
Representações de Algoritmos Genéticos para o
Problema de Escalonamento Estático de Tarefas

em Multiprocessadores

Eduardo Cassiano da Silva

Universidade Federal de Uberlândia
Faculdade de Computação

Programa de Pós-Graduação em Ciência da Computação

Uberlândia
2019





Eduardo Cassiano da Silva

Representações de Algoritmos Genéticos para o
Problema de Escalonamento Estático de Tarefas

em Multiprocessadores

Dissertação de mestrado apresentada ao
Programa de Pós-graduação da Faculdade
de Computação da Universidade Federal de
Uberlândia como parte dos requisitos para a
obtenção do título de Mestre em Ciência da
Computação.

Área de concentração: Ciência da Computação

Orientador: Paulo Henrique Ribeiro Gabriel

Uberlândia
2019



Silva, Eduardo Cassiano da, 1992-S586
2020 Representações de Algoritmos Genéticos para o Problema de

Escalonamento Estático de Tarefas em Multiprocessadores
[recurso eletrônico] / Eduardo Cassiano da Silva. - 2020.

Orientador: Paulo Henrique Ribeiro Gabriel.
Dissertação (Mestrado) - Universidade Federal de Uberlândia,

Pós-graduação em Ciência da Computação.
Modo de acesso: Internet.

CDU: 681.3

1. Computação. I. Gabriel, Paulo Henrique Ribeiro,1984-,
(Orient.).  II. Universidade Federal de Uberlândia. Pós-graduação
em Ciência da Computação. III. Título.

Disponível em: http://doi.org/10.14393/ufu.di.2020.104
Inclui bibliografia.
Inclui ilustrações.

Ficha Catalográfica Online do Sistema de Bibliotecas da UFU
com dados informados pelo(a) próprio(a) autor(a).

Bibliotecários responsáveis pela estrutura de acordo com o AACR2:
Gizele Cristine Nunes do Couto - CRB6/2091

Nelson Marcos Ferreira - CRB6/3074



UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLÂNDIA
FACULDADE DE COMPUTAÇÃO

PROGRAMA DE PÓS-GRADUAÇÃO EM CIÊNCIA DA COMPUTAÇÃO

Os abaixo assinados, por meio deste, certificam que leram e recomendam para a
Faculdade de Computação a aceitação da dissertação intitulada “Representações de
Algoritmos  Genéticos  para  o  Problema  de  Escalonamento  Estático  de
Tarefas em Multiprocessadores” por Eduardo Cassiano da Silva como parte dos
requisitos exigidos para a obtenção do título de Mestre em Ciência da Computação.

Uberlândia, 20 de Janeiro de 2020

Orientador: _________________________
Prof. Dr. Paulo Henrique Ribeiro Gabriel

Universidade Federal de Uberlândia

                                Banca Examinadora:
_________________________

Prof. Dr. Murillo Guimarães Carneiro
Universidade Federal de Uberlândia

_________________________
Profª. Drª. Telma Woerle de Lima Soares

Universidade Federal de Goiás





Dedico este estudo à minha família por ter
me presenteado com sua paciência, compreensão e amor.





Agradecimentos

Essa dissertação de mestrado é fruto da contribuição do precioso apoio de diversas
pessoas.

Primeiramente, direciono meus agradecimento ao professor Paulo Henrique, por toda
a paciência, confiança e dedicação na realização deste trabalho. Agradeço muitíssimo
pelas correções, pela motivação, pela oportunidade e por todo o amparo cedido.

Venho também agradecer a todos os meus colegas que me acompanharam nessa jor-
nada desde o começo. À Danielli Lima, sou imensamente grato pelos conselhos, alertas e
por continuar me motivando a trilhar esse campo. Da mesma forma, agradeço ao Thiago
Fialho pelo companheirismo no decorrer das disciplinas e por ter me ajudado com diversas
ideias e sugestões. Não poderia deixar de agradecer à Maria Eugênia pelo seu apoio e por
sua sensatez vital nos momentos mais difíceis.

Também agradeço à Fundação de Amparo à Pesquisa de Minas Gerais (FAPEMIG)
pelo fomento e suporte na execução desse projeto. Semelhantemente, sou grato aos pro-
fessores da Faculdade de Computação (FACOM) e por todo o suporte oferecido pela
Secretaria do Programa de Pós-Graduação em Computação. Estendo meus agradecimen-
tos ao professor Murillo Guimarães e à professora Telma Woerle pela disponibilidade e
cooperação para a realização da banca examinadora.

Por fim, sou eternamente grato à minha família pelo apoio incondicional, pela com-
preensão e paciência nestes últimos anos. A todos que contribuíram para a construção e
finalização desse projeto, o meu muito obrigado.





“A future is not given to you. It is something you must take for yourself.”
(Pod 042 para Pod 153)





Resumo

Este trabalho apresenta uma revisão sistemática da literatura sobre as características
dos algoritmos genéticos aplicado ao problema do escalonamento de tarefas em sistemas
multiprocessados. A revisão foi aplicada sobre trabalhos publicados entre 1990 e 2018.
Sendo assim, um protocolo de pesquisa foi elaborado para definir as fases de execução
da revisão, assim como as regras para incluir e excluir estudos. Após a execução da re-
visão, 13 representações de cromossomos foram identificadas. Dadas as particularidades
de cada representação, 78 operadores genéticos foram encontrados. As funções objetivo
empregadas nesses algoritmos também foram sumarizadas. Por fim, as quatro codifica-
ções (Codificação de Listas Topológicas (TLE), Codificação de Alocação e Escalonamento
(MSE), Codificação por Lista Ordenada (OLE) e Codificação por Lista de Processadores
(PLE)) foram comparadas através de uma análise de dispersão. Desse modo, ao aplicar
as métricas de makespan, flowtime e load balance, foi possível observar um melhor de-
sempenho na representação OLE e uma equivalência entre TLE, MSE e PLE. Por fim,
a síntese elaborada nesta dissertação pode ser significativa na tomada de decisão e na
realização de novas pesquisas.

Palavras-chave: Algoritmos Genéticos; Escalonamento de Tarefas, Sistemas Multipro-
cessados; Representações; Função Objetivo; DAG.





Abstract

This dissertation presents a systematic review of the literature on the characteristics of
genetic algorithms applied to the multiprocessor task scheduling problem. The review was
applied on works published between 1990 and 2018. A research protocol was developed to
define the stages of the review as well as the rules for including and excluding studies. In
the review, 13 representations of chromosomes were identified. Given the particularities of
each representation, 78 genetic operators were found. The objective functions employed in
these algorithms have also been summarized. Finally, the four encodings (Topological List
Encoding (TLE), Matching Scheduling Encoding (MSE), Ordered List Encoding (OLE)
and Processor List Encoding (PLE)) were compared by dispersion analysis. Thus, when
applying the metrics of makespan, flowtime and load balance, it was possible to observe
a better performance in the OLE representation and an equivalence between TLE, MSE
and PLE. Lastly, the synthesis developed in this dissertation can be significant in decision
making and in conducting new research.

Keywords: Genetic Algorithms; Task Scheduling, Multiprocessed Systems; Representa-
tions; Objective function; DAG.
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Capítulo 1
Introdução

A atividade de designar tarefas a recursos que as executem é aplicada em variadas
áreas de planejamento. Existem muitas versões de problemas baseados nessa premissa.
Por exemplo, ao dividirem um sistema de processamento, os diversos processos relaciona-
dos devem obedecer a uma ordem de execução pré-estabelecida, de forma a proporcionar
a sua completa execução. Essa sequência de execução tem sua complexidade aumentada
quando os processos encontram um cenário com múltiplos processadores, seja por unida-
des processadoras multinúcleos ou por arranjos de computadores interligados em rede. A
atividade de organizar, designar e avaliar a sequência de execução das tarefas sob um con-
junto de recursos é conhecida como escalonamento. Nesses ambientes, seja para otimizar
uma métrica de desempenho, tal como a utilização do sistema ou o tempo de finalização,
uma aplicação paralela deve ser alocada sobre um conjunto de recursos computacionais
disponíveis (processadores) (HOU; ANSARI; REN, 1994; SHEIKH; AHMAD; ARSHAD,
2017).

