) e a minimizagdo da covariancia entre
as contribuicdes genéticas ancestrais (MCAC). Eles também incluiram o acasalamento
aleatério (RAND) como ponto de referéncia. Os resultados mostraram que MC e MCAC
com informagdes gendmicas reduziram as taxas de consanguinidade em 6% a 22% em
comparacao com o uso de informagdes de pedigree, sem comprometer o AG em todos
os esquemas de selecio. MC e MCAC com informagdes gendmicas e de pedigree
tiveram resultados semelhantes em AG, mas superaram RAND em até 14% de AG. A
principal conclusdo do estudo é que o uso de informacdes gendmicas € mais eficaz do
que as informagdes de pedigree na reducdo das taxas de consanguinidade. Isso implica
que as informacdes gendmicas podem ser aplicadas em esquemas de selecdo além da
simples previsdo de valores genéticos, melhorando o controle da consanguinidade. O
estudo também destacou a importancia das informacdes gendmicas na dispersdo das
contribui¢des genéticas dos ancestrais, tornando a selecdo mais eficaz na manutengdo
de uma relacdo linear entre as contribuicdes genéticas de longo prazo. Além disso,
as informagdes gendmicas aumentaram o nimero de ancestrais que contribuiram para
a descendéncia. Em resumo, o estudo mostra que o uso de informacdes gendOmicas
em estratégias de acasalamento € eficaz na reducdo das taxas de consanguinidade,
contribuindo na sele¢do dos programas de melhoramento genético.

O trabalho de Pryce, Hayes e Goddard (2012) aborda a criagdo de gado, com foco
na reducdo da endogamia e no ganho genético. A pesquisa envolve a comparacdo de
trés estratégias diferentes para reduzir as taxas de endogamia da progénie em planos de
acasalamento. Essas estratégias utilizam informacgdes de coeficientes de consanguinidade
de pedigree, relacdes genOmicas e segmentos homozigéticos compartilhados. Os

resultados destacam a eficdcia da Matriz de Relagdes Gendmicas (GRM) em comparacao
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com dados de pedigree para mitigar a endogamia, mantendo o ganho genético. A
utilizacdo de dados gendmicos possibilita uma redu¢do de 1% na consanguinidade
da progénie, sem comprometer o objetivo global de aprimoramento genético. O
estudo utiliza dados reais de pedigree, gendétipo (43.115 marcadores de polimorfismo
de nucleotideo tnico) e valor genético estimado de bovinos da raca Holstein. Planos
de acasalamento foram derivados para rebanhos de 300 vacas com 20 reprodutores
disponiveis para acasalamento. Uma das descobertas é que o uso de informacdes de
GRM resultou em menos marcadores de polimorfismo de nucleotideo tnico (SNP)
de baixa frequéncia, em comparacdo com a estratégia que utilizava informacdes de
pedigree. Reduzir esses marcadores pode contribuir para uma estabilidade genética, pois
as variacOes genéticas raras podem ser mais suscetiveis a flutuacdes e perda ao longo
do tempo. Além disso, o estudo enfatiza a importancia da escala de medicao ao avaliar
estratégias de controle de endogamia. A pesquisa sugere que essa metodologia pode
ser eficaz na industria de gado leiteiro, especialmente ao escolher touros e considerar
as relacOes entre touros e vacas. Em tltima andlise, o estudo destaca a importancia do
controle de endogamia a medida que a genética avanca, beneficiando particularmente a
pecudria leiteira.

A pesquisa de Henryon, Sgrensen e Berg (2009) explora estratégias de
acasalamento em programas de reproducdo seletiva de animais com o propdsito de
reduzir a endogamia sem comprometer os ganhos genéticos. O estudo apresenta um
critério de acasalamento, chamado Mating by Minimising the Covariance of Ancestral
Contributions (MCAC) e o compara com o critério de acasalamento de coancestralidade
minima, que € dito ser a atual preferéncia na drea. A selecdo determina quais animais
serdo usados como pais e qual serd a contribuicdo genética de cada um deles para a
préxima geragdo, com o objetivo de maximizar os ganhos genéticos e manter a endogamia
dentro de limites predefinidos. O acasalamento emparelha os pais selecionados para
produzir a prole da proxima geracdo. Neste trabalho € argumentado que a reducgdo
da endogamia pode ser alcancada sem comprometer os ganhos genéticos, propondo o
MCAC como uma alternativa que reduz a endogamia e mantém os ganhos genéticos.
Para investigar essa proposta, a pesquisa se baseou em simulacdes estocdsticas em dois
tipos de programas de reproducdo: um hierdrquico com 20 machos e 120 fémeas, e
um fatorial com 60 machos e 60 fémeas. O MCAC foi comparado com o método de
acasalamento de coancestralidade minima e com o acasalamento aleatério em ambos os

cendrios. Os resultados revelaram que o MCAC reduziu a endogamia em comparagao
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com o de coancestralidade minima, mantendo ganhos genéticos comparaveis. Quando
comparado ao acasalamento aleatério, o MCAC também reduziu significativamente a
endogamia e produziu mais ganhos genéticos. Os pesquisadores concluiram que o MCAC
€ uma alternativa vidvel ao acasalamento de coancestralidade minima, especialmente em
programas de selecdo truncada. Selec@o truncada € uma estratégia de melhoramento
genético que envolve a escolha seletiva apenas de individuos que ultrapassam ou ficam
abaixo de um limiar predefinido para uma caracteristica especifica, visando otimizar o
progresso genético em relagc@o a essa caracteristica-alvo Hallauer, Carena e Filho (2010).
Além disso, os autores sugeriram que o MCAC pode ser utilizado de forma benéfica em
conjunto com sistemas de selecdo de contribuicdo ideal. Selecdo de contribuicio ideal
refere-se a estratégias de melhoramento genético que buscam maximizar a contribui¢ao
genética de individuos selecionados para a proxima geracdo, considerando mudltiplas
caracteristicas simultaneamente Charmantier, Garant e Kruuk (2014). Em resumo, o
artigo demonstra que o MCAC € uma estratégia de acasalamento para reduzir a endogamia
em programas de reproducao seletiva de animais, a0 mesmo tempo em que mantém ou
até mesmo melhora os ganhos genéticos.

No trabalho de Weigel (2001), discute-se estratégias para gerir a endogamia em
programas de reproducdo de animais, com foco nas populacdes de gado comercial.
Abordando o impacto negativo da endogamia na saide e no desempenho do gado. A
principal mensagem destacada é que a intensidade da sele¢do € mais determinante da
endogamia do que o tamanho da populacdo, exigindo um equilibrio entre a selecdo de
animais superiores € a manutencdo da diversidade genética. A “Teoria da Contribui¢do
Otima” ¢ introduzida como uma abordagem baseada na sele¢io de candidatos com
base em valores genéticos estimados e variancias de erro de previsdo. O artigo
também explora estratégias propostas para controlar a endogamia, tais como maximizar
o lucro com restrigdes a endogamia, controle da endogamia na selecdo de touros
jovens, selecdo com restri¢des, ajuste do Valor Genético Estimado (EBV) para a relagcao
genética e maximizacao da contribui¢do genética 6tima. Os autores reconhecem desafios
relacionados aos dados de genealogia, como a falta de informacgdes precisas, e destacam
a importancia de manter a diversidade genética nas populagcdes de gado. No entanto,
eles reconhecem que a aplicacdo dessas estratégias pode enfrentar desafios econdmicos,
pois as empresas de reproducdo podem priorizar ganhos a curto prazo. Em resumo, o
artigo oferece uma visao das estratégias e desafios na gestao da endogamia em programas

de reproducdo de gado comercial, enfatizando a necessidade de equilibrar o progresso
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genético com a prevencdo da endogamia, mas reconhecendo os obstdculos préticos e
econdmicos a sua implementagao.

Fernandez, Toro e Caballero (2003) tem como objetivo principal em seu
trabalho comparar estratégias para controlar a coancestralidade, relevantes tanto para
a conservagdo de espécies ameacadas como para o melhoramento genético. Essas
estratégias sdo avaliadas por meio de simula¢des computacionais que consideram uma
gama de cendrios, inclusive situacdes que envolvem falhas na implementacdo ideal das
estratégias e os efeitos da coancestralidade preexistente nas populagdes. Além disso,
o artigo investiga a aplicabilidade pratica dessas técnicas, levando em consideragcao
fatores como restri¢des fisioldgicas, econdmicas € de manejo, bem como os efeitos
estocésticos que afetam a reproducdo. Isso proporciona uma visdo holistica das
estratégias, considerando nio apenas seus aspectos tedricos, mas também os desafios
reais que podem surgir durante a implementagdo. O estudo se aprofunda nas estratégias
de reducdo da coancestralidade, incluindo Modelos Hierdrquicos, Minimizag¢do de
Coancestralidade Global (MGC) e Estratégias de Acasalamento, destacando suas
caracteristicas e aplicabilidade em diferentes contextos. Por exemplo, Modelos
Hierdrquicos envolvem estruturas hierdrquicas de acasalamento para otimizar a prole
e minimizar a coancestralidade global entre os pais. Por outro lado, 0 MGC € uma
abordagem que busca minimizar a coancestralidade global, considerando as contribuicdes
ponderadas dos pais, permitindo acasalamentos mais adaptdveis. Estratégias de
Acasalamento, como “maximum avoidance of inbreeding”, “compensatory mating”
e “minimum coancestry mating”, sdo exploradas, ressaltando como elas podem ser
aplicadas em diferentes cendrios. Os resultados apontaram para um desempenho superior
do modelo MGC quanto a curto e médio prazo, sendo superado por modelos hierarquicos
quando se trata de longo prazo. Fernandez, Toro e Caballero (2003) considera 30-50
geragOes valores distantes e raramente requisitados, o que torna o0 modelo MGC melhor
em termos de aplicabilidade real.

O trabalho de Sédnchez, Bijma e Woolliams (2003) discute a importincia
da gestdo da diversidade genética em populacdes, com énfase na necessidade de
reduzir a coancestralidade em populagcdes com niimeros desiguais de machos e fémeas
reprodutoras. O artigo propde um sistema de reproducdo no qual um filho substitui seu
pai e uma filha substitui sua mae, visando reduzir a varidncia do tamanho da familia e
otimizar as decisoes de selecdo ao longo de varias geragcdes. O estudo estabelece um limite

inferior para o coeficiente de endogamia (F') e apresenta uma solucao para atingir esse
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limite. Ele compara essa abordagem com sistemas anteriores e valida a teoria por meio de
simulagdes. A técnica proposta demonstrou ser eficaz na minimizacdo do coeficiente de
endogamia em populacdes com nimeros desiguais de machos e fémeas reprodutores, e
os resultados foram respaldados por simulacdes de Monte Carlo (ROBERT; CASELLA;
CASELLA, 1999), refor¢cando a validade da abordagem proposta.

O trabalho de Sanchez, Toro e Garcia (1999) aborda estratégias para mitigar
a coancestralidade em esquemas de selecdo artificial, visando aprimorar a eficiéncia
da selecdo genética. Trés métodos sao propostos: ajustar o nimero de individuos
selecionados ou sua contribuicdo a préxima geracdo, utilizar critérios de selecdo
sub-6tima com menor énfase em informacdes familiares e implementar sistemas de
acasalamento ndo aleatdrios, como coancestralidade minima, acasalamento fatorial ou
acasalamento compensatério. O estudo baseia-se no modelo experimental de Drosophila
melanogaster, o que significa que a pesquisa utiliza a espécie de mosca-das-frutas como
um organismo modelo central para suas investigacdes. E descrito um método de selecio
de acasalamento que busca otimizar a resposta a selecdo enquanto limita o aumento da
coancestralidade. Os resultados revelaram que linhagens otimizadas apresentam maior
selecdo diferencial fenotipica e avaliacdes genéticas em comparacdo com as linhagens
de referéncia, com uma reduc¢do na coancestralidade. A pesquisa também examina a
manutencdo da variabilidade genética e a precisdo das avaliagdes genéticas, concluindo
que a abordagem proposta reduz a coancestralidade e melhora a resposta a selecdo, sem
comprometer a variabilidade genética de longo prazo.

No trabalho de NOMURA et al. (2002) os autores exploraram estratégias de
selecdo e acasalamento em linhas de criagdo de frangos, comparando o método de
acasalamento de coancestralidade minima (MC) com o acasalamento aleatério (RM). As
estratégias de selec@o incluiram o uso de um indice de sele¢ao (DIS) e uma combinagao
de indice de familia com técnicas de programacdo linear (LPS). As caracteristicas
selecionadas foram o peso corporal as 6 semanas de idade e a idade da maturidade
sexual das fémeas. Os resultados demonstraram que as quatro combina¢des de métodos
de selecdo e acasalamento produziram ganhos genéticos semelhantes. No entanto, os
esquemas com MC resultaram em menor variagdo nos ganhos genéticos e uma redugao
nos coeficientes médios de endogamia em comparacao com os esquemas com RM. Como
resultado, os autores recomendaram a estratégia LPS + MC para linhas de criacdo de
frangos fechadas, enfatizando sua eficdcia na redu¢do da endogamia e na manutengdo de

ganhos genéticos.
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A pesquisa conduzida por Nomura (1999) aborda a problemética da endogamia
em programas de selecdo, apresentando métodos para reduzi-la. Entre esses métodos,
destaca-se o sistema de acasalamento compensatorio, que se baseia em consideracdes
tedricas sobre o tamanho efetivo da populacdo sob selecdo. O tamanho efetivo da
populacdo de gado refere-se a uma medida que leva em consideracdo a variabilidade
genética de uma populacgdo, levando em conta ndo apenas o nimero total de individuos,
mas também a distribuicdo de parentesco e a contribui¢do relativa de cada individuo
para a variabilidade genética total Templeton (2021). O autor propde uma modificacio
desse sistema, incorporando a troca de parceiros com base nos valores genéticos
estimados (EBVs).  Através de simulacdes estocdsticas, € evidenciado que essa
modificacido aprimora o efeito do acasalamento compensatdrio, principalmente quando
EBVs precisos estdo disponiveis na selecdo do indice e BLUP. Além disso, sdo
comparados o sistema de acasalamento compensatério modificado (CM + ASEBV) com
outros métodos, como acasalamento aleatério (RM), acasalamento compensatério (CM),
acasalamento compensatério combinado ao acasalamento de minima coancestralidade
(CM + MC) e acasalamento de minima coancestralidade (MC). Os resultados mostram
que o acasalamento de minima coancestralidade tende a proporcionar maiores tamanhos
efetivos em populagdes, especialmente em cendrios de selecio BLUP, onde a precisdao dos
EBVs € fundamental. No entanto, a eficiéncia do CM + ASEBYV ¢ prejudicada na selecao
fenotipica, devido a falta de precisdo dos dados EBV, mas seu desempenho se destaca
quando EBVs precisos estao disponiveis, oferecendo a possibilidade de potencializar os
efeitos do sistema de acasalamento compensatorio.

Como pode ser observado, a grande maioria dos trabalhos encontrados busca
encontrar meios para reducdo da consanguinidade e da coancestralidade, trazendo
comparacdes entre métodos ja existentes e comumente usados. A Tabela 8 apresenta
uma sintese das abordagens discutidas.

Dentre os trabalhos revisados, as contribui¢des de Nomura (1999) e NOMURA
et al. (2002) mostram-se particularmente influentes para esta pesquisa. A proposta
de combinar indices de selecio com a minimizacdo da coancestralidade (LPS+MC)
estabelece uma base metodolégica sélida para o equilibrio entre ganho genético e
controle da endogamia. Embora Fernandez, Toro e Caballero (2003) traga comparacdes
abrangentes que validam o uso de heuristicas como o Simulated Annealing, a abordagem
de Nomura de integrar a otimizacdo econdmica (indice) com a restricdo bioldgica

(coancestralidade) alinha-se diretamente com os objetivos deste trabalho.
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Tabela 8 — Resumo das abordagens para reducao da coancestralidade

Autor (Ano) Estratégia Método/Ferramenta

Sanchez, Toro e Garcia | Ajuste de contribuicdes e | Selecio  otimizada  em

(1999) acasalamento ndo aleatério Drosophila

Nomura (1999) Acasalamento Compensatério | Simulagdo estocdstica (CM +
Modificado ASEBYV)

Weigel (2001) Teoria da Contribuicao Otima Selecdo restrita

(programacdo quadratica)

NOMURA et al. (2002)

Indice de Selecio + Minima

Programacdo Linear (LPS) +

Coancestralidade MC
Fernandez, @ Toro e | Comparacdo MGC vs | Simulacdo  computacional
Caballero (2003) Hierarquico) (Algoritmos genéticos/SA)
Sénchez, Bijma e | Sistema de substitui¢do (pai-filho) | Simulag¢do de Monte Carlo
Woolliams (2003)
Henryon, Sgrensen e | Minimizacdo da Covaridncia de | Simulagdo estocastica
Berg (2009) Contribui¢des (MCAC)

Fernandez et al. (2011) Marcadores moleculares e
software (KINSHIP, etc.)

Comparacdo de planos de

Gestdo de pequenas populacdes

Pryce, Hayes e Goddard | Informacdo Gendmica (GRM)

(2012) acasalamento
Liu, Henryon e | Estratégias gendmicas (MC e | Simulagio com  dados
Sgrensen (2017) MCACQC) gendmicos vs pedigree

Fonte: Autor (2025)

3.2.1 Grau de formalizacao do problema de minimizacao

Esta subsecdo trata da resposta a segunda questdo de pesquisa apresentada
na Secdo 2.1 — [Q2] Existem descri¢des formais do problema da minimizacdo da
coancestralidade em sistemas de acasalamento?

Nenhum dos estudos analisados fornece uma descricao formal do problema em
questdo, o que dificulta a aplicacdo de abordagens analiticas e a demonstracdo de uma
solu¢do 6tima para o cendrio em discussdo. Um exemplo de tratamento formal para
problemas de otimizag¢do pode ser observado no trabalho de Motta (2021), que aborda
questdes financeiras, embora ndo esteja diretamente relacionado ao tema em discussao.
Outro exemplo € o trabalho de Rosso (2023), que procura resolver o problema da redugao
da coancestralidade, simultaneamente maximizando o indice econdomico e oferecendo
definicdes formais para os problemas abordados. A busca por uma formaliza¢do
do problema em estudo, seguida pela definicdo de sua complexidade, proporciona a
oportunidade de determinar os limites de otimizagao e, em casos favoraveis, até mesmo

identificar solu¢des 6timas com complexidade polinomial.
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A principal diferenga entre o presente trabalho e o de Rosso (2023) reside na
abordagem metodoldgica: enquanto Rosso (2023) utiliza um modelo de programacgao
linear bindria, este trabalho identifica a necessidade de meta-heuristica para sua resolugao.
Além disso, este estudo também propde a complementacio de um banco de dados
orientado a grafos, visando facilitar a manipulagdo e anélise dos dados relacionados aos
pedigrees, proporcionando uma ferramenta para lidar com a complexidade e a escala do

problema.

3.3 Abordagens heuristicas e meta-heuristicas

A questdo de pesquisa da revisdo bibliografica (Sec¢do 2.2.3) tem como objetivo
identificar os principais métodos utilizados para estabelecer estratégias de otimizacdo
aplicadas ao problema de acasalamento em contextos com multiplos objetivos e restricdes
combinatdrias. Essa investigacdo busca mapear abordagens heuristicas e meta-heuristicas
que possam ser adaptadas a reducdo da coancestralidade, ao mesmo tempo em que
respeitam limites operacionais, como o nimero méiximo de acasalamentos por macho
e a obrigatoriedade de uso de todas as fémeas. Os trabalhos selecionados no processo de
revisao sdo discutidos a seguir, com foco nas técnicas empregadas, nos métodos adotados
e na aplicabilidade potencial ao problema em questao.

A técnica descrita no trabalho de Ahmed, Sadjadpour e Yousefi (2022) é
um algoritmo de Programacdo Dindmica (DP) assistida por informacdo para resolver
problemas de otimizagdo discreta com restri¢des. A programacao dindmica € uma técnica
de otimizagcdo que pode ser usada para resolver problemas complexos, quebrando-os
em subproblemas menores e resolvendo cada um deles apenas uma vez, armazenando
seus resultados. A esséncia da programacdo dinamica € evitar a computacdo repetida,
aproveitando os resultados ja calculados (subproblemas) para construir a solugdo do
problema original (SNIEDOVICH, 1991). O trabalho de (AHMED; SADJADPOUR;
YOUSEFI, 2022) mostra a aplicacdo desta técnica para problemas de alocacao de bits em
conversores analdgicos-digitais (ADC) com restricdes de energia e selecao de recursos
em sistemas de comunica¢do massivos MaMIMO.

O trabalho de Li et al. (2021) trata do problema de rastreamento em sistemas
ndo lineares de tempo discreto, cujo objetivo € controlar o sistema para que siga uma
trajetoria de referéncia, minimizando os erros de rastreamento. Para isso, os autores

utilizam a técnica de Programacao Dindmica Adaptativa (ADP), na qual uma funcio de



55

valor incorpora diretamente o erro de rastreamento e € otimizada por meio de iteracdes de
valor (VI) e de politica (PI), refinando sucessivamente a politica de controle. A abordagem
emprega uma arquitetura baseada em redes neurais, permitindo atualizagcdes das politicas
até a convergéncia para uma solucio 6tima. Embora originalmente aplicada ao controle
de sistemas dindmicos, a estratégia pode ser adaptada ao problema de minimizacdo da
coancestralidade em sistemas de acasalamento, considerando-se a escolha de cada par
como um passo de controle em uma trajetéria, e o objetivo como a redu¢@o cumulativa da
sobreposicao genética — andlogo a minimizacao do erro em trajetorias de referéncia.

O método Rider Optimization Algorithm (ROA) foi criado em 2018 por Binu
e Kariyappa (2019). Ele € descrito como um algoritmo composto por vdarias etapas
que simula o comportamento de motociclistas durante uma corrida, na qual cada piloto
ajusta sua estratégia para alcancar o objetivo de forma eficiente. O processo inclui a
otimizacdo dos parametros do ciclista, a avaliacdo da taxa de sucesso, a identificagdao
do ciclista lider e a atualizacdo da posi¢cdo dos ciclistas (segundo os papéis de desvio,
seguidor, ultrapassador e atacante). Além disso, o algoritmo envolve a atualizacdo dos
parametros do ciclista, como o contador de atividades, o angulo de dire¢cdo, a marcha, o
acelerador e o freio (BINU; KARIYAPPA, 2019). Este método € aplicado em ambientes
de producao, visando minimizar o tempo total de producao (makespan), ruido e poluicdao
por poeira, com o objetivo de otimizar a eficiéncia da produ¢do e minimizar os impactos
ambientais (FU et al., 2020). O trabalho de Fu et al. (2020) apresenta o Multi-Objective
Rider Optimization Algorithm (MOROA), uma extensdo do ROA que busca solug¢des
que atendam a vérios objetivos conflitantes simultaneamente, utilizando arquivamento de
Pareto e técnicas de classificacdo de vizinhanga. Em seguida, o MOROA ¢ “discretizado”
para trabalhar com ndmeros discretos, dando origem ao Discrete Multi-Objective Rider
Optimization Algorithm (DMOROA), utilizado para resolver o problema de programacdo
de fluxo hibrido (HFSP). O HFESP € um problema de otimizacao combinatéria que integra
a programac¢do de fluxo tradicional e a programacao de maquinas paralelas (FU et al.,
2020). A adaptacdo de um algoritmo multiobjetivo como o0 MROA poderia ajudar a
balancear as diferentes metas no problema de redu¢do da coancestralidade em sistemas
de acasalamento: minimizar a coancestralidade ao mesmo tempo que maximiza o indice
econdmico e respeita os limites de acasalamento para machos e fémeas.

O algoritmo de coldnia de formigas (Ant Colony Optimization) é inspirado no
comportamento coletivo das formigas em busca de alimentos. Ele constréi solugdes

incrementais, onde cada formiga representa uma possivel solucdo para o problema
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desejado. As formigas depositam feromonios nas solu¢des mais promissoras, orientando
a busca das proximas geracdes. Este método € utilizado para encontrar solucdes
para problemas complexos e combinatérios (DORIGO; SOCHA, 2018). Entre as
aplicabilidades deste método estd o algoritmo de otimizagdo baseado em coldnia
de formigas (ACO), adaptado para resolver problemas de otimizagdo com multiplos
objetivos discretos, conforme descrito por Zhao et al. (2022). Sua aplicacdo € direcionada
para problemas préticos que envolvem multiplos objetivos conflitantes, como o problema
do caixeiro-viajante com multiplos objetivos (MaOP), em que € necessdrio encontrar
um conjunto de solugdes Pareto-6timas. Na versdo modificada por Zhou et al. (2023),
o algoritmo, denominado Random Following Ant Colony Optimization (RFACO), foi
desenvolvido para lidar tanto com problemas de otimizacao global quanto com a sele¢do
de caracteristicas (feature selection). O RFACO incorpora uma estratégia chamada
Random Follower (RF), que aprimora a capacidade do algoritmo de equilibrar as fases
de exploragdo e exploracdo durante a busca por solucdes. O método também ¢ utilizado
em problemas de otimizac¢ao considerados de alta dimensionalidade, como no conjunto de
testes do Congress on Evolutionary Computation 2017 (CEC 2017), (BREST; MAUCEC;
BOSKOVIC, 2017 apud ZHAO et al., 2022, p. 11). A técnica de ACO também
¢ aplicada a composicdo de servicos web orientados a qualidade de servico (QoS),
um problema que envolve a escolha de servicos da web com base em atributos como
custo, tempo de resposta, disponibilidade e confiabilidade (DAHAN et al., 2021). A
ideia de usar colOnias de formigas, que exploram o espago de solugdes depositando
“feromonios” nas melhores escolhas, pode ser adaptada para explorar combinagdes de
pares de acasalamento, premiando combinagdes que levam a menor coancestralidade.
Um algoritmo evolutivo (EA) € uma técnica de otimizagdo inspirada nos principios
da evolu¢do natural, como selecdo natural, mutacdo, recombinacdo e sobrevivéncia do
mais apto. Rechenberg (1973) foi um dos pioneiros no campo dos EAs, especificamente
nas estratégias evolutivas (Evolution Strategies, ES). Essencialmente, os EAs simulam
um processo evolutivo onde, dada uma populagdo de individuos em um ambiente com
recursos limitados, a competi¢do por esses recursos leva a selecdo natural, resultando em
um aumento da aptiddo média da populacdo ao longo do tempo. O processo evolutivo
nos EAs comeca com a inicializacdo de uma populagdo de solu¢des candidatas aleatdrias,
seguida pela avaliacdo de cada candidato. Em cada iteracdo, os pais sdo selecionados
com base em suas aptiddes, recombinados para produzir novos filhos, e submetidos a

mutacdes para introduzir diversidade. Os novos candidatos sdo entdo avaliados e os
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individuos s@o selecionados para formar a préxima geracdo. Este ciclo se repete até que
uma solucdo de qualidade suficiente seja encontrada ou que um limite computacional
seja atingido. A aplicagdo combinada de varia¢do (recombinagdo e mutacdo) e selecdo
tende a melhorar os valores de aptiddo nas populacdes consecutivas, aproximando as
solugdes otimas ao longo do tempo (EIBEN et al., 2015). Um exemplo de aplicagdo de
técnicas de algoritmos evolutivos, como 0 NSGA-II e NSGA-III, pode ser encontrado
no trabalho de Chakravarthi e Kumar (2020). Nesse estudo, o objetivo € otimizar a
cobertura e a vida util de uma rede de sensores sem fio (WSN), maximizando a area
coberta pelos sensores enquanto se minimiza o consumo de energia. Ao mesmo tempo,
busca-se limitar a conectividade da rede para garantir que 0 menor nimero de sensores
seja utilizado de forma eficiente. Os algoritmos genéticos de classificacdo ndo-dominada
NSGA-IT e NSGA-III sdo aplicados para resolver esse problema de miultiplos objetivos.
NSGA-III, em particular, é adequado para lidar com problemas de otimizacdo nao
lineares e complexos. Essas técnicas sdo utilizadas para melhorar o desempenho de
redes de monitoramento e vigildncia, em que os sensores, ao se moverem, podem
impactar a conectividade (CHAKRAVARTHI; KUMAR, 2020). O problema da reducao
da coancestralidade pode se beneficiar do uso de NSGA-III, que pode gerar solugdes que
equilibram muiltiplos objetivos. A capacidade de manter a diversidade de solucdes pode
ser util para explorar diferentes pareamentos possiveis. A técnica de otimizac¢do usada
para maximizar a cobertura e minimizar o consumo de energia poderia ser adaptada para
maximizar a diversidade genética e minimizar a coancestralidade, garantindo que cada
fémea seja pareada apenas uma vez e respeitando o limite de pareamentos por macho.

A técnica apresentada no trabalho de Singh et al. (2020) € uma otimizacao baseada
no comportamento migratério das borboletas-monarca, conhecida como Monarch
Butterfly Optimization (MBO). Este método meta-heuristico foi proposto por Wang, Deb
e Cui (2019). Nesse estudo de Singh et al. (2020), foi utilizado o MBO, em conjunto com
a técnica TOPSIS (Ordem de Preferéncia por Similaridade com a Soluc¢do Ideal), para
resolver problemas de multiplos objetivos relacionados a integragdo Otima de recursos
energéticos distribuidos (DERs). O objetivo da técnica MBO-TOPSIS € encontrar os
melhores locais, tamanhos e combinacdes de DERs (despachdveis e ndo-despachdveis),
equilibrando multiplos critérios de desempenho, como a redugdo das perdas anuais de
energia, melhoria na estabilidade da tensdo dos nodos e aumento da capacidade de
carregamento dos ramos da rede elétrica. O problema da reducdo da coancestralidade em

sistemas de acasalamento € semelhante a otimizagdo de recursos energéticos distribuidos
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(DERSs) em sistemas de distribui¢do de energia; ambos envolvem multiplos objetivos a
serem equilibrados. No caso dos acasalamentos, o objetivo é minimizar o parentesco,
maximizar o indice econdmico e respeitar restricdes de acasalamento, enquanto no
problema de DERs, o foco € minimizar perdas de energia e melhorar a estabilidade da
rede.

Algoritmos meméticos sdo uma combinacdo de um método de busca global
baseado em populacdo (como algoritmos genéticos) com uma busca local heuristica feita
por cada individuo. Essa abordagem combina as capacidades de explorar o espaco de
solugdes, através da interacao entre diferentes individuos da populagdo, com a capacidade
de refinar localmente as solugdes, buscando o 6timo em regides especificas. Em
esséncia, o algoritmo memético utiliza ideias de evolucdo biolégica (como reprodugdo
e cruzamento) e de evolugdo cultural (como a transmissdo e refinamento de ideias)
para otimizar problemas complexos (MOSCATO, 2000). Entre suas aplicabilidades,
destaca-se a resolucdo do problema de agendamento em mdquinas paralelas heterogéneas
nao relacionadas (DHUPMSP), visando minimizar tanto o atraso total quanto o tempo
de conclusdo em sistemas de manufatura distribuida. Esse método pode ser aplicado em
diversas industrias, como a de chicotes elétricos, sistemas de frete e agendamento de
satélites de observacao da Terra, entre outros (WANG; LI; GONG, 2023). A abordagem
do Algoritmo Memético Baseado em Conhecimento e Pareto (KPMA) de Wang, Li e
Gong (2023), que integra regras heuristicas e estruturas de vizinhanga para melhorar a
eficiéncia da busca, poderia ser adaptada para selecionar combinag¢des 6timas de pares
de acasalamento. As regras heuristicas usadas no agendamento (como a de menor tempo
de processamento ou menor carga de trabalho) poderiam ser substituidas por regras que
considerem o parentesco minimo, a diversidade genética e as restrigdes de acasalamento.
Além disso, as estruturas de vizinhanca poderiam melhorar a taxa de sucesso da busca
por melhores combinacdes de pares, assim como otimizam a alocacdo de tarefas no
agendamento.