O escalonamento de tarefas em multiprocessadores (MTSP1) é um problema da classe
NP-difícil (GOLUB; KASAPOVIC, 2002). Além disso, esse tipo de problema pode apre-
sentar uma extensa variação de cenários baseados em restrições atribuídas às tarefas ou
aos recursos. Arranjos de computadores homogêneos (isto é, sem variações de hardware)
ou heterogêneos são diferentes exemplos de cenários. Outro exemplo é o custo de comuni-
cação, relacionado às tarefas, que contabiliza o esforço necessário entre tarefas que devem
se comunicar no decorrer da execução. Além das restrições, o problema também pode
apresentar métricas que medem o desempenho do escalonador em satisfazer os objetivos.
É natural que as métricas empregadas possuam objetivos conflitantes e consequentemente,
aumentem a complexidade, gerando assim novas classes de problema baseados na premissa
do escalonamento.

Por ser um problema constantemente abordado na literatura, existem diversas soluções
implementadas por meio de heurísticas e meta-heurísticas. Sobre essa última proposta, os

1 Do inglês, Multiprocessor Task Scheduling.
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Algoritmos Genéticos (GAs2) são ferramentas comumente utilizadas (SHEIKH; AHMAD;
ARSHAD, 2017; AKBARI, 2018; PILLAI et al., 2018). GAs representam uma classe de
técnicas bioinspiradas que podem ser adaptados em vários tipos de problemas. Ao se
inspirar no paradigma evolucionista, GAs trabalham com a evolução de várias soluções
simultaneamente, garantindo uma vantagem significativa comparada a técnicas sequenci-
ais. Dessa forma, GAs podem explorar a computação paralela e, portanto, apresentarem
melhor desempenho. Os operadores genéticos são outras propriedades importantes nos
GAs uma vez que combinam ou modificam soluções, expandindo a capacidade de explo-
ração do espaço de soluções.

Com uma quantidade de trabalhos significativos sobre o tema, existem variadas taxo-
nomias voltadas a enumerar as heurísticas e meta-heurísticas empregadas ao problema,
bem como a evolução dessas técnicas no decorrer dos anos. Esses trabalhos são relevan-
tes, uma vez que podem oferecer um amplo sumário de soluções utilizadas. Todavia, tais
estudos podem não apresentar características inerentes às técnicas levantadas. Essas pro-
priedades podem ser relevantes ao serem observadas em conjunto, de tal forma que seja
possível a elaboração de novas propostas baseadas em alterações ou combinações dessas
características. Uma maneira de investigar, sumarizar e sintetizar esses dados é através
de uma Revisão Sistemática da Literatura (SRL3) (KITCHENHAM et al., 2009). A SLR
consiste em um procedimento rigoroso de seleção e análise de trabalhos, de tal forma que
seja possível responder às questões de pesquisa formuladas sem seguir um viés por parte
dos pesquisadores, ou seja, sem apresentar alguma tendência.

Esta dissertação de mestrado propõe a aplicação de técnicas de SLR para extração das
codificações, funções objetivos e métricas utilizadas em problemas de escalonamento em
sistemas multiprocessados. Um levantamento dessas propriedades permite uma completa
avaliação através de comparações de resultados ou medição de custos de desempenho.
Com a avaliação desses itens, é possível elaborar futuras combinações de técnicas no in-
tuito de criar melhores modelos evolutivos para a solução do problema. Por fim, também
torna-se possível mapear quais técnicas implicam significantemente em melhores resulta-
dos e observar se a literatura segue algum viés de aplicação.

Com a conclusão deste trabalho, uma coleção de 63 estudos foi formada com a exe-
cução das técnicas de SLR. Em seguida, 13 representações empregadas pelos GAs na
resolução do MTSP foram extraídas, contando também com 39 mecanismos de recombi-
nação e outras 39 técnicas de mutação. Desse modo, utilizando os dados extraídos, essa
dissertação elaborou uma ampla síntese de resoluções do MTSP. Além disso, quatro re-
presentações (Codificação de Alocação e Escalonamento, Codificação de Lista Topológica,
Codificação de Lista de Processadores e Codificação de Lista Ordenada) foram selecio-
nadas e analisadas considerando três métricas de comparação (makespan, flowtime, load

2 Do inglês, Genetic Algorithm.
3 Do inglês, Systematic Literature Review.
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balance). Ao final, considerando um experimento de geração de população inicial e análise
de dispersão, foi possível observar um comportamento equivalente entre a Codificação de
Lista Topológica, Codificação de Lista de Processadores e a Codificação de Alocação e
Escalonamento. Também foi possível observar um desempenho melhor na Codificação de
Lista Ordenada em todas as métricas aplicadas, apesar desta utilizar uma heurística de
alocação de tarefas, o que pode reduzir a diversidade populacional e, consequentemente,
dificultar o processo de busca do GA.

1.1 Hipótese

Propriedades dos GAs como codificações dos cromossomos, operadores genéticos e
funções objetivos podem influenciar diretamente na resolução de problemas. Dessa forma,
no MTSP, a escolha da codificação de cromossomo influencia diretamente no desempenho
da solução, mesmo sem a empregabilidade dos operadores genéticos.

1.2 Justificativa

Geralmente, o principal objetivo das taxonomias é sumarizar todos os trabalhos refe-
rentes a um tema. Dessa forma, um levantamento pode deixar de abordar características
específicas das técnicas. Portanto, no caso do MTSP, um levantamento combinado a um
estudo pode destacar propriedades intrínsecas dos GAs bem como as métricas abordadas
no problema. Os GAs contemplam um conjunto variado de técnicas a fim de facilitarem
a exploração do espaço de soluções. As características de um GA podem prover variadas
modificações que criam novas possibilidades com melhores chances de alcançarem bons
resultados. Portanto, este estudo visa levantar e organizar em uma síntese as caracterís-
ticas inerentes ao operadores genéticos, representações dos indivíduos, funções objetivo
e as métricas empregadas ao problema. Este estudo também, considerando variadas ca-
tegorias de codificações, propõe-se a analisar e comparar as principais representações de
indivíduos empregadas ao problema em diferentes métricas de desempenho.

1.3 Objetivos

1.3.1 Objetivo Geral

Este trabalho tem como objetivo principal aplicar uma Revisão Sistemática da Lite-
ratura para sumarizar e, posteriormente, medir aspectos específicos relacionados ao pro-
blema de escalonamento de tarefas em multiprocessadores, onde as técnicas de resolução
utilizadas são os Algoritmos Genéticos. Dessa forma, ao analisar trabalhos da literatura
disponíveis entre a 1990 e 2018, o propósito é reunir e sumarizar as representações de
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indivíduos, as funções objetivo, as métricas associadas ao problema e os operadores gené-
ticos utilizados. A partir desse estudo, busca-se analisar possíveis relações entre algumas
codificações e métricas empregadas ao problema. Dessa forma, a síntese e os resultados
gerados podem orientar novas investigações em técnicas promissoras menos exploradas ou
possíveis novas combinações.

1.3.2 Objetivos Específicos

Os objetivos específicos propostos por este trabalho são:

❏ Elaborar uma taxonomia através de um levantamento da literatura, entre os anos
de 1990 e 2018, utilizando os rigorosos procedimentos da SRL e que contemple
as representações, funções objetivo, operadores genéticos e métricas utilizadas na
resolução do MTSP com GAs;

❏ Analisar os trabalhos levantados pela SRL, de forma a investigar possíveis relações
inerentes a essas publicações;

❏ Construir uma biblioteca que contemple codificações dos itens sumarizados pela
SRL, de maneira a atuar como um inventário que facilite a execução de experimentos
voltados a unificação de técnicas ou comparações entre as mesmas;

1.4 Organização da Dissertação

Essa dissertação foi estruturada sobre as seguintes divisões:

Capítulo 2 – Fundamentação Teórica: Sintetiza uma revisão dos principais temas
relacionados a essa pesquisa, sendo esses o Problema do Escalonamento de Tarefas em
Multiprocessadores, os Algoritmos Genéticos e a Revisão Sistemática da Literatura;

Capítulo 3 – Revisão Sistemática sobre GAs aplicados ao MTSP: Inclui o proto-
colo elaborado e utilizado na execução da Revisão Sistemática da Literatura. Também são
apresentadas as diversas informações levantadas correspondentes às questões de pesquisa
definidas no protocolo;

Capítulo 4 – Representações: Sumariza todas as representações de cromossomos
empregadas nos trabalhos levantados na revisão. Os operadores genéticos, recombinação
e mutação, também são sumarizados em cada representação apresentada;

Capítulo 5 – Funções Objetivo: Agrupa todas as funções objetivos levantadas nos
trabalhos encontrados na revisão. As funções são apresentadas seguindo uma hierarquia
baseada nas codificações de cromossomo pesquisadas.
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Capítulo 6 – Experimentos: Contempla uma coleção de experimentos realizados sobre
as principais codificações levantadas. Características do experimento, análises de disper-
são e a metologia empregada são apresentadas.

Capítulo 7 – Conclusão: Apresenta observações e as principais conclusões desta dis-
sertação. Ao final, são sugeridos alguns possíveis trabalhos futuros a curto e médio prazo.
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Capítulo 2
Fundamentação Teórica

Este capítulo contempla o material necessário e adequado à compreensão das técnicas
utilizadas e estudadas neste trabalho. Desta forma, diversos conceitos essenciais são
resumidos e apresentados.

A Seção 2.1 introduz o problema do escalonamento estático de tarefas em multiproces-
sadores. A Seção 2.2 traz uma descrição geral sobre os conceitos de algoritmos genéticos.
Finalmente, a Seção 2.3 apresenta conceitos relacionados à técnica de revisão sistemática
da literatura, juntamente com exemplos de aplicações e possíveis divisões necessárias à
execução da revisão.

2.1 Escalonamento Estático de Tarefas em Multipro-
cessadores

O Escalonamento de Tarefas em Multiprocessadores (MTSP) consiste na distribuição
e execução de tarefas relacionadas a um conjunto interligado de processadores. Essas
tarefas podem ser formadas, por exemplo, através da divisão de uma tarefa grande em
pequenas tarefas correlacionadas (SINGH; SINGH, 2012). Existem variações do pro-
blema, baseando-se nas características das tarefas e na quantidade de informação dispo-
nível (KAUR; CHHABRA; SINGH, 2010a). Outras variações podem estar presentes no
tratamento do envio de dados entre tarefas relacionadas e nos aspectos do sistema de pro-
cessamento adotado. Neste contexto, o MTSP estático é estruturado sobre um modelo
computacional onde a relação de dependências e a ordem de execução entre as tarefas
são conhecidas a priori e não mudam no decorrer do escalonamento ou na execução das
tarefas (XU et al., 2014). Além disso, enquanto algumas tarefas dependem da saída de
outras, outras podem executar independentemente ao mesmo tempo, o que aumenta o
paralelismo no problema (GUPTA; KUMAR; AGARWAL, 2010).

O MTSP é um problema amplamente explorado na literatura, seja por heurísticas ou
meta-heurísticas, além de ser um problema NP-difícil. Golub e Kasapovic (2002) sin-
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tetizam na Tabela 1 a elevação de complexidade do MTSP em relação a quantidade de
processadores, tempo de processamento e restrições de precedência. A tabela revela que,
apesar das tarefas possuírem custo de execução igual, o problema atinge uma comple-
xidade NP-difícil quando as restrições e a quantidade de processadores tornam-se arbi-
trárias. Além disso, essa complexidade é elevada quando o custo de execução também
torna-se arbitrário.

Tabela 1 – Complexidade de problemas de escalonamento.

Processadores (𝑚) Tempo p/ Tarefa Restrições Complexidade
Arbitrária Igual Árvore O(𝑛)

2 Igual Arbitrária O(𝑛2)
Arbitrário Igual Arbitrária NP-difícil

Fixado(𝑚 ≥ 2) 𝑡𝑖 = 1 ou 2 ∀𝑖 Arbitrária NP-difícil
Arbitrária Arbitrária Arbitrária Fortemente NP-difícil

Fonte: adaptado de Golub e Kasapovic (2002).

As próximas subseções apresentam mais detalhadamente aspectos do MTSP estático
aplicado em ambientes homogêneos, heterogêneos e com controle dinâmico de frequência.

2.1.1 Representação das Tarefas

A relação de precedência entre as tarefas pode ser modelada conforme um grafo ací-
clico dirigido (DAG1), 𝐺 = (𝑇,𝐸), onde 𝑇 = 𝑡1, 𝑡2, ....𝑡𝑛 é o conjunto de vértices que
representa cada tarefa e 𝐸 é o conjunto de arestas que indica a ordem de precedência.
Desse modo, dado as tarefas 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗 ∈ 𝑇 , se 𝑒𝑖𝑗 ∈ 𝐸, então 𝑡𝑗 só poderá começar sua execu-
ção após a conclusão de 𝑡𝑖 (OMARA; ARAFA, 2009). Com a representação em grafo, as
expressões 𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) e 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) são geralmente utilizadas para representar, respectivamente,
os sucessores imediatos e os antecessores imediatos de uma tarefa 𝑡𝑖.

No DAG, o peso de cada vértice representa a quantidade de ciclos de processamento
requeridos por uma tarefa para ser executada, 𝑒𝑡(𝑡𝑖) > 0, e o peso em cada aresta de-
monstra o custo computacional de comunicação em transferir dados de uma tarefa 𝑡𝑖 para
sua sucessora 𝑡𝑗 (DHINGRA; GUPTA; BISWAS, 2014). Definido como 𝑐(𝑡𝑖, 𝑡𝑗) > 0, o
custo de comunicação não é computado quando as tarefas antecessora e sucessora estão
escalonadas no mesmo processador (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1998). Outra forma
de reduzir ou eliminar o custo de comunicação é a duplicação de tarefas, em que algumas
cópias de tarefas são distribuídas aos demais processadores do conjunto, o que elimina a
necessidade de transferências externas (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1997).

A Figura 1 apresenta uma instância do MTSP. Primeiramente, na Figura 1(a), um
DAG com 8 tarefas (𝑛 = 8) é ilustrado. As arestas em destaque identificam o caminho
1 Do inglês, Directed Acyclic Graph.
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crítico, sendo esse o caminho com a soma máxima de custo de execução e comunicação
entre as tarefas de entrada e saída (OMARA; ARAFA, 2009). Outro indicador semelhante
ao caminho crítico é a Sequência Principal (𝑀𝑆2). Conforme a definição de Yao, You
e Li (2004), uma 𝑀𝑆(𝑡𝑖) indica qual é a maior soma de custo de computação de uma
tarefa de entrada até uma tarefa 𝑡𝑖. Dentre todas as 𝑀𝑆𝑠, a sequência com o maior
custo computacional é chamada de sequência principal do DAG (DAGMS). Em seguida,
a Figura 1(b) relaciona o custo de computação (𝑒𝑡(𝑡𝑖)), a quantidade total de dados
transferidos a cada tarefa (𝑇𝐶𝐶(𝑡𝑖)) e o valor de altura no grafo.