A Tabela 9 apresenta um panorama das abordagens utilizadas em diferentes
estudos de otimizacao. Dentre as meta-heuristicas analisadas, o Ant Colony Optimization
(ACO) destaca-se como a abordagem mais promissora para o problema deste trabalho.
Sua natureza construtiva permite a geragao passo a passo das solugdes de acasalamento,
facilitando a verificacdo e satisfacdo de restricdes complexas (como limites de uso de
reprodutores) durante o proprio processo de constru¢do, algo que € mais custoso em

abordagens evolutivas tradicionais que requerem operadores de reparo. Além disso, a
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representacdo do problema em grafo alinha-se naturalmente com a estrutura dos dados
genealdgicos armazenados no Neo4j. Essa escolha se fundamenta na capacidade do
ACO de balancear multiplos objetivos (coancestralidade e indices econdmicos) através
da informagdo heuristica e do feromo6nio, guiando a busca para regides de alta qualidade

no espago de solucoes.
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Tabela 9 — Técnicas e aplicacdes

Trabalho Técnica Método
Singh et al. (2020) Otimizacdo por | MCDM com
borboletas-monarca MBO-TOPSIS
(MBO)
Wang, Li e Gong | Algoritmo Memético | Pareto-KPMA
(2023) (baseado em
heuristicas)
Chakravarthi e Kumar | Algoritmo Genético | Pareto-NSGA-III
(2020) (NSGA-III)
Ahmed, Sadjadpour e | Programagao Otimizagdo
Yousefi (2022) Dinamica Multiobjetiva com
Kullback-Leibler
Fu et al. (2020) Discrete Rider  Optimization
Multi-Objetive Algorithm com
Rider  Optimization | Arquivamento Pareto
Algorithm
Dahan et al. (2021) Ant Colony | Algoritmo
Optimization Aprimorado
com Selecao
de  Vizinhanca e
Pheromonios
Liet al. (2021) Adaptive  Dynamic | Iteracdo de Valor (VI)

Programming (ADP)

e Iteracdo de Politica
(PD

Zhao et al. (2022) Ant Colony | Decomposicao
Optimization adaptativa com
atualizacdo de
feromonios e selecdo
adaptativa
Zhou et al. (2023) Ant Colony | Troca de informacdes
Optimization com | e estratégias
Random Following adaptativas

Fonte: Autor (2025)
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4 FUNDAMENTOS
4.1 Definicoes e formalizacao do problema

A abordagem formal para resolug@o de problemas requer definicdes precisas dos
termos sobre os quais se deseja trabalhar. Nesta secdo sdo definidos formalmente os
conceitos relacionados aos objetivos do trabalho. As Defini¢cdes 1 a 4 foram adaptadas
de Ferreira, Yokoo e Motta (2021); as Defini¢des 5 e 7 foram primeiro apresentadas em

Rosso, Rosa e Ferreira (2023). As demais defini¢des sdo resultados deste trabalho.

Definicao 1 (Indice de selecao) Seja T um conjunto de caracteristicas mensurdveis de
animais. Um indice de sele¢do é um par .9 = (T,w) onde w: T — R ¢é a fungdo de

ponderagdo do indice.

A funcdo de ponderacdo determina o peso de cada caracteristica no indice, sem
restri¢des de valores. A principal vantagem dos indices de selecdo € classificar os animais
por um valor unico. O indice adotado baseia-se em (YOKOO et al., 2021) e (MOTTA,
2021), abrangendo objetivos de selecdo e seus respectivos ponderadores.

A Tabela 10 apresenta as caracteristicas avaliadas pelo indice, juntamente com
seus respectivos ponderadores. Os indicadores avaliados sdo a contagem de carrapatos
(TICK), a contagem de ovos por grama de fezes (OPG), e o Peso de carcacga quente (PCQ),
que se refere ao peso da carcaga apds a conclusdo de todos os procedimentos de abate.
Além disso, alguns critérios de selecao associados ao rendimento e a qualidade da carcaca
também sao considerados, incluindo a drea de olho de lombo (AOL), a espessura de
gordura subcutinea (EG), e a espessura de gordura subcutanea na garupa (EGP8). Outros
fatores como o peso da vaca adulta (PVA), a taxa de prenhez (TP), e o temperamento
(T), o qual se refere a resposta comportamental do animal durante o manejo do rebanho,
também sdo levados em consideragdo. Os ponderadores indicam o quanto (valor absoluto)
uma caracteristica € desejada (valor positivo) ou indesejada (valor negativo).

O indice de selecdo permite usar um Unico valor para classificar um animal.
Esse valor também € um indicativo do quanto esse animal pode contribuir para sua
descendéncia, caso seja escolhido para reprodugdo. A Definicdo 2 define essa ideia e

mostra como o cdlculo do valor do animal € realizado, a partir do indice de selecao.

Definicio 2 (Contribuicio individual) Seja A um conjunto de animais, .% = (T,w) um

indice de selecdo e v:T x A — R uma funcdo que retorna o valor de uma caracteristica
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Tabela 10 — Indice econdmico de ciclo completo (IEEC)

Objetivo de selecao | Critério de selecao Ponderador
TICK Contagem de carrapatos 116.0879975
OPG Contagem de ovos por grama de fezes | -9.1900268
AOL 0.1866388
PCQ EG 131.3764082
EGPS8 65.8745087
PVA Peso adulto da vaca -0.5495934
TP Peso ao nascer 6.0030468
T Temperamento 23.8195584

Fonte: (MOTTA, 2021)

t € T para cada animal no conjunto A. A fungdo 1”7 : A — R retorna a contribuicdo

individual de cada animal a € A, de acordo com o indice de selecdo .7, calculado como

17 (@) = Y v(t,a)-w(t) (1)

teT

Quando o indice de selecdo é entendido a partir do contexto, escrevemos 1(a) em

vez de 17 (a).

A contribui¢do do acasalamento entre dois animais, formalmente apresentada
na Definicdo 3, representa a contribuicdo individual esperada da prole resultante do
acasalamento entre um macho e uma fémea. Essa contribui¢io é calculada como a média
das contribuicdes individuais dos progenitores. Novamente, o indice de selecio ¢ adotado

como a unidade de medida para quantificar a contribui¢do individual de cada individuo.

Definicao 3 (Contribuicao de acasalamento) Seja A = M UF um conjunto de animais,
onde M é o conjunto de reprodutores e F é o conjunto de matrizes, com MNF =0 e seja
S um indice de selecdo. A funcdo de contribui¢cdo de acasalamento Ty : M X F — R de

um reprodutor m € M e de uma matriz f € F é calculada da seguinte forma:

()
2

g (m,[) 2)

onde 17 ¢é a contribuicdo individual de cada animal, dado o indice de selecdo ..

A ideia por trds da contribuicio de acasalamento é estimar onde cada 7(m, f)*
representa o indice esperado do animal nascido do par (m, f) € M x F, ou a contribui¢do

esperada para a prole do cruzamento entre esses dois animais.



63

A Definicdo 3 € ligeiramente diferente da apresentada em Ferreira, Yokoo e
Motta (2021), em que dois animais com relacdo de parentesco acima de um certo limiar
(estabelecido de forma ad hoc) tinham como resultados da contribuicao de acasalamento
—oo (na pratica, o menor valor inteiro representado pela maquina). Dado que o algoritmo
proposto ndo lidava com a consanguinidade da prole, essa era uma forma de eliminar o
par da solucdo do problema.

Ferreira, Yokoo e Motta (2021) também demonstram que o acasalamento que
maximiza o valor esperado do indice da prole ocorreria se o melhor macho fosse acasalado
com todas as fémeas. No entanto, essa abordagem nao € fisicamente factivel, além do que
limitaria as opcdes de acasalamento para a proxima geragao, ja que todos os descendentes
seriam meio-irmaos. Note-se que os descendentes obtidos de matrizes diferentes a partir
do mesmo reprodutor ndo teriam um indice de consanguinidade alto, dado que seus pais
ndo teriam parentesco direto. No entanto, os valores de coancestralidade seriam altos,
devido ao progenitor comum. Isso sugere que a coancestralidade € uma métrica melhor
para frear o aumento da consanguinidade em rebanhos. Portanto, a énfase deve ser
colocada na redugdo da coancestralidade, isto €, no grau de parentesco entre os individuos
de um rebanho, para otimizar os resultados genéticos/fenotipicos sem comprometer a
diversidade e a saide da populacao.

A partir das defini¢des acima, o problema da maximizagdo do indice da prole pode

ser definido, de acordo com a Defini¢ao 4.

Definicao 4 (Problema da maximizacao do indice de selecio)

Entrada: um indice de selecdo ., um conjunto de reprodutores M, um conjunto de
matrizes F, 17 : M x F — R a funcdo de contribui¢cdo de acasalamento (Defini¢do 3)
e uma fungdo max : M — N que informa o niimero mdximo de vezes que um reprodutor
pode ser usado no processo de acasalamento.

Saida: uma funcdo b* : F — M que obedece a restricdo de acasalamentos, i.e., para cada

meM,

{f € F|b*(f) = m}| <max(m) e que para qualquer outra fun¢cdo b : F — M

que também respeite a restri¢do de acasalamento max, tem-se que

Y w(b(k),k) < ) m(b* (k). k)

keF keF

Ferreira, Yokoo e Motta (2021) apresentaram um algoritmo polinomial 6timo para
determinar uma estratégia de acasalamento visando maximizar o valor esperado da prole

resultante, em relacdo ao indice usado na selecdo dos animais, resolvendo o problema
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apresentado na Defini¢do 4. Posteriormente, o mesmo algoritmo foi usado como solugdo
inicial para resolver o problema do acasalamento compensatério de forma polinomial,
mantendo o valor da solu¢do 6tima (FERREIRA, 2021). Contudo, esses algoritmos nao
tratam da questdo da coancestralidade entre os animais do rebanho nem entre a prole
produzida. O controle da consanguinidade € feito por um parametro do algoritmo, que
informa o grau de coancestralidade aceitavel para que dois animais possam reproduzir
(que pode ser zero). A estratégia para que o melhor reprodutor ndo seja escolhido para
todas as matrizes (melhor valor possivel do indice da prole) € limitar o nimero de vezes
que cada touro pode ser usado, que também sao parametros do algoritmo. A origem desse
valor ndo € calculado de forma explicita, mas seria interessante que fosse obtido por
métodos algoritmicos, garantindo a possibilidade de acasalamentos dentro do rebanho no
maior prazo possivel.

Com base no contexto apresentado, existe a demanda por um sistema de
acasalamento que controle a coancestralidade e a consanguinidade média do rebanho sem
comprometer futuros acasalamentos no mesmo rebanho, ao mesmo tempo que mantenha
o maior valor possivel para a prole produzida. Isso implica em acasalamentos que
nao prejudiquem o processo de melhoramento, a0 mesmo tempo em que evitem perdas
devido a depressdo por consanguinidade. Em ambos os casos, o impacto negativo na
lucratividade do produtor deve ser minimizado, exigindo um equilibrio entre as restri¢des
do acasalamento. Reduzir as taxas médias de coancestralidade do rebanho implica em
controlar a presencga de ancestrais comuns nas geragdes futuras.

A heuristica 6tima apresentada em Ferreira, Yokoo e Motta (2021), contudo,
ndo funciona para o problema da minimizacido da coancestralidade. Outras estratégias
precisam ser delineadas para que esse objetivo seja atingido. Quando somente o indice de
selecdo € levado em consideragdo, o valor da contribuicao de acasalamento apresentada na
Defini¢ao 3 € suficiente para que o algoritmo de maximizacao do valor da prole seja usado.
Contudo, neste trabalho planeja-se também considerar a coancestralidade do rebanho. As

defini¢Oes a seguir estabelecem formalmente os conceitos usados neste trabalho.

Definicdo 5 (Rebanho) Um rebanho € uma tupla H = (A =SUD,s,d : A — (AU{L}))
onde A é um conjunto finito de animais particionado em um conjunto de reprodutores
(machos) S e um conjunto de matrizes (fémeas) D, em que cada animal a € A tem um pai
s(a) e uma mde d(a). Se o progenitor do animal a ndo pertence ao rebanho, o resultado

da funcdo é L.

A Defini¢do 5 expressa formalmente o significado do termo “rebanho”: uma
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colecdo de animais e duas fun¢des que indicam, para cada animal, quem sdo os seus
progenitores. Para tornar as funcdes totais, foi criado o simbolo L, que indica que o
progenitor do animal ndo se encontra entre os animais do rebanho. Essa situacdo pode
ocorrer tanto com animais adquiridos de outros produtores ou produzidos por meio de

inseminacao artificial com sémen de origem externa.

Definicdo 6 (Prole) Seja H = (A =SUD,s,d: A — (AU{L})) um rebanho e sejam
S* C S e D* C D os conjuntos de machos e fémeas selecionados para reprodugdo,

respectivamente. Uma prole é qualquer funcdo p : D* — S*.

A Definicdo 6 considera a existéncia de machos e fémeas selecionados para
reproducgdo. O processo de sele¢do, que determina que sao todas as fémeas que serdo maes
da préxima gerag@o e os machos que poderdo cruzar com elas, é assumido como pronto
neste trabalho. A definicdo assume que todas as fémeas selecionadas deverdo cruzar com
algum macho selecionado. A fun¢do p faz a atribui¢do dos machos escolhidos para cada
uma das fémeas.

O célculo da contribuicdo individual (Definicao 2) dos individuos da prole é
derivado da contribuicdo de acasalamento (Definicdo 3) de seus genitores. Dado que
os individuos da prole ainda ndo existem e si0 meramente uma projecdo, seu sexo nao €
definido como macho ou fémea, mas sim concebido como um produto em potencial.

O primeiro passo para o célculo do indice de coancestralidade € a atribuicao de
um valor de geracdo a cada animal. Aqui, a ideia de geracao € determinar uma parti¢ao
no conjunto total de animais, permitindo que eles possam ser estruturados de acordo com
o nimero de cruzamentos existentes dentro do rebanho que foi necessdrio para o animal

ser concebido. A Defini¢do 7 expressa essa ideia formalmente.

Definicdo 7 (Geracdo) Seja H = (A = SUD,s,d : A — (AU{L})) um rebanho. A

geracdo de cada animal a € A é dada pela funcdo g : A — N definida como se segue:

.

0 s(a)= L Ad(a)=L

o(a) = g(s(a))+1 s(a) # LAd(a)= L 3)
g(d(a))+1 s(a)=LAd(a)# L
| max{g(s(a)),g(d(a))} +1  s(a) # LAd(a) # L

A geracdo de um animal é o valor seguinte ao maior valor de geracdo dos pais
do animal. A funcdo g determina uma parti¢io no conjunto dos animais, em que cada

classe de equivaléncia é um valor geracional. A Figura 2 mostra um exemplo de rebanho



66

com 10 animais, referenciados por aj,as,...,ajo. Para facilitar a visualizacdo, nodos
azuis e rosa representam machos e fémeas, respectivamente. As relacdes de parentesco
diretas induzem um grafo dirigido aciclico (directed acyclic graph ou DAG) (CORMEN
et al., 2002) e o fecho transitivo e reflexivo da relagdo de ancestralidade € uma relacao
antissimétrica. O valor entre parénteses denota a geracdo de cada animal, conforme a
Defini¢do 7. As arestas representam a relacdes diretas de parentesco, dadas pelas fungdes

s e d da Definicdo 5.

Figura 2 — DAG de estrutura do rebanho — exemplo

2 2
D =)

Fonte: (ROSSO; ROSA; FERREIRA, 2023)

O indice de coancestralidade indica o grau com que dois animais sdo aparentados
e é uma estimativa do grau de similaridade genética entre dois animais e da quantidades
de cruzamentos consanguineos em sua linha ancestral. Assim, um animal tem 100% de
similaridade genética consigo mesmo e 50% com cada um de seus pais, se eles nao forem
aparentados; se eles forem, hd um acréscimo relacionado ao indice de coancestralidade
entre o pai e a mae do animal. A ideia é mantida para qualquer outro animal do rebanho,
com os indices dos ancestrais aparentados somando, mas diminuindo a medida que a

distancia geracional aumenta. A Defini¢do 8 formaliza essa ideia.

Definicao 8 (Coeficiente de Parentesco) (adaptado de (MRODE; THOMPSON,
2005)pag. 44) Seja A um conjunto de animais, e s(a) e d(a) as funcoes que mapeiam
um animal a € A para seu pai (sire) e mde (dam), respectivamente. O coeficiente de

parentesco entre dois animais i, j € A, denotado por c(i, j), € definido como:
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1 i=j
0,5- (e(i,s() +e(d () s(j) # LAd(j) # L

(/) =1 0,5-c(i,s(j)) s(j) £ LAd(j) = L (4)
0,5-c(i,d(j)) s(j) = LAd() # L
0 s(j) = LAd() = L

\

onde c(i,s(j)) é a coancestralidade entre i e o pai de j, s(j), e c(i,d(j)) é a

coancestralidade entre i e a mde de j, d(j).

Outras defini¢cdes do coeficiente de parentesco podem ser construidas de forma
diferente, dependendo da intencdo dos autores. Essa € a definicdo que serd usada para
a construcao do algoritmo dinamico de célculo do coeficiente de parentesco entre os
animais para registro no banco de dados. A flexibilidade dos modelos de dados em
bancos orientados a grafos permite que outras definicdes sejam registradas no banco
concomitantemente e identificadas pela rotulacdo das arestas. Maiores detalhes sobre

a implementacdo sao dados na Sec¢do 5.1.

Definicao 9 (Aptidao) Seja H = (A,s,d) um rebanho. A fun¢do de aptidaov:A — {0,1}
atribui 1 a um animal cuja carga genética seja relevante para o planejamento das proles

Sfuturas e 0 caso contrdrio.

O estado de aptiddao de um animal dentro do rebanho, formalizado na Defini¢do 9,
indica se ele ainda contribui ou tem potencial de contribuir com material genético para
as proximas geracoes. Caso o animal esteja nessas condi¢des, € desejavel que os demais
animais utilizados para reproducdo apresentem baixa coancestralidade em relagdo a ele. O
contrario também € vélido; caso o animal ndo faca mais parte do rebanho, ndo € necessario
atentar-se a coancestralidade das futuras geragdes em relacdo a ele. Note-se que um
animal pode ter valor 1 sem ser selecionado para a reproducdo, por ser jovem demais
para reproduzir, por exemplo. Essa defini¢do serd usada nos algoritmos construidos, de
forma a nao aumentar desnecessariamente o tempo de execucao dos algoritmos: animais
que ndo vao mais participar do processo ndo precisam ser levados em consideracao. Caso
seus descendentes ainda estejam no rebanho, os valores de coancestralidade deles com os

restantes animais sao suficientes.

Definicao 10 (Coancestralidade da prole com o rebanho) Sejam wum rebanho H =

(A=SUD,s,d: A — (AU{L})), a funcdo de estado de aptiddo v : A — {0,1}, os
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conjuntos de animais selecionados S* € S e D* € D. A coancestralidade da prole com

o rebanho para uma prole p : D* — S* é o valor C(p) calculado como:

Cp)=Y, Y cxp®la (5)

xeD* aeA,v(a)=1
em que c¢ é a fungdo que retorna o valor de coancestralidade entre dois animais
(Definicdo 8); para o cdlculo do valor de coancestralidade entre um animal [x,p(x)] da
prole e um animal a do rebanho, assume-se que d([x, p(x)]) = x e que s([x, p(x)]) = p(x).
O valor médio da coancestralidade da prole p com o rebanho H, C(p), é dado

por

= C(p)

)= 5 Tacal@=1} ©

Definicao 11 (Coancestralidade entre os animais da prole) Sejam um rebanho H =
(A=SUD,s,d:A— (AU{L})), uma func¢do de aptiddo v: A — {0,1}, os conjuntos
de animais selecionados S* € S e D* € D e uma prole p : D* — S*. A coancestralidade

entre os animais da prole p é o valor C(p) calculado como:

c@) =), Y cllxp@)].prO) )

xeD* yeD*
em que c¢ é a fungdo que retorna o valor de coancestralidade entre dois animais
(Defini¢do 8); novamente, assume-se que para um animal [x, p(x)] da prole tem-se que
d([x, p(x)]) = x e que 5([x, p(x)]) = p(x).

O valor médio da coancestralidade entre os animais da prole p, C(p), é dado por

®)

A definicdo do problema de minimizacdo da coancestralidade pode ser feita de
diversas formas. Concretamente, pode-se tentar minimizar o valor da coancestralidade
(ou da média da coancestralidade) somente entre os animais da prole (Definicao 11), dos
animais da prole com todos os outros animais do rebanho (Defini¢do 10) ou da soma dos
dois valores. Outra possibilidade € buscar minimizar, para essas mesmas situacdes (i.e.,
prole-prole, prole-rebanho, prole-prole + prole-rebanho) ndo o valor em si, mas o nimero
de arestas entre os animais (no grafo que representa o coeficiente de parentesco) com
valor maior que zero. Essa estratégia pode eliminar um rebanho com uma média baixa

mas muito conectado, o que causaria impedimentos de cruzamentos mais cedo do que
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um rebanho com vérios clusters familiares mas com mais possibilidades de cruzamentos.
Outras possibilidades visam combinar o problema da minimizacdo da coancestralidade
com a maximizacdo do valor do indice de selecdo. As definicdes abaixo correspondem
a essas 1deias e serdo desenvolvidas por meio dos algoritmos desenvolvidos no restante

deste trabalho.

Definicao 12 (Problema da minimizacio da coancestralidade)

Entrada: um rebanho (A,s,d), um conjunto de fémeas D* e de machos S* selecionados
para reproducdo, duas fungoes max,min : S* — N, que informam o maior e o menor
niimero de vezes, respectivamente, que um macho deve ser usado no processo de
reprodugdo

Saida: uma funcdo p : D* — S§* que obedece as restricoes de acasalamentos dos machos,
ie, para cada y € S*, min(y) < |{x € D* | p(x) = y}| < max(y), e que para qualquer
outra fungdo [ : D* — S* que também respeite as restri¢oes de acasalamento min, max,

tem-se que

Y €p)< Y, E(f)

xeD* xeDx*
em que € (p) pode ser C(p), C(p) (Definicdo 10), C(p), C(p) (Definigdo 11), C(p)+C(p)

ou qualquer outra combinagdo de cdlculos de coancestralidade.

Os problemas relacionados a minimizacdo das arestas no grafo de
coancestralidade buscam minimizar a soma de arestas com valor maior que zero.
Ou seja, minimizar a quantidade de animais que t€m relacdes de parentesco (i.e.,
ancestrais comuns) entre si. Da mesma forma que para o problema da minimizacdo do
valor (total, médio) de coancestralidade, a minimiza¢do do ndmero de relacdes pode ser
feita entre a prole com o resto do rebanho, da prole com a prépria prole ou se um soma

das duas.

Definicao 13 (Densidade do grafo de coancestralidade da prole com o rebanho)
Sejam um rebanho H = (A =SUD,s,d :A — (AU{L}),v:A —{0,1}) e os conjuntos
de animais selecionados para reproducdo S* € S e D* € D. A densidade do grafo de

coancestralidade para uma prole p : D* — S* é o valor A(p) calculado como:

Ap)=Y Y alxp&)y) 9)

xeD* yeAv(y)=1
em que a(n,m) =1 se c(n,m) >0 e a(n,m) =0 se c(n,m) =0, onde c é a funcdo que

retorna o valor de coancestralidade entre dois animais (Defini¢do 8); para o cdlculo do
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valor de coancestralidade entre um animal |x,p(x)| da prole e um animal a do rebanho,

assume-se que d([x, p(x)]) = x e que s([x,p(x)]) = p(x).

Definicao 14 (Densidade do grafo de coancestralidade da prole) Sejam um rebanho
H=((A=SUD,s,d : A — (AU{L}),v: A — {0,1}) e os conjuntos de animais
selecionados para reproducdo S* € S e D* € D. A densidade do grafo de coancestralidade

entre os animais de uma prole p : D* — S* é o valor A(p) calculado como:

Ap) =Y, Y allx,p(x)], [y, p()]) (10)

xeD* yeD*
em que a(n,m) =1 se c(n,m) >0 e a(n,m) =0 se c(n,m) =0, onde c(n,m) é o valor de
coancestralidade entre os animais n e m (Defini¢cdo 8); entende-se que, para um animal

[x, p(x)] da prole tem-se que d(|x, p(x)]) = x e que s([x, p(x)]) = p(x).

A partir das definiches acima, que contam o numero de arestas com
coancestralidade estritamente positiva entre os animais, pode-se definir o problema da

minimizacdo de arestas do grafo de coancestralidade.

Definicao 15 (Problema da minimizacio de arestas de coancestralidade)

Entrada: um rebanho (A,s,d), um conjunto de fémeas D* C A e de machos S* C A
selecionados para reprodugdo, duas funcoes max, min : S* — N, qgue informam o maior e
o menor niimero de vezes, respectivamente, que um macho deve ser usado no processo de
reprodugdo

Saida: uma funcdo p : D* — S* que obedece as restricoes de acasalamentos dos machos,
i.e, para cada y € S*, min(y) < |[{x € D* | p(x) = y}| < max(y), e que para qualquer
outra fungdo f : D* — S* que também respeite as restricoes de acasalamento min, max,

tem-se que

Y 7(p)< Y Z(f)

xeD* xeD*

em que <7 (p) pode ser A(p) (Definicdo 13), A(p) (Definicdo 14) ou A(p) +A(P).

O problema de combinar a minimizac¢ao da coancestralidade com a maximizagao
do indice de selecao depende de definirmos a contribui¢do de cada par de animais em
relacdo a essas duas medidas. As defini¢Oes a seguir sdo necessdrias para a defini¢do do

problema, apresentado na Defini¢ao 17.

Definicdo 16 (Contribuicdo mista) Seja H = (A = SUD,s,d : A — (AU{L})) um

rebanho, D* C D e S* C S os conjuntos de matrizes e reprodutores selecionados para
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reproducdo, e seja . um indice de sele¢do associado a cada candidato ¢ € A. A

contribui¢do mista de um candidato ¢ € A ¢é definida como:

_ I
I+ Xeac(zo)

onde .7 (c) representa o valor do indice de sele¢do do candidato c, e Y cac(z,c)

iz (c)

(1)

corresponde a soma dos coeficientes de parentesco entre c e todos os demais animais

do rebanho A.

Definicao 17 (Problema da maximizacao de melhoramento com contribui¢cao mista)

Entrada: um rebanho H = (A = SUD,s,d : A — (AU{L})), uma fungdo de aptiddo
v:A —{0,1}, um subconjunto de animais selecionados D* C D e S* C S, e duas fungdes
max, min : $* — N, respectivamente, as fungcoes que indicam os limites mdximo e minimo
de utilizacdo de reprodutor no processo de acasalamento.

Saida: uma fungdo p : D* — S* tal que min(y) < [{x € D* | p(x) = y}| < max(y) e que

maximize

Y 7 (p(x))

xeD*

sendo i (-) a contribui¢do mista definida na Defini¢do 16.

O problema da maximizacdo de melhoramento ponderado, apresentado na
Definicdo 17, teve uma solucdo desenvolvida e apresentada em (ROSSO, 2023). A
solucdo representou o problema com um modelo de programacgdo inteira, relaxado
para programacdo linear e resolvido por uma combinacdo dos métodos simplex e
branch-and-bound. A experi€ncia mostrou que vdrias instancias maiores do problema
faziam o algoritmo demorar muito tempo para apresentar uma solucdo, o que foi
posteriormente analisado e apresentado em Rosso e Ferreira (2023). Nesse trabalho,
foi verificado que a medida que a ponderacdo da coancestralidade crescia o algoritmo
demorava mais tempo para executar. Isso, além do fato de que a troca dos pares acasalados
requer um recalculo do valor da coancestralidade da solucdo (o que ndo € o caso quando
se considera somente o indice de selecdo, vide (FERREIRA; YOKOO; MOTTA, 2021)),
¢ um indicativo importante de que, mesmo que o problema nao seja computacionalmente
intratdvel, a complexidade da solucdo deve requerer estratégias heuristicas para sua

solugdo para rebanho de tamanho grandes.
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Problemas que buscam uma solucdo 6tima ou aproximadamente 6tima em um
espaco de solucdes possiveis sdo denominados problemas de otimizacdo. A Segdo 4.2
apresenta os fundamentos desse tipo de problema e as estratégias possiveis para sua

solucao.

4.2 Problemas de otimizacao

A solugdo de um problema de otimizacdo envolve encontrar a melhor solucao
possivel dentro de um conjunto de solucdes vidveis. Isso geralmente implica maximizar
ou minimizar uma fun¢io objetivo, sujeita a um conjunto de restri¢des. A fungdo objetivo
¢ determinada por uma expressdo matemdtica que quantifica o valor de uma solugdo
do problema, em funcdo das varidveis que o descrevem. O valor expresso pela funcao
objetivo usualmente representa lucro ou eficiéncia — e nesse caso se deseja maximizar o
valor, ou pode representar valores de custo ou tempo de producdo e, nesse caso, o objetivo
envolve minimizar o valor.

As restricdes do problema determinam quais s@o as suas solucdes vidveis.
Restricdes comuns incluem limitacdes de recursos, capacidades médximas ou minimas
de realizacdo de trabalho, restricdbes nos valores que as varidveis do problema podem
tomar, restri¢des de tempo, entre outras. O objetivo final € identificar a configuragdo ou
conjunto de varidveis que otimiza essa fun¢do — para mais ou para menos — garantindo
simultaneamente a aderéncia as restricdes, resultando na solu¢do que melhor atende aos
requisitos especificos do problema em questaio (BAGHEL; AGRAWAL; SILAKARI,
2012).

De maneira formal, um problema de otimizagdo € caracterizado por um conjunto
S, conhecido como dominio ou espago de busca, uma fun¢do objetivo ou fungdo de
ganho/custo f : § — R, em que R denota o conjunto dos niimeros reais. O termo “ganho” é
empregado quando o objetivo é maximizar a fungdo objetivo, enquanto “custo” refere-se
a minimiza¢do da mesma. A solucdo de uma instancia de um problema de otimizagao
P = (S, f) envolve a identificagdo de um elemento x* € S do espago de solugdes tal que
f(x*) > f(x), para qualquer x € S, no caso de maximizacdo de f; ou que f(x*) < f(x),
para todo x € §, se a intencao for minimizar f (PAPADIMITRIOU; STEIGLITZ, 1998).
O conjunto S abrange todas as solug¢des vidveis para o problema P, sendo que o elemento
x representa uma solugdo factivel. O termo x* é designado como 6timo global ou solucio

6tima (PAPADIMITRIOU; STEIGLITZ, 1998).
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Figura 3 — Otimo global e 6timo local
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Fonte: (MOTTA, 2021)

Solucdes para problemas de otimiza¢do podem ser locais ou globais. Um minimo
(ou médximo) local € um ponto em que a funcdo objetivo f atinge um valor menor (ou
maior) do que em seus pontos vizinhos, mas pode ndo ser o menor (ou maior) valor
possivel globalmente. Um minimo (ou maximo) global ¢ o menor (ou maior) valor
possivel da funcdo objetivo f em todo o conjunto factivel. A Figura 3 ilustra os conceitos
de 6timo global e 6timo local, para um problema de maximizacao.

Quando o problema de otimizacdo envolve encontrar a melhor solucao dentro de
um conjunto finito de possiveis solucdes com énfase na combinacdo, arranjo e selecio
de elementos discretos, o problema € referido como de otimiza¢do combinatdria (BLUM;
ROLI, 2003). O nimero de combinagdes, arranjos ou permutagdes € expresso em termo
da funcdo fatorial, que cresce rapidamente com os seus valores de entrada. Dessa forma,
ainda que o espacgo de solugdes dos problemas seja finito, o seu tamanho torna a busca
sequencial do melhor resultado possivel invidvel. Areas como logistica, projeto de redes,
escalonamento de tarefas, corte e empacotamento, entre outras dreas relevantes do ponto
de vista econdmico, podem ser modelados como problemas de otimiza¢do combinatdria
(GOLDBARG; LUNA, 2005).