Figura 1 – Uma instância do MTSP com 8 tarefas.

t1 t2

t3 t4 t5

t6 t7

t8

2 5

2

2

3

3

3

5

1

(a) DAG com 8 tarefas.

Tarefas 𝑒𝑡(𝑡𝑖) 𝑇𝐶𝐶(𝑡𝑖) 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑖)
𝑡1 3 0 1
𝑡2 2 0 1
𝑡3 1 2 2
𝑡4 2 3 2
𝑡5 3 4 2
𝑡6 2 2 3
𝑡7 2 8 3
𝑡8 4 6 4

(b) Propriedades das tarefas.

Fonte: adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994) e de Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997).

Conforme apresentado na Figura 1, as tarefas dispostas no DAG podem apresentar um
valor relacionado à altura. Obtido conforme a Expressão 1, em que 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) representa as
tarefas predecessoras de uma tarefa 𝑡𝑖, o valor de altura é utilizado como um dos possíveis
parâmetros na definição de uma ordem válida de execução (HOU; ANSARI; REN, 1994).
Naturalmente, as tarefas com um valor de altura menor tendem a ser priorizadas na
organização da execução.

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) =

⎧⎪⎪⎨⎪⎪⎩
0 , se 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) = ∅

1 + max
𝑡𝑗∈𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖)

{𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗)} , caso contrário
(1)

Além da função altura, existem outros índices utilizados na ordenação das tarefas.
Hou, Ansari e Ren (1994) propõem uma modificação na função altura para flexibilizar o
índice de tarefas distribuídas em intervalos longos no DAG. Outros índices populares são
o t-level e o b-level. O primeiro é definido como o comprimento do mais longo caminho
no DAG de uma tarefa de entrada até 𝑡𝑖, excluindo o custo de execução de 𝑡𝑖 (KAUR;
2 Do inglês, Main Sequence
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CHHABRA; SINGH, 2010a). Analogamente, o índice b-level é definido como o mais
longo caminho de 𝑡𝑖 até uma tarefa de saída, incluindo o custo de execução de 𝑡𝑖 (KAUR;
CHHABRA; SINGH, 2010a). Os índices t-level e b-level são obtidos segundo as Expressões
2 e 3, respectivamente. Na Expressão 3, 𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) representa as tarefas que sucedem uma
tarefa 𝑡𝑖.

𝑡𝑙𝑒𝑣𝑒𝑙(𝑡𝑖) = max
𝑡𝑗∈𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖)

𝑡𝑙𝑒𝑣𝑒𝑙(𝑡𝑗) + 𝑤𝑗 + 𝑐𝑖𝑗 (2)

𝑏𝑙𝑒𝑣𝑒𝑙(𝑡𝑖) = 𝑤𝑖+ max
𝑡𝑗∈𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖)

𝑐𝑖𝑗 + 𝑏𝑙𝑒𝑣𝑒𝑙(𝑡𝑗) (3)

2.1.2 Arquitetura do Ambiente

2.1.2.1 Cenários Clássicos

No MTSP, as tarefas dispostas no DAG devem ser distribuídas em um ambiente
de computação com multiprocessadores, sendo este composto por um conjunto 𝑃 =
𝑝1, 𝑝2, ..., 𝑝𝑚 de processadores. Os processadores dispostos nesse conjunto podem repre-
sentar dois modelos de arquitetura: homogêneo e heterogêneo. Em um cenário com pro-
cessadores homogêneos, o custo computacional de cada tarefa é o mesmo para qualquer
um dos nós do sistema. Em contrapartida, heterogeneidade do sistema significa que os
processadores possuem diferentes velocidades ou capacidades de processamento (SINGH;
SINGH, 2012). O custo computacional de cada tarefa, considerando a quantidade de
instruções necessárias para a execução, pode variar de processador a processador. Sendo
assim, em uma abordagem estática do problema, uma matriz de custo de execução, de or-
dem 𝑛×𝑚, relaciona o custo computacional de cada tarefa a cada processador do sistema
(AHMAD; MUNIR; NISAR, 2012).

Independente da arquitetura empregada, os processadores do sistema são interconec-
tados. Essas conexões garantem a transferência de dados entre tarefas não escalonadas no
mesmo processador. Os dados transferidos entre as conexões são relacionados na matriz
de custo de comunicação. De ordem 𝑛×𝑛, essa matriz dispõe a quantidade de dados neces-
sários para serem transmitidos entre uma tarefa 𝑡𝑖 para uma tarefa 𝑡𝑗 (KANG; ZHANG;
CHEN, 2011).

A Figura 2 apresenta dois modelos de sistema com multiprocessadores totalmente
conectados. A heterogeneidade é representada na Figura 2(b) através das cores dos nós, de
forma que, dentre os oito nós do conjunto, existem três modelos diferentes de processador.
Adicionalmente, a Tabela 3(a) apresenta a matriz de custo de execução do DAG da Figura
1(a) relacionada ao modelo heterogêneo da Figura 2 (b). De forma análoga, a Tabela 3(b)
sintetiza uma matriz dos custos de comunicação do DAG da Figura 1(a) relacionada ao
modelo homogêneo da Figura 2(a).



2.1. Escalonamento Estático de Tarefas em Multiprocessadores 43

Figura 2 – Grafo de processadores com oito unidades amplamente interligadas.
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p6 p7
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(a) Processadores Homogêneos
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p2 p3

p4 p5

p6 p7

p8

(b) Processadores Heterogêneos

Fonte: adaptado de Singh e Singh (2012).

Figura 3 – Matrizes relacionando execução e comunicação no MTSP estático.

Tarefas 𝑝𝑖1 𝑝𝑖2 𝑝𝑖3

𝑡1 4 8 6
𝑡2 5 10 7
𝑡3 2 4 1
𝑡4 3 6 3
𝑡5 4 8 7
𝑡6 3 6 2
𝑡7 4 8 4
𝑡8 5 10 3

(a) Matriz de custo de execução.

Tarefas 𝑡1 𝑡2 𝑡3 𝑡4 𝑡5 𝑡6 𝑡7 𝑡8

𝑡1 - 2 - 3 - - - -
𝑡2 - - - - 5 - - -
𝑡3 - - - - - 2 - -
𝑡4 - - - - - - 5 2
𝑡5 - - - - - - 3 -
𝑡6 - - - - - - - 3
𝑡7 - - - - - - - 1
𝑡8 - - - - - - - -
(b) Matriz de custo de comunicação.

Fonte: do autor.

2.1.2.2 Escala de Frequência de Voltagem Dinâmica

No escalonamento consciente de energia, além de tentar reduzir o tempo de finali-
zação, um algoritmo de escalonamento busca também minimizar o consumo energético.
Portanto, um algoritmo pode considerar as disponíveis tecnologias de hardware para con-
trole de energia. Neste cenário, Guzek et al. (2014) destaca duas tecnologias voltadas
à economia de energia: a hibernação de recursos e a Escala de Frequência de Voltagem
Dinâmica (DVFS3). Sheikh, Ahmad e Fan (2016) destacam o DVFS como uma das tec-
nologias de controle equipadas em chips multinúcleo, que podem ser exploradas por um
escalonador de recursos para designar tarefas aos núcleos. Conjuntamente, Guzek et al.
(2014) destaca que a mais comum e moderna tecnologia de circuitos, semicondutor de

3 Do inglês, Dynamic Voltage Frequency Scaling.
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metal-óxido complementar (CMOS4), possui uma função para controlar o suprimento de
voltagem e frequência.

A importância do uso do DVFS deve-se à economia de energia, que pode ser obtida ao
usar menores níveis de voltagem. Todavia, conforme Guzek et al. (2014), essa redução na
frequência de operação pode aumentar o tempo necessário à execução, consequentemente
impactando negativamente no QoS5. Em contrapartida, a técnica DVFS é mais adaptável
a mudanças do que a hibernação de recursos, uma vez que o tempo de transição do DVFS
é muito menor do que o apresentado pela hibernação de recursos, consequentemente
afetando a capacidade de resposta e portanto o QoS.

Segundo as definições de Guzek et al. (2014), cada processador 𝑝𝑙 possui um conjunto
de pares DVFS definido por 𝐷𝑙. Um par 𝑘 de DVFS, denotado como 𝑑𝑘, é uma tupla
(𝑣𝑘, 𝑠𝑘), de forma que 𝑣𝑘 ∈ R+ é a voltagem operacional do processador e 𝑠𝑘 ∈ R+

é velocidade relativa formada pela relação da velocidade operacional para a velocidade
máxima do processador.

A Figura 4(a) apresenta um exemplo, definido por Guzek et al. (2014) de uma relação
de pares de DVFS em três processadores heterogêneos. Em contrapartida, o trabalho de
Sheikh, Ahmad e Fan (2016) atribui a tecnologia DVFS aos níveis de frequência escalados
em um grupo de processadores homogêneos. Em adição ao exemplo, o gráfico da Figura
4(b) apresenta a relação de linearidade entre voltagem e eficiência apontado por Guzek
et al. (2014).

Figura 4 – Exemplo de pares DVFS em três processadores heterogêneos.

𝑘 Tipo 1 Tipo 2 Tipo 3
𝑉𝑘 𝑅𝑆𝑠 𝑉𝑘 𝑅𝑆𝑠 𝑉𝑘 𝑅𝑆𝑠

0 2.20 100 1.50 100 1.75 100
1 1.90 85 1.40 90 1.40 80
2 1.60 65 1.30 80 1.20 60
3 1.30 50 1.20 70 0.90 40
4 1.00 35 1.10 60
5 1.00 50
6 0.90 40

(a) Relação Linear
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(b) Processadores Heterogêneos

Fonte: adaptado de Guzek et al. (2014).

Apesar dos desafios encontrados no DVFS, tais como sobrecargas associadas e a ine-
vitável energia estática, o mesmo continua predominante para controlar a energia de
um chip. Em adição, o DVFS está sendo ativamente pesquisado enquanto é incorpo-
4 Do inglês, complementary metal-oxide-semiconductor.
5 Do inglês, Quality of Service.
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rado em arquiteturas emergentes, possibilitando assim, controle por software ou hardware
(SHEIKH; AHMAD; FAN, 2016).

2.1.3 Métricas Empregadas

O problema de MTSP pode apresentar vários critérios de otimização, sendo que os
principais estão listados a seguir:

❏ Makespan: Com o objetivo de minimizá-lo, o tempo total de conclusão (total com-
pletion time ou makespan) pode ser obtido através da finalização da última tarefa
executada ou da finalização do último processador em execução. O valor calculado
é uma consequência direta dos tempos de execução das tarefas precedentes já execu-
tadas juntamente ao tempo de espera (ociosidade) encontrado nas comunicações ou
lacunas no escalonamento. A Expressão 4 apresenta o cálculo do makespan, onde
𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗) determina o tempo de finalização de um processador 𝑡𝑗;

makespan: {max
𝑗∈𝑁

𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗)} (4)

❏ Flowtime: Além do makespan, o tempo de finalização das tarefas pode estar as-
sociado a outra medida. Kaur, Chhabra e Singh (2010b) definem a minimização
do flowtime como a tentativa de reduzir a soma dos tempos de finalização de todas
as tarefas. A Expressão 5 define o cálculo do flowtime, sendo 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑗) o tempo de
finalização de uma tarefa 𝑡𝑗.

flowtime: {
∑︁
𝑗∈𝑁

𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑗)} (5)

❏ Load Balance: Outra forma de avaliar uma solução é observar se há uma distri-
buição adequada de tarefas nos processadores do ambiente. Essa distribuição pode
ser avaliada pelo load balance (ou balançamento de carga). A Expressão 6 apre-
senta o cálculo do load balance, onde 𝑎𝑣𝑔 é a média dos tempos de finalização dos
processadores do conjunto (OMARA; ARAFA, 2009):

Load Balance :max𝑗∈𝑁 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗)
𝑎𝑣𝑔

(6)

❏ Confiabilidade: Considerando um ambiente com um sistema sujeito a falhas, a
métrica da confiabilidade mede a probabilidade de sucesso na execução de tarefas
nesse sistema. O índice de confiabilidade pode ser definido conforme a Expres-
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são 7 sendo que 𝜆 é uma constante, seguindo o modelo de distribuição de Poisson
(CHITRA et al., 2010):

Confiabilidade:
∑︁

𝑗

𝜆𝑗𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠) (7)

❏ Consumo elétrico: A Subseção 2.1.2.2 apresentou uma variação de cenário em que
a velocidade de processamento dos processadores pode ser ajustada mediante um
controle de frequência. Ao observar as frequências empregadas, é possível estimar
a quantidade de energia gasta no sistema. Desse modo, a minimização do consumo
elétrico é outra métrica possível;

❏ Temperatura: Conforme o consumo elétrico, a medição da temperatura do sistema
é outra métrica que aborda sustentabilidade. De forma análoga, é possível estimar
a temperatura dos núcleos de processamento ao observar as frequências adotadas
em cada etapa do escalonamento;

❏ Paralelismo: Um escalonamento também pode ser medido pela capacidade de
paralelismo. Sendo assim, é analisado o nível de distribuição das tarefas no sistema,
de forma que, ao final, escalonamentos com um maior grau de paralelismo recebam
melhores classificações;

❏ Quantidade de processadores: Um cenário que reduz a quantidade de recursos
é uma outra possível forma de avaliar um escalonamento. Portanto, essa métrica
mede soluções que tentam reproduzir um desempenho próximo ou equivalente a
outras soluções em cenários com uma maior quantidade de processadores;

❏ Custo de comunicação: Além de ser proeminente em boa parte dos cenários
abordados, o custo de comunicação também pode ser utilizado na otimização. Dessa
forma, uma minimização do custo de comunicação significa a redução de espera de
tarefas que necessitam de dados de suas tarefas predecessoras;

❏ Utilização de recursos: Um escalonamento também pode ser medido pela sua
utilização dos recursos do sistema, isto é, pelo emprego equivalente dos processadores
do conjunto. Em resumo, o desempenho na métrica é relacionado a ociosidade e a
utilização dos processadores.

2.2 Algoritmos Genéticos

Algoritmos Genéticos (GAs) são técnicas de busca baseadas na simplificação de alguns
processos evolutivos. A analogia deve-se ao mecanismo para geração de novos estados, em
que uma seleção natural é representada através da reprodução sexuada entre duas ou mais



2.2. Algoritmos Genéticos 47

soluções. O surgimento da técnica está associada ao trabalho de Holland (1975), responsá-
vel por produzir a popularidade do método no início da década de 1970. GAs operam em
uma população de soluções e não em uma única solução. Atuam implementando heurís-
ticas tais como seleção (selection), recombinação (crossover) e mutação (mutation) para
a evolução de melhores soluções (WALL, 1996). Em resumo, os GAs pertencem a uma
classe de algoritmos probabilísticos que são implementados através de buscas paralelas e
adaptativas baseadas na teoria evolutiva de sobrevivência dos mais aptos (PACHECO et
al., 1999).

Os GAs pertencem a uma família de algoritmos voltada ao estado da solução e não
ao custo do caminho para encontra-lá (RUSSELL; NORVIG; DAVIS, 2010). Em um
problema de alocação de horários, o importante em sua resolução é encontrar uma confi-
guração adequada que resolva a adversidade. Desse modo, a sequência de passos para a
construção da solução não é o mais importante, mas sim, a solução final encontrada. Esta
categoria de algoritmos é conhecida como “Busca Local”, onde o objetivo é a aplicação de
técnicas em problemas de otimização. Outros exemplos populares de técnicas nesta área
são: Busca de subida de encosta (Hill climbing search), Têmpera simulada (Simulated
annealing), Busca em feixe local (Local Beam Search) e Busca em feixe local estocástica
(Stochastic local beam search).