A investigacdo da classe de complexidade dos problemas de otimizacao
combinatéria usualmente é realizada a partir da formulagdo de problemas tedricos,

os quais geralmente apresentam formulagdes simplificadas e, consequentemente, mais
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acessiveis para tratamento matemdtico. Problemas tedricos sio abstra¢des que permitem
aos pesquisadores analisar suas propriedades fundamentais, desenvolver algoritmos
exatos ou heuristicos e estabelecer os seus limites de complexidade (GAREY; JOHNSON,
1979). O estudo de um problema real, realizado a partir de problemas tedricos, € feito por
meio de um processo chamado redugcdo (GAREY; JOHNSON, 1979; ARORA; BARAK,
2009; CORMEN et al., 2002).

A ideia de uma redugdo € que um problema pode ser resolvido por meio da solugao
de um outro problema. Formalmente, se temos um problema P; com entrada E; e saida
S| e um P, com entrada E; e saida S, uma redugio é um par de algoritmos (ag,as) que
transformam, respectivamente, qualquer instancia de £ numa instancia de E, e qualquer
instancia de S em uma instancia de S; e forma que para qualquer instincia x de E tem-se
que P; (x) = ss(P>(ag(x))). Ou seja, resolver o problema diretamente para a entrada x por
meio de algum algoritmo que resolva o problema P; deve dar o mesmo resultado que
transformar a entrada x na entrada de P», resolver o problema pra essa entrada com algum
algoritmo que resolva P; e transformando a saida encontrada na saida do problema P; com

o algoritmo ag. A Figura 4 mostra esse processo graficamente.

Figura 4 — Representacdo visual da reducdo de um problema P; a um problema P;

E e . B
P P,
| a |
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A existéncia de uma reducdo de um problema P; para um problema P> pode ser
usada para inferir a dificuldade computacional de resolver um problema, visto que se a
complexidade de resolver o problema P; via P, (ou seja, o caminho x —ag — P, —as —y)
tiver uma complexidade menor do que o caminho direto (ou seja o caminho x — P; —y)
significa que temos um algoritmo mais eficiente do que o algoritmo direto, o que faz
pouco sentido. Dessa forma, o caminho da redugdo estabelece um limite superior para a
complexidade dos algoritmos que sdo capazes de resolver P;. Correspondentemente, se

conhecemos a complexidade minima do problema P; entdo a solu¢do via P nao pode ser



75

melhor do que a solucdo direta de P;. Ou seja, a complexidade de P; € um limite minimo
para a complexidade de P;.

O Problema do Caixeiro Viajante € um cldssico problema de otimizacao
combinatéria (CORMEN et al., 2002), que representa a situacdo hipotética de um
viajante que deve visitar um conjunto de cidades exatamente uma vez e retornar a cidade
de origem, buscando minimizar a distincia total percorrida. A dificuldade reside na
necessidade de explorar todas as possiveis permutacdes de rotas para determinar a mais
curta. Apesar da formulagcdo simples, encontrar uma solucao eficiente para o Caixeiro
Viajante torna-se cada vez mais desafiador a medida que o nimero de cidades aumenta
(CUNHA; BONASSER; ABRAHAO, 2002), pois o numero de caminhos possiveis €
o fatorial do nimero de cidades. O Problema da Mochila é outro desafio cldssico
de otimizacdo combinatéria (CORMEN et al., 2002). Nesse problema, um agente
deve decidir quais itens incluir em sua mochila, considerando seus pesos e valores,
de modo a maximizar o valor total, sem exceder a capacidade de peso da mochila.
A complexidade surge da necessidade de explorar diferentes combinacdes de itens
para encontrar a configuracdo ideal que maximize o valor total. Apesar da aparente
simplicidade da formulagdo, a busca pela solucdo 6tima se torna mais desafiadora a
medida que a quantidade de itens a serem considerados aumenta (CORMEN et al., 2002;
CUNHA; BONASSER; ABRAHAO, 2002), visto que o nimero de combinac¢des aumenta
exponencialmente com o nimero de itens.

Os problemas do Caixeiro Viajante e da Mochila sdo problemas NP-dificeis' e
nao se conhece algoritmo polinomial para resolvé-los. Para provar que outro problema
¢ NP-dificil, basta pegar um problema com essa caracteristica e fazer uma redugdo
polinomial (ou seja, uma reducdo em que os algoritmos ag e ag sdo polinomiais) para
o problema de interesse. Se isso for possivel, entdo a complexidade minima do problema
que estamos tentando resolver é pelo menos a complexidade de um problema NP-dificil.
Encontrar uma reduc¢do, ainda que ela exista, ndo € necessariamente simples. Dessa
forma, mesmo que as vezes se suspeite que o problema seja intratdvel, nem sempre é
possivel construir uma prova formal de que de fato ele €.

Existem duas abordagens distintas para resolver problemas computacionais, cada
uma com suas caracteristicas e aplicacdes especificas: algoritmos exatos ou algoritmos
aproximados (BLUM; ROLI, 2003). Algoritmos exatos sao métodos de solu¢do que

garantem encontrar a solucdo 6tima para um problema, ou seja a solu¢ido encontrada é

'Um problema é dito NP-dificil, ou NP-hard, quando o seu problema de decisio equivalente é
NP-completo.
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a melhor possivel de acordo com a defini¢ao do problema ou ainda, seu 6timo global. Ja
algoritmos aproximados buscam solucdes que estdo proximas da 6tima, ou seja, 6timos
locais. Ainda que ndo garantam a solucdo ideal, podem fornecer solug¢des aceitdveis em
um tempo aceitdvel, mesmo para problemas intratdveis computacionalmente (BLUM;
ROLI, 2003).

Determinar a eficiéncia e analisar a complexidade de algoritmos envolve avaliar
como o tempo de execugdo (ou o uso de recursos em geral) crescem em relacdo ao
tamanho da entrada do problema. A disciplina de Complexidade Computacional busca
estabelecer uma classificacdo para problemas computacionais, especialmente aqueles
relacionados a otimizacdo combinatoria. Ela se concentra em compreender e categorizar
a dificuldade intrinseca desses problemas, desenvolvendo medidas de complexidade que
ajudam a classificar a eficiéncia dos algoritmos utilizados para resolvé-los (AGUIAR,
1998).

A complexidade de um problema, na teoria da complexidade computacional,
¢ muitas vezes associada a complexidade do algoritmo mais eficiente conhecido para
resolvé-lo. A complexidade de um problema refere-se a quantidade de recursos
computacionais necessdrios para resolver o problema em fun¢do do tamanho da entrada
(BROOKSHEAR, 2013).

Os problemas na teoria da complexidade computacional sdo frequentemente
agrupados em classes de complexidade para refletir o grau de dificuldade computacional
associado a cada problema. As classes de complexidade sdo categorias que incluem
problemas com caracteristicas computacionais semelhantes, e essas categorias sao
definidas com base na eficiéncia dos algoritmos capazes de resolvé-los (SIPSER, 1996).
Entre as classes de complexidade existem a classe P (polinomial deterministico), que
inclui problemas para os quais existe um algoritmo eficiente, capaz de resolver o problema
em tempo polinomial em relacdo ao tamanho da entrada. Ou seja, o tempo de execugao
do algoritmo cresce de maneira polinomial a medida que o tamanho da entrada aumenta
(CORMEN et al., 2002; AGUIAR, 1998).

A classe NP (polinomial ndo-deterministico) inclui problemas para os quais, se
uma soluc¢do candidata for dada, ela pode ser verificada em tempo polinomial (AGUIAR,
1998). Um exemplo de problema da classe NP € o problema de decisdo equivalente
do Caixeiro Viajante, onde se verifica em tempo polinomial se uma determinada rota
passando por todas as cidades tem um comprimento total inferior a um certo valor dado.

Contudo, ndo se conhece algoritmo eficiente para encontrar uma rota mais curta que
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um valor especifico. A classe NP-completa inclui problemas em NP que sdo, de certa
forma, “tao dificeis quanto os mais dificeis” em NP (GAREY; JOHNSON, 1979). Se
um problema NP-completo possuir uma solucdo eficiente, ou seja, um algoritmo que
execute em tempo polinomial, entdo todos os problemas em NP também teriam uma
solucdo eficiente (a classe P seria igual a classe NP). A classe NP-dificil inclui problemas
de otimizacdo cujo problema de decisdo equivalente seja NP-completo. Ou seja, que
sd0, no minimo, tdo dificeis quanto os mais dificeis em NP, mas ndo necessariamente
pertencem a classe NP(AGUIAR, 1998). A distincdo fundamental entre NP-dificil e
NP-completo reside no fato de que um problema NP-completo pode ser verificado em
tempo polinomial por uma Maquina de Turing deterministica, ao contrario dos problemas
NP-dificeis (GAREY; JOHNSON, 1979).

Problemas NP-completos ou NP-dificeis ndo possuem nenhum algoritmo exato
conhecido que possa encontrar a solu¢do 6tima em tempo polinomial para todas
suas instancias (ARORA; BARAK, 2009). Neste caso, quando os algoritmos exatos
conhecidos demonstram ineficiéncia devido a sua complexidade exponencial ou superior,
torna-se apropriado recorrer ao emprego de algoritmos aproximados que facam uso de
heuristicas. Heuristicas sdo estratégias priticas baseadas em regras prontas, experiéncia
passada ou intui¢do para simplificar a resolucdo de problemas complexos (YANG, 2010).

Algoritmos aproximados ou heuristicos sdo comumente aplicados em problemas
para os quais algoritmos polinomiais ndo sdo conhecidos ou quando a busca pela solucao
6tima pode ser impraticdvel para instancias de tamanho significativo (YANG, 2010).
No caso dos problemas associados ao melhoramento animal, mesmo os algoritmos
polinomiais existentes possuem limitacdes na quantidade de elementos que podem tratar.
A relacdo de coancestralidade, por exemplo, € uma relagdo bindria no nimero de animais.
Mesmo considerando somente os animais selecionados para reprodugdo, temos uma
relacdo com o tamanho do quadrado do nimero de animais. Algoritmos quadraticos sao
polinomiais, mas com entradas grandes s@o bem mais ineficientes que algoritmos lineares.
Como rebanhos com alguns milhares de animais ndo sdo incomuns, ndo € suficiente um
algoritmo ser polinomial para ser eficiente: o grau do polindmio também deve ser baixo.

Encontrar boas heuristicas para resolver um problema diretamente pode ndo ser
uma tarefa simples, como também nao € verificar a optimalidade (ou ndo) da heuristica
criada. No caso dos problemas relacionados a coancestralidade, o algoritmo para
acasalamento compensatorio proposto em (FERREIRA, 2021) pode ser um bom ponto

de partida, visto que garante a solu¢c@o Gtima relacionada ao indice de selecao esperado
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da prole e esse caminho serd investigado ao longo do restante deste trabalho.

Outra abordagem no trato de problemas de otimizagcdo sdo as meta-heuristicas.
Uma meta-heuristica ¢ um arcabouco conceitual para encontrar sucessivas solugdes
melhores que as anteriores, partindo de um ponto aleatério no espaco de solucdes do
problema. No contexto deste trabalho, que se concentra na otimiza¢do da producio
animal, a aplicacdo de técnicas de otimizacdo combinatdria se torna vidvel devido a
natureza complexa do problema em questdo. A selecdo cuidadosa de acasalamentos
para minimizar a coancestralidade em rebanhos, enquanto atende-se a diversas restri¢des,
implica em uma busca por solucdes eficientes em um espaco de possiveis combinagdes.
Nesse sentido, a complexidade computacional do problema se destaca, sugerindo que
encontrar a configuracdo 6tima pode ser um desafio, e hd indicacdes, conforme discutido
por Rosso, Rosa e Ferreira (2023), de que o problema talvez possa ser classificado como
NP-dificil.

Diante dessa perspectiva, a escolha de recorrer a meta-heuristicas neste trabalho
¢ fundamentada na necessidade de lidar eficientemente com problemas nos quais
os métodos exatos se tornam impraticiveis para instancias de tamanho significativo
(ARORA; BARAK, 2009). A aplicacio de meta-heuristicas € respaldada pela
capacidade dessas técnicas em encontrar solu¢des proximas da 6tima (YANG, 2010). A
flexibilidade dessas estratégias tornam-se relevantes quando a busca pela solugao ideal é
computacionalmente desafiadora, conforme sugerido pelas evidéncias de NP-completude
em estudos anteriores. Portanto, a decisdo de incorporar meta-heuristicas na resolucao
do problema de otimizacdo na produgdo animal € guiada pela necessidade de contornar
a complexidade computacional inerente, buscando solucdes eficazes que atendam as
demandas préticas do setor.

O estudo de meta-heuristicas apropriadas para uso nos problemas de
melhoramento foi conduzido com apoio da literatura (HERTZ; WIDMER, 2003; BLUM;
ROLI, 2003) e esta descrito na Se¢do 3.3.

4.3 Otimizacao por Colonia de Formigas

A Otimizacao por Colonia de Formigas (ACO) € uma metaheuristica desenvolvida
a partir da observacdo do comportamento natural de formigas durante a busca por
alimento. Proposta por Colorni et al. (1991), essa abordagem representa um caso

classico de inteligéncia coletiva aplicada a resolu¢ao de problemas complexos de natureza
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combinatéria. A ideia central é simular o modo como formigas reais interagem
indiretamente, marcando caminhos por onde passaram com feromonio, substincia
quimica que influencia o comportamento de outras formigas.

Na prética, quando uma formiga encontra uma fonte de alimento, ela retorna
ao ninho liberando uma trilha de feromdnio ao longo do caminho. Com o tempo, 0s
caminhos mais eficientes acumulam maior concentracdo dessa substincia, uma vez que
sdo mais frequentemente percorridos. Esse reforco positivo tende a direcionar as formigas
subsequentes para as melhores rotas, geralmente aquelas com menor distancia ou custo
(GRASSE, 1959; DENEUBOURG et al., 1990).

Inspirado por esse fendmeno natural, a ACO foi desenvolvida com o objetivo
de abordar problemas de otimizacdo em espacos de busca discretos, onde o desafio é
encontrar a melhor combinacdo possivel entre diversas opcdes. A seguir, sdo apresentados
os componentes fundamentais desse algoritmo, com base em Dorigo, Birattari e Stutzle
(2006).

O funcionamento da ACO exige a definicdo de parametros iniciais, dentre os quais

se destacam:

e A quantidade de agentes (formigas) empregados no processo (m);
e A taxa de dissipa¢c@o do feromdnio ao longo do tempo (p);

e O valor inicial atribuido as trilhas de feromonio (7).

A evaporacgdo do feromonio impede o actimulo excessivo em caminhos explorados
precocemente, favorecendo a diversidade de solucdes durante a busca. O valor inicial da
trilha, por sua vez, influencia o nivel de exploragdo do espaco de busca nas primeiras
iteragdes.

Durante cada iteracdo, as formigas constroem solu¢des movendo-se através de
um grafo, onde os nodos representam partes da solugdo. A escolha do préximo nodo é
feita de forma probabilistica, levando em conta a quantidade de feromonio (7;;) presente
na aresta (7, j) e uma heuristica local (7;;), que mede a atratividade daquela escolha. A

probabilidade de uma formiga k selecionar o nodo j a partir do nodo i é dada pela equagdo:

[Tij]a[nij]'g
Yien: [Tl *[1u]P

Pl = (12)
onde:

e 7;; ¢ a quantidade de feromdnio na aresta (i, j);
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e 1);; € a visibilidade ou heuristica local, normalmente representada pelo inverso da

distancia (ou custo) da aresta (i, j);
e o e f3 controlam a influéncia do feromdnio e da heuristica, respectivamente;

e N; é o conjunto de nodos adjacentes ao nodo i.

Esse processo estabelece um equilibrio entre a explora¢do de novas possibilidades
(favorecida por maiores valores de 7;;) e a intensificagdo sobre caminhos jé identificados
como promissores (por meio de maiores valores de ;).

Ap6s cada ciclo de construgdo de solugdes, o algoritmo realiza a atualizagdo das

trilhas de feromdnio, composta por duas etapas principais:

1. Evaporacdao: A concentracdo de feromdnio em cada conexdo é reduzida
proporcionalmente a taxa p, simulando o desgaste natural da trilha com o passar

do tempo:

Tij(—(l—p)fij (13)

2. Deposicao de Feromoénio: As formigas depositam feromoOnio nas arestas das
solugcdes que construiram. A quantidade de feromo6nio depositada por cada formiga

é proporcional a qualidade da solug@o, conforme a equagao:

m
T T+ Y AT (14)
k=1
onde A‘L’l.kj, o feromonio depositado pela formiga k na aresta (i, j), é calculado por:

se a formiga k usou a aresta (i, j)

L% (15)
tj
0

caso contrario

onde Q € uma constante associada ao depdsito de feromonio e L representa o custo

da solugdo encontrada pela formiga k.

Existem varias abordagens para atualizar as trilhas de feromonio, que vao desde
reforcar globalmente as trilhas das melhores solucdes até atualizacOes locais, que
aumentam a diversidade durante o processo de busca. Algumas variantes populares da

ACO sio:

e Ant System (AS): A primeira versio da ACO (DORIGO; MANIEZZO;
COLORNI, 1996).
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Figura 5 — Exemplo com formigas reais
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Fonte: (DORIGO; MANIEZZO; COLORNI, 1996)

e Ant Colony System (ACS): Introduz a atualizacdo local do feroménio, priorizando
a exploragdo de novos caminhos (DORIGO; GAMBARDELLA, 1997).

e MAX-MIN Ant System (MMAS): Limita os valores de feromdnio para evitar
convergéncia prematura (STUTZLE; HOOS, 2000).

Essas variantes procuram otimizar o equilibrio entre a exploracdo de novas
solugdes e a intensificacdo sobre solu¢des promissoras ja encontradas, tornando a
ACO uma abordagem versatil para diferentes problemas de otimizagdo. As principais

diferencas entre elas estdo destacadas na Tabela 11.

Tabela 11 — Comparagao entre variacdes de algoritmos de coldnia de formigas

Caracteristica AS ACS MMAS

Todas as formigas atualizam feromonio v X X

Apenas melhor formiga atualiza X V' (melhor parcial) | v (melhor global ou itera¢do)
Atualizacao local durante construgdo X v X

Evaporacio global v v v

Limites explicitos Tmin € Tmax X X v

Fonte: Autor (2025)

As imagens apresentadas em (DORIGO; MANIEZZO; COLORNI, 1996)
ilustram o funcionamento do algoritmo de coldnia de formigas, contribuindo para uma

melhor compreensao de seus principios fundamentais.
Na Figura 5, observa-se que, inicialmente, as formigas seguem uma trilha direta

entre os pontos A e E. Com a introdu¢do de um obstaculo, elas passam a contornar
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Figura 6 — Exemplo com formigas artificiais
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Fonte: (DORIGO; MANIEZZO; COLORNI, 1996)

o impedimento, distribuindo-se aleatoriamente entre dois caminhos possiveis. Com
o tempo, o percurso mais curto tende a ser preferido, uma vez que acumula mais
feromonio devido ao retorno mais rdpido das formigas, fortalecendo a trilha e atraindo
mais individuos.

Na Figura 6, € possivel visualizar a 16gica aplicada as formigas artificiais. No
instante inicial, todas as arestas do grafo apresentam chances iguais de serem escolhidas,
pois ndo hi feromodnio acumulado. Com o passar do tempo e o acimulo de interagdes, as
arestas mais curtas comec¢am a receber mais feromonio, tornando-se, em média, as mais
escolhidas pelas formigas nas iteragdes subsequentes.

Dentre as diferentes variacdes dos algoritmos de colonia de formigas, optou-se
pela utilizacio do Max-Min Ant System (MMAS), devido as suas caracteristicas
que proporcionam maior controle sobre o equilibrio entre explora¢do e intensificacao
da busca. O MMAS impde limites explicitos ao valor do feromodnio nas arestas,
restringindo-o entre Ty € Tmax, O qUE evita a convergéncia prematura e impede que todas
as formigas passem a seguir rapidamente o mesmo caminho, mantendo a diversidade das
solucdes [(STUTZLE; HOOS, 2000)].

Segundo (STUTZLE; HOOS, 2000), o algoritmo MAX-MIN Ant System (MMAS)

utiliza estes limites superior e inferior para os valores de feromonio, definidos por:

1

max — 73 N 7 2% 16
= ) 1) (10

G — Tmax : (1 - \n/ pbest) (17)
e (an - 1) * v/ Phest

Esses limites controlam a intensidade da exploracdo e previnem a convergéncia
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prematura do algoritmo. O pardmetro ppey representa a probabilidade desejada de
reconstru¢cdo da melhor solu¢io encontrada apds a convergéncia.

A equagdo de Ty determina o valor mdximo de feromdnio que pode ser
depositado em um componente de solugdo, sendo diretamente influenciado pela taxa
de evaporacido e pela qualidade da melhor solu¢do s* encontrada até o momento. Ja a
equacgdo de T, € derivada com o objetivo de garantir que, mesmo apds a convergéncia
do algoritmo, a melhor solucdo ainda possa ser reconstruida com uma probabilidade
controlada ppeg;.

Essa derivagdo assume que cada solu¢do é composta por n decisdes consecutivas
e que a probabilidade de fazer a escolha correta em cada ponto de decisdo deve ser
Pdec = {/Pbest- Considerando que, em média, cada decisdo oferece avg possibilidades,

a probabilidade de selecionar a melhor escolha é:

Tmax

Tmax + (an - 1) * Tmin

Pdec =

Resolvendo essa equacdo para Tpj,, obtém-se a expressdo usada acima. Isso
garante que mesmo 0s componentes com menos feromonio ainda tenham chance nio nula

de serem escolhidos, permitindo a exploracao local ao redor da melhor solu¢ao conhecida.

Onde:

Tmax — valor maximo do feromonio;

Tmin — Valor minimo do feromonio;

p — taxa de evaporacao do feromonio (0 < p < 1);

f(s*) — valor da fungdo objetivo da melhor solugdo conhecida até o momento;

Prest — probabilidade desejada de reconstruir a melhor solucio apds a convergéncia;
e n — numero total de decisdes consecutivas necessdrias para construir uma solucao
completa;

e avg —nimero médio de escolhas disponiveis por ponto de decisdo.

4.4 Banco de dados baseado em grafos

Grafos sdo estruturas de dados usadas para representar relagdes entre elementos.
Grafos sdo compostos por nodos (ou vértices) que representam entidades ou elementos

e arestas (ou arcos) que representam as conexdes existentes entre as entidades. As



84

conexdes entre as entidades de um grafo sdo, as vezes, chamadas de relacionamentos, em
similaridade aos diagramas de entidades-relacionamentos (ER) usados para modelagem
de dados em bancos de dados relacionais.

Grafos, do ponto de vista matematico, sdo formalmente definidos como um par
ordenado G = (V,E CV x V), em que V € um conjunto de vértices e E € uma relagio
bindria sobre o conjunto V, denominada conjunto de arestas (DIESTEL, 2005). Quando
ha a necessidade de termos arestas paralelas entre os mesmos dois nodos, a definicdo de
grafo pode ser alterada para uma tupla G = (V,E,src: E — V tar:E —V),emque V é 0
conjunto de nodos, E € o conjunto de arestas e src e tar sao as funcdes que determinam,
respectivamente, os nodos de origem e destino de cada aresta. A definicdo formal de
grafo pode ser enriquecida para diferenciar tipos diferentes de nodos ou arestas. Um
grafo rotulado é uma tupla G = (V,E,Ly,Lg,src,tar :E —V,ry :V — Ly, rg : E — L)
em que G = (V,E,src,tar : E — V) é um grafo, Ly é o conjunto de rétulos de vértices, Lg
¢ o conjunto de rétulos de arestas e as fungdes ry e rg atribuem nodos e arestas aos seus
respectivos rotulos (FERREIRA; RIBEIRO, 2006).

Grafos podem ser representados graficamente por circulos que representam o0s
nodos (vértices) e por setas que os conectam (arestas). Formas ou cores podem ser usadas
para rotular nodos ou arestas, tornando o diagrama mais expressivo, € formalizado por
meio de grafos rotulados. A representacdo visual ajuda no entendimento do dominio
que o grafo representa e pode ser entendida por qualquer pessoa, mesmo as que nao tém
formacao em Matemadtica ou Computacdo. A maior parte dos diagramas usados para
descrever sistemas computacionais € baseada, ou pode ser representada, como grafos
(eventualmente rotulados). Exemplos sdo diagramas de circuitos 16gicos, diagramas
UML, modelos ER, entre outros.

A Figura 7 exemplifica como um jogo PACMAN pode ser formalizado como um
grafo rotulado. Os nodos podem ser do tipo tabuleiro, PAC MAN, Fantasma ou pilha de
livros. A representacdo visual do tipo de cada nodo € o seu rétulo. Nesse caso, 0s arcos
nao tém rotulos.

O fato de grafos expressarem relacdes entre elementos? serviu de motivagio para o
desenvolvimento de bancos de dados baseados em grafos, com os métodos usuais Create,
Read, Update, e Delete (usualmente denotadas pela sigla CRUD).

Sistemas de gerenciamento de banco de dados relacionais requerem a criagdo de

conexodes entre entidades usando chaves estrangeiras ou outros mecanismos, que nao

Relacdes entre muiltiplos elementos também podem ser representados por hipergrafos.
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Figura 7 — Exemplo do jogo PAC MAN modelado como um grafo
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favorecem a busca por relacionamentos em si, mas apenas por elementos individuais
(tuplas) no banco de dados. Ao reunir os conceitos fundamentais de entidades e
relacionamentos em estruturas interconectadas, os bancos de dados orientados a grafos
permitem construir modelos que mapeiam de forma mais préxima o dominio do problema
em questdo. Os modelos resultantes desse método costumam ser mais simples e
expressivos em comparacdo aos modelos produzidos por bancos de dados relacionais
tradicionais e sistemas NoSQL (Not Only SQL) (ROBINSON; WEBBER; EIFREM,
2015).

Os sistemas de gerenciamento de bancos de dados de grafos além de seguirem
os principios do CRUD empregam também o conceito de index-free adjacency. Isso
significa que os nodos mantém referéncias diretas aos nodos adjacentes, tornando as
consultas independentes do tamanho total do grafo e proporcionais apenas ao tamanho
do grafo pesquisado, o que contribui para o desempenho das consultas (RODRIGUEZ;
NEUBAUER, 2012). Os nodos do banco sao indexados via um sistema de hashing, que
também produz uma busca eficiente por nodos no grafo (ZHANG et al., 2018).

Entre os atuais bancos de dados baseados em grafos, destaca-se o Neo4j3 (DEMIR;

ERKAN, 2017). Abaixo estao alguns detalhes sobre esse banco de dados:

e O Neo4j, também conhecido como Neo Technology, ¢ um banco de dados
transacional baseado em grafos com armazenamento em disco.

e O Neodj oferece suporte a vdrias linguagens de programacao, incluindo Python,
R e Java, para operacdes relacionadas a grafos que podem ser implementadas e

compiladas direto no cédigo dos programas.

3<https://neodj.com/>


https://neo4j.com/
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e O Neo4j ¢ altamente escaldvel, suportando bilhdes de nodos e relacionamentos em

uma rede.
e O banco faz o gerenciamento das operacdes de modificagdo de dados em transagdes.

e O sistema permite a inclusio de rétulos e propriedades tanto nos nodos como nas
arestas do grafo. Isso permite a criagdo de atributos nas entidades e também nos

relacionamentos.

e E otimizado para estruturas de grafos em vez de tabelas e utiliza 0 modelo de grafos

de propriedade para representar dados.

e Oferece suporte completo para transacoes ACID (atomicidade, consisténcia,
isolamento e durabilidade), com registros de transagdo em memodria €

gerenciamento de bloqueio.

e O banco possui uma versdo gratuita € uma versao paga. A versdo gratuita ndo
suporta garantia de unicidade dos nodos e arestas nas operagdes CREATE, que
precisam ser garantida via software. H4 uma perda de desempenho em relagcdo a

versdo paga.

Essas caracteristicas tornam o Neo4j uma escolha proeminente para aqueles que
buscam os beneficios dos bancos de dados baseado em grafos para seus projetos e
aplicacoes (KALIYAR, 2015). Atualmente, o banco € usado em diversas plataformas
de software que trabalham com dados fortemente conectados e/ou sistemas de

recomendacio. Exemplos sio eBay, JPMorgan, UBS, entre outros®.

4<https://neo4j.com/who-uses-neodj/>


https://neo4j.com/who-uses-neo4j/
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5 MODELO DE OTIMIZACAO

5.1 Armazenamento de dados

O sistema de gerenciamento de banco de dados Neo4j foi utilizado para
implementar os dados da genealogia do rebanho. Embora existam outras tecnologias de
banco de dados orientados a grafos ou multimodais no mercado, como JanusGraph',
TigerGraph® e ArangoDB?, a escolha pelo Neo4j se deu pela sua maturidade, ampla
documentagdo e suporte nativo a algoritmos de grafos. Inicialmente, foi empregada a
linguagem de consulta Cypher, propria do Neo4j, seguida pela utilizacdo da linguagem
de programacdo Python para operagdes mais complexas. As consultas Cypher utilizadas
estdo disponiveis no Apéndice C. A base de dados foi criada a partir dos dados fornecidos
pela EMBRAPA Pecudria Sul, conforme discutido na Sec¢ado 2.4.

A disposicdo dos nodos e as conexdes (limitadas ao problema em questdo)
do banco podem ser visualizadas na Figura 8. Os elementos representados no grafo
consistem nos animais, nos valores das geracOes (Defini¢do 7) e as conexdes entre eles
sdo indicadas pelas arestas, representando as relacdes de coancestralidade (com rétulos
correspondentes aos valores) e a geracao dos animais. O modelo apresentado opera como
um grafo-tipo (HECKEL et al., 1996), categorizando os nodos e as relacdes associadas
aos valores incluidos no banco de dados.

Na Figura 8 € possivel visualizar as entidades e os relacionamentos existentes no
modelo de banco de dados que foi desenvolvido. Dois tipos de nodos sdo identificados:
“Animal” (apresentado na figura em azul) e “Geracao” (apresentado na figura em
amarelo). Os nodos do grafo podem ser enriquecidos com rétulos, assim como as arestas,
que expressam as relagdes no grafo. O nodo “Animal” possui as propriedades ID, IECC
(valor do indice econdmico) e Sexo, equivalentes a atributos no modelo relacional. O
nodo “Geracao” possui a unica propriedade “Numero”, que define o nimero da geracao
a qual o animal pertence. Os nodos “Animal” estabelecem relagdes (arestas) entre si,
indicando paternidade, maternidade e coeficiente de parentesco.

A Figura 9 ilustra uma selecio das relacdes dentro do banco de dados
Neo4j, exemplificando a organizacdo das principais conexdes. Os nodos identificados

como “Animal” sdo interconectados por meio das relacdes “PAI_DE” e “MAE_DE”,

I <https://janusgraph.org/>
2<https://www.tigergraph.com/>
3<https://arango.ai/>


https://janusgraph.org/
https://www.tigergraph.com/
https://arango.ai/
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Figura 8 — Modelo de dados e relagcdes no banco Neo4;j
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que denotam as relacdes de parentesco entre 0S animais. Além disso, a
relacdo “PERTENCE_A” associa os nodos dos animais as suas respetivas geragdes.
Adicionalmente, a relacdo “COEF_PARENTESCO” € usada para registrar informagdes
sobre os coeficientes de coancestralidade calculados entre os animais. Essa representacdo
visual oferece uma visdo da estrutura do banco de dados e esclarece como as informacdes
genealdgicas sdo armazenadas e recuperadas.

A Figura 10 exibe o célculo do relacionamento de parentesco entre 0s animais no
banco de dados, onde cada nodo do tipo “Animal” estd interligado com todos os outros
nodos por meio da relagdio COEF_PARENTESCO. A representacdao visual enfatiza a
intricada natureza das conexdes entre os animais € como as informacdes genealdgicas
foram organizadas para viabilizar o cédlculo dos coeficientes.

A representacdo de geragcdes por meio de nodos tem como finalidade otimizar
a busca por animais de uma determinada geracdo. Essa abordagem € motivada pelo
fato de que a implementacdo de bancos de dados baseados em grafos oferece uma
eficiéncia superior na pesquisa de conexdes quando comparada a busca por atributos
de nodos (NEO4J, ano). A flexibilidade para adicionar ou remover tipos de nodos e
arestas possibilita a inclusdo ou reestruturacdo de novas informagdes sem afetar os dados
previamente armazenados no banco. Esta caracteristica representa a principal vantagem
de um banco de dados baseado em grafos em relacdo a um banco de dados relacional.
A incorporacdo de novos nodos pode ser realizada conforme a necessidade de construir

consultas especificas, sem necessidade de altera¢do dos dados j4 inseridos.



Figura 9 — Amostra de relacdes existentes no banco Neo4J

“

' PERTENGy
'@ =0

- &
(- coer_parenTESCO ALCEUIES
gl oL

08T PaReNTEe

Fonte: Autor, (2025)

Figura 10 — Relacionamento de parentesco entre os animais

Fonte: Autor, (2025)
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Além disso, a escolha do Neo4;j alinha-se diretamente com a natureza do algoritmo
de Otimizagdo por Colonia de Formigas (ACO). Como o ACO ¢ fundamentado na
exploragdo de caminhos em grafos, a persisténcia dos dados em uma estrutura de grafo
nativa elimina a distor¢do de impedancia entre o modelo de dados e o algoritmo. As
relacbes COEF_PARENTESCO atuam efetivamente como as arestas ponderadas que as
formigas virtuais devem avaliar, permitindo que a heuristica de coancestralidade seja
recuperada em tempo constante (O(1)) durante a construgdo da solugdo, o que é crucial

para o desempenho dado o volume quadratico de relacdes.

5.2 Calculo dos coeficientes de coancestralidade

Com o objetivo de organizar os animais de forma a facilitar o subsequente cédlculo
do coeficiente de parentesco, torna-se crucial que as relagdes de coancestralidade entre os
pais dos individuos ja estejam calculadas antes das relagdes de seus descendentes. Para
atender a essa necessidade, foi desenvolvido um algoritmo que estabelece um sistema
de “geracdes”, cujo conceito € formalizado na Defini¢ao 7 (pag. 65). A determinacao da
geragdo de cada animal € realizada por meio de um algoritmo que implementa a estratégia
de Programacao Dinamica, assumindo que a geracdo dos pais ja foi calculada. Os animais
da geracdo O tém seus valores inicializados diretamente para garantir a base da recursao,
identificando quais animais ndo possuem nenhum dos seus progenitores na base.

Para ilustrar, a consulta abaixo, escrita na linguagem Cypher, verifica quais
animais ndo t€m progenitores registrados e os associa a geragao 0:

MATCH (a:Animal)
WHERE NOT (a)<-[:PAI_DE]-() AND NOT (a)<-[:MAE_DE]-()

MERGE (g:Geracao {Numero: 0})

CREATE (a)-[:PERTENCE_A]->(g);

A consulta busca todos os nodos do tipo animal (MATCH (a:Animal)) em que nao
existam arcos do tipo PAI_DE ou MAE_DE de outro animal qualquer (denotado pelos
parénteses que abrem e fecham sem argumentos) para ele. Nesse caso, € criado um arco
do animal para o nodo que representa a geracdo 0. O comando MERGE € usado em vez
do comando CREATE para que ndo haja duplicacio de nodos, visto que a versdo gratuita
do Neo4j nao permite definir elementos que sejam Unicos. O arco entre o animal e a
geracdo 0 entdo € criado (com o comando CREATE) na base, rotulado com o seu tipo

PERTENCE_A.
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Figura 11 — Algoritmo dinamico para o cdlculo das geracodes

CALCULOGERAGAO(a € A,A,{s,d}:A — A,g: A — N) retorna k

(1) se (g(a) = null)
(2) entdo

(3)  se(g(s(a)) = null)
4) entdo g, < CalculoGeracdo(s(a),A,s,d, g)
(5) sendo g, < g(s(a))
(6)  se(g(d(a)) = null)
(7) entdo g, < CalculoGerag¢io(d(a),A,s,d,g)
) sendo g, < g(s(a))
(9)  criar aresta g(a) = max{gp,,gm} +1
(10) retornar g(a)
Fonte: Rosso, Rosa e Ferreira (2023)

O algoritmo recursivo emprega uma estratégia dinamica, calculando o valor
geracional de cada animal apenas uma vez. A implementacdo, em Python, com chamadas
para busca e inser¢do diretas no banco, estd disponivel no Apéndice D. Inicialmente,
os animais da geracdo 0 sdo inicializados. Posteriormente, o algoritmo € aplicado aos
demais animais do banco, sem considerar uma ordem especifica, pois calcula as gera¢des
dos ancestrais, se nao estiverem disponiveis. O pseudo-cédigo do trecho do algoritmo
chamado para cada a € A € apresentado na Figura 11. O algoritmo verifica a existéncia da
aresta do animal para sua geracdo. Se ndo existe, € entdo verificado se 0s arcos geracionais
dos pais existem. Se existirem, o valor € retornado; caso contrdrio, a fun¢do é chamada
recursivamente. O teste de existéncia garante o cdlculo tnico dos valores.

Na Figura 12 € visualizada a representacdo do relacionamento dentro do banco de
dados, onde os animais estdo conectados as suas geracdes correspondentes. Observa-se
a presenca das seis geracdes (nodos amarelos) que foram identificadas na base de dados
usada para teste do algoritmo.

O célculo dos coeficientes de coancestralidade (relagdo de parentesco entre dois
animais) requer a prévia determinacdo das geracdes. No decorrer deste texto, serd
apresentada uma abordagem que utiliza matrizes, embora todas as operagdes sejam
executadas diretamente no banco de dados com a assisténcia de programacio em Python
para a implementacgdo de ciclos iterativos. O codigo desenvolvido pode ser encontrado no
Apéndice E.

Considere um rebanho H = (A =SUD,s,d :A — (AU{L})),onde K e Né o
niimero de geracdes de animais nascidos no rebanho, e A é uma permutaco dos elementos

de A ordenados por geracdo. Seja C a matriz de dimensdes n X n, em que n = |A| é o
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Figura 12 — Relacionamento entre os animais e suas respectivas geracoes
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Displaying 164 nodes, 158
relationships.

nimero de elementos do conjunto A, e seja n;, 0 < i < K o nimero de animais pertencentes
a gerac@o i, ou o tamanho do conjunto {a € A | g(a) = i}.

Os indices dos elementos da matriz de coancestralidade C sio construidos com a
ordenacio A, de forma que para quaisquer dois indices i,j € {1,...,n}, se i < j entdo
g(i) < g(j). Se o animal i é o [-ésimo animal pertencente a geracdo k, k =0,...,K, de
acordo com a ordenacio A, entdo i = | —|—le‘:1 ng_1. Ou seja, os animais da geracao 0
comeg¢am no indice 1, os animais da geracdo 1 comecam no indice ng + 1, os animais da
geragdo 2 comecam no indice ng +ny + 1, e assim sucessivamente.

O célculo do coeficiente de coancestralidade entre os animais do rebanho
da Figura 2 é apresentado na Figura 13. Animais fortemente aparentados exibem
um indice de coancestralidade alto, enquanto animais sem antepassados comuns tém
coancestralidade igual a zero. O método de cdlculo da coancestralidade pode variar, sendo
o algoritmo dinamico proposto neste trabalho independente do método especifico.

O método usado para o célculo da coancestralidade entre todos os animais do
rebanho usa a Eq. (4), em uma estratégia de Programac¢do Dindmica (CORMEN et al.,
2002). O preenchimento da matriz € feito por geracdo e, dentro de cada geragdo, por
etapas. As cores usadas na matriz da Figura 13 ajudam a exemplificar a ordem de
preenchimento. Como os animais estdo ordenados por geracdes, 0s pais sempre aparecem
antes dos filhos na matriz. A ordem entre animais da mesma geracdo é arbitréria, e

o preenchimento € feito de forma a que sempre que um valor de coancestralidade seja
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Figura 13 — Matriz de coancestralidade — exemplo

ay  a a3 a4 as aes an as ag aio
g 1 0 0O 0 05 0 0 0 0 0
wa O 1 0 0 05 05 0 0 025 0
a5 0 0 1 0 0 05 05 05 05 05
aa 0 0 0 1 0 0 05 05 025 0,5

as 0,5 05 0 0 1025 0 0 0,125 0

a 0 05 05 0 025 1 025 025 075 0,25
a7 0 0 05 05 0 025 1 05 075 1
as 0 0 05 05 0 025 05 1 0375 1
a 0 025 0,5 0,25 0,125 0,75 0,75 0,375 1 1,125
ap 0 0 05 05 0 0025 1 1 1,125 1

Fonte: Rosso, Rosa e Ferreira (2023)

necessdrio, ele ja tenha sido calculado.

A coancestralidade entre animais diferentes pertencentes a primeira geragao do
rebanho é sempre igual a zero, obedecendo a suposi¢do de que eles nao sao aparentados.
Aqui, assume-se que a geracdo 0 representa os animais que nio tém ascendentes (pai e
mae) dentro do rebanho. Assim, a matriz superior esquerda da matriz C é uma matriz
identidade, em que todos os seus elementos sdo iguais a zero, com exce¢ao dos elementos
da diagonal principal, que sdo iguais a 1 (visto que a coancestralidade de um animal
consigo mesmo geralmente € 1. Essa suposicdo ndo apresenta perda de generalidade
pois, se os animais forem aparentados, basta inicializar a matriz inicial com os valores
corretos correspondentes. Na Figura 13, os indices de coancestralidade da geragdo O
estdo apresentados nesta cor, os da geracao 1 nesta e os da geracdo 2 nesta.

Os animais pertencentes a geracdo 1 sdo, necessariamente, filhos de dois animais
pertencentes a geracao 0 (ver Eq. (3)). Os animais da geracao 2 t€m pelo menos um dos
pais na geracao 1, com o outro podendo ser da geragdo 1 ou de geragdes anteriores, € assim
sucessivamente. O preenchimento da matriz € descrito no pseudo-codigo apresentado na
Figura 14, assumindo C a matriz em preenchimento, o niimero total de geracdes K € os
valores ng,ny,...,ng para o nimero total de animais em cada geracdo e que os elementos
da submatriz Cy__,,x1,..n, (i-€., 08 valores da geracdo 0) j4 estdo preenchidos.

Note que a matriz é simétrica em relacdo a diagonal principal, visto que

coancestralidade é uma relagdo simétrica.
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Figura 14 — Algoritmo dinamico para o célculo da coancestralidade

CALCULOCOANCESTRALIDADE(A,s,d : A — A,K,C)

(1) paracadak =1,...,K fazer

(2) paracadai< (1+ Z;‘:—]I n)y. .., (ng+ Zlf;ll n;) fazer
(3) paracada j=1,... i fazer

4) se (i = j) entdo
) Cj 1
(6) seniao
(7) se s(j) e d(j) sdo conhecidos entdo
(8) Cij <+ 0,5-(Cig(jy + Cia(j)
9) sendo se apenas s(j) é conhecido entdo
(10) Cij%O,S-CLs(j)
(11) sendo se apenas d(j) é conhecido entdo
(12) C,j +~0,5- Ci7d(j)
(13) sendo
(14) C,‘j 0
(15) Cji — Cl'j

Fonte: Autor, (2025)

5.3 Modelagem do problema de minimizacao da coancestralidade

O problema de minimizacdo da coancestralidade € um problema de otimizac¢ao
combinatdria, resolvido por uma abordagem baseada em Otimiza¢do por ColOnia
de Formigas (ACO). O objetivo é formar um conjunto de pares de acasalamento
(machoxfémea), denominado solucdo, de forma que a coancestralidade média entre
os produtos resultantes desses acasalamentos seja minimizada, respeitando restricoes
genéticas e reprodutivas.

Cada solucdo no problema de acasalamento pode ser modelada em um grafo,
onde cada nodo representa um produto resultante de um possivel emparelhamento
machoxfémea. As formigas percorrem esse grafo, selecionando sucessivamente pares
até formar uma solugdo completa, isto €, um conjunto de acasalamentos que respeita as

restri¢des impostas. A composicao do grafo se da por:

e Nodos: um nodo representa um par macho xfémea disponivel para acasalamento.
e Arestas: as arestas representam transicdes entre pares ao longo da construcio
da solu¢@o por uma formiga. A heuristica (baseada na coancestralidade entre os

produtos de dois acasalamentos) estd associada a essas arestas.

O objetivo € que as formigas percorram esse grafo, escolhendo, em cada nodo, um

produto que representa um par que deve acasalar, de modo que todas as fémeas tenham
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sido utilizadas uma tnica vez.
A funcdo objetivo do problema é minimizar a coancestralidade média entre os

produtos que compdem a solug¢do baseada na Eq. (8) da Definicao 11.

Onde:

e C(p) é a coancestralidade média da solugio.
e C(p) é o somatério da coancestralidade entre os produtos selecionados.

e |S*| representa o total de conjuntos de pares machoxfémea selecionados para

acasalar.

O objetivo é minimizar C(p), ou seja, buscar garantir que as solucdes finais
tenham o menor grau possivel de parentesco.

O processo de construcdo de solu¢cdes no ACO envolve formigas que constroem
sequencialmente uma solu¢do completa, neste caso, um conjunto de pares de
acasalamento, respeitando as restri¢des impostas pelo problema.

Cada formiga comeca com um produto e precisa escolher o préoximo par de
acasalamento, levando em conta a relacdo deste produto com o pré6ximo por meio da
heuristica, que leva em conta a coancestralidade. A construcdo segue até que todas
as fémeas tenham sido alocadas em acasalamentos unicos, garantindo que cada uma
contribua com exatamente um produto. Durante essa caminhada no grafo, as formigas
escolhem o préximo produto/par (macho x fémea) com base em uma probabilidade que

depende de dois fatores:

1. Feroménio depositado no nodo — indica a atratividade histérica de usar aquele par

no passado;

2. Heuristica na aresta entre pares — reflete a afinidade genética (coancestralidade)
entre os produtos gerados por diferentes acasalamentos, sendo inversamente
proporcional a coancestralidade esperada. A heuristica é calculada como 1/(1+
C(p), onde C(p é o somatério da coancestralidade envolvida entre os nodos que
compde a solucdo. Ou seja, a heuristica entre dois pares considera a relacdo
genética dos produtos esperados do par atual com os produtos esperados dos pares

jé escolhidos.

A probabilidade de uma formiga k escolher o préximo par machoxfémea (i, j) a
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partir de um outro par € dada por:

10,18
pk — [7ij]% (1] 18
(TR : 4o

Onde:

e 7;; ¢ o ferom6nio do nodo (a;;).

7n;; € a heuristica da aresta (liga¢do entre dois pares).

e o e f3 sdo parAmetros que controlam o peso relativo de feromonio e heuristica.

N; é o conjunto de pares vidveis (fémeas ndo acasaladas e machos com

acasalamentos disponiveis).

As formigas constroem solucdes completas de maneira iterativa, produto a
produto, par a par. Cada formiga lembra as decisdes anteriores (pares ja formados) e,
ao final de sua caminhada, terd gerado uma solucdo completa, ou seja, um conjunto de

pares macho xfémea que atendem as restri¢des do problema.

e Limite de acasalamento dos machos: Ao selecionar o préximo macho para uma
fémea, a formiga s6 pode escolher machos que ainda ndo atingiram o limite de
acasalamentos.

e Acasalamento uinico para fémeas: Cada fémea s6 pode ser acasalada uma vez,
entdo cada formiga precisa assegurar que selecione machos para fémeas que ainda

nao foram acasaladas.

Ao final de cada iteracdo, ocorre a evaporacdo do feromonio:

’L’ij%(l—p)“c,-_,- (19)

Onde p € a taxa de evaporacdo (0 < p < 1). Isso evita que o sistema convirja
prematuramente para uma tnica solucao.

Em seguida, realiza-se a deposi¢do de feromonio nas trilhas (nodos) utilizadas
pelas melhores solucdes. No modelo adotado, utiliza-se a estratégia Max-Min Ant System
(MMAS), que reforca apenas a melhor solug¢do da iteracao ou a melhor solucdo global,

alternadamente. O feromonio € atualizado conforme:

Tij < T,'j—i—ATl'j (20)
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\
‘ B

se o nodo (a;;) estd na melhor solugdo S

Al

(P)
A’C,'j = (2 1)

0 caso contrario

\

Além disso, os valores de feromonio sdo limitados a um intervalo fixo [Tiin, Tmax)
com o objetivo de controlar a influéncia da memoria histérica das solucdes anteriores.
No algoritmo implementado, esses limites sdo definidos conforme as Eq. (16) e Eq. (17).
Essa estratégia visa garantir que nenhum caminho se torne permanentemente dominante
(superexplorac¢do), nem completamente negligenciado (subexploragao), promovendo um
equilibrio entre intensificacdo e diversificacdo da busca ao longo das iteracdes. Os
feromonios sdo inicializados em 7T,,,x. Embora inicializar os trilhos de feroménio com
Tmin Pareca uma estratégia exploratoria, Stiitzle e Hoos (2000) afirmam que isso tende a
concentrar rapidamente o reforco em poucas op¢des, reduzindo a diversidade de solucdes
logo nas primeiras iteracdes. Por isso, a inicializacdo com Tpax € preferida, pois promove
uma fase inicial de exploragdo equilibrada entre todos os componentes da solugdo, antes
da intensificacio gradual conduzida pelo histérico de desempenho.

Vale ressaltar que o feromonio € lido diretamente durante a decisdo da proxima
escolha da formiga, e ndo apenas depositado. A heuristica estd associada as arestas,
representando a coancestralidade entre os produtos esperados de dois acasalamentos.
O feromonio estd nos nodos, representando a atratividade de emparelhar a fémea e o
macho que aquele produto representa. A solucao final é extraida diretamente a partir da

caminhada completa da formiga no grafo, representando a sequéncia de pares formados.

5.3.1 Exemplo de execucio do algoritmo MMAS

A Figura 15 apresenta um fluxograma que ilustra o funcionamento do algoritmo
proposto, com o objetivo de facilitar a compreensao do leitor. Os c6digos correspondentes
estdo disponiveis no Apéndice H, para consulta.

Para ilustrar o funcionamento do algoritmo MMAS aplicado ao problema de
minimiza¢do da coancestralidade entre os descendentes, apresentamos um exemplo

ficticio com os seguintes parametros:

e Numero de fémeas: 6
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Figura 15 — Fluxograma

Armazenar
resultado

T

Sim

Ler arquivo CSV:
Info. Animais
Info. Parentesco

Inicializar ’ Laco de repeticdo para
Feromonios cada iteracdo (i de 1 até N)
Atualizar melhor ’ Atualizar

global feromonios

1 T

Sim Nao

Melhor

solugdo da
iteracdo <
Melhor =
solucdo global Nao
Selecionar a Cada formiga
melhor solugdo ( constréi sua
da iteracdo solucdo

Fonte: Autor, (2025)
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e Nimero de machos disponiveis: 2
e Miximo de cruzamentos por macho: 3 (O valor definido deve ser suficiente para
garantir que todas as fémeas sejam alocadas, ou seja, ndo pode ser menor do que a

razao entre o nimero total de fémeas e o nimero de machos disponiveis.)

e Numero total de emparelhamentos possiveis: 2 X 6 = 12
Consideramos os seguintes animais:

e Machos: M1, M2
e Fémeas: F1, F2, F3, F4, F5, F6

A matriz de feromOnio armazena um valor 7;; associado a cada produto (nodo),
onde cada nodo representa um par reprodutivo machoxfémea. Esse valor indica
a atratividade da escolha daquele cruzamento para a construcdo das solugdes pelas
formigas. Conforme a abordagem do MMAS, os valores de feromonio sado restritos a um
intervalo definido, com um limite inferior 7,,;, € um limite superior 7,,,,, de modo a evitar
que o algoritmo convirja prematuramente ou perca diversidade. Na primeira execugao,
todos os nodos recebem o valor inicial maximo 1.0, garantindo igualdade de atratividade
antes da aplicacdo de qualquer decaimento. Essa escolha decorre do fato de que o valor
6timo de 7,4y, geralmente definido como T, = m, depende de uma avaliacao anterior
do melhor valor objetivo, o que ainda ndo esta disponivel antes da gera¢do da primeira
solugdo. Assim, a atribui¢do uniforme de valor 1.0 assegura uma inicializa¢do neutra e
evita a introdugdo de viés prematuro na busca. A matriz de feromonio pode ser visualizada
em formato de tabela se considerarmos o nodo/produto ao invés do par macho xfémea
como vemos na Tabela 12.

Ao longo da execucdo do algoritmo, a heuristica (1) entra em ag¢do, sendo
calculada de forma progressiva durante a formacao da solucd@o. A heuristica esta associada
as arestas do grafo, representando a coancestralidade esperada entre os descendentes dos
pares de cruzamento. Para cada solucdo gerada, sdo registradas a coancestralidade total;
a cada novo individuo selecionado, o valor de coancestralidade entre o segundo individuo
selecionado e o primeiro, entre o terceiro e o primeiro e segundo, e assim por diante,
€ atualizado. Valores menores de coancestralidade média indicam melhor diversidade
genética, sendo favordveis a construcdo da solucdo. Para o primeiro nodo da solugio,
como ainda ndo hé arestas disponiveis para o cdlculo, adota-se inicialmente um valor

heuristico de i) = 1 e as seguintes restri¢des:

e (Cada macho deve ser emparelhado com no maximo 3 fémeas



100

Tabela 12 — Tabela de feromonio inicial T

Produto | 7 (feromonio)
MI1_Fl1 1.0
MI1_F2 1.0
MI1_F3 1.0
MI1_F4 1.0
MI1_F5 1.0
MI1_F6 1.0
M2_Fl1 1.0
M2_F2 1.0
M2_F3 1.0
M2_F4 1.0
M2_F5 1.0
M2_F6 1.0

Fonte: Autor, (2025)

e Cada fémea deve ser emparelhada com exatamente 1 macho

A seguir, a Figura 16 apresenta a matriz de coancestralidade ficticia entre
os produtos. Os valores indicados com X ndo s@o considerados no célculo, pois
correspondem a coancestralidade entre individuos que possuem a mesma mie — e,
portanto, ndo serdo escolhidos mutuamente — ou a coancestralidade de um individuo
consigo mesmo.

Calcula-se a coancestralidade média considerando apenas os pares que compdem

uma solucao:

1
nimero de produtos selecionados

C(p) C(p) (22)

Simulacio: construcio de solucao por uma formiga

A formiga constréi uma solugdo passo a passo, escolhendo um cruzamento por

vez com base na probabilidade proporcional a:

Pjectl b (23)

Vamos usar:



Figura 16 — Matriz de coancestralidade

MI1_F1
M1_F2
MI1_F3
MI1_F4
MI1_F5
MI1_F6
M2_F1
M2_F2
M2_F3
M2_F4
M2_F5
M2_F6

MI1_F1
X
0.20
0.40
0.50
0.20
0.30
X
0.25
0.40
0.55
0.20

0.30

0.20
X
0.30
0.20
0.40
0.50
0.20
X
0.30
0.20
0.40

MI_F2 MI1_F3 MI _F4 M1 F5 MI_F6 M2Fl M2F2
0.40 0.50 0.20 0.30 X 0.25
0.30 0.20 0.40 0.50 0.20 X

X 0.60 0.30 0.40 0.40 0.30
0.60 X 0.20 0.30 0.50 0.20
0.30 0.20 X 0.50 0.20 0.40
0.40 0.30 0.50 X 0.30 0.50
0.40 0.50 0.20 0.30 X 0.20
0.30 0.20 0.40 0.50 0.20 X

X 0.60 0.30 0.40 0.40 0.30
0.60 X 0.20 0.30 0.50 0.80
0.30 0.20 X 0.50 0.20 0.40
0.40 0.30 0.50 X 0.30 0.50

0.50

Fonte: Autor, (2025)

o 00 —1

e 3 =2 (peso maior para a heuristica)

Passo 1: Escolha para F1

ou M2_F1. Vale destacar que, neste inicio, a formiga pode iniciar sua constru¢ao por
qualquer nodo e, consequentemente, definir qualquer par. Isso significa que qualquer

fémea pode ter seu acasalamento decidido primeiro. As Tabelas 13 a 18 apresentam os

M2_F3
0.40
0.30

X
0.60
0.30
0.40
0.40
0.30

X
0.60
0.30
0.40

M2_F4
0.55
0.20
0.60

X
0.20
0.30
0.50
0.80
0.60

X
0.20
0.30

101

M2_F5
0.20
0.40
0.30
0.20

X
0.50
0.20
0.40
0.30
0.20

X
0.50

Para emparelhar a fémea F1, a formiga pode escolher entre os produtos M1_F1

calculos realizados para determinar a probabilidade de escolha da formiga em cada passo,

considerando sempre as decisdes tomadas anteriormente.

Tabela 13 — Probabilidade da 1* escolha

Produto ‘ T‘ ‘ -2 ‘ Probabilidade

Ju—

n
MI_F1 |11 |1-1=1] 7=0,5=50%
1

1
+
M2_F1 | 1 1-1=1| 4+ =0,5=50%

1+1

Fonte: Autor, (2025)

A formiga sorteia e escolhe M1_F1.

M2_F6
0.30
0.50
0.40
0.30
0.50

X
0.30
0.50
0.40
0.30
0.50

X
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Passo 2: Escolha para F2

M1 foi usado uma vez, pode ser usado mais duas vezes.

Tabela 14 — Probabilidade da 2* escolha

Produto ‘ T ‘ n ‘ 7-n° ‘ Probabilidade
MI_F2 | 1| 57 | 1:0,69=0,69 | g5 5es =0,5188 = 51,88%
M2_F2 | 1| ;i35 | 1:0,64=0,64 | geade; =0,4812 =148,12%

Fonte: Autor, (2025)

A formiga escolhe M2_F2 e armazena o valor de coancestralidade entre a
primeira escolha M1_F1 e a segunda escolha M2_F2. Nesta fase, a solucdo tem

coancestralidade total = 0, 25.

Passo 3: Escolha para F3

M1 e M2 foram usados uma vez, podem ser usados mais duas vezes.

Tabela 15 — Probabilidade da 3% escolha

Produto ‘ T ‘ n 7.2 Probabilidade
1 _ 0346  _ n& _
M1_F3 | 1 TT03504) 10,346 = 0,346 | 53570326 — 0,5 =50%
1 _ 0,346 _ _
M2 F3 |1 TT03504) 10,346 = 0,346 | 53580356 — 0,5 = 50%

Fonte: Autor, (2025)

A formiga sorteia e escolhe M1_F3 e armazena a soma do valor de
coancestralidade entre a terceira escolha e as duas anteriores. Nesta fase, a solu¢do tem

coancestralidade total = 0,25+ 0,4+0,3 =0,95.
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Passo 4: Escolha para F4

M1 foi usado duas vezes, pode ser usado mais uma vez.

M2 foi usado uma vez, pode ser usado mais duas vezes.

Tabela 16 — Probabilidade da 4* escolha

Produto ‘ T ‘ n -2 Probabilidade
1 _ 0,189 _
MI1_F4 | 1 TT05702700) 10,189 =0,945 | 5yg575 177 = 0,62 = 62%

1 _ 0,114 _ _
M2_F4 | 1 TT(05570850.6) 1-0,114 =0,574 018970114 — 0,38 =38%

Fonte: Autor, (2025)

A formiga escolhe M1_F4 e armazena a soma do valor de coancestralidade entre
a quarta escolha e as trés anteriores. Nesta fase, a solucdo tem coancestralidade total

=0,954+0,5+0,2+0,6 =2,25.

Passo 5: Escolha para F5

Resta apenas M2, que ainda pode ser utilizado mais duas vezes.

Tabela 17 — Probabilidade da 5% escolha

Produto ‘ T ‘ n ‘ -1 ‘ Probabilidade
1 _ — —
M2F5 | 1| rrozrodrosson | 10.189=0,189 | =10=100%

Fonte: Autor, (2025)

A formiga escolhe M2_F$5 e armazena a soma do valor de coancestralidade entre
a quinta escolha e as quatro anteriores. Nesta fase, a solu¢do tem coancestralidade total

=2,25+0,2+0,4+0,3+0,2 =3,35.

Passo 6: Escolha para F6

Resta apenas M2, que ainda pode ser utilizado mais uma vez.
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Tabela 18 — Probabilidade da 6* escolha

Produto ‘ T ‘ n ‘ -1 ‘ Probabilidade
M2_F6 \ 1 \ — \ 1.0111=0,111 \ —1,0=100%

1
(0,310,5+0,4+0,3+0.5)

Fonte: Autor, (2025)

A formiga escolhe M2_F6 e armazena a soma do valor de coancestralidade entre
a sexta escolha e as cinco anteriores. Nesta fase, a solu¢do tem coancestralidade total

=3,35+0,34+0,5+0,4+0,3+40,5=5,35.

A Tabela 19 apresenta a soluc@o construida com base nos produtos selecionados.
Por exemplo, ao selecionar o produto M1_FI1, isso indica que a fémea F1 € a possivel
mae e o macho M1 é o possivel pai, formando assim um par reprodutivo. Essa solucio
€ considerada valida por satisfazer ambas as restricdes do problema: cada fémea foi

acasalada exatamente uma vez, € nenhum macho excedeu o limite de trés cruzamentos.

Tabela 19 — Solucao

Fémea | Macho escolhido
F1 M1
F2 M2
F3 M1
F4 M1
F5 M2
F6 M2

Fonte: Autor, (2025)

A Figura 17 apresenta a matriz de coancestralidade entre os provaveis
descendentes, que nada mais é do que um recorte da matriz previamente mostrada
na Figura 16. A partir dessa matriz, calcula-se a qualidade da solu¢do com base na
coancestralidade média entre os produtos selecionados.

Calcula-se a coancestralidade média:

1 ~ 5,35

C(p) = gC(I_?)ij =—g ~ 0,891 (24)

A qualidade da solu¢do construida por esta formiga, representada pela
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Figura 17 — Coancestralidade entre os produtos escolhidos

M1_F1 M2 F2 M1 F3 Ml F4 M2F5 M2F6
MI1_F1 1.00 0.25 0.40 0.50 0.20 0.30
M2_F2 0.25 1.00 0.30 0.20 0.40 0.50
MI1_F3 0.40 0.30 1.00 0.60 0.30 0.40
MI1_F4 0.50 0.20 0.60 1.00 0.20 0.30
M2_F5 0.20 0.40 0.30 0.20 1.00 0.50
M2_F6 0.30 0.50 0.40 0.30 0.50 1.00

Fonte: Autor, (2025)

coancestralidade média dos descendentes, é C(p) = 0,891. Como o objetivo do algoritmo
¢ minimizar essa medida, solu¢des com menor coancestralidade média sdo preferidas
ao longo das iteragdes. Esta implementacdo estd descrita no Apéndice H. No entanto,
existem outras formas de avaliar a qualidade da solu¢do gerada. Entre elas, destaca-se o
numero de relagdes de parentesco igual a zero — isto €, o nimero de arestas com peso
zero na matriz de coancestralidade. Esse critério de avaliacdo € formalmente definido na
Definicdo 14, enquanto o problema associado estéd descrito na Defini¢dao 15. Esse método
alternativo foi implementado algoritmicamente e encontra-se detalhado no Apéndice 1.

Apds a construcdo e avaliacdo de todas as solucdes pelas formigas na iteracao,
o algoritmo realiza a atualizacdo da matriz de feromonio. No MMAS, apenas a melhor
solucdo (global ou da iteragdo) realiza depodsito de feromonio.

Seja 7;; 0 valor do feromdnio associado ao acasalamento entre a fémea i € 0 macho

J. A atualizagdo ocorre conforme:

Tij%(l—p)‘fij—l-A’L'ij 25)
onde:

e p € (0,2) é a taxa de evaporagdo dos feromdnios;
e A7;; € o refor¢co de feromonio aplicado apenas aos acasalamentos presentes na

melhor solu¢do da iteragdo ou global.