A Figura 5 sintetiza o algoritmo de um modelo típico de GA. Ao início, o algoritmo
cria uma lista de indivíduos, estes identificados como possíveis soluções do problema.
Consequentemente, um cromossomo é a estrutura básica que codifica um indivíduo. Para
diferenciar e classificar estes indivíduos, o algoritmo utiliza uma função de aptidão que
atribui a cada indivíduo uma nota classificatória. Este valor será utilizado como parâmetro
na seleção de indivíduos aptos a realizarem a geração de novas soluções. Posteriormente,
o algoritmo entra em um laço de 𝑛𝑔 gerações voltadas à evolução e formação de novas
populações. Em cada interação do ciclo, o algoritmo seleciona indivíduos baseando-se nos
valores de aptidão. Em seguida, os indivíduos selecionados são encaminhados à recombi-
nação, onde duas ou mais soluções terão o material genético intercalado para a geração
de novos cromossomos. Essas novas soluções são encaminhadas à etapa de mutação, onde
poderão sofrer modificações aleatórias em alguns de seus genes. Após as recombinações
e mutações, o GA ainda pode utilizar algum procedimento de atualização da população,
por exemplo, alguma estratégia elitista para encaminhar os melhores indivíduos para a
próxima geração. Ao final, após 𝑛𝑔 gerações ou até alcançar um critério de parada, o
algoritmo retornará o indivíduo que apresenta o melhor valor de aptidão.

Uma contextualização mais clara sobre os elementos típicos de um GA é apresentada
nas próximas subseções.
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Figura 5 – Fluxograma de um GA típico.
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Fonte: adaptado de Kang et al. (2011).

2.2.1 Codificação

Um dos maiores desafios na aplicação de um GA é a sua representação. Esta etapa
exige uma cuidadosa engenharia na abstração dos dados, isto é, uma caracterização que
possa ser fiel à abstração do problema e que ao mesmo tempo, possa ser flexível aos me-
canismos de um GA. Além de codificar o problema, a representação pode ter impacto
no desempenho do algoritmo. Por exemplo, no problema das oito rainhas, é possível re-
presentar cada solução como uma cadeia binária ou como um agrupamento de números
inteiros. Ambas representações podem ser aplicadas aos operados genéticos, todavia, po-
dem apresentar comportamento diferente nas evoluções do algoritmo. Jelodar et al. (2006)
acrescenta que a representação que o cromossomo utiliza é crucial para o desempenho do
GA, definindo se o espaço de busca pode ser alcançado ou se cromossomos produzidos são
válidos. Essa dualidade entre espaço de busca e codificações válidas e inválidas é ilustrada
na Figura 6.

Na decodificação, esta estrutura é traduzida para uma solução do problema. Um
agrupamento de diversas soluções caracteriza uma população, isto é, uma coleção de indi-
víduos de cada geração. Dessa forma, a população inicial pode ser gerada aleatoriamente
ou baseada em regras, heurísticas e algoritmos (DHINGRA; GUPTA; BISWAS, 2014). A
evolução de cada população é realizada pelos mecanismos de reprodução, onde cada ciclo
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Figura 6 – Relação 1 para 1 entre espaço de busca e espaço de codificação.

Codificação Fact́ıvel Codificação Infact́ıvel

Espaço de
busca

Espaço de
Codificação

Espaço de
busca

Espaço de
Codificação

Fonte: adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994).

Figura 7 – Exemplos de algumas codificações empregadas por GAs.
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(a) Codificação binária.
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(b) Codificação real.

Fonte: adaptado de Coello et al. (2007).

evolutivo representa uma geração (população atual do ciclo).
A Figura 7 ilustra dois modelos de codificação geralmente adotados em GAs: repre-

sentação binária e representação com valores reais. Os genes formam uma coleção de
símbolos que representam os cromossomos, onde cada fragmento é parte da solução co-
dificada (GOLUB; KASAPOVIC, 2002). Os alelos representam os diferentes valores que
um gene pode assumir, onde a delimitação de valores obedece a representação empregada
– binária, real, dentre outras. Locus define a posição de um determinado gene dentro de
um cromossomo (COELLO et al., 2007).

2.2.2 Otimização

Independente do cenário aplicado, os indivíduos de uma população necessitam de
alguma medida que reflita seu desempenho como solução do problema. Neste caso, o
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valor de aptidão é utilizado e é o principal índice relacionado à otimização provida pelo
GA. Além disso, a aptidão é utilizada como critério classificatório nas operações de seleção.
Em resumo, a aptidão é uma medida que determina o quão bom um cromossomo otimiza
a função objetivo (JELODAR et al., 2006). Em problemas de minimização, soluções de
maior aptidão são as de menor custo (GABRIEL; DELBEM, 2008). A medida de aptidão
é recalculada sempre que um indivíduo é gerado ou modificado. Desse modo, otimizar
uma função objetivo, dentro de um GA, é encontrar indivíduos com valor de aptidão
ótimo ou próximo ao ideal no cenário explorado.

Uma otimização simples ainda pode ser expandida para otimizações biobjetivo e mul-
tiobjetivo. Esses objetivos geralmente são conflitantes, e encontrar uma solução para um
único objetivo degrada a solução ao se considerar os demais objetivos (PILLAI et al.,
2018). Variados esquemas são empregadas na tentativa de prover um equilibro entre os
objetivos. A Expressão 8 apresenta o método da soma ponderada com duas funções ob-
jetivos arbitrárias para serem otimizadas (CHITRA; VENKATESH; RAJARAM, 2011).
Nesta abordagem, as duas funções são combinadas a pesos que nivelam o nível de rele-
vância pretendido a cada objetivo. Por exemplo, quando 𝜔 = 0, somente a função 𝑓2 é
considerada. Em contrapartida, quando 𝜔 = 1, somente a função 𝑓1 é avaliada. Além
disso, a soma de objetivos combinadas a pesos configura uma forma de conversão para
um único objetivo.

min 𝑓 = 𝜔𝑓1 + (1− 𝜔)𝑓2 (8)

Mais semelhante aos problemas do mundo real, a otimização multiobjetivo geralmente
procura determinar um balanceamento entre os objetivos, gerando um conjunto de solu-
ções não dominadas, conhecido como soluções ótimas de Pareto (CHITRA et al., 2010).
Desta forma, a otimização de um problema multiobjetivo pode ser modelada conforme
a Expressão 9, onde 𝑁𝑜𝑏𝑗 define a quantidade de objetivos, 𝑓𝑖 é a i-ésima função obje-
tivo e 𝑥 é uma cadeia de decisão que representa uma solução (CHITRA; VENKATESH;
RAJARAM, 2011).

min 𝑓(𝑥) 𝑖 = 1, 2, ...𝑁𝑜𝑏𝑗 (9)

Segundo a definição de Chitra et al. (2010), em uma otimização multiobjetivo, entre
duas soluções, 𝑥1 e 𝑥2, pode haver duas possibilidades: uma solução dominar a outra ou
nenhuma dominar a outra. Desta forma, em um problema de minimização, uma solução
𝑥1 domina uma solução 𝑥2, se os seguintes critérios forem atendidos:

(𝑖) ∀𝑖 ∈ {1, 2, ...𝑁𝑜𝑏𝑗} → 𝑓𝑖(𝑥1) ≤ 𝑓𝑖(𝑥2)

(𝑖𝑖) ∃𝑗 ∈ {1, 2, ...𝑁𝑜𝑏𝑗} → 𝑓𝑖(𝑥1) ≤ 𝑓𝑖(𝑥2)
(10)

Conforme apresentado na Expressão 10, 𝑥1 é uma solução não-dominada caso 𝑥1 do-
mine 𝑥2. Se qualquer um dos critérios for violado, a solução 𝑥1 não domina 𝑥2. Portanto,
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uma solução ótima de Pareto é a solução que, dentro do espaço de busca, não é domi-
nada. Estas soluções formam o conjunto de soluções ótimas de Pareto ou fronteira ótima
de Pareto.