Para os acasalamentos (i, j) da melhor solug@o:

Qo

i = E )

(26)

e ( ¢ uma constante de reforco;

e C(p) é a coancestralidade média da melhor soluco.
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Exemplo de aplicacdo da atualizacao

Suponha que os seguintes parametros tenham sido definidos:

e e t
Feromonio inicial: Ti(j) =1.0

Taxa de evaporacao: p = 0,2

Melhor solugdo: {M1_F1,M2_F2,M1_F3,M1_F4 M2_F5,M2_F6}

Coancestralidade média da solu¢do/Custo: C(p) = 0,891

Reforgo: O =1 => AT = 5457 ~ 1,122

Cada nodo correspondente a um acasalamento da melhor solucdo receberd esse

reforco. Apds evaporacao e reforco, o novo valor sera:

7,.l_(J{Jrl):(1_20%).1+1,122:0,8+1,122:1,922 27

Para os demais acasalamentos ndo utilizados na melhor solu¢do, apenas a

evaporacao se aplica:

120 ) 05 e

Restricoes dos valores de feromonio

No MMAS, os valores de feromonio sdo restringidos entre limites [Ty, Tmax| para
evitar convergéncia prematura:

Entdo:

A partir da equagdo da melhor solu¢do encontrada f(s*) = C(p) = 0,891, com
taxa de evaporagdo p = 0,2, numero de decisdes n = 6, valor médio de opg¢des por
decisdo avg = 2, e probabilidade de constru¢do da melhor solugdo ppes = 0,05, obtém-se

os limites de feromoOnio:

1 1
X = Y f(s7) 080,891

~ 1,402 (29)

S Timax - (1 = /0,05) _ 1,402-0,3935
T (2-1)-4/0,05 0,6065

Esses limites sdo aplicados apds a evaporacdo e o refor¢co de feromonio para

~ 0,909 (30)
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garantir que os valores se mantenham dentro de uma faixa vidvel e que o algoritmo nao

perca diversidade ou convirja prematuramente.

e Para acasalamentos da melhor solucgdo:

rl.(;ﬂ) = min(1,402,max(0,909;3,608)) = 1,402 (1)

e Para os demais acasalamentos (ndo refor¢ados):

7" = min(1,402, max(0,909;0,8)) = 0,909 (32)

A tabela Tabela 20 demonstra o resumo dos valores de feromo6nio apds as fases

descritas e, com isso, a finaliza¢do de uma iteragdo.

Tabela 20 — Atualiza¢do de feromonios

Acasalamento Antes (1) | Apos evaporacdo | Apés reforco | Final (Tin/ Tmax)
M1_F1 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
M2_F2 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
M1_F3 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
M1_F4 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
M2_F5 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
M2_F6 (melhor) 1 0,8 1,922 1,402
Outros 1 0,8 0,8 0,909

Fonte: Autor, (2025)
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6 RESULTADOS E DISCUSSAO

6.1 Execucao do Algoritmo MMAS

Para validacdo do modelo proposto, foi construido um cendrio experimental
composto por dois machos e seis fémeas da base da dados j4 mencionada anteriormente
na Se¢do 2.4. Cada macho possui trés irmads no conjunto de fémeas. As relacdes de
parentesco entre os individuos sdo apresentadas a seguir:

O macho 541077 é irmao das fémeas 541069, 541071 e 541075;

O macho 1631704 é irmao das fémeas 565382, 1499060 e 1632210.

O exemplo € bastante restrito, mas ilustra a complexidade computacional do
problema, cuja entrada € quadrética no nimero de pares de possiveis progenitores que,
por sua vez, é a multiplicacdo do nimero de machos pelos nimero de fémeas selecionadas
para reproducao.

As relagdes de coancestralidade geradas com base em todos os possiveis
individuos foram utilizadas como base heuristica para a constru¢do de solugdes pelo
algoritmo. A Tabela 21 apresenta os coeficientes de coancestralidade entre os pares de

prole gerados a partir do cruzamento de cada macho com cada fémea:

Tabela 21 — Relagdes de coancestralidade entre a prole

Animal 1 Animal 2 Coef. de Coancestralidade
541077_541069 541077_541071 0.375
541077_541069 541077_541075 0.375
541077_541069 541077_565382 0.375
541077_541069 541077_1499060 | 0.375
541077_541069 541077_1632210 | 0.375
541077_541069 1631704_541069 | 0.375
541077_541069 1631704_541071 | 0.0
541077_541069 1631704_541075 | 0.0
541077_541069 1631704_565382 | 0.0
541077_541069 1631704_1499060 | 0.0
541077_541069 1631704_1632210 | 0.0
541077_541071 541077_541075 0.375
541077_541071 541077_565382 0.375
541077_541071 541077_1499060 | 0.375
541077_541071 541077_1632210 | 0.375

Continua na proxima pdgina



Animal 1

Animal 2

Coef. de Coancestralidade

541077_541071

1631704_541069

0.0

541077_541071

1631704_541071

0.375

541077_541071

1631704_541075

0.0

541077_541071

1631704_565382

0.0

541077_541071

1631704_1499060

0.0

541077_541071

1631704_1632210

0.0

541077_541075

541077_565382

0.375

541077_541075

541077_1499060

0.375

541077_541075

541077_1632210

0.375

541077_541075

1631704_541069

0.0

541077_541075

1631704_541071

0.0

541077_541075

1631704_541075

0.375

541077_541075

1631704_565382

0.0

541077_541075

1631704_1499060

0.0

541077_541075

1631704_1632210

0.0

541077_565382

541077_1499060

0.25

541077_565382

541077_1632210

0.25

541077_565382

1631704_541069

0.0

541077_565382

1631704_541071

0.0

541077_565382

1631704_541075

0.0

541077_565382

1631704_565382

0.2548828125

541077_565382

1631704_1499060

0.0

541077_565382

1631704_1632210

0.0

541077_1499060

541077_1632210

0.25

541077_1499060

1631704_541069

0.0

541077_1499060

1631704_541071

0.0

541077_1499060

1631704_541075

0.0

541077_1499060

1631704_565382

0.0

541077_1499060

1631704_1499060

0.2548828125

541077_1499060

1631704_1632210

0.0

541077_1632210

1631704_541069

0.0

541077_1632210

1631704_541071

0.0

541077_1632210

1631704_541075

0.0

541077_1632210

1631704_565382

0.0

541077_1632210

1631704_1499060

0.0

541077_1632210

1631704_1632210

0.2548828125

1631704_541069

1631704_541071

0.2548828125

1631704_541069

1631704_541075

0.2548828125

Continua na proxima pdgina
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Animal 1 Animal 2 Coef. de Coancestralidade
1631704_541069 | 1631704_565382 | 0.2548828125
1631704_541069 | 1631704_1499060 | 0.2548828125
1631704_541069 | 1631704_1632210 | 0.2548828125
1631704_541071 1631704_541075 | 0.2548828125
1631704_541071 1631704_565382 | 0.2548828125
1631704_541071 1631704_1499060 | 0.2548828125
1631704_541071 1631704_1632210 | 0.2548828125
1631704_541075 | 1631704_565382 | 0.2548828125
1631704_541075 | 1631704_1499060 | 0.2548828125
1631704_541075 | 1631704_1632210 | 0.2548828125
1631704_565382 | 1631704_1499060 | 0.3125
1631704_565382 | 1631704_1632210 | 0.3125
1631704_1499060 | 1631704_1632210 | 0.3125

Fonte: Autor, (2025)

E possivel visualizar como esses dados estdo armazenados na base a partir da
Figura 18, que mostra as relagdes entre os animais e deles consigo mesmos. Como
se tratam de 8 animais, a estrutura formada assume uma configuracdo préxima de um

octégono.

Figura 18 — Animais selecionados no banco de dados

L 1/ £ SIPRVE

8

Displaying 8 nodes, 0 relationships.

Fonte: Autor (2025)

Para a execugdo do algoritmo MMAS, foram definidos os parametros de teste
apresentados nas Tabelas 22 e 23. Os experimentos foram executados no ambiente
computacional descrito na Secdo 2.3 (Processador AMD Ryzen 7, 8GB RAM). Os

experimentos tiveram como objetivo analisar, inicialmente, a influéncia do nimero de
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iteragdes em relacdo ao nimero de formigas e, em seguida, avaliar o impacto relativo
entre os feromonios e a heuristica. Embora seja possivel configurar um limite maximo de
consanguinidade — sendo 5% um valor comumente adotado na Embrapa —, tal restri¢ao
foi desconsiderada nesta etapa, a fim de validar o funcionamento do algoritmo de forma
mais livre. A imposi¢do desse limite poderia restringir artificialmente os resultados,
mascarando o real desempenho do algoritmo. Os valores de taxa de evaporacdo do
feromonio (p), constante de depdsito (g) e limite maximo de uso por macho foram

mantidos fixos em todos os testes, sendo, respectivamente, 0,1, 1,0 e 3.

Tabela 22 — Parametros utilizados no algoritmo MMAS - teste iteracdo e formigas

Parametro Valorl | V.2 | V.3 | V.4 | V5| V.6 |V.7|V.8|V9
Niimero de iteracdes 1 1 1 2 2 2 3 3 3
Nuimero de formigas 1 2 3 1 2 3 1 2 3
Fator de influéncia do feromonio (o) 1,0 101010 10| 10| 10| 1,0 | 1,0
Fator de influéncia da heuristica (B) 1,0 101010 10| 1,0 | 10| 1,0 | 1,0
Fonte: Autor (2025)
Tabela 23 — ParAmetros utilizados no algoritmo MMAS - teste o e 3
Parametro Valorl | V.2 | V.3 | V.4 | V5| V.6 |V.7|V.8|V9
Nimero de iteracdes 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Nimero de formigas 1 1 1 1 1 1 1 1 1
Fator de influéncia do feromonio (o) 1,0 1,0 | 1,0 | 20 | 2,0 | 2,0 | 3,0 | 3,0 | 3,0
Fator de influéncia da heuristica () 1,0 20 | 30| 1,0 | 20 | 3,0 | 1,0 | 2,0 | 3,0

Fonte: Autor (2025)

As combinacdes de configuragdes apresentadas na Tabela 22 resultaram nos
grificos apresentados nas Figura 19 e Figura 20, os quais ilustram, respectivamente, o
custo total da solu¢do e a média de consanguinidade observada para cada configuracao
testada.

Cada combinagdo é representada por um codigo de quatro digitos, no formato

1IFB, onde:

e I =nimero de iteracdes (1, 2 ou 3),
e F = nimero de formigas (1, 2 ou 3),
e A =valor de «, o peso do feromdnio (1, 2 ou 3),

e B = valor de 3, o peso da heuristica (1, 2 ou 3).

Por exemplo, a configuragao 1111 corresponde a 1 iteracdo, 1 formiga, o = 1,0

e B = 1,0, enquanto 3311 representa 3 iteracdes, 3 formigas, « = 1,0e B = 1,0. As
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Figura 19 — Custo

Custo Total da Solugao por Configuragao

0.30

0.25

0.20

0.15 4

Custo Total

0.10

0.05

0.00 T T T T T T T T T
1111 1211 1311 2111 2211 2311 3111 3211 3311

Configuracao

Fonte: Autor, (2025)

demais combinag¢des seguem a mesma légica, permitindo a andlise isolada ou conjunta da
influéncia de cada parametro sobre o desempenho do algoritmo MMAS.

A Figura 19 mostra que as execucOes que resultaram em menor custo total da
solu¢do — ou seja, menor parentesco entre os individuos selecionados — foram obtidas
com as configuracdes 2211 e 3311. Em ambas, observa-se que os valores de nimero
de iteracdes e nimero de formigas sdo iguais, sugerindo que essa correspondéncia pode
favorecer a convergéncia para solucdes de menor consanguinidade no contexto analisado.

A Figura 20 confirma o desempenho observado na Figura 19, ao evidenciar que as
configuracdes 2211 e 3311 resultaram em uma consanguinidade média igual a zero. Esse
resultado reforca a eficicia dessas combinagdes de parametros na obtencdo de solugdes
com menor grau de parentesco entre os individuos selecionados neste contexto.

Enquanto que para as combinacgdes de configuracdes apresentadas na Tabela 23
resultaram nos graficos apresentados nas Figura 21 e Figura 22, os quais ilustram,
respectivamente, o custo total da solu¢do e a média de consanguinidade observada para
cada configuracgdo testada. Nestes casos, a variagdo ocorreu entre os fatores de influéncia
heuristica e de feromonios.

A Figura 21 apresenta resultados semelhantes ao longo das diferentes
configuracdes testadas. O melhor desempenho foi obtido pela configuracao 1133, ainda
que seus parametros apresentem pesos equivalentes aos das configuracdes 1122 e 1111,

nas quais o e 3 também possuem o0 mesmo valor.
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Figura 20 — Consanguinidade média

Média da Consanguinidade por Configuracio

0124

0104

0084

0064

0041
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0024
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Configuracao

Fonte: Autor, (2025)

Figura 21 — Custo - o e

Custo Total da Solugao por Configuragao
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0.25 4

0.20 A

0.15 A

Custo Total

0.10 4

0.05

1111 1112 1113 1121 1122 1123 1131 1132 1133
Configuracao

Fonte: Autor, (2025)
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Figura 22 — Consanguinidade média - @ e

Média da Consanguinidade por Configuracio
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Fonte: Autor, (2025)

A Figura 22 corrobora os resultados apresentados na Figura 21, confirmando que
a configuracdo 1133 obteve o melhor desempenho. Essa configura¢do apresentou uma
consanguinidade média igual a zero, indicando a formacao de proles sem qualquer grau
de parentesco aparente, o que reforca a qualidade da soluc¢do encontrada. Para este caso,
em que havia apenas 2 touros e 6 vacas — um nimero relativamente pequeno de animais
envolvidos no processo — foi suficiente utilizar apenas uma formiga e uma tnica iteracao,

com o0s parametros em equilibrio, para encontrar a melhor solugao.

6.2 Aplicacao pratica

Visando avaliar a aplicabilidade pratica do algoritmo, foi obtido junto & Embrapa
Pecudria Sul um cendrio representativo para testes. Considera-se desejavel que o
algoritmo seja capaz de realizar, no minimo, a predi¢ao de acasalamentos envolvendo
10 machos e 180 fémeas — proporcao equivalente a 1:18. Com base nesse cendrio, foram
realizados os testes descritos a seguir, cujos resultados sdo apresentados na sequéncia.

Os testes foram realizados utilizando o algoritmo descrito no Apéndice H, cuja
funcao de custo se baseia na coancestralidade média entre os individuos da prole. Também
foi avaliada uma versao alternativa do algoritmo, apresentada no Apéndice I, cuja funcao
de custo considera o nimero de relagdes de coancestralidade com valor diferente de zero.

Foram testadas configuragdes com 30, 20 e 10 iteragdes, empregando 10, 5 e 1
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formiga, combinadas com trés diferentes configuragdes dos pardmetros o e 3, a saber:

e Primeira configuracdo o = 1 e B = 2: prioriza a influéncia da heuristica na escolha
das solugdes;

e Segunda configuracdo a =2 e B = 1: confere maior peso a trilha de feromonio em
detrimento da heuristica;

e Terceira configuracdo o = 1 e B = 1: atribui influéncia equilibrada (50% para cada

fator) entre heuristica e feromonio.

6.2.1 Custo: coancestralidade média

Utilizando o algoritmo descrito no Apéndice H, seguindo a primeira

configuracdo, priorizando a heuristica, obteve-se:

Custo Médio vs Numero de Formigas
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Figura 23 — Custo total em func¢do do nimero de formigas para a configuragdo com
a=1lef=2.

Fonte: Autor, (2025)

As Figuras 23, 24, 25 e 26 apresentam os graficos que relacionam o custo (avaliado
com base na coancestralidade média dos produtos resultantes) e a consanguinidade média
dos individuos que compdem a soluc@o final na configuracdo com ¢ =1 e 3 =2. Na
Figura 23, observa-se que o custo tende a diminuir com o aumento do nimero de formigas
utilizadas. No entanto, uma excec¢@o ocorre no cendrio com 20 iteracdes, em que o custo
aumenta ao passar de 5 para 10 formigas. Na Figura 24, nota-se que a consanguinidade

média das solugdes permaneceu entre 0,004 e 0,006 — valores inferiores a 1%, o que é
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Figura 24 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragio comx =1 e f§ = 2.

Fonte: Autor, (2025)
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Consanguinidade Média vs Numero de lteragoes
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Figura 26 — Consanguinidade média em fun¢@o do nimero de iteragdes para a
configuragio comx =1 e f§ = 2.

Fonte: Autor, (2025)

desejavel. Houve uma tendéncia de queda ao aumentar de 1 para 5 formigas, porém, ao
utilizar 10 formigas, os valores aumentaram novamente nos casos com 10 e 20 iteragdes.
A Figura 25 mostra que o custo foi reduzido ao aumentar o nimero de iteragdes de 10
para 20, nos casos com 1 ou 5 formigas. Contudo, essa tendéncia ndo se manteve com
30 iteracdes, exceto no caso com 10 formigas, em que houve uma nova redug¢do, embora
menor do que o esperado. O melhor desempenho, em termos de custo, foi obtido com
a configuracdo de 10 iteragdes e 10 formigas. Por fim, na Figura 26, verifica-se que a
menor consanguinidade média registrada ocorreu na configuracdo com 10 iteragdes e 5
formigas.

Seguindo a segunda configuragdo, priorizando a trilha de feromonios, obteve-se:

As Figuras 27, 28, 29 e 30 apresentam os grificos que relacionam o custo e a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solu¢do final na configuracdo com
o =2 e B = 1. Na Figura 27, observa-se que o custo tende a diminuir com o aumento
do numero de formigas até 5, mas volta a subir quando se utilizam 10 formigas. Na
Figura 28, nota-se comportamento semelhante em relacio a consanguinidade média, com
excecdo do cendrio com 20 iteragdes, no qual o aumento do nimero de formigas resultou
em uma leve melhora nesse parametro. A Figura 29 demonstra que o custo foi reduzido de
forma consistente com o aumento do nimero de iteracdes em todos os casos analisados. O
melhor desempenho, em termos de custo, foi obtido com a configura¢do de 30 iteracdes

e 5 formigas. Por fim, na Figura 30, verifica-se que a menor consanguinidade média
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Custo Médio vs Numero de Formigas
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Figura 27 — Custo total em func¢do do nimero de formigas para a configuragdo com
a=2ef =1

Fonte: Autor, (2025)
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também foi registrada nessa mesma configuracio, evidenciando uma solugdo eficiente
tanto do ponto de vista de custo/coancestralidade quanto de consanguinidade.
Seguindo a terceira configuracio, priorizando a equidade entre a influéncia dos

feromoOnios e da heuristica, obteve-se:

Custo Médio vs Numero de Formigas
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Figura 31 — Custo total em fung¢do do nimero de formigas para a configuragdo com
a=1lef=1.

Fonte: Autor, (2025)

As Figuras 31, 32, 33 e 34 apresentam os grificos que relacionam o custo e a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solu¢do final na configuracdo com
o =1e B = 1. Na Figura 31, observa-se que o custo tende a diminuir com o aumento
do nimero de formigas nos cendrios com 20 e 30 iteragdes. No entanto, no caso com
10 iteracOes, o custo aumenta ao empregar 10 formigas, contrariando essa tendéncia. Na
Figura 32, nota-se um aumento indesejado: o uso de 1 e 5 formigas € desfavoravel nos
casos com 10 e 20 iteragcdes, enquanto o cendrio com 30 iteracdes € o Unico em que O
aumento para 10 formigas resulta em redu¢do da consanguinidade média. A Figura 33
demonstra que a reducdo do custo com o aumento do nimero de iteragdes sé € consistente
no caso em que se utilizam 10 formigas. Nas demais configuracdes, o custo apresenta
flutuacdes, ora aumentando, ora diminuindo. A melhor solu¢do, em termos de custo, foi
obtida com a configuracdo de 5 formigas e 10 iteragdes. Por fim, na Figura 34, observa-se
que a menor consanguinidade média foi registrada com a configuracao de 30 iteracdes e
10 formigas.

Ao fim é possivel comparar o desempenho das diferentes configura¢des de o e f3:

Na figura 35, observa-se que, com apenas uma formiga, a configuragdo de
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Consanguinidade Média vs Numero de lteragoes
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Figura 35 — Consanguinidade média por configuracao (Comparagao)
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equilibrio (o = 1, B = 1) apresenta o melhor desempenho em termos de consanguinidade.
No entanto, a medida que o nimero de formigas aumenta, a configuragdo com @ =2 e
B =1, que atribui maior influéncia a trilha de feromonio em rela¢@o a heuristica, passa a

apresentar os melhores resultados.

Figura 36 — Boxplot de consanguinidade por configuracao (Comparagao)
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Fonte: Autor, (2025)

Ja a figura 36 mostra o boxplot dos custos médios por configuragdo, evidenciando
que a configuracdo com maior peso para o feromonio (o = 2, B = 1) apresenta maior
consisténcia nos resultados, com menor dispersao e tendéncia central inferior em relagao
as demais.

Na figura 37, observa-se que, com 10 iteragdes, o0 aumento do nimero de formigas
tem impacto relativamente pequeno no tempo de execucdo. No entanto, a medida que o
nimero de iteragdes cresce, esse impacto torna-se mais evidente. Por exemplo, no cendrio
com 30 iteracdes, o aumento de 1 para 10 formigas resulta em um tempo de execucao
aproximadamente seis vezes maior.

Ja na figura 38, nota-se que o tempo de execugdo apresenta menor sensibilidade
ao numero de iteracdes do que ao nimero de formigas utilizadas. A maior variagdo €
observada quando se utilizam 10 formigas: nesse caso, o tempo de execucdo triplica ao
se passar de 10 para 30 iteracdes. Essa diferenca de comportamento ocorre porque os
valores considerados para o nimero de formigas (1, 5 e 10) e para o niimero de iteragdes
(10, 20 e 30) tém escalas distintas de crescimento, o que influencia diretamente a forma

como esses parametros afetam o tempo total de execugdo.
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Figura 37 — Tempo de execugdo vs Formigas
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Figura 38 — Tempo de execugdo vs Iteracdes
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6.2.2 Custo: arestas diferentes de (

Utilizando o algoritmo descrito no Apéndice I, seguindo a primeira configuraco,
priorizando a heuristica, obteve-se:

Custo Médio vs Nimero de Formigas
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Figura 39 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragio comax = 1 e f§ = 2.

Fonte: Autor, (2025)

As Figuras 39, 40, 41 e 42 apresentam os graficos que relacionam a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solu¢do final na configuracdo com
o =1 e B =2. Na Figura 39, observa-se que a consanguinidade média tende a diminuir
com o aumento do nimero de formigas utilizadas, sendo semelhante o desempenho dos
casos com 10 e 20 iteragdes. No entanto, observa-se uma convergéncia do desempenho
no caso com 30 iteracdes, a partir da utilizacdo de 5 formigas. Na Figura 40, observa-se
que a consanguinidade média das solu¢cdes aumentou nos casos em que a configuragao
passou de 1 para 5 formigas, especialmente quando se utilizam 10 e 30 iteragdes. Embora
tenham sido observadas melhorias nos resultados com 20 iteracdes, o menor valor de
consanguinidade média foi obtido na configuragdo com 30 iteracdes e apenas 1 formiga.
A Figura 41 mostra que a consanguinidade média foi reduzida com o aumento do nimero
de iteragdes. No caso com apenas uma formiga, observa-se uma tendéncia de queda
continua, enquanto os cendrios com 20 e 30 iteragdes apresentaram o mesmo melhor
desempenho ao se utilizar 10 formigas. Por fim, na Figura 42, verifica-se que a menor
consanguinidade média registrada ocorreu na configura¢cdo com 30 iteragdes e apenas 1

formiga.
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Figura 40 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragio comx =1 e f§ = 2.

Fonte: Autor, (2025)
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configuragio comox =1le f =2.
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Consanguinidade Média vs Numero de lteragoes
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Figura 42 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de iteragdes para a
configuragio comx =1 e f§ = 2.

Fonte: Autor, (2025)

Seguindo a segunda configuracao que prioriza a trilha de feromonios, obteve-se:

As Figuras 43, 44, 45 e 46 apresentam os graficos que relacionam a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solugdo final na configuracdo com
o =2 e B = 1. NaFigura 43, observa-se que a consanguinidade média tende a diminuir
com o aumento do ndmero de formigas, com o melhor resultado obtido com 5 formigas e
10 iteracdes. Na Figura 44, nota-se um comportamento contrario a tendéncia observada
nas demais configuragdes, com a consanguinidade média apresentando tendéncia de
aumento a medida que se incrementa o nimero de formigas. A Figura 45 demonstra
que a consanguinidade média manteve-se praticamente constante nos casos com 5 e 10
formigas, independentemente do numero de iteragdes utilizadas. Por fim, na Figura 46,
verifica-se que a menor consanguinidade média foi registrada na configuracdo com 20
iteragcdes e apenas uma formiga.

Seguindo a terceira configuracdo que prioriza a equidade entre a influéncia dos
feromoOnios e da heuristica, obteve-se:

As Figuras 47, 48, 49 e 50 apresentam os grificos que relacionam a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solu¢do final na configuracdo com
o =1e B =1. NaFigura47, observa-se que a consanguinidade média diminui de maneira
consistente apenas no caso com 10 iteracdes, sendo o melhor resultado obtido com 10
formigas. Na Figura 48, nota-se um comportamento com oscilacdes na consanguinidade

média (aumento e reducdo), mas com tendéncia geral de crescimento, 0 que contraria
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Figura 47 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragiocomax =1e ff = 1.
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Custo Médio vs Numero de lteragdes
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Figura 49 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de iteragdes para a
configuragiocomax =1e ff = 1.
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o objetivo de minimizar esse valor. A Figura 49 demonstra um baixo decaimento na
consanguinidade média, com tendéncia de aumento conforme se eleva o niimero de
iteragdes, o que indica menor efetividade da intensificacdo do processo iterativo nessa
configuracdo. Por fim, na Figura 50, observa-se que a menor consanguinidade média foi
registrada na configuracdo com 20 iteracOes € 1 ou 5 formigas, embora haja uma leve
tendéncia de aumento ao se utilizar 30 iteracoes.

Ao fim é possivel comparar o desempenho das diferentes configuracdes de o e f3:

Figura 51 — Comparagdo entre configuragdes

(a) Consanguinidade média por configuracao (b) Boxplot de consanguinidade por configuracio
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Fonte: Autor, (2025)

A Figura 51 apresenta os graficos que comparam o desempenho das diferentes
configuragdes dos pardmetros o € 3. Na subfigura 51a, observa-se que, com apenas
uma formiga, a configuracdo que favorece a heuristica (¢ = 1, B = 2) apresenta o
melhor desempenho em termos de consanguinidade média. J4 a subfigura 51b mostra
o boxplot dos custos médios por configuracdo, evidenciando que a configuracdo com
maior influéncia da heuristica (o = 1, B = 2) apresenta maior consisténcia nos resultados
e valores médios de custo inferiores aos das demais configuragdes.

Quando comparado ao desempenho do algoritmo que considera a coancestralidade
média como critério de avaliacdo, o método baseado no nimero de relacdes de
coancestralidade estritamente positivas apresenta desempenho inferior. Enquanto o
primeiro mantém a consanguinidade média dos individuos selecionados entre as faixas de
0,0045 e 0,00625, o segundo exibe resultados em faixas superiores, variando de 0,0045
até valores préximos de 0,0070.

A Figura 52 apresenta os gréficos que relacionam o tempo de execu¢do com o
nimero de formigas empregadas e com o nimero de iteracdes utilizadas. Na subfigura

52a, observa-se que, a medida que o numero de iteracOes aumenta, o tempo de execugdo
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Figura 52 — Comparagdes entre nimero de formigas/iteracdes e tempo de execucao

(a) Tempo de execucdo vs Formigas (b) Tempo de execugdo vs Iteracdes
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também cresce, aproximando-se dos 4 mil segundos. Esse desempenho é inferior
ao observado no método baseado na coancestralidade média, que apresentou tempos
proximos a 3 mil segundos. Ja na subfigura 52b, nota-se que o tempo de execucao é menos
sensivel ao numero de iteracdes do que ao nimero de formigas utilizadas, indicando que
o aumento do nimero de formigas tem maior impacto no tempo total do que o aumento

do ndmero de iteracdes.

6.2.3 Heuristica: = Maximizacdo de indice de selecio + minimizacao de

coancestralidade

Utilizando o algoritmo descrito no Apéndice H substituindo a linha
de cddigo heuristica = 1 / (1 + soma_parentesco[c[’id’]]) pela
linha heuristica = c[’iecc’] / (1 + soma_parentesco[c[’id’]]),
de modo a buscar a otimizagdo conjunta dos aspectos como descrito na Defini¢cdo 16.

Seguindo a primeira configuracao, priorizando a heuristica, obteve-se:

As Figuras 53, 54, 55 e 56 apresentam os gréficos referentes ao custo e a
consanguinidade média dos individuos que compdem a solu¢do final na configuracio com
a=1lef =2

Além disso, os resultados do indice de selecdo estdo representados nas Figuras 57,
58,59 e 60:

As Figuras 57 a 60 permitem avaliar como o indice de sele¢do médio variou ao
longo das execucdes, considerando tanto o nimero de formigas quanto o nimero de

iteracoes.
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Figura 53 — Custo médio em funcido do nimero de formigas para a configuracao com
a=1lef =2

Custo Médio vs Numero de Formigas
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Figura 54 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragio coma =1¢e f§ = 2.
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Figura 55 — Custo médio em funcdo do nimero de iteragdes para a configuracao com
a=1lef =2

Custo Médio vs Numero de Iteragdes
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Figura 56 — Consanguinidade média em fun¢do do niimero de iteracdes para a
configuragio coma =1¢e f§ = 2.

Consanguinidade Média vs Numero de Iteragoes

0.00650
0.00625
o
0.00600
8
©
k)
s .
© 0.00575
b
3
£ >
3 0.00550
j=
@
1%}
c
o
O 0.00525
e
.
0.00500 Formigas
1
0.00475 =15
3 —e— 10
10.0 125 15.0 175 20.0 225 25.0 275 300

Numero de lteragdes

Fonte: Autor, (2025)



136

Figura 57 — Indice de sele¢iio médio em fungio do nimero de formigas para a
configuragio comox =1le f§ =2.
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Figura 58 — Indice de selecio médio em fungdo do nimero de iteracdes para a
configuragiocom o =1e f§ = 2.
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Figura 59 — Indice de sele¢iio médio por configuragio parax =1 e = 2.
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Figura 60 — Boxplot do indice de sele¢do por configuragdo parax =1 e ff = 2.

Boxplot: indice de Selegdo Médio por Configuragao de a e B
19.00
o

18.98

18.96

18.94

18.92

indice de Selegao Médio

18.90

18.88

18.86

a=1, B=2
Configuragéo (a, B)

Fonte: Autor, (2025)



138

Na Figura 57, observa-se uma tendéncia geral de reduc@o no indice de selecao
médio a medida que o nimero de formigas aumenta, com os valores mais altos
concentrados na configuragdo com 1 formiga. Os casos com 10 e 20 iteragdes mostram
declinios mais suaves, enquanto com 30 iteragdes o declinio é mais acentuado, indicando
que um excesso de agentes pode levar a solucdes subdtimas devido a uma exploracao
excessiva do espacgo de busca. Ja na Figura 58, o comportamento varia conforme o nimero
de formigas: com 1 formiga, o indice sobe inicialmente, atinge um pico em torno de 20
iteracdes e depois declina levemente, sugerindo convergéncia prematura; com 5 formigas,
ha um aumento gradual e consistente, apontando para uma melhoria progressiva; com
10 formigas, ocorre um declinio continuo, possivelmente devido a uma diversificagdo
excessiva que dilui o foco na maximizagdo do indice. A Figura 59 resume o indice
médio por combinacdo de pardmetros, destacando que as melhores performances ocorrem
com poucas formigas e iteragcdes moderadas. Por fim, o boxplot na Figura 60 revela
a variabilidade dos resultados, com algumas configuracdes exibindo maior dispersao
e presenca de outliers inferiores, o que indica instabilidade em execug¢des com mais
formigas.