2.2.3 Métodos de Seleção

O mecanismo de seleção é usado para selecionar indivíduos da população para futuras
manipulações genéticas, por exemplo, recombinações e mutações (SINGH; PILLAI, 2014).
Existem diversos mecanismos para selecionar cromossomos para as fases de reprodução,
sendo os métodos de torneiro e roleta alguns exemplos de métodos populares de seleção.
Na ausência de uma técnica específica, a seleção adota procedimentos totalmente aleató-
rios para definir os candidatos à reprodução. Independente do procedimento, os indivíduos
selecionados são identificados como pais, e os novos indivíduos gerados são caracteriza-
dos como filhos ou descendentes. As seguintes subseções resumem o funcionamento de
algumas técnicas geralmente empregadas.

2.2.3.1 Roleta

Segundo a definição de Singh e Pillai (2014), uma roleta é definida como a proba-
bilidade cumulativa de seleção. Sendo assim, diversos intervalos que compõem a roleta
são preenchidos por diversos cromossomos diferentes. O comprimento desses intervalos
é proporcional a probabilidade de seleção do indivíduo. Esse preenchimento é definido
conforme a Expressão 11. Após a construção da roleta, um número aleatório é gerado
indicando qual intervalo (cromossomo) será selecionado. Naturalmente, indivíduos com
maior valor de aptidão têm maior chance de serem selecionados. Entretanto, o procedi-
mento não excluí indivíduos de baixo desempenho. O Algoritmo 1 sumariza as instruções
para a execução da roleta. Em adição, a Figura 8 ilustra uma roleta formada por uma
população com 6 indivíduos e seus respectivos valores de aptidão.

𝑃𝑟𝑜𝑏𝑆𝑒𝑙𝑒𝑐𝑡 = 𝑓𝑖∑︀
𝑛 𝑓𝑖

(11)

2.2.3.2 Torneio

Com eficiência e uma implementação simples, o método do torneio é um dos proce-
dimentos de seleção mais populares (GOLDBERG; DEB, 1991). Segundo a definição de
Razali, Geraghty et al. (2011), na seleção por torneio, 𝑡𝑠 indivíduos da população são se-
lecionados aleatoriamente. Em seguida, esses indivíduos pré-selecionados competem para
definir o indivíduo selecionado. A disputa é uma competição pelos valores de aptidão mais
altos. Naturalmente, o indivíduo com a maior aptidão vence o torneio e é encaminhado
à reprodução. A Figura 9 ilustra um exemplo da aplicação do torneio em uma população
com 6 indivíduos, onde 𝑡𝑠 identifica a quantidade de indivíduos pré-selecionados para o
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Algoritmo 1 Algoritmo de Seleção por Roleta Proporcional – adaptado de Singh e Pillai
(2014)
entrada: População;
saída: Indivíduo selecionado;

1: Calcule a probabilidade de seleção para todos os indivíduos na população usando a
Expressão 11;

2: Calcule a probabilidade cumulativa para cada indivíduo usando:
𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖) = 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖− 1) + 𝑃𝑟𝑜𝑏𝑆𝑒𝑙𝑒𝑐𝑡(𝑖)

3: Gere um número aleatório 𝑟;
4: se 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖− 1) < 𝑟 ≤ 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖) então
5: Selecione um indivíduo 𝑖;
6: fim se
7: retorne: Indivíduo selecionado;

Figura 8 – Exemplo de Seleção por Roleta.

Roleta montada com
6 indiv́ıduos

c1: 20 (29.85%)

c2: 14 (20.9%)c3: 13 (19.4%)

c4: 2 (2.98%)

c5: 8 (11.94%)

c6 : 10 (14.92%)

Fonte: adaptado de Singh e Pillai (2014).

torneio. Um torneio binário é uma instância do torneio tradicional, onde dois indiví-
duos são sorteados, e aquele com o maior valor de aptidão é selecionado para reprodução
(AMIRJANOV; SOBOLEV, 2017).

Figura 9 – Exemplo de Seleção por Torneio.

População ts = 3

f : 2

f : 3 f : 4

f : 7 f : 1f : 9

f : 9

f : 4 f : 1

f : 9

MelhorSorteio

Fonte: adaptado de Razali, Geraghty et al. (2011).
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2.2.3.3 Classificação (ranking)

A seleção por classificação é implementada sobre um conceito simples: soluções dis-
postas na população são ordenadas da pior para a melhor através de seu desempenho na
aptidão, onde, posteriormente, é designado uma probabilidade de seleção baseada nessa
classificação (KANG; ZHANG; CHEN, 2011).

Grefenstette (2000) e Daoud e Kharma (2011) alertam que diferentemente da sele-
ção proporcional, na qual os indivíduos com maior valor de aptidão podem dominar a
população em poucas gerações uma vez que a probabilidade de seleção do cromossomo é
proporcional a sua aptidão, a seleção baseada em classificação reduz a pressão seletiva por
cromossomos com valor de aptidão superior ao assinalar a probabilidade de seleção de cada
cromossomo baseando-se na classificação comparada aos demais indivíduos. Além disso,
a seleção por ranqueamento mantêm a diversidade da população e auxilia na redução de
convergência prematura da população (GREFENSTETTE, 2000).

2.2.3.4 Roleta com Classificação

Conforme o método tradicional da Roleta, uma estrutura é montada definindo in-
tervalos que representam os indivíduos. Contudo, nesta técnica, os cromossomos são
classificados (hierarquicamente) conforme seus valores de aptidão. Desse modo, o indiví-
duo com o melhor valor de aptidão é classificado como 𝑝𝑜𝑝, enquanto que o pior indivíduo
é classificado como 1 (SINGH; PILLAI, 2014). A Expressão 12 apresenta a atribuição de
um novo valor de aptidão após a etapa de classificação, onde 𝑠𝑝 é a pressão seletiva, 𝑝𝑜𝑝
é o tamanho da população e 𝑓𝑖𝑡𝑟𝑎𝑛𝑘(𝑟) é o valor de aptidão baseado nas classificação dos
cromossomos na posição 𝑟 (RAZALI; GERAGHTY et al., 2011):

𝑓𝑖𝑡𝑟𝑎𝑛𝑘(𝑟) = 2− 𝑠𝑝+ (2(𝑠𝑝− 1) (𝑟 − 1)
(𝑝𝑜𝑝− 1)) (12)

Conforme as definições apresentadas por Singh e Pillai (2014), o valor de pressão
seletiva pode variar entre 1.0 e 2.0, e o valor de aptidão baseado em classificação é utilizado
para calcular a probabilidade de seleção para cada indivíduo posicionado em 𝑟, conforme
a Expressão 13.