Seguindo a segunda configuracdo que prioriza a trilha de feromonios, obteve-se:

Figura 61 — Custo médio em funcdao do nimero de formigas para a configuracdo com
a=2ef=1.
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Na Figura 61 é possivel notar uma redu¢d@o no custo total conforme ocorre o
aumento do nimero de iteragdes e formigas.

Na Figura 62, observa-se que o aumento do nimero de formigas, mantendo 20
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Figura 62 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragio comx =2e § = 1.
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iteragdes, resulta em uma redugdo progressiva da consanguinidade média. Em contraste,
nos demais métodos analisados ocorre um aumento desse valor.

Na Figura 63, nota-se que a reducdo do custo ocorre apenas no cendrio em que é
utilizada uma tnica formiga.

Na Figura 64, observa-se que, para 5 e 10 formigas, a consanguinidade cresce
até aproximadamente 20 iteragdes e, em seguida, decresce de forma consistente. J4 no
caso de apenas 1 formiga, a consanguinidade aumenta até cerca de 20 iteracdes e se
mantém praticamente estiavel nas iteracOes subsequentes. Esses resultados sugerem que
o aumento do nimero de formigas favorece a reducdo da consanguinidade em iteracdes
mais avangadas.

Na Figura 65, o indice de selecdo apresenta um declinio geral com o aumento de
formigas, mas com flutuagdes, como um vale em torno de 5 formigas para 10 iteragdes,
indicando pontos de instabilidade. Para iteracdes mais altas, o declinio é mais linear.

Na Figura 66, com 1 formiga, hd uma queda inicial seguida de recuperacao; com
5 formigas, flutuacdes com tendéncia ascendente; com 10 formigas, declinio suave. Isso
sugere que essa configuragdo, com maior énfase em o, promove exploracao inicial, mas
pode sobrecarregar com muitos agentes.

A Figura 67 destaca combinagdes Otimas, como poucas formigas e muitas
iteragcdes, enquanto o boxplot na Figura 68 mostra menor variabilidade em configuragdes

equilibradas, com poucos outliers.
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Figura 63 — Custo médio em funcdo do nimero de iteragdes para a configuracao com
a=2ef =1

Custo Médio vs Numero de Iteragdes
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Figura 64 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de iteracdes para a
configuragio com o =2e f3 = 1.
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Figura 65 — Indice de sele¢iio médio em fungio do nimero de formigas para a
configuragdo comox =2¢e 3 = 1.
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Figura 66 — Indice de selecio médio em fungdo do ndmero de iteragdes para a
configuragio com o =2¢e f3 = 1.
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Figura 67 — Indice de sele¢iio médio por configuragio parax =2 e 8 = 1.
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Figura 68 — Boxplot do indice de sele¢do por configuragdo parax =2e ff = 1.
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Seguindo a terceira configuracdo que prioriza a equidade entre a influéncia dos

feromonios e da heuristica, obteve-se:

Figura 69 — Custo médio em funcdo do nimero de formigas para a configuracdo com
a=1lepB=1.
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Na Figura 73, ha um declinio inicial seguido de estabiliza¢ao ou leve recuperacao
em alguns casos, com o melhor desempenho em iteracdes intermedidrias. Na Figura 74,
as linhas mostram tendéncias mistas: ascendente para poucas formigas, mas com picos e
vales para mais formigas, indicando um equilibrio sensivel aos parametros. A Figura 75
identifica configurag¢des ideais, como 5 formigas e 20 iteracdes, enquanto o boxplot na

Figura 76 evidencia baixa variabilidade geral, com dispersao maior em extremos.

Comparagdo entre configuragoes

Ao fim € possivel comparar o desempenho das diferentes configura¢des de o ¢ 8
tanto para a consanguinidade quanto para o indice de selecao:

A Figura 77 apresenta os graficos que comparam o desempenho das diferentes
configuragdes dos pardmetros o e B em relag@o tanto a consanguinidade média quanto ao
indice de sele¢cdo médio. Observa-se que a configuragdo com o = 1 ¢ B = 2 oferece
o maior indice de selecdo médio, mas com maior variabilidade na consanguinidade,
enquanto & = 2 ¢ B = 1 minimizam a consanguinidade de forma mais consistente, e

o = 1e B =1 fornecem um equilibrio intermedidrio com menor dispersdo geral.
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Figura 70 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de formigas para a
configuragiocomax =1e = 1.
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Figura 71 — Custo médio em funcdo do nimero de iteragdes para a configuragdo com
a=1lef=1.
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Figura 72 — Consanguinidade média em fun¢do do nimero de iteragdes para a
configuragiocomox =1le 3 = 1.
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Figura 73 — Indice de selecio médio em funcdo do ndmero de formigas para a
configuragiocomax =1e = 1.
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Figura 74 — Indice de sele¢iio médio em fungio do nimero de iteragdes para a
configuragiocomox =1le 3 = 1.
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Figura 75 — Indice de selecio médio por configuragio paracc =1e ff = 1.
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Figura 76 — Boxplot do indice de sele¢do por configuragdo paraax =1e ff = 1.
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Figura 77 — Comparagdo entre configuracoes
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6.3 Tempo de execucio em funcio da quantidade de pares

Foram realizados testes utilizando o algoritmo que emprega o método de avaliacao
do custo por meio da coancestralidade média (Apéndice H) com o objetivo de avaliar
o comportamento do algoritmo e o tempo de execugdo por iteracdo unica, conforme o
nimero de pares a serem organizados. Para isso, foram definidos alguns pardmetros fixos,
como 1 iteragdo, 1 formiga, & = 2,0 e B = 1,0, além de pardmetros adaptativos. Como
exemplo de parametro adaptativo, destaca-se o limite mdximo de uso dos machos, que
varia de acordo com o ndmero total de possiveis pares envolvidos em cada execugao.
Esses parametros estdo detalhados na Tabela 24. Embora o nimero de machos tenha sido
mantido fixo, foram realizados acréscimos graduais no nimero de fémeas. Essa variacio
impacta diretamente a quantidade de produtos possiveis e, consequentemente, 0 nimero
de relacdes de parentesco a serem consideradas pelo algoritmo. Como evidenciado na
linha “Relagdes de parentesco” da Tabela 24, o crescimento no nimero de pares aumenta

o numero de relacdes a serem avaliadas, seguindo a funcao:

produtos x (produtos — 1)

> (33)

Relacdes de parentesco =

Essa func¢do representa a diagonal superior da matriz de coancestralidade que ha
entre os possiveis produtos. Esse aumento no nimero de relagdes representa um desafio

computacional, uma vez que impacta diretamente o tempo de execucdo do algoritmo.

Tabela 24 — Parametros utilizados no algoritmo MMAS - Tempo em fun¢do dos pares

N° N° fémeas Produtos Relacoes de Limite por | Tempo (s)
machos possiveis parentesco macho

10 180 1.800 1.619.100 20 16,25
10 190 1.900 1.804.050 21 17,8
10 200 2.000 1.999.000 22 20,13
10 210 2.100 2.203.950 23 23,71
10 220 2.200 2.418.900 24 26,59
10 230 2.300 2.643.850 25 31,38
10 240 2.400 2.878.800 26 32,71
10 250 2.500 3.123.750 27 46,42
10 300 3.000 4.498.500 32 78,59
10 350 3.500 6.123.250 37 121,68
10 400 4.000 7.998.000 42 280,47
10 450 4.500 10.122.750 47 401,68
10 500 5.000 12.497.500 52 583,69

Fonte: Autor (2025)
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A Figura 78 mostra a evolu¢do do tempo de execug@o conforme aumenta o nimero
de relacdes de parentesco. E possivel observar na figura a formagdo de uma curva que
reflete o grau do polindmio do tempo de execucdo, dados o nimero de relagdes e o
tempo de execugdo necessdrio. Esse padrao pode representar um gargalo computacional
relevante em cendrios com rebanhos extensos (na casa dos milhares), j4 que o algoritmo
precisa buscar solugdes vidveis percorrendo e avaliando as relagdes de parentesco entre

os produtos.

Figura 78 — Relagdes de parentesco por tempo de execugao
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Além disso, € importante considerar a quantidade de memoéria RAM disponivel
na maquina, pois ela serd necessdria para processar as matrizes de parentesco entre 0s
produtos. Nos testes realizados, utilizando a maquina cujas configuracdes estao descritas
na Sec¢do 2.3, o limite de memoria foi atingido ao trabalhar com 10 machos e 500
fémeas, ou em qualquer configuragdo que resultasse em aproximadamente 5.000 possiveis
produtos (por exemplo, 20 machos e 250 fémeas).

A Tabela 25 apresenta um resumo das melhores configura¢des obtidas para cada
fungdo de custo avaliada. Sdo exibidos, para cada abordagem, os parimetros o e f3,
o nimero de formigas e o nimero de iteracdes utilizados, bem como os resultados

alcancados em termos de consanguinidade média da prole e o tempo total de execugdo do
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Tabela 25 — Melhores configuragdes por funcdo de custo

Parametro Coancestralidade N° de relacoes > 0
média

Configuragdo (c, B) 2,1 (1,2)

N° de formigas 5 1

N° de iteragdes 30 30

Consanguinidade média 0,0045 0,0069

Tempo de execugdo (s) ~2.900 ~3.900

Fonte: Autor, (2025)

algoritmo. Observa-se que a fun¢do de custo baseada na coancestralidade média produziu
solu¢des com menor consanguinidade e tempo de execugdo mais eficiente, destacando-se
a configuracdo com o =2 e B = 1, 5 formigas e 30 itera¢oes. Ja a fun¢do que considera
o nimero de relagdes com coancestralidade estritamente positiva apresentou desempenho
inferior nos dois critérios, mesmo quando utilizada a configuracdo com maior influéncia

da heuristica.

6.4 Discussao Geral

Os resultados obtidos demonstram que a abordagem proposta é capaz de
identificar conjuntos de acasalamento que mantém a coancestralidade sob controle,
diferentemente de métodos tradicionais de selecdo massal ou truncada, que, ao
priorizarem exclusivamente o valor genético (como o IECC), tendem a elevar rapidamente
a consanguinidade média do rebanho a longo prazo. Enquanto a selecdo cléssica
desconsidera as relacdes de parentesco entre os pares selecionados, o método ACO
penaliza solu¢des com alta coancestralidade, promovendo a diversidade genética.

No entanto, € importante destacar a limitacdo de escalabilidade observada. O
crescimento quadritico do nimero de relacdes de parentesco entre os produtos (O(n?))
impde restricdes praticas ao tempo de execugdo e uso de memoria para rebanhos muito
grandes. Embora o uso do banco de dados em grafo mitigue o custo de acesso as relagdes,
a complexidade combinatéria do problema permanece. Para aplicacdes em larga escala
(milhares de animais), estratégias adicionais, como o particionamento do rebanho ou
o uso de limiares de parentesco para reduzir a densidade do grafo, seriam necessdrias,

conforme apontado nas sugestdes de trabalhos futuros.
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7 CONCLUSAO

7.1 Conclusoes

O presente trabalho abordou o problema de acasalamento em rebanhos bovinos
com o objetivo de minimizar a coancestralidade e controlar a consanguinidade, mantendo
o mérito genético. A formalizacdo do problema e o desenvolvimento de uma solugdo
algoritmica baseada em Otimizacdo por Colénia de Formigas (MMAS), integrada a um
banco de dados orientado a grafos, permitiram explorar novas estratégias para 0 manejo
genético.

Os experimentos realizados demonstraram que o algoritmo proposto € capaz de
encontrar solucdes que reduzem significativamente a coancestralidade média da prole em
comparacao com métodos de selecdo aleatéria ou massal. Especificamente, configuracdes
que equilibram a influéncia do feromonio e da heuristica (como o = 1, =1 ou o =
2, = 1) mostraram-se mais eficazes. A utilizacdo do banco de dados Neo4j provou
ser uma decisdo acertada, eliminando a complexidade de consultas relacionais recursivas
e permitindo a recuperacdo eficiente dos coeficientes de parentesco. No entanto, a
escalabilidade para rebanhos muito grandes permanece um desafio devido ao crescimento
quadratico das relagdes a serem processadas.

As principais contribui¢des deste estudo podem ser categorizadas em trés

vertentes:

e Contribuicdo Cientifica: A validacdo da meta-heuristica ACO (Max-Min Ant
System) como uma abordagem viavel e eficiente para o problema de minimizagao
de coancestralidade, capaz de lidar com as restrigdes complexas de acasalamento.

e Contribuicao Aplicada: O desenvolvimento de um artefato de software que integra
armazenamento em grafos e algoritmos de otimizagdo, oferecendo uma ferramenta
potencial para programas de melhoramento genético que buscam sustentabilidade e
saude do rebanho a longo prazo.

e Contribuicao Metodolégica: A demonstragdo de que bancos de dados orientados
a grafos reduzem a distor¢cao de impedancia em algoritmos baseados em caminhos

e redes, facilitando a modelagem de problemas geneal6gicos complexos.
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7.1.1 Trabalhos Futuros

Embora este estudo tenha avancado na formaliza¢do e solucdo do problema de
acasalamento seletivo com restri¢des de coancestralidade, algumas lacunas persistem e
podem ser exploradas em pesquisas futuras. Uma das principais limitagcdes identificadas
€ a escalabilidade do algoritmo MMAS para rebanhos de maior porte, onde o tempo de
execugdo aumenta rapidamente com o numero de relagdes de parentesco. Futuramente,
seria relevante investigar técnicas de paralelizacdo ou otimiza¢do computacional, como
o uso de computacdio em nuvem ou GPUs, para reduzir o tempo de processamento
em cendrios reais de larga escala. Além disso, uma extensdo natural seria incorporar
uma abordagem multiobjetivo, utilizando algoritmos evolutivos ou hibridos que
equilibrem multiplos critérios, permitindo uma avaliacdo mais holistica das estratégias de
acasalamento. Por fim, comparar o MMAS com outras meta-heuristicas, como algoritmos
genéticos ou otimizacdo por enxame de particulas, poderia revelar abordagens mais
eficientes para problemas semelhantes. Essas investigacdes nao apenas preencheriam
as lacunas identificadas, mas também contribuiriam para o avanco da integracdo entre

computacao e ciéncias agrarias, fomentando inovagdes no melhoramento genético animal.
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APENDICE A - PROCESSAMENTO DE DADOS GENEALOGICOS

Este apéndice descreve o cédigo Python desenvolvido para processar dados
genealdgicos de bovinos da raca Angus, com o objetivo de selecionar animais jovens

€ seus respectivos ancestrais para posterior anélise.

A.1 Objetivo

O cédigo tem como objetivo principal:

e Carregar um arquivo CSV contendo dados genealégicos

Filtrar animais nascidos no ano de 2024

Identificar todos os ancestrais desses animais até o nivel de bisavos

Salvar um novo arquivo CSV contendo apenas os animais jovens € seus ancestrais

A.2 Descricao do Cédigo

A.2.1 Carregamento dos Dados

import pandas as pd

# Carregar o arquivo CSV
arquivo_csv =
— r"c:/Users/dias_/Desktop/Python_Neodj/Dados/pedigree—angus.csv"

dados = pd.read_csv(arquivo_csv, delimiter=';")

O cddigo utiliza a biblioteca Pandas para manipulagdo de dados. O arquivo CSV é
carregado a partir de um caminho especifico no sistema de arquivos, utilizando o caractere

’:> como delimitador.

A.2.2 Pré-processamento

# Converter a coluna 'Safra' para o formato de data

dados['Safra'] = pd.to_datetime (dados['Safra'], errors='coerce')
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A coluna ’Safra’ (que contém a data de nascimento dos animais) é convertida para

o formato de data do Pandas, permitindo operacdes de filtragem temporal.

A.2.3 Filtragem de Animais Jovens

# Filtrar os animais nascidos entre 2024 e 2024
filtro_jovens = (dados|['Safra'] >= '2024-01-01"') &
— (dados['Safra']l <= '2024-12-31")

animais_jovens = dados[filtro_jovens]

# Obter IDs dos jovens

ids_jovens = set (animais_jovens['ID'])

Sado selecionados apenas os animais nascidos no ano de 2024, e seus IDs sdo

armazenados em um conjunto (set) para operacdes posteriores.

A.2.4 Funcao Recursiva para Obter Ancestrais

# Funcdo para obter ancestrais (pais, avds, bisavds)
def obter_ancestrais (ids_atual, nivel, dados):
if nivel == 0 or not ids_atual:

return set ()

# Filtrar os ancestrais diretos (pais)

pais = dados[dados['ID'].isin (ids_atual) ]
ids_pais = set (pais['ID_Pai'].dropna()) |
— set(pais['ID_Mae'].dropnal))

# Recursédo para obter os ancestrais de nivel superior
return ids_pais | obter_ancestrais(ids_pais, nivel - 1,

- dados)
Esta func¢do recursiva obtém todos os ancestrais até um determinado nivel (no
caso, 3 niveis - pais, avos e bisavos). A funcdo:
e Recebe um conjunto de IDs, o nivel atual de profundidade e os dados completos

e Para cada ID, busca os IDs do pai e da mae
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e Chama recursivamente a si mesma para obter os ancestrais do nivel superior

e Retorna a unido de todos os IDs encontrados

A.2.5 Execucao e Salvamento dos Resultados

# Obter IDs de todos os ancestrais até os bisavds

ids_ancestrais = obter_ancestrais(ids_jovens, 3, dados)

# Filtrar os dados para incluir apenas os jovens e seus
— ancestrais
ids_selecionados = ids_jovens | ids_ancestrais

dados_selecionados = dados[dados['ID'].isin(ids_selecionados) ]

# Salvar os dados filtrados em um novo arquivo CSV
dados_selecionados.to_csv("c:/Users/dias_/Desktop/Python_Neo4j/Dados/AngusNovo

-~ lindex=False, sep=';")
O codigo final:

Obtém todos os ancestrais até o nivel de bisavds

Combina os IDs dos animais jovens com os de seus ancestrais

Filtra o DataFrame original para manter apenas esses IDs

Salva o resultado em um novo arquivo CSV

A.3 Resultados Esperados

Ao executar este codigo, serd gerado um novo arquivo CSV contendo:

e Todos os animais nascidos em 2024
e Todos os seus pais, avis e bisavos
e Todas as informagdes genealdgicas associadas a esses animais
Este arquivo processado serd utilizado como entrada para anélises posteriores no

banco de dados Neo4j, permitindo a construcdo de grafos genealdgicos e andlises de

parentesco.
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APENDICE B - ADEQUACAO DE DADOS GENEALOGICOS

Este apéndice descreve o cédigo Python desenvolvido para normalizar e corrigir
os dados genealdgicos previamente filtrados, garantindo consisténcia na representagao

dos IDs e tratamento de valores ausentes.

B.1 Objetivo

O c6digo tem como objetivos principais:

Padronizar a representacao dos IDs dos animais e seus progenitores

Tratar valores ausentes (NA) de forma consistente

Garantir que todos os pais e mies referenciados existam na base de dados

e Gerar um arquivo CSV corrigido para uso posterior

B.2 Descri¢ao do Codigo

B.2.1 Carregamento e Pré-processamento Inicial

import pandas as pd

# Carregar o CSV
df =
— pd.read_csv("c:/Users/dias_/Desktop/Python_Neo4j/Dados/AngusNovo/pedigree-—

o sep=";")

# Substituir valores ausentes por 0

df.fillna (0, inplace=True)

O cdédigo inicia carregando o arquivo CSV gerado no processamento anterior,
utilizando o Pandas. Valores ausentes (NA) sdo substituidos por 0, o que facilita a

manipulagdo posterior dos dados.
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B.2.2 Padronizacao dos IDs

# Remover o sufixo ".0" dos IDs (animal, pai e mae)
~ convertendo-os em strings e ajustando
df ["ID"] = df["ID"].apply(lambda x: str(int (float(x))) if x != 0

—~ else "O")

df ["ID_Pai"] = df["ID_Pai"].apply(lambda x: str(int (float (x)))
- 1if x != 0 else "0O")
df ["ID_Mae"] = df["ID_Mae"].apply(lambda x: str(int (float (x)))
- 1if x != 0 else "0O")

# Converter IDs para string (para evitar problemas com

—~ comparagodes)

df ["ID"] = df["ID"].astype(str)
df ["ID_Pai"] = df["ID_Pai"].astype (str)
df ["ID_Mae"] = df["ID_Mae"].astype(str)

Esta secdo realiza:

e Conversao dos IDs (que podem estar como floats) para inteiros e depois para strings

e Remocido de sufixos ".0"que podem aparecer em nimeros inteiros representados

como floats
e Garantia de que todos os IDs sdo armazenados como strings para consisténcia

e Tratamento especial para o valor O (representando progenitor desconhecido)

B.2.3 Validacao de Referéncias

# Criar um conjunto com todos os IDs conhecidos

ids_conhecidos = set (df["ID"])

# Substituir IDs de pai e mée ndo presentes na coluna ID por 0
df ["ID_Pai"] = df["ID_Pai"].apply(lambda x: x if x in

< 1ds_conhecidos else "0")

df ["ID_Mae"] = df["ID_Mae"].apply(lambda x: x if x in

« 1ds_conhecidos else "0")

Esta parte critica do codigo:
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e Cria um conjunto com todos os IDs vélidos existentes

Verifica se cada pai e mae referenciado existe na base de dados

Substitui por "0"qualquer referéncia a progenitores inexistentes

Garante a integridade referencial do pedigree

B.2.4 Salvamento dos Resultados

# Salvar o resultado em um novo arquivo CSV
df.to_csv("c:/Users/dias_/Desktop/Python_Neodj/Dados/AngusNovo/pedigree—angus-—
sep=" , n ,

index=False)

O DataFrame processado € salvo em um novo arquivo CSV, agora:

e Com valores consistentes e padronizados
e Com separador alterado para virgula

e Sem indice numérico adicional

B.3 Comentarios Adicionais

O co6digo comentado no final mostra um exemplo de processamento adicional que

poderia ser realizado:

e Remocdo de uma coluna especifica (indice 0)

e Novo salvamento do arquivo

B.4 Resultados Esperados

Ao executar este codigo, serd gerado um novo arquivo CSV contendo:
e Todos os registros do arquivo original, mas com:

e [Ds padronizados como strings sem sufixos decimais
e Valores ausentes substituidos por "0"

e Referéncias a progenitores inexistentes corrigidas
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e Formato consistente para importacdo no Neo4j

e Dados prontos para analise genealdgica sem erros de referéncia

Este processo de normalizacdo € essencial para garantir a qualidade dos dados

antes da construcdo do grafo geneal6gico no Neo4;.
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APENDICE C - CONSTRUCAO DO GRAFO GENEALOGICO NO NEO4J

Este apéndice descreve as consultas Cypher utilizadas para criar e popular o grafo

genealdgico no Neo4j a partir dos dados processados anteriormente.

C.1 Objetivo

O cddigo tem como objetivos principais:

Criar nodos representando animais a partir do arquivo CSV

Estabelecer relacdes de parentesco (pai e mae)

Tratar casos especiais (progenitores desconhecidos)

e Organizar animais sem descendentes em geragcdes

C.2 Descriciao do Codigo

C.2.1 Criacao dos Nodos Iniciais

1 LOAD CSV WITH HEADERS FROM 'file:///pedigree—angus-selecao.csv'
-~ AS line
2 CREATE (:Animal {ID: line.ID, Sexo: line.Sexo, Safra:

—~ line.Safra, IECC: line.IECC})

Esta primeira consulta:

e Carrega o arquivo CSV contendo os dados dos animais
e Cria um nodo do tipo Animal para cada registro

e Define propriedades bésicas: ID, Sexo, Safra (data de nascimento) e IECC

C.2.2 Tratamento de Progenitores

1 LOAD CSV WITH HEADERS FROM 'file:///pedigree—-angus-selecao.csv'
—~ AS line
> MATCH (a:Animal {ID: line.ID})

3 MERGE (b:Animal {ID: line.ID_Mae})
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ON CREATE SET b.ID = line.ID_Mae, b.Sexo = "FEMEA", b.Safra = 0,
- Db.IECC = 0

ON MATCH SET a = a

LOAD CSV WITH HEADERS FROM 'file:///pedigree—angus-selecao.csv'
-~ AS line

MATCH (a:Animal {ID: line.ID})

MERGE (b:Animal {ID: line.ID_Pai})

ON CREATE SET b.ID = line.ID_Pai, b.Sexo = "MACHO", b.Safra = 0,
- b.IECC = 0

ON MATCH SET a = a

Estas consultas realizam:

Criacdo de nodos para maes (com sexo definido como "FEMEA")

Criagao de nodos para pais (com sexo definido como "MACHQ")

Atribuicdo de valores padrao para progenitores ndo presentes no CSV original

Utilizacao de MERGE para evitar duplicacdao de nodos

C.2.3 Limpeza de Dados

MATCH (n:Animal {ID: "0"})

DELETE n

Remove todos os nodos representando progenitores desconhecidos (ID ="0"), que

foram criados como placeholders durante o processo anterior.

C.2.4 Estabelecimento de Relacoes Familiares

LOAD CSV WITH HEADERS FROM 'file:///pedigree—angus-selecao.csv'
-~ AS line

MATCH (a:Animal {ID: line.ID})

MATCH (b:Animal {ID: line.ID_Mae})

WHERE b.ID <> "0O"

CREATE (a)<-[t:MAE_DE]- (b)
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LOAD CSV WITH HEADERS FROM 'file:///pedigree—angus-selecao.csv'
-~ AS line

MATCH (a:Animal {ID: line.ID})

MATCH (b:Animal {ID: line.ID_Pai})

WHERE b.ID <> "0O"

CREATE (a)<-[t:PAI_DE]- (b)

Estas consultas criam as relagdes de parentesco:

MAE_DE: relacdo entre mae e filho(a)

PATI_DE: relacdo entre pai e filho(a)

A condigdo WHERE b.ID <> "Q" evita criar relagdes com progenitores

desconhecidos

A direcdo da seta (<-) indica que o progenitor aponta para o descendente

C.2.5 Organizacao por Geracoes

MATCH (a:Animal)
WHERE NOT (a)<-[:PAI_DE]-() AND NOT (a)<-[:MAE_DE]-{()
MERGE (g:Geracao {Numero: 0})

CREATE (a)-[:PERTENCE_A]->(9)

Esta consulta final:

e Identifica animais que ndo sdo pais/maes de nenhum outro (ultima geragao)
e Cria um nodo representando a geracdo 0

e Conecta esses animais a sua geragao correspondente

C.3 Resultados Esperados

Ao executar este conjunto de consultas, serd criado no Neo4;j:

Um grafo genealdgico completo com todos os animais do dataset

Relacdes de parentesco devidamente estabelecidas

Estrutura organizada por geracdes

Dados limpos e consistentes, sem referéncias a progenitores desconhecidos
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Este grafo estard pronto para consultas e anélises de:

Linhagens familiares

Padrdes de heranca genética

Estrutura populacional

Andlises de coeficientes de endogamia

C.4 Observacoes Técnicas

O caminho do arquivo (file:///) segue a convencdo do Neo4j para importacio

e As consultas estdo preparadas para CSV com cabecgalho

O tratamento de progenitores desconhecidos € essencial para a qualidade do grafo

A organizacdo por geragdes facilita andlises posteriores
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APENDICE D - CALCULO DE GERACOES GENEALOGICAS

Este apéndice documenta a implementagdo de um algoritmo responsdvel por
calcular e registrar a geracdo de cada animal presente no banco de dados orientado a
grafos (Neo4j). O calculo baseia-se na geracdo de seus pais e considera como geragao

inicial (0) os animais sem ascendéncia registrada.

D.1 Objetivo

O algoritmo tem como objetivo identificar automaticamente a geracdo de cada
animal com base na estrutura do pedigree armazenada em Neo4j, otimizando o cdlculo

com técnicas de paralelismo e uso de cache.

D.2 Etapas do Algoritmo

A execucdo do codigo segue os seguintes passos principais:
1. Estabelecer conexdo com o banco de dados Neo4;.
Carregar os animais com geragao ja atribuida (geragao 0).

Carregar os animais que ainda ndo possuem geracao atribuida.

e

Calcular, de forma recursiva e paralela, a geracao de cada animal com base em seus
pais.

5. Registrar os resultados no banco de dados.

D.3 Descricao das Funcoes

carregar_geracoes_zero (tx) Carrega os animais da geracdo 0 (sem pai ou mae
registrados) e armazena no cache global de geragdes.

carregar_animais (tx) Retorna todos os animais que ainda ndo possuem relacao
com geracdo. Para cada animal, coleta os IDs dos pais, quando disponiveis.

calcular_geracao_recursive (animal_id, id_to_parents) Calcula
recursivamente a geracdo de um animal. Se o animal ndo tiver pais, considera

geracdo 0. Caso contrdrio, define como a maior geracao dos pais acrescida de 1.
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calcular_geracoes_batch(batch, id_to_parents) Calcula a geracdo

de um lote de animais utilizando a fungdo recursiva.

calcular_geracoes_paralelo(animais, num_threads) Divide 0s
animais em lotes e executa o cdlculo de suas geracdes de forma paralela com

multiplas threads.

gravar_geracoes_em_lote (tx, batch) Atualiza o banco de dados,

associando cada animal ao nodo da sua geragdo utilizando MERGE.

calcular_e_gravar_todos_animais () Funcdo principal do script. Coordena
a execucdo das demais funcdes: carrega os dados, calcula as geracdes de forma

paralela e grava os resultados no banco.

D.4 Técnicas Utilizadas

e Cache compartilhado com Lock: Para evitar recomputagdes e garantir a

consisténcia das geragdes ji calculadas em ambiente paralelo.

e Processamento paralelo com ThreadPoolExecutor: Otimiza o tempo de

calculo ao dividir a carga entre multiplas threads.

e Gravacao em lotes: Reduz o nimero de transa¢des com o banco, agrupando as

insercdes em blocos de até 10.000 registros.

D.5 Resultados Esperados
Ao final da execugdo, espera-se que todos os animais estejam corretamente

conectados ao respectivo nodo Geracao no banco, permitindo andlises hierarquicas e

a organizagdo do rebanho por profundidade geracional.

D.6 Cédigo-Fonte

O coédigo-fonte completo pode ser consultado na listagem a seguir:

1| from neod4j import GraphDatabase

5

3

4

5

import logging
from concurrent.futures import ThreadPoolExecutor, as_completed

from threading import Lock
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29

30

31

34

35

36

44

45

46

47

48

49

55

56

57
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# Configura o logger
logging.basicConfig(level=logging.INFO)
logger = logging.getLogger (__name_ )

uri = "bolt://localhost:7687"
username = "neodj"

password = "12345678"

# Cache compartilhado
geracoes_cache = {}

cache_lock = Lock ()

def carregar_animais (tx):
logger.info("Carregando animais sem geracao calculada do banco.")
result = tx.run/(
wnn
MATCH (a:Animal)
WHERE NOT (a)-[:PERTENCE_A]->()
OPTIONAL MATCH (a)<-[:PAI_DE]-(sire:Animal)
OPTIONAL MATCH (a)<-[:MAE_DE]-(dam:Animal)
RETURN a.ID AS animalIld, sire.ID AS sireID, dam.ID AS damID
wnn
)
animais = {}
for record in result:
animais|[record["animalld"]] = {
"sirelD": record["sireID"],
"damID": record["damID"],
}
logger.info (f"Total de animais carregados: {len(animais)}.")

return animais

def carregar_geracoes_zero (tx):

logger.info ("Carregando geracoes ja registradas no banco.")
result = tx.run(
wnn
MATCH (a:Animal)-[:PERTENCE_A]->(g:Geracao {Numero: 0})
RETURN a.ID AS animalId
wun
)
with cache_lock:
for record in result:
geracoes_cache[record["animalld"]] = 0

logger.info (f"Geracoes carregadas no cache: {len(geracoes_cache)}
def calcular_geracao_recursive (animal_id, id_to_parents):
with cache_lock:

if animal_id in geracoes_cache:

return geracoes_cache[animal_id]

o
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58 if animal_id not in id_to_parents:

59 return 0 # Animais sem pais estao na geracao 0

60

61 parents = id_to_parents[animal_id]

62 sire_id = parents.get ("sirelID")

63 dam_id = parents.get ("damID")

64

65 # Calcula geracoes dos pails recursivamente

66 sire_geracao = calcular_geracao_recursive (sire_id, id_to_parents) if sire_id else 0
67 dam_geracao = calcular_geracao_recursive(dam_id, id_to_parents) if dam_id else O
68

69 geracao = max(sire_geracao, dam_geracao) + 1

70

71 with cache_lock:

72 geracoes_cache[animal_id] = geracao

73

74 return geracao

75

76| def calcular_geracoes_batch (batch, id_to_parents):

77
78 for animal_id in batch:
79 calcular_geracao_recursive (animal_id, id_to_parents)

8(

81| def calcular_geracoes_paralelo(animais, num_threads=4):

83 ids = list (animais.keys())

84 batch_size = len(ids) // num_threads

85 batches = [ids[i:1 + batch_size] for i in range (0, len(ids), batch_size)]
86

87 logger.info(f"Iniciando calculo paralelo com {num_threads} threa

88 with ThreadPoolExecutor (max_workers=num_threads) as executor:

89 futures = [executor.submit (calcular_geracoes_batch, batch, animais)
90 for batch in batches]
91 for future in as_completed (futures):

92 future.result () # Espera pela conclusao de cada thread

93 logger.info("Calculo paralelo das ge 1cluido.™)

95| def gravar_geracoes_em_lote (tx, batch):
96
97 tx.run(

98 e

99 UNWIND S$batch AS item

100 MATCH (a:Animal {ID: item.animalId})

101 MERGE (g:Geracao {Numero: item.geracao})
102 MERGE (a)—-[:PERTENCE_A]->(g)

103 e,

104 batch=batch

106
107| def calcular_e_gravar_todos_animais () :

108

109 driver = GraphDatabase.driver (uri, auth=(username, password))
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if

try:

with driver.session() as session:

finally:

# Carregar geracoes ja registradas (geracao 0)

session.read_transaction(carregar_geracoes_zero)

# Carregar animais para calcular

animais = session.read_transaction(carregar_animais)

# Calcular geracoes em paralelo

calcular_geracoes_paralelo (animais, num_threads=8)

# Preparar dados para gravacao
batch = [{"animalld": animal_id, "geracao": geracao}

for animal_id, geracao in geracoes_cache.items () ]

# Gravar no banco de dados
for i in range (0, len(batch), 10000):

session.write_transaction (gravar_geracoes_em_lote, batch[i:i + 10000]

driver.close ()

name

== mair

calcular_e_gravar_todos_animais ()

Lista D.1: Algoritmo de célculo e gravacao de geragdes
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APENDICE E - CALCULO DE COANCESTRALIDADE

Este apéndice documenta a implementa¢do de um algoritmo desenvolvido para
calcular a matriz de coancestralidade entre todos os animais registrados em um banco de
dados orientado a grafos (Neo4j). O célculo € baseado na ancestralidade compartilhada e

considera a estrutura genealdgica registrada no banco.

E.1 Objetivo

O objetivo do algoritmo é computar, para cada par de animais, o coeficiente
de coancestralidade (kinship coefficient) e armazenar esse valor no banco de dados
por meio de relagdes direcionadas entre os nodos correspondentes. Para garantir
eficiéncia, utiliza-se uma matriz esparsa para cache de valores e técnicas de otimizagdo

no armazenamento.

E.2 Etapas do Algoritmo

A execucdo do cédigo segue os seguintes passos principais:

1. Estabelecer conexido com o banco de dados Neo4;.

Contar o nimero total de animais no banco.

Carregar os dados genealdgicos (pais) dos animais.

Mapear os IDs dos animais para indices numéricos.

Inicializar uma matriz esparsa para armazenar as coancestralidades.

Calcular, de forma recursiva, o coeficiente entre todos os pares de animais.

A T R

Persistir os valores calculados no banco de dados em lotes.

E.3 Descricao das Funcoes

Rel_cache.get (indexl, index2) Retorna o valor de coancestralidade entre
dois indices se ja tiver sido calculado.
Rel cache.set (indexl, index2, wvalor) Armazena 0 valor de

coancestralidade entre dois animais na matriz cache.
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calcular_coancestralidade(...) Funcdo recursiva responsavel por calcular
o coeficiente de coancestralidade entre dois animais com base na ancestralidade
dos pais.

carregar_dados_animais (tx) Consulta o banco para recuperar a lista de
animais com seus respectivos pais, ordenando por geracao.

obter_numero_animais (tx) Retorna o nimero total de nodos do tipo Animal.

processar_relacoes_otimizado (driver) Funcdo principal do processo:

carrega dados, calcula coeficientes e grava no banco.

main () Estabelece conexdo com o banco, executa o calculo e encerra a sessao.

E.4 Técnicas Utilizadas

e Matriz Esparsa (dok_matrix): Utilizada para armazenar apenas os coeficientes

ndo nulos, economizando memoria.

e Indexacao bidirecional (ID <> indice): Permite conversdo eficiente entre

identificadores de animais e indices numéricos usados na matriz.

e Recursao com cache: O calculo da coancestralidade € recursivo, mas evita

recomputacdes ao armazenar valores ja resolvidos.

e Armazenamento em Lotes: Os coeficientes calculados sdo gravados no banco em

blocos de até 100.000 pares, otimizando a performance da escrita.

e Relacoes direcionadas com atributo Valor: Cada par de animais recebe uma

aresta do tipo COEF_PARENTESCO contendo o valor calculado.

E.5 Resultados Esperados

Ao final da execucdo, espera-se que:

e Todos os pares de animais tenham seus coeficientes de coancestralidade calculados

e registrados no banco.
e Os valores sejam acessiveis por meio da relacio COEF_PARENTESCO.

e O sistema esteja preparado para manipular grandes quantidades de animais sem

consumir memoria excessiva.



)

42

43

44

45

46

47

49

E.6 Cédigo-Fonte

177

from scipy.sparse import dok_matrix
from neo4j import GraphDatabase

import logging

# Configura o logger
logging.basicConfig(level=logging.INFO)
logger = logging.getLogger (__name_ )

uri = # URL do banco Neo4j
username
password

database

class RelacionamentoCache:

def __init_ (self, total_animais):

self.cache = dok_matrix((total_animais, total_animais), dtype=float)

def get (self, indexl, index2):

if indexl > index2:
indexl, index2 = index2, indexl

return self.cache.get ((indexl, index2), None)

def set (self, indexl, index2, valor):

if indexl > index2:
indexl, index2 = index2, indexl

self.cache[indexl, index2] = valor

def total_relacoes (self):

return len(self.cache)

def obter_numero_animais (tx) :
result = tx.run("""

MATCH (a:Animal)

RETURN COUNT (a) AS totalAnimais

nwwy

return result.single () ["totalAnimais"]

def carregar_dados_animais (tx) :

logger.info ("Carrega dados dos animais do banco
result = tx.run ("""
MATCH (a:Animal)-[:PERTENCE_A]->(gen:Geracao)

OPTIONAL MATCH (a)<-[rl:PAI_DE]-(sire:Animal)

de dados...")
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def

def

OPTIONAL MATCH (a)<-[r2:MAE_DE]-(dam:Animal)
RETURN a.ID AS animalld, sire.ID AS sireld, dam.ID AS damId
ORDER BY gen.Numero

ey

return {record["animalIld"]: (record["sireld"],

record["damid"]) for record in result}

calcular_coancestralidade (indexl, index2, relacionamento, animais,

id_to_index, index_to_id):

valor = relacionamento.get (indexl, index2)
if valor is not None:

return valor

animall = index_to_id[index1]

animal2 = index_to_id[index2]

if indexl == index2:
valor = 1

else:
sire2, dam2 = animais.get (animal2, (None, None))
valor = sum (0.5 * calcular_coancestralidade (index1,

id_to_index[parent], relacionamento, animais, id_to_index, index_to_id)

for parent in [sire2, dam2] if parent)

relacionamento.set (indexl, index2, valor if valor is not None else 0)

return valor
processar_relacoes_otimizado (driver) :
with driver.session() as session:
total_animais = session.execute_read (obter_numero_animais)

animais = session.execute_read(carregar_dados_animais)

id_to_index = {animal_id: idx for idx, animal_id in enumerate (animais.keys())}

index_to_id = {idx: animal_id for animal_id, idx in id_to_index.items ()}

relacionamento = RelacionamentoCache (total_animais)

logger.info("Iniciando calculo da matriz de

for idx, animall in enumerate (animais.keys()):

rel

logger.info (£"Prc ¢
for animal2 in list (animais.keys()) [idx:]:
indexl = id_to_index[animall]
index2 = id_to_index[animal?2]
calcular_coancestralidade (indexl, index2,

relacionamento, animais, id_to_index, index_to_id)

logger.info(f"Calculo concluido. Total de

armazenadas: {relacionamento.total_relacoes

logger.info ("Persi
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batch = []
batch_size = 100_000
for (indexl, index2), valor in relacionamento.cache.items() :

if indexl <= index2:

batch.append ({"animall": index_to_id[indexl],
"animal2": index_to_id[index2], "valor": wvalor})
if len(batch) >= batch_size:
session.run ("""
UNWIND Sbatch AS rel
MATCH (a:Animal {ID: rel.animall}), (b:Animal {ID: rel.animal2})
CREATE (a)-[r:COEF_PARENTESCO {Valor: rel.valor}]->(b)
"mw, batch=batch)
batch.clear ()

if batch:
session.run ("""
UNWIND $batch AS rel
MATCH (a:Animal {ID: rel.animall}), (b:Animal {ID: rel.animal2})
CREATE (a)-[r:COEF_PARENTESCO {Valor: rel.valor}]->(b)
"mt, batch=batch)

def main () :

if

driver = GraphDatabase.driver (uri, auth=(username, password), database=database)
try:

logger.info("Iniciando o processo de calculo

e persistencia de coancestralidade...")

processar_relacoes_otimizado (driver)

logger.info ("Prc

concluido com sucesso!")

finally:

driver.close ()

n

name == main

main ()

Lista E.1: Algoritmo de calculo e gravacdo de coancestralidade
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APENDICE F - PRODUTOS

Este apéndice descreve a implementacio de um modulo desenvolvido para
selecionar pares de animais (machos e fémeas), gerar novos produtos (prole) a partir
desses pares e exportar os dados resultantes para arquivos CSV. O algoritmo também
recupera os coeficientes de parentesco entre os pais para calcular a consanguinidade dos

produtos.

F.0.1 Objetivo

O médulo tem como propésito:

e Selecionar conjuntos de machos e fémeas a partir do banco de dados Neo4;j, de
forma aleatdria ou manual.

e Gerar produtos para todas as combinagdes macho-fémea, calculando o indice de
selecdo e a consanguinidade.

e Exportar os dados dos produtos e coeficientes de parentesco para arquivos CSV.

F.1 Descricao das Funcoes

Neo4jHandler Classe que gerencia a conexdo com o banco de dados Neo4j,
fornecendo métodos para leitura e escrita dentro de transagdes.

executar_ escrita(func, *args, xxkwargs) Executafuncdes de escritano
banco de dados dentro de uma transacao.

executar_ leitura(func, *args, x*kwargs) Executafuncdes de leitura no
banco de dados dentro de uma transacao.

ProdutoHandler.selecionar animais (tx, modo, ...) Secleciona o0s
animais reprodutores do banco de dados conforme o modo definido (aleatério ou
manual), retornando listas separadas de machos e fémeas.

ProdutoHandler.criar produtos (tx, machos, femeas) Gera uma
lista de novos produtos com base nas combinacdes entre machos e fémeas
selecionados, calculando o indice de selecio médio e o coeficiente de

consanguinidade para cada par.
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ProdutoHandler.obter parentesco(tx, machos, femeas) Obtém os
coeficientes de parentesco entre todos os reprodutores fornecidos (machos e
fémeas).

salvar_em_csv(dados, arquivo_csv, fieldnames) Salva os dados
fornecidos em arquivos CSV, formatando os valores muito pequenos para zero
conforme um limite definido (threshold).

main () Funcdo principal que coordena todo o fluxo da aplicacdo: interagdo com o

usuario, execucao das operagdes no banco, e salvamento dos resultados.

F.2 Técnicas Utilizadas

e Transacoes com o Neodj: Todas as operacdes sobre o banco de dados sdo

encapsuladas em transacdes seguras utilizando o driver oficial do Neo4;.

e Selecao flexivel de dados: O sistema suporta dois modos de selecdo — aleatéria
(com sorteio) e manual (via IDs fornecidos pelo usuario), garantindo flexibilidade

no uso.

e Calculo de indice de seleciao e consanguinidade: O indice de sele¢do do novo
animal € calculado como média dos pais, e o coeficiente de consanguinidade é

obtido diretamente das relagdes entre os nodos no banco.

¢ Geracao combinatoria de cruzamentos: Todos os pares possiveis entre os machos

e fémeas selecionados sdo combinados para gerar novos produtos.

e Exportacao em CSV: Os resultados dos cruzamentos e coeficientes de parentesco

sdo armazenados em arquivos CSV para analise posterior.

e Tratamento numérico com limiar de precisdo: Valores numéricos muito

pequenos (abaixo de 10~*) sdo arredondados para zero na exportacio.

F.3 Resultados Esperados

Ao final da execucdo, espera-se que:

e Os animais reprodutores tenham sido selecionados com sucesso conforme os

critérios definidos pelo usuario.

e Todos os cruzamentos possiveis entre machos e fémeas tenham sido gerados, com
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atributos devidamente calculados (ID, indice de sele¢do, consanguinidade).

e Os dados dos novos produtos estejam salvos em um arquivo CSV.

e Os coeficientes de parentesco entre os reprodutores estejam corretamente extraidos
e também armazenados em CSV.

e O sistema opere de forma robusta em diferentes modos de entrada e com diferentes

tamanhos de populagdo.

F.3.1 Formato dos Arquivos CSV

novos_produtos.csv

e ID: Identificador tnico do produto (PaiID_MaeID)

Safra: Ano fixo de nascimento (2025)

Sexo: Indicador genérico “PRODUTO”

PailD e MaelD

IECC: Indice de selecio

Consanguinidade: Coeficiente de parentesco entre os pais

parentesco_pais.csv

e Animal_1, Animal_2: Identificadores dos pais

e Coef: Valor do coeficiente de parentesco

F.3.2 Cédigo-Fonte Principal

import csv

2| import random

3| from neo4j import GraphDatabase

class Neo4jHandler:

nun

def __init__ (self, uri, username, password):

Inicializa a conex o com o banco Neo4dj.

s Neo4d]




46

47

48

49

50

58

59

60

Par metros:

uri (str): URL do servidor Neo4j.
username (str): Nome de usuario para autentica o.
password (str): Senha para autentica o.

nun

self.driver = GraphDatabase.driver (uri, auth=(username, password))

def close(self):

nun

Fecha a conex o com o banco de dados Neo4j.

nun

self.driver.close ()

def executar_escrita(self, func, =xargs, =*xkwargs):

with self.driver.session() as session:

return session.execute_write (func, xargs, =**kwargs)

def executar_leitura(self, func, =xargs, =*xkwargs):

with self.driver.session() as session:

return session.execute_read (func, xargs, *xkwargs)

class ProdutoHandler:
wnn
Classe responsavel por manipular dados relacionados aos produtos e animais
no banco de dados Neo4j.

nnn

@staticmethod
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def selecionar_animais (tx, modo, num_machos=None, num_femeas=None, ids_animais=None) :

if modo == "aleatorio":
if num_machos is None or num_femeas is None:
raise ValueError ("Para o modo aleat rio, necessario

especificar 'num_machos' e 'num_femeas'.")

# Obter machos e f meas do banco
machos = tx.run(
Wi
MATCH (a:Animal {Sexo: "M"})
WHERE a.Safra <> 0
RETURN a.ID AS ID, a.IECC AS IECC

nnn

) .data ()

femeas = tx.run(
wan
MATCH (a:Animal {Sexo: "F"})
WHERE a.Safra <> 0

RETURN a.ID AS ID, a.IECC AS IECC




184

66 e

67 ) .data()

68

69 # Selecionar aleatoriamente

70 machos_selecionados = random.sample (machos, num_machos)

71 femeas_selecionadas = random.sample (femeas, num_femeas)

72

73 elif modo == "manual":

74 if ids_animais is None:

75 raise ValueError ("Para o modo manual,

76 necessario fornecer 'ids_animais'.")

77

78 # Obter informa es dos IDs fornecidos

79 query = """

80 UNWIND $ids_animais AS id

81 MATCH (a:Animal {ID: id})

82 RETURN a.ID AS ID, a.Sexo AS Sexo, a.lECC AS IECC

83 men

84 animais = tx.run(query, ids_animais=ids_animais) .data()

85

86 # Separar em machos e f meas

87 machos_selecionados = [animal for animal in animais if animal["Sexo"] == "M"]
88 femeas_selecionadas = [animal for animal in animais if animal["Sexo"] == "I"]
89

90 if not machos_selecionados or not femeas_selecionadas:

91 raise ValueError ("Certifique-se de que os IDs fornecidos
92 incluam tanto machos quanto f meas.")

93

94 else:

95 raise ValueError ("Modo invalido. Use 'aleatorio' ou 'manual'.")
96

97 return machos_selecionados, femeas_selecionadas

98

99 @staticmethod

100 def criar_produtos (tx, machos_selecionados, femeas_selecionadas):

101

102 # Obter IDs dos pais

103 ids_machos = [macho["ID"] for macho in machos_selecionados]

104 ids_femeas = [femea["1D"] for femea in femeas_selecionadas]

105

106 # Buscar coeficiente de parentesco entre machos e f meas

107 query = """

108 UNWIND $ids_machos AS idl

109 UNWIND $ids_femeas AS id2

110 MATCH (al:Animal {ID: idl})-[r:COEF_PARENTESCO]-(a2:Animal {ID: id2})
111 RETURN al.ID AS PailID, a2.ID AS MaelID, r.Valor AS Coef

112 e

113 parentesco = tx.run(query, ids_machos=ids_machos, ids_femeas=ids_femeas) .data ()
114

115 # Criar um dicionario para mapear os coeficientes

116 coef_map = {

117 (item["PailD"], item["MaelD"]): item["Coef"]
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143
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146

147
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for item in parentesco
}
coef_map.update ({
(item["MaeID"], item["PaiID"]): item["Coef"]
for item in parentesco

})

# Gerar os novos animais com a consanguinidade
novos_animais = [

{

"ID": f"{macho['ID']}_{femea['ID']}",

"Safra": 2025,

"Sexo": "PRODUTO",

"PailbD": macho["ID"],

"MaelD": femeal["ID"],

"TECC": (float (macho["IECC"]) + float (femeal["I1ECC"]))

"Consanguinidade": coef_map.get ((macho["ID"],

for macho in machos_selecionados
for femea in femeas_selecionadas

]

return novos_animais

@staticmethod

def obter_parentesco (tx, machos, femeas):

pais = machos + femeas
ids_pais = [pai['ID'] for pai in pais]
query = nnn

UNWIND S$pais AS idl
UNWIND $pais AS id2
WITH id1l,

id2 WHERE idl <= id2

MATCH (al:Animal {ID:

RETURN DISTINCT al.ID AS Animal_1, a2.ID AS Animal_2,

nun

resultados = tx.run(query, pais=ids_pais) .data()

return resultados

def salvar_em_csv(dados, arquivo_csv, fieldnames,

with open(arquivo_csv, mode="w", newline="",

writer = csv.DictWriter(file, fieldnames=fieldnames)
writer.writeheader ()
for row in dados:
row_formatado = {
chave: (
0 if isinstance(valor, float) and abs(valor)
)

for chave, valor in row.items ()

femea["ID"]),

idl})-[r:COEF_PARENTESCO] - (a2:Animal

encoding="utf-8")

185

/2,
0)

{ID: id2})

r.Valor AS Coef

threshold=le-4):

as file:

< threshold else valor
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def

writer.writerow (row_formatado)

salvos

em

print (£"Dados {arquivo_csv}")

main () :

uri = "bolt://locs
username = "neo4"
password = "

neo4j_handler = Neo4jHandler (uri, username, password)
try:

# Solicitar modo de opera o ao usuario

modo = input ("Escolha o modo ('aleatorio!

if modo == :

num_machos = int (input ("Quantos

= "Quan

num_femeas int (input (

machos_selecionados,

ProdutoHandler.selecionar_animais,

elif modo == "manual":

= IDs dos

ids_animais input ("Informe os ID

arados por v

ids_animais [id_animal.strip()

machos_selecionados, femeas_selecionada
ProdutoHandler.selecionar_animais,
)
else:
raise ValueError ("M invalido. Escolh

# Criar novos produtos

novos_animais neo4j_handler.executar_escr

ProdutoHandler.criar_produtos,

# Salvar novos produtos em CSV
salvar_em_csv (

novos_animais,

"y

eID

"Saxol
Sexo",

"PaiID",

# Obter coeficientes de parentesco
parentesco =

ProdutoHandler.obter_parentesco,

femeas_selecionadas

ou 'manual'):

modo,

") .strip() .lower ()

D)

neo4j_handler.executar_escrita (

num_machos, num_femeas

animais

")y .strip() .split (", ")

s =

modo,

a 'aleatorio'

ita(

machos_selecionados,

R g
, "IECC",

neo4j_handler.executar_leitura(

machos_selecionados,

for id_animal in ids_animais]

neo4j_handler.executar_escrita (

ids_animais=ids_animais

ou

'manual'.")

femeas_selecionadas

ne

sanguinidade"]

femeas_selecionadas




187

222 # Salvar coeficientes de parentesco em CSV
223 salvar_em_csv (

224 parentesco,

225 ’

226 [ ’ ’ ]
227 )

228

229 finally:

230 neo4j_handler.close()

231

232

233|if __name__ ==

234 main ()

Lista F.1: Func¢do principal do gerador de produtos
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APENDICE G - COEFICIENTES DE PARENTESCO ENTRE PRODUTOS

Este apéndice documenta a implementagdo de um algoritmo responsavel por
calcular e registrar os coeficientes de coancestralidade entre animais, com foco nas
relacOes entre pais e produtos, bem como entre os proprios produtos. Os dados sdao
manipulados via arquivos CSV e organizados em memdria para otimizar o desempenho

da execucao.

G.1 Objetivo

O algoritmo tem como objetivo calcular automaticamente os coeficientes de
coancestralidade entre pares de animais a partir de dados de pedigree previamente
carregados, utilizando estratégias de cache, gravacdo em buffer e consulta em memoria

para otimizar a execugao.

G.2 Etapas do Algoritmo

A execucdo do cédigo segue os seguintes passos principais:

1. Inicializar os arquivos CSV de saida com os cabecgalhos adequados.

2. Carregar os coeficientes ja existentes em arquivos anteriores para memoria (evita
recomputacao).

Carregar os dados dos produtos e respectivos pais a partir de um arquivo CSV.
Calcular os coeficientes de coancestralidade entre pais e seus produtos.

Calcular os coeficientes de coancestralidade entre todos os pares de produtos.

S kAW

Armazenar os resultados nos arquivos CSV, utilizando buffers para reduzir acessos

ao disco.

G.3 Descricao das Funcoes

carregar_csv (caminho) Carrega um arquivo CSV e retorna os dados como uma

lista de dicionarios.

salvar_csv (caminho, dados, campos) Salvauma listade dicionarios em um
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arquivo CSV com os campos fornecidos.

inicializar_csv(caminho, campos) Cria um novo arquivo CSV com
cabecalho, caso o arquivo ainda ndo exista.

carregar_coeficientes_em memoria (caminhos, tipo) Lé 0s
coeficientes ja calculados e armazena em memdria, para evitar recomputagdes.

buscar_coeficiente_em memoria(animall, animal2, tipo)
Recupera coeficiente ja existente na memoria para um par de animais.

gravar_buffer no_csv(tipo) Grava em disco os coeficientes temporariamente
armazenados em memoria (buffers), separando por tipo.

armazenar_coeficiente_no_csv(animall, animal2, coef, tipo)
Adiciona um coeficiente ao buffer correspondente e o grava quando o limite é
atingido.

calcular coancestralidade (animall, animal2, animais, tipo)
Fungao recursiva que calcula o coeficiente de coancestralidade entre dois animais,
com base nos pais registrados.

main () Funcdo principal do script. Inicializa os arquivos, carrega os dados e orquestra

os calculos de todos os coeficientes entre pais-produtos e entre pares de produtos.

G.4 Técnicas Utilizadas

e Cache de resultados calculados: Os coeficientes ja processados sdo armazenados
em um dicionario (cache) para evitar calculos repetidos, especialmente em
chamadas recursivas.

e Carregamento em memdria: Os coeficientes previamente calculados sdo
carregados em memoria no inicio do programa, minimizando acessos ao disco.

¢ Buffer para escrita: Os coeficientes sdo armazenados em buffers antes da gravacao
no disco, reduzindo o niimero de operacdes de I/0. Os dados sdo gravados em lotes
de 100.000 registros.

e Recursiao com memoizacao: O calculo de coancestralidade utiliza uma abordagem
recursiva, com armazenagem em cache dos resultados intermediarios para ganho de

desempenho.
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G.5 Resultados Esperados

Ao final da execucdo, espera-se obter dois arquivos CSV:

e Um arquivo contendo os coeficientes de coancestralidade entre cada produto e seus
pais.
e Um arquivo contendo os coeficientes de coancestralidade entre todos os pares de

produtos.

Esses resultados podem ser usados para analises genéticas, selecdo de animais e

planejamento de acasalamentos com menor consanguinidade.

G.6 Cédigo-Fonte

O codigo-fonte completo pode ser consultado na listagem a seguir:

import csv

from itertools import combinations
import logging

import os

# Configura

logging.basicConfig(level=logging.INFO)
logger = logging.getLogger (__name__ )

# Caminhos de arquivos
CAMINHO_ENTRADA_PRODUTOS =
CAMINHO_ENTRADA_PP =
CAMINHO_SAIDA_1 =
CAMINHO_SAIDA_2

coef_pais_mem = {}

coef_produtos_mem = {}

# Cache para coeficientes calculados

cache = {}

# Lista para armazenar temporariamente os coeficientes antes de gravar no CSV

buffer_pais_produtos = []

buffer_produtos = []

# Fun es utilitarias

def carregar_csv (caminho) :

with open(caminho, mode= , encoding= ) as file:
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31 return list (csv.DictReader (file))

33| def salvar_csv(caminho, dados, campos):

34

35 with open(caminho, mode='w', newline='"', encoding='utf-8') as file:
36 writer = csv.DictWriter (file, fieldnames=campos)

37 writer.writeheader ()

38 writer.writerows (dados)

40|def inicializar_csv(caminho, campos) :

41

42 if not os.path.exists (caminho) :

43 with open(caminho, mode='w', newline='"', encoding='utf-8') as file:

44 writer = csv.DictWriter(file, fieldnames=campos)

45 writer.writeheader ()

46 logger.info (f"Arquivo {caminho} inicializ: or > alho: 1)
47

48| def carregar_coeficientes_em_memoria (caminhos, tipo):

49

50 memoria = {}

51 for caminho in caminhos:

52 try:

53 with open(caminho, mode='r', encoding='utf-8') as file:
54 reader = csv.DictReader (file)

55 for row in reader:

56 al, a2 = row['Animal 1'], row['Animal 2']
57 chave = tuple(sorted((al, a2)))

58 memoria[chave] = float (row['Coef'])

59 except FileNotFoundError:

60 continue

61 if tipo == 'pais o'

62 global coef_pais_mem

63 coef_pais_mem = memoria

64 elif tipo == 'produ )

65 global coef_produtos_mem

66 coef_produtos_mem = memoria

67

68| def buscar_coeficiente_em_memoria(animall, animal2, tipo):

70 chave = tuple(sorted((animall, animal2)))
71 if tipo == 'pais-produto’

72 return coef_pais_mem.get (chave)

73 elif tipo == 'p t o

74 return coef_produtos_mem.get (chave)
75 return None

76
771 # Fun o para gravar resultados no arquivo CSV

78| def gravar_buffer_no_csv(tipo):

79
80 if not buffer pais_produtos and not buffer_produtos:
81 return # Nada para gravar
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83 elif tipo == 'pailis-produto' and buffer_pais_produtos:

84 with open (CAMINHO_SAIDA_1l, mode='a', newline='', encoding='utf-8"') as file:
85 writer = csv.DictWriter (file, fieldnames=['Animal 1', 'An Y,
86 writer.writerows (buffer_pais_produtos)

87 buffer_pais_produtos.clear ()

88 logger.info ("C entes pais-p 1to

89

90 elif tipo == 'produto-produto' and buffer_produtos:

91 with open (CAMINHO_SAIDA_2, mode='a', newline='"', encoding='utf-8'") as file:
92 writer = csv.DictWriter (file, fieldnames=['Animal 1', '"Animal 2', '"Coef'])
93 writer.writerows (buffer_produtos)

94 buffer_produtos.clear()

95 logger.info("Coeficientes entre produtos gravados.")

96

97| def armazenar_coeficiente_no_csv(animall, animal2, coef, tipo):

98

99 registro = {'Animal_1': animall, 'Animal 2': animal2, 'C f': coef}
100

101 if tipo == 'p oduto!

102 buffer_pais_produtos.append(registro)

103 if len(buffer_pais_produtos) >= 100_000:

104 gravar_buffer_no_csv('pais— luto')

105 elif tipo == 'produto-produto':

106 buffer_produtos.append(registro)

107 if len(buffer_produtos) >= 100_000:

108 gravar_buffer no_csv('produto-produto')

109

10| # Fun o para calcular coeficiente de parentesco

111|def calcular_coancestralidade (animall, animal2, animais, tipo):

112 if (animall, animal2, tipo) in cache:

113 return cache[ (animall, animal2, tipo)]

114 if (animal2, animall, tipo) in cache:

115 return cache[ (animal2, animall, tipo)]

116

117 coef = buscar_coeficiente_em memoria(animall, animal2, tipo)

118 if coef is not None:

119 cache[ (animall, animal2, tipo)] = coef

120 armazenar_coeficiente_no_csv(animall, animal2, coef, tipo)

121 return coef

122

123 elif animall == animal2:

124 coef =1

125

126 else:

127 pais = animais.get (animal2)

128 if pais and (sire_id := pais['sirelD']) and (dam_id := pais['damID']):
129 coef = 0.5 x (calcular_coancestralidade (animall, sire_id,
130 animais, 'pais-produto') +

131 calcular_coancestralidade (animall, dam_id,

132 animais, 'pails-produto'))

133 elif pais and (sire_id := pais.get('sirelD')):

134 coef = 0.5 x calcular_coancestralidade (animall, sire_id,
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animais, 'pais-produto')

elif pais and (dam_id := pais.get ('damID'")):
coef = 0.5 % calcular_coancestralidade (animall, dam_id,
animais, 'pails-produto')

else:

coef = 0

cache[ (animall, animal2, tipo)] = coef
armazenar_coeficiente_no_csv(animall, animal2, coef, tipo)

return coef

# Fun o principal

def main () :

inicializar_csv (CAMINHO_SAIDA_1, ['Animal 1", "Animal 2", '"Coef'])

inicializar_csv (CAMINHO_SAIDA_2, ['Animal 1", "Animal 2", '"Coef'])

carregar_coeficientes_em_memoria ([CAMINHO_ENTRADA_PP,
CAMINHO_SAIDA_1], 'pais-produto')

to-produto')

carregar_coeficientes_em memoria ([CAMINHO_SAIDA_ 2], 'p

produtos = carregar_csv (CAMINHO_ENTRADA_PRODUTOS)

animais = {produto['ID']: {'sireID': produto['PailD'],

"4

1ID'": produto['MacID']} for produto in produtos}

# Coeficiente entre pais e produtos
for produto in produtos:
if (sire_id := produto.get ('PailbD')):
coef_sire = calcular_coancestralidade (sire_id,
produto['ID'], animais, tipo='pais-produto')

logger.info (f"Coeficiente entre pai {sire_id}

e produto {p1 sire}™)
if (dam_id := produto.get ('MacID')):
coef_dam = calcular_coancestralidade (dam_id,

produto['ID'], animais, tipo='pais-produto')

ente m e {dam_id}

logger.info (f"Coefic

e produto {produto['ID']}: {c dam} ")

# Coeficiente entre produtos

for produtol, produto2 in combinations (produtos, 2):
coef = calcular_coancestralidade (produtol['ID'],

produto2['ID"'], animais, tipo='p juto-produto')

logger.info (f"C

iciente entre {produtol['ID']} e {produtc
if _ name_ == ' main___
main ()
# No final, grava o que sobrou no buffer
gravar_buffer_no_csv('pais-produto')

gravar_buffer_no_csv('produto-produto')
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APENDICE H - OTIMIZACAO POR SISTEMA DE FORMIGAS MAX-MIN

(MMAS)

Este apéndice documenta a implementacdo de um algoritmo baseado na
metaheuristica Max-Min Ant System (MMAS), utilizado para a sele¢do de animais em um
sistema de acasalamento. O objetivo principal € encontrar um conjunto de cruzamentos
que minimize a coancestralidade entre os produtos, respeitando restricdes operacionais

impostas ao problema.

H.1 Objetivo

O algoritmo visa otimizar a selecdo de pares reprodutivos entre machos e fémeas,
respeitando restricdes de uso maximo de cada macho, limite de consanguinidade e
exclusividade de uso das fémeas. Para isso, utiliza uma abordagem probabilistica com
formigas artificiais (baseada em MMAS), que exploram o espago de solu¢des de forma
paralela e cooperativa, balanceando exploracdo e intensificacdo por meio de atualizagdes

de feromonio.

H.2 Etapas do Algoritmo

A execucdo do cédigo segue os seguintes passos principais:

1. Carregar os dados dos produtos, contendo identificadores, IECC, consanguinidade

e os IDs dos pais.
Carregar os coeficientes de parentesco entre os possiveis produtos.
Inicializar os niveis de feromonio de cada animal.

Verificar a viabilidade minima de acasalamentos por macho.

AN

Para cada iteragdo:

1. Gerar multiplas solu¢gdes em paralelo com base em heuristicas e feromonios.
2. Avaliar as solugdes geradas, determinando o custo médio e a consanguinidade.

3. Atualizar os niveis de feromo6nio com base na melhor solucdo da iteracdo ou

global.
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4. Armazenar os resultados detalhados da melhor solu¢do em arquivo CSV.

5. Registrar no arquivo resumo as estatisticas da execugao.

H.3 Descricao das Funcoes

carregar_dados_produtos () Carrega os dados dos animais candidatos a

selecdo, extraindo o indice de selecdo, consanguinidade e IDs parentais.

carregar_coeficientes_parentesco () Carrega oS coeficientes de

parentesco entre animais, utilizando um dicionario com pares como chave.

checar_viabilidade () Verifica se cada macho possui pares viaveis suficientes

para atender ao limite de uso estipulado.

calcular estatisticas () Calcula métricas estatisticas basicas como média,

mediana, variancia, desvio padrao e coeficiente de variacao.

calcular_tau_max_min() Determina os valores minimos e maximos permitidos

de feromonio, conforme pardmetros do algoritmo.

salvar_resultados () Registraamelhor solu¢do encontrada em arquivo, incluindo

estatisticas de desempenho e lista de selecionados.

inicializar_ feromonios () Inicializa os niveis de feromdnio para todos os

candidatos com valor padrao.

construir_solucao_individual () Funcdo executada por cada formiga.
Constréi uma solugdo viavel, considerando restricdes, heuristica baseada em

parentesco e valores de feromonio.

avaliar_ atualizar () Aplica decaimento global dos feromonios e reforca os

feromonios dos animais presentes na melhor solucdo (global ou da iteragdo).

otimizar () Coordena o processo de otimizagdo global, executando o niimero definido

de iteragdes, cada uma composta por multiplas solugdes paralelas.

H.4 Técnicas Utilizadas

e Meta-heuristica MMAS: Utilizacio do sistema Max-Min Ant System, com

alternancia de reforco (global ou iterativo) e atualiza¢do de feromdnio nos nodos.

e Heuristica adaptativa: A probabilidade de selecio de cada animal € inversamente
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proporcional a consanguinidade acumulada com os ja selecionados.

e Paralelismo com ThreadPoolExecutor: Solucdes sdo  construidas
simultaneamente por diferentes threads, melhorando o tempo de execucgao.

e Reforco alternado: A cada iteracdo, alterna-se o reforco de feromdnio entre
a melhor solug¢do da iteragdo e a melhor global, promovendo diversificacdo e
intensificacao.

o Estatisticas descritivas: A solucdo final € caracterizada por métricas estatisticas
detalhadas do indice de selecdo e consanguinidade, facilitando a analise da
qualidade genética.

e Modularidade e reutilizacdo: As funcdes sdo organizadas de forma a permitir

reuso e facil adaptagdo para outros conjuntos de dados ou parametros.

H.5 Resultados Esperados

Ao final da execucdo do algoritmo, espera-se obter:

e Um arquivo CSV contendo os animais selecionados, o custo total da solucdo
(baseado em coancestralidade acumulada) e estatisticas descritivas da populagdo
selecionada.

e Um arquivo resumo das execucdes com os parametros utilizados e as métricas de

desempenho alcancadas, permitindo comparacdes entre diferentes configuracoes.

Esses resultados sdo uteis para analises de melhoramento genético, controle
da consanguinidade e sele¢do econdmica em programas de acasalamento assistido por

algoritmos bioinspirados.

H.6 Cédigo-Fonte

O cédigo-fonte completo pode ser consultado na listagem a seguir:

import csv

2| import logging

3| import random

from concurrent.futures import ThreadPoolExecutor

5| import statistics

from collections import defaultdict

import time




38

39

40

41

43

44

45

46

47

48

49

59

60

# Configura o basica de logging

logging.basicConfig(level=logging.INFO, format="*"

logger = logging.getLogger (__name__ )

# Par metros do MMAS

ALTERNAR_REFORCO = True

e
Il

def

def

def

def

Fun es utilitarias ===

carregar_dados_produtos (caminho_produtos) :

with open (caminho_produtos, mode='r') as file:
reader = csv.DictReader (file)
dados = [

{

"id': row['ID'],

float (row['TECC"]),

'mid': row['MaelID'],
row['PailD'],
gu float (row['Consanguin
}
for row in reader
1
maes_diferentes = len(set (item['mid'] for item in dados))

return dados, maes_diferentes

carregar_coeficientes_parentesco (caminho_parentesco) :
coeficientes = {}
with open(caminho_parentesco, mode='r') as file:
reader = csv.DictReader (file)
for row in reader:
chave = frozenset ([row['Animal 1'], row['Animal 2'1])

coeficientes[chave] = float (row['C

return coeficientes

checar_viabilidade (dados, limite_consanguinidade) :
pares_por_macho = defaultdict (int)
for d in dados:
if d['consanguinidade'] <= limite_consanguinidade:
pares_por_macho[d['pid']] += 1

return pares_por_macho

calcular_estatisticas (valores):
return {

media': statistics.mean (valores) 1f valores else O,

'mediana': statistics.median(valores) if valores else O,

moda': statistics.mode (valores) if valores else 0,

'minimo': min(valores) if valores else 0,

‘maximo': max (valores) if valores else 0,

'variancia': statistics.variance(valores) if len(valores)
'desvio_padrao': statistics.stdev(valores) if len(valores)
'coeficiente variacao': (statistics.stdev(valores) /

statistics.mean (valores) x 100) if len(valores) > 1

> 1 else O,

> 1 else O,
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61 and statistics.mean(valores) != 0 else O,
62 }
63

64| def calcular_tau_max_min (rho, f_best, n, a=0.05):

65 tau_max = 1 / (rho * f_best)

66 tau_min = tau_max * (1 - a) / ((n / 2 - 1) % a)

67 if n > 2 else tau_max » 0.1 # Evita divis o por zero
68 return tau_max, tau_min

69

70| def salvar_resultados (solucao, custo_medio, iecc_medio, consang media, caminho_saida):

71 logger.info ("Salvand r ados.")

72 with open(caminho_saida, mode='w', newline='"') as file:

73 writer = csv.writer (file)

74

75 writer.writerow (["Resumo

76 writer.writerow (["C edio:.4f}"])
77 writer.writerow([])

78

79 # Estat sticas IECC

80 writer.writerow(["Estatisticas Indi de

81 writer.writerow (["Metri , "Valor"])

82 for k, v in iecc_medio.items () :

83 writer.writerow([k.capitalize () .replace(" ", " "), £"{v:.45}"])
84 writer.writerow([])

85

86 # Estat sticas Consanguinidade

87 writer.writerow(["Estatisticas Consanguinidade"]

88 writer.writerow (["Metri ", "Valor"])

89 for k, v in consang_media.items () :

90 writer.writerow([k.capitalize () .replace(" ", " "), £"{v:.4£}"])
91 writer.writerow([])

92

93 # Lista dos animais selecionados

94 writer.writerow (["Animais

95 writer.writerow (["Animal

96 for animal in solucao:

97 writer.writerow([animall)

98
99| def inicializar_feromonios (dados) :

100 return {dado['id']: 1.0 for dado in dados}
101

102 # === Constru o de solu o ===

104 def construir_solucao_individual (dados, feromonios, coef_parentesco, alpha, beta,

105| limite_maes, limite_uso_macho, limite_consanguinidade) :

106 selecionados = set ()

107 uso_femeas = set ()

108 uso_machos = {}

109 custo_total = iecc_total = cons_total = 0

110 iecc_individual = []

111 consanguinidade_individual = []
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117

118

146

147

148

149

158

159

160

161

while len(uso_femeas) < limite_maes:
candidatos = [

d for d in dados

if d['1d'] not in selecionados
and d['mid"'] not in uso_femeas
and d['con guinid '] <= limite_consanguinidade
and uso_machos.get (d['pid'], 0) < limite_uso_macho

if not candidatos:
logger.debug ("Sem ¢
break

# Pr -calculo das somas dos coeficientes para todos os candidatos
soma_parentesco = {}
for ¢ in candidatos:
soma = sum (
coef_parentesco.get (frozenset ([c['id"'], s]), 0) for s in selecionados
) if selecionados else 0

soma_parentesco[c['id']] = soma

# Calculo das probabilidades com heuristica e feromonio
probabilidades = []

for ¢ in candidatos:

heuristica = 1 / (1 + soma_parentesco[c['id']])
fer = feromonios.get(c['id'], 1.0)
prob = (fer %+ alpha) *» (heuristica *x* beta)

probabilidades.append((c, prob))

total_prob = sum(p for _, p in probabilidades)
if total_prob ==

break
probabilidades = [(c, p / total_prob) for ¢, p in probabilidades]
escolhido = random.choices (

[c for ¢, _ in probabilidades],

weights=[p for _, p in probabilidades]
) [0]

selecionados.add (escolhido['id"])
uso_femeas.add (escolhido[ 'mid'])
uso_machos.setdefault (escolhido['pid'], 0)

uso_machos[escolhido['pid']] += 1

# Atualiza mtricas
custo_total += soma_parentesco[escolhido['id']]

iecc_total += escolhido['iecc']

cons_total += escolhido['consanguinid
iecc_individual.append(escolhido['iccc'])
consanguinidade_individual.append(escolhido['consanguinidade'])

n = len(selecionados)
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165 if n == 0:

166 return set (), float('inf'), 0.0, 0.0

167 return selecionados, (custo_total / n),

168 calcular_estatisticas (iecc_individual),

169 calcular_estatisticas (consanguinidade_individual)

170

171| # Atualizacao de feromonio com reforco alternado e decaimento

173 def avaliar_atualizar (solucoes, feromonios, rho, g,

174| melhor_global, iteracao, tau_max, tau_min):

175 validas = [s for s in solucoces if len(s[0]) > 0]
176 if not validas:

177 return feromonios, melhor_global

178

179 reforco_global = (iteracao % 2 == 0) if ALTERNAR_REFORCO else True
180 if reforco_global and melhor_global:

181 sol_reforco = melhor_global[0]

182 custo_reforco = melhor_global[l]

183 else:

184 melhor_iter = min(validas, key=lambda x: x[1])
185 sol_reforco = melhor_iter[0]

186 custo_reforco = melhor iter[1]

187

188 # Decaimento global

189 for chave in feromonios:

190 feromonios[chave] x= (1 - rho)

191

192 # Refor o nos n s (pares escolhidos)

193 for id_sel in sol_reforco:

194 delta = g / custo_reforco

195 feromonios[id_sel] = min(tau_max, max(tau_min, feromonios[id_sel] + delta))
196

197 return feromonios, (sol_reforco, custo_reforco)

198
19| # Fun o principal de otimiza o
200

201| def otimizar (caminho_produtos, caminho_parentesco,

I )
S}

2| num_iteracoes, num_formigas, alpha, beta, rho, g,

203| limite_uso_macho, limite_consanguinidade, caminho_saida) :

204 logger.info ("Iniciando MMAS.™)

205 dados, limite_maes = carregar_dados_produtos (caminho_produtos)

206 coef_parentesco = carregar_coeficientes_parentesco (caminho_parentesco)
207 feromonios = inicializar_feromonios (dados)

208

209 melhor_global = None

210 melhor_iecc = melhor_consang = None

211

212 # >>> Verifica o de pares viaveis por macho

213 logger.info ("Verifi pares

214 considerando a consanguinidade maxima pe

215 pares_viaveis = checar_viabilidade (dados, limite_consanguinidade)

216 for pid, gtd in sorted(pares_viaveis.items()):




226

227

228

229

242

243

244

246

247

248

249

260

268

logger.info (f"Macho {pid}: {gtd} pares viaveis

<= {limite_cor

(cons

if any(gtd < limite_uso_macho for gtd in pares_viaveis.values()):
logger.warning ("Algum macho possul menos pares
definido.")

viaveis do o limite de uc

logger.warning ("Isso pode impedir que todas

atendidas.")

for it in range (num_iteracoes) :

logger.info(f"Itera o {1t + 1}/{num_ite oes}"

with ThreadPoolExecutor (max_workers=4) as executor:
solucoes = list (executor.map (
lambda _: construir_solucao_individual (dados,
feromonios, coef_parentesco, alpha, beta,
limite_maes, limite_uso_macho,
limite_consanguinidade),
range (num_formigas)

))

iter_melhor = min(solucoes, key=lambda x: x[1]

if len(x[0]) > 0 else float('inf'))

if not melhor_global or iter_melhor[l] < melhor_global[l]:
melhor_global = iter_melhor
melhor_iecc = iter_melhor[2]
melhor_consang = iter_melhor[3]

logger.info (f"Nova melhor: custo=

{iter_melhor[1]:.4f}, IECC=

n = len(melhor_global[0]) if melhor_global else 1 # Evita divis o por

tau_max, tau_min = calcular_tau max_min(rho, melhor_globalll],

feromonios, melhor_global = avaliar_atualizar(

solucoes, feromonios, rho, g, melhor_global, it, tau_max,

salvar_resultados (melhor_global[0], melhor_globalll],
melhor_iecc, melhor_consang, caminho_saida)
return melhor_global[0], melhor_global[l],

melhor_iecc, melhor_consang

# Execu o

if

name == "_main__ ":

caminho_produtos = '/novos

caminho_parentesco =

base_saida = '/

# Lista de combina es de parmetros

n)

tau_min

zero

201
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269 combinacoes = [

270 {'num_iteracoes': 1, 'num_formigas': 1, 'alpha': 2.0, 'beta': 1.0}
271 ]

272

273 # Par metros fixos

274 parametros_fixos = {

275 'rho': 0.1,

276 gt 1,

277 'limite_uso_macho': 10,

278 'limite_consanguinidade': 0.05,

279 }

280

281 caminho_resumo = base_saida + 'resumo_experimentos.csv'

282 with open(caminho_resumo, mode='w', newline='') as resumo_file:
283 writer = csv.writer (resumo_file)

284 writer.writerow ([

285 'Execucao', 'Iteracoes', 'Formigas', 'Alpha', 'Beta',
286 'Custo Medio', 'Consang Media', 'Consang Mediana',

287 'Consang Min', 'Consang Max', 'Consang Desvio Padrao',
288 'Arquivo Resultado', 'Tempo (segundos)'

289 1)

290

291 for i, combinacao in enumerate (combinacoes, start=1):

292 nome_saida = f'resultado_execucao_{1i:02d}.csv’

293 caminho_saida = base_saida + nome_saida

294

295 parametros = {xxcombinacao, x*parametros_fixos}

296

297 logger.info (f"\n=== Executando configura o {i}: {parametros}
298

299 inicio = time.perf_counter ()

300 selecionados, custo, iecc_stats, consang_stats = otimizar(
301 caminho_produtos,

302 caminho_parentesco,

303 *xparametros,

304 caminho_saida=caminho_saida

305 )

306 tempo_total = time.perf_counter() - inicio

307

308 logger.info(

309 f"Resultado final da execu o {i}: "

310 f"custo={custo:.4f}, consang_media=

311 {consang_stats['media']:.4f}, tempo=

312 {tempo_total:.2f} segundos"

313 )

314

315 writer.writerow ([

316 i,

317 combinacao[ 'num_iteracoes'],

318 combinacao [ 'num_formigas'],

319 combinacao['alpha'],

320 combinacao['beta'],




round (custo, 4),

round (consang_stats [ 1, 4),

round (consang_stats [ 1, 4),

round (consang_stats [ 1, 4),

round (consang_stats [ 1, 4),

round (consang_stats [ 1, 4),

nome_saida,
round (tempo_total, 2)
1)
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APENDICE I - VERSAO ALTERNATIVA DO ALGORITMO MMAS:
MINIMIZACAO DO NUMERO DE RELACOES DE COANCESTRALIDADE

DIFERENTES DE ZERO

Nesta versdo do algoritmo MMAS (Max-Min Ant System), o critério de avaliagdo
das solugdes € alterado de forma significativa: em vez de calcular um custo baseado na
soma dos coeficientes de coancestralidade entre os pares selecionados, utiliza-se como
fungdo objetivo o nimero de pares cuja coancestralidade é diferente de zero. Isso
representa uma abordagem mais direta a tentativa de minimizar a presenca de vinculos
genéticos entre os individuos selecionados, buscando maximizar o numero de pares

geneticamente independentes (com coeficiente de parentesco igual a zero).

1.1 Definicao do custo

Dado um conjunto de individuos da prole gerado a partir de um mapeamento
p:D* — §*, em que cada fémea x € D* é acasalada com um macho p(x) € S*, define-se
o custo da solucao como a densidade do grafo de coancestralidade entre os individuos

da prole:

Custo(p) =A(p) = ) ) allx,p()],[»p()]), (34)

xeD* yeD*
em que:
1, sec(n,m)>0,
a(n,m) =
0, caso contrério,
e c(n,m) é o coeficiente de coancestralidade entre os individuos n e m (ver Defini¢ao 8).
Esse critério de avaliagdo corresponde ao niimero de pares de individuos da prole
com coancestralidade estritamente positiva, ou seja, ao nimero de arestas no grafo de
coancestralidade. O objetivo do algoritmo é minimizar esse valor, favorecendo solucdes

compostas por individuos nio aparentados.



1.2 Aspectos principais do algoritmo
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A estrutura geral do algoritmo € mantida conforme a versao tradicional do MMAS,

com adaptag¢des nos seguintes pontos-chave:

e Funcao objetivo: contabiliza o nimero de pares com coancestralidade diferente de

Z€10.

e Construcao da solucido: a heuristica associada a cada candidato € inversamente

proporcional a soma dos coeficientes de parentesco com os individuos ja

selecionados, como forma de favorecer individuos menos aparentados.

1.3 Calculo do feromonio

Os limites Tmax € Tmin Sa0 definidos conforme a Equagdo 35, garantindo que o

feromOnio se mantenha dentro de um intervalo controlado:

Tmax —

Tmin = Tmax ° (

1
p'fbest,
1—a
F=1)-a

(35)

em que fpest € 0 custo da melhor solug@o encontrada até o momento, n € o nimero

de individuos selecionados, p € a taxa de evaporacao do feromonio, € a é um parametro

constante.

1.4 Cédigo-Fonte

O codigo-fonte completo pode ser consultado na listagem a seguir:

import csv
import logging

import random

from concurrent.futures import ThreadPoolExecutor

import statistics

import time

# Configura o b sica de logging

logging.basicConfig(level=logging.INFO,

format=

logger = logging.getLogger (__name__ )
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ALTERNAR_REFORCO = True

def carregar_dados_produtos (caminho_produtos) :

with open (caminho_produtos, mode='r") as file:
reader = csv.DictReader (file)
dados = [
{
"id': row['ID'],
! float (row['TECC']),
'mid': row['MaelID'],
'pid': row['PailID'],
' sanguinidade': float (row['C

for row in reader
1
maes_diferentes = len(set (item['mid'] for item in dados))

return dados, maes_diferentes

def carregar_coeficientes_parentesco (caminho_parentesco) :
coeficientes = {}
with open (caminho_parentesco, mode='r') as file:
reader = csv.DictReader (file)
for row in reader:

chave = tuple(sorted([row['Anima

coeficientes|[chave] = float (row['C

return coeficientes

def calcular_estatisticas (valores):
return {

'media': statistics.mean (valores) if valores else 0,

': statistics.median(valores) if valores else O,
'moda': statistics.mode (valores) if valores else O,
‘minimo': min(valores) if valores else 0,

‘maximo': max(valores) 1f valores else 0,

'variancia': statistics.variance (valores) if len(valores) > 1 else O,

ao': statistics.stdev(valores) if len(valores) > 1 else 0,

AT .

(statistics.stdev(valores) /

statistics.mean (valores)  100) if len(valores) > 1

and statistics.mean (valores) != 0 else 0,

def calcular_tau_max_min(rho, f_best, n, a=0.05):
tau_max = 1 / (rho * f_best)
tau_min = taumax * (1 — a) / ((n / 2 — 1) » a) if n > 2 else tau_max * 0.1

return tau_max, tau_min

def salvar_resultados (solucao, custo_medio, iecc_medio, consang_media, caminho_saida):
logger.info("Salvando resultados.™)
with open(caminho_saida, mode='w', newline='"') as file:
writer = csv.writer (file)
writer.writerow(["Relacoes de coancestralidade

diferentes

L0EETT)
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114
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116

ncestralidade

)

writer.writerow(["Relacc

ais a 0", £"{(len

-1))//2

* (len(soluc

igu

- int (custo_medio) }
writer.writerow(["Resumo da Solucao"]
writer.writerow(["Custo Total da Solucao", £
ledio: . 4f}1"])

writer.writerow ([])

{c

writer.writerow(["Estatisticas do Indice de

writer.writerow(["Metrica

for k, v in iecc_medio.items () :
writer.writerow([k.capitalize () .replace(" ", " "),
£U{v:. 451" ])

writer.writerow([])

writer.writerow(["Estatisticas da Consanguinidade™]

writer.writerow(["Metrica"™, "Valor"])

for k, v in consang_media.items () :
writer.writerow([k.capitalize () .replace(" ", " "),
£r{v:e. 4t ])

writer.writerow([])

writer.writerow(["Animais Selecionados"])

writer.writerow (["Animal ID"])

for animal in solucao:

writer.writerow([animall])

def inicializar_feromonios (dados) :

return {dado['id']: 1.0 for dado in dados}

2| def construir_solucao_individual (dados, feromonios,
coef_parentesco, alpha, beta, limite_maes,

limite_uso_macho, limite_consanguinidade) :

selecionados = set ()

uso_femeas = set ()

uso_machos = {}

custo_total = iecc_total = cons_total = 0
consanguinidade_total = 0

iecc_individual = []

consanguinidade_individual = []

while len (uso_femeas) < limite_maes:
candidatos = [
d for d in dados
if d['1d'] not in selecionados
and d['mid'] not in uso_femeas

and d['consanguinic e'] <= limite_consanguinidade

and uso_machos.get (d['pid'], 0) < limite_uso_macho

if not candidatos:

logger.info ("Sem candi

break

probabilidades = []
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117 for ¢ in candidatos:

118 heuristica = 1.0

119 if selecionados:

120 heuristica = 1 / (1 +

121 sum (coef_parentesco.get (tuple (sorted([c['id'],

122 s])), 0) for s in selecionados))

123 fer = feromonios.get(c['id'], 1.0)

124 prob = (fer %+ alpha) * (heuristica *x beta)

125 probabilidades.append((c, prob))

126

127 total_prob = sum(p for _, p in probabilidades)

128 if total_prob ==

129 break

130

131 probabilidades = [(c, p / total_prob) for ¢, p in probabilidades]
132 escolhido = random.choices([c for ¢, _ in probabilidades],
133 weights=[p for _, p in probabilidades]) [0]

134

135 selecionados.add(escolhido['id'])

136 uso_femeas.add(escolhido['mid'])

137 uso_machos[escolhido['pid']] = uso_machos.get (escolhido['pid’'], 0) + 1
138

139 for s in selecionados:

140 if s == escolhido['id']:

141 continue

142 coef = coef_parentesco.get (tuple (sorted([escolhido['id"'], s])), 0)
143 if coef != 0:

144 custo_total += 1

145

146 iecc_total += escolhido['iecc']

147 iecc_individual.append(escolhido['iccc'])

148 cons_total += escolhido['consanguinid

149 consanguinidade_individual.append(escolhido['consanguinidade'])
150

151 n = len(selecionados)

152 if n ==

153 return set (), float('inf'), 0.0, 0.0

154 return selecionados, custo_total,

155 calcular_estatisticas (iecc_individual),

156 calcular_estatisticas (consanguinidade_individual)

157

158 def avaliar_atualizar (solucoes, feromonios, rho, g,

159| melhor_global, iteracao, tau_max, tau_min):

160 validas = [s for s in solucoces if len(s[0]) > 0]

161 if not wvalidas:

162 return feromonios, melhor_global

163

164 reforco_global = (iteracao % 2 == 0) if ALTERNAR_REFORCO else True
165 if reforco_global and melhor_global:

166 sol_reforco = melhor_global[0]

167 custo_reforco = melhor_global[l]

168 else:
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220

melhor_iter = min(validas, key=lambda x: x[1])
sol_reforco = melhor_iter[0]

custo_reforco = melhor_iter[1]

for chave in feromonios:

feromonios[chave] *= (1 - rho)

for id_sel in sol_reforco:

delta = g / custo_reforco

feromonios([id_sel] = min(tau_max, max(tau_min, feromonios[id_sel] + delta))

return feromonios, (sol_reforco, custo_reforco)

def otimizar (caminho_produtos, caminho_parentesco,

num_iteracoes, num_formigas, alpha, beta, rho, q,

limite_uso_macho, limite_consanguinidade, caminho_saida) :
logger.info("Iniciando MMAS™)
dados, limite_maes = carregar_dados_produtos (caminho_produtos)
coef_parentesco = carregar_coeficientes_parentesco (caminho_parentesco)

feromonios = inicializar_feromonios (dados)

melhor_global = None

melhor_iecc = melhor_consang = None

for it in range (num_iteracoes):
logger.info(f"Itera o (1 + 1}/{num_iteracoes}")
with ThreadPoolExecutor (max_workers=4) as executor:
solucoes = list (executor.map (

lambda _: construir_solucao_individual (dados,
feromonios, coef_parentesco, alpha, beta,
limite_maes, limite_uso_macho,
limite_consanguinidade),

range (num_formigas)

))

iter_melhor = min(solucoes, key=lambda x: x[1]

if len(x[0]) > 0 else float('inf'))

if not melhor_global or iter_melhor[l] < melhor_globalll]:
melhor_global = iter_melhor
melhor_iecc = iter_melhor[2]
melhor_consang = iter_melhor[3]

logger.info (f"Nova mel

n = len(melhor_global[0]) if melhor_global else 1 # Evita divis o por

tau_max, tau_min = calcular_tau_max_min(rho, melhor_global[l], n)

feromonios, melhor_global = avaliar_atualizar (

solucoes, feromonios, rho, g, melhor_global, it, tau_max, tau_min

Zero
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salvar_resultados (melhor_global[0], melhor_globall[l],
melhor_iecc, melhor_consang, caminho_saida)
return melhor_global[0], melhor_global[l],

melhor_iecc, melhor_consang

# Execu o

if

"

name == "_ main__ ":

caminho_produtos = '/novos produtos.csv'’
caminho_parentesco = '/parentesco produtos.csv'
base_saida = '/’

combinacoes = [

{'num_iteracoes': 30, 'num_formigas': 10,

'alpha': 1.0, 'be 2.0},

{'num_iteracoes': 30, 'num_formigas': 5,
'alpha': 1.0, 'beta': 2.0},
{'num_iteracoes': 30, 'num_formigas': 1,

'alpha': 1.0, 'beta': 2.0},

]
parametros_fixos = {
'rho': 0.1,
g': 1,
'limite_uso_macho': 20,
'limite_consanguinidade': 0.05,
}
caminho_resumo = base_saida + 'resumo_experimentos.csv'
with open(caminho_resumo, mode='w', newline='"') as resumo_file:
writer = csv.writer (resumo_file)

writer.writerow ([

'Execucao', 'Iteracoes', 'Formigas', 'Alpha',

'Beta',

'Custo Medio', 'Consang Media', 'Consang Mediana',

'Consang Min', 'Consang Max', 'Consang Desvio Padrao',

Arquivo Resultado', 'Tempo (segundos)

for i, combinacao in enumerate (combinacoes, start=1):

nome_saida = f'resultado execucao {1:02d}.csv’

caminho_saida = base_saida + nome_saida

parametros = {+xcombinacao, #*xparametros_fixos

logger.info (f"\n=== Executando configura o

inicio = time.perf_counter ()

selecionados, custo, iecc_stats, consang_stats
caminho_produtos,
caminho_parentesco,

*xparametros,

}

{i}: {parametros}

= otimizar (
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273 caminho_saida=caminho_saida

27 )

275 tempo_total = time.perf_counter() - inicio
276

277 logger.info(

278 f

279 f

280

281

282 )

283

284 writer.writerow ([

285 i,

286 combinacao [ 1,
287 combinacao [ 1,
288 combinacao[ 1,

289 combinacao [ 1,

290 round (custo, 4),

291 round (consang_stats | 1, 4),

292 round (consang_stats|[ 1, 4),

293 round (consang_stats| 1, 4),

294 round (consang_stats| 1, 4),

295 round (consang_stats| 1, 4),
296 nome_saida,

297 round (tempo_total, 2)

298 1)

Lista I.1: Algoritmo MMAS para selecao de animais com restrigdes

L.5 Resultados registrados

A cada execugdo, os seguintes dados sdo salvos:

Numero de pares com coancestralidade diferente de zero (i.e., o custo).

Nuamero de pares com coancestralidade igual a zero, calculado como:

Totaly = (Z) — Custo(S)

Estatisticas do indice de selecao: média, mediana, desvio padrio, etc.

Estatisticas da consanguinidade individual dos animais selecionados.

Lista de IDs dos animais selecionados.
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1.6 Vantagens dessa abordagem

Ao utilizar o nimero de relagdes genéticas como métrica de avaliacdo, esta versao
do algoritmo enfatiza a diversidade genética da soluc@o. Ela € particularmente util em

cendrios em que:

e A penalizacdo por relacdes aparentadas € desejdvel, mas os coeficientes absolutos
(como 0,015 ou 0,03) tétm menos relevancia do que a simples presenca de

parentesco.

e Deseja-se gerar grupos com o maior nimero possivel de individuos nao

aparentados.

1.7 Comparacio com a versao baseada em soma dos coeficientes

A principal diferenca em relacdo a versdo anterior do MMAS ¢€ o critério de custo:

Tabela 26 — Comparativo entre versoes do algoritmo MMAS

Critério Versao original Versao atual

Custo Soma dos coeficientes Numero de relagdes > 0
de parentesco

Objetivo Minimizar a | Minimizar a quantidade de parentesco
intensidade do
parentesco

Tipo de penalizacdo | Quantitativa (peso dos Bindria (existe ou ndo parentesco)
coef.)

Fonte: Autor (2025)
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