𝑝𝑟𝑜𝑏_𝑠𝑒𝑙𝑒𝑐𝑡(𝑟) = 𝑓𝑖𝑡𝑟𝑎𝑛𝑘(𝑟)∑︀
𝑝𝑜𝑝𝑓𝑖𝑡𝑟𝑎𝑛𝑘(𝑟) (13)

Após a definição dos valores de aptidão, baseados em classificação, a roleta pode ser
montada conforme seu algoritmo tradicional (Subseção 2.2.3.1). As instruções para a
Roleta com Classificação são enumeradas no Algoritmo 2.
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Algoritmo 2 Algoritmo de Seleção de Roleta com Classificação – adaptado de Singh e
Pillai (2014)
entrada: População;
saída: Indivíduo selecionado;

1: Defina classificações para todos os indivíduos de acordo com os valores de aptidão;
2: Calcule a classificação baseada na aptidão conforme a Expressão 12;
3: Calcule a probabilidade cumulativa para cada indivíduo usando:
𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖) = 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖− 1) + 𝑃𝑟𝑜𝑏𝑆𝑒𝑙𝑒𝑐𝑡(𝑖)

4: Gere um número aleatório 𝑟;
5: se 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖− 1) < 𝑟 ≤ 𝑐𝑚𝑃𝑟𝑜𝑏(𝑖) então
6: Selecione um indivíduo 𝑖;
7: fim se
8: retorne: Indivíduo selecionado;

2.2.4 Operadores de Reprodução

No contexto dos GAs, é necessário implementar mecanismos que explorem o espaço
de busca atrás de outras soluções candidatas. Os mecanismo adotados são os operadores
de recombinação e mutação, baseados nos conceitos biológicos de reprodução sexuada e
assexuada, respectivamente.

2.2.4.1 Recombinação

Conforme destacado no nome, a recombinação é um operador que mistura o material
genético de um par de genótipos (pais) em um, dois ou mais genótipos descendentes
(filhos), sendo a recombinação de ponto único o modelo mais simples adotado (ZOMAYA;
WARD; MACEY, 1999). De maneira análoga ao operador de mutação, a recombinação
é um operador estocástico: as escolhas de quais partes de cada pai serão combinadas e
como isso será feito dependem de fatores aleatórios. A combinação de um número maior
de pais também é possível sendo denominada como operadores de recombinação com alta
aridade, todavia, sem um correspondente biológico (EIBEN; SMITH et al., 2003).

Um exemplo clássico de recombinação é ilustrado pela Figura 10, demonstrando a
recombinação de ponto único adotada em duas cadeias binárias. Ao recombinar os genes
através de um ponto de corte, é possível criar duas novas soluções, ambas construídas
com informações cruzadas de ambos os pais. O ponto de corte é definido arbitrariamente,
variando em cada aplicação do operador.

2.2.4.2 Mutação

A mutação é um operador unário que, ao ser aplicado em um indivíduo, gera um
mutante modificado ou um novo descendente. Este tipo de operador é sempre estocástico,
isto é, sua saída (o filho) dependerá de uma série de escolhas aleatórias, causando uma
mudança não enviesada (EIBEN; SMITH et al., 2003). Em GAs, mutação é considerado
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Figura 10 – Recombinação de ponto único aplicado em codificação binária.
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0 0 0 0

1 1 1 1

Fonte: do autor.

um método para recuperar material genético perdido (GOLUB; KASAPOVIC, 2002).
Além disso, a mutação também permiti uma exploração mais global do espaço de busca.
Introduzido por Holland (1975), a mutação surgiu como um operador para mudança
ocasional dos bits dos indivíduos, atuando sob uma taxa probabilística de mutação 𝑝𝑚 ∈
[0, 1] por bit (BACK; FOGEL; MICHALEWICZ, 2000).

A Figura 11 apresenta dois exemplos distintos de mutação, em que cada um é aplicado
em um tipo de representação específica: binária e baseada em permutação. Na cadeia
binária, um locus sorteado tem seu respectivo gene modificado, de maneira semelhante ao
modelo introduzido por Holland (1975). Em contrapartida, a cadeia baseada em permuta-
ção é formada por símbolos sem repetição. Logo, o procedimento adotado também efetua
uma pequena modificação nos genes do indivíduo, todavia, sem produzir uma codificação
inválida.

Figura 11 – Mutação aplicada em cromossomos binários e de permutação.
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Fonte: do autor.

2.2.5 Migração

Ao final de cada geração, o tamanho final da população aumenta, uma vez que novos
indivíduos foram formados como consequência do processo evolutivo. Portanto, é neces-
sário um controle do tamanho dessa população. Em aspecto formal, dada uma população
de tamanho 𝑝𝑜𝑝 e a quantidade de novos vizinhos, representada por 𝑝𝑜𝑝𝑛, a próxima
geração será denotada por 𝑝𝑜𝑝+ 𝑝𝑜𝑝𝑛 possíveis combinações – representando estratégias
de reaproveitamento e descarte de indivíduos – ou somente 𝑝𝑜𝑝 novos indivíduos. Assim,
em conformidade com a definição de Pillai et al. (2018), uma estratégia elitista envolve
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considerar uma pequena proporção dos indivíduos com o melhor valor de aptidão para
nova população. Existem variadas estratégias elitistas, como a substituição, em que in-
divíduos com baixo desempenho são substituídos na próxima geração por indivíduos com
alto valor de aptidão (PILLAI et al., 2018), e a condução, em que indivíduos com bom
desempenho são encaminhados diretamente à próxima geração (XU et al., 2014).

2.3 Revisão Sistemática da Literatura

Revisão Sistemática da Literatura (SLR6) trata-se de interpretar e avaliar toda a pes-
quisa relevante para uma determinada questão de pesquisa, fenômeno ou tópico de alguma
área (KITCHENHAM, 2004). SLR propõe a utilização de um método rigoroso, confiá-
vel e verificável para proporcionar uma avaliação clara de um tópico de pesquisa. Além
disso, SLR é uma das maiores ferramentas usadas para agregar experiências vindas de
uma coleção de diferentes estudos com o objetivo de responder uma questão de pesquisa
(BUDGEN; BRERETON, 2006). Ao aplicar a SLR é possível identificar lacunas que pos-
sam propor novas investigações, sumarizar todas as evidências relativas a uma tecnologia
ou técnica e fornecer um plano de fundo que possa proporcionar novas pesquisas. Outras
aplicações também permitem reunir material para suporte de novas hipóteses e examinar
evidências empíricas que suportem ou contradizem hipóteses (KITCHENHAM, 2004).

A maior vantagem da utilização da SLR é a capacidade de reunir informações sufici-
entes para poder observar um efeito em um grande extensão de trabalhos, investigando
suas configurações e seus métodos empíricos. As informações retornadas pela SLR podem
ser utilizadas em ambos os casos (KITCHENHAM, 2004):

❏ Informações consistentes: demonstra que o evento provém de evidências do
fenômeno;

❏ Informações inconsistentes: a fonte das variações pode ser estudada.

Em estudos quantitativos também é possível aplicar técnicas de meta-análise – sinteti-
zar resultados quantitativos de diferentes trabalhos através de um procedimento estático–
para combinar dados e, consequentemente, aumentar a probabilidade de encontrar fenô-
menos que pequenos estudos individuais não conseguem detectar. Todavia, isso pode ser
uma desvantagem desde que abre a possibilidade para detecção de pequenos vieses como
efeitos verdadeiros (KITCHENHAM, 2004). Qualquer estudo que possa contribuir com
a SLR é denominado estudo primário, enquanto que uma SLR é considerada uma forma
de estudo secundário (BUDGEN; BRERETON, 2006).

O conceito de revisão sistemática é baseado na ideia de evidências e foi desenvol-
vida inicialmente na medicina, formulada por Group et al. (1992), em que a opinião de
6 Do inglês, Systematic Literature Review.
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um médico especialista é tão confiável quanto a reunião de resultados sustentados por
experimentos científicos (KITCHENHAM et al., 2009).

Os procedimentos adotados pela SLR são flexíveis o bastante para serem adotados em
variados cenários. Desse modo, alguns exemplos da aplicação são:

❏ Tecnologias de automação (TSAFNAT et al., 2014);

❏ Percepção semiótica de interfaces de usuário (ISLAM, 2013);

❏ Coleta de dados por telefones celulares (SAHIN; YAN, 2013);

❏ Estratégias de inferência (WOODALL; BRERETON, 2010);

❏ Filtragem de spam (CORMACK, 2006);

❏ Técnicas de aprendizado de máquina para previsão de falhas de software (MALHO-
TRA, 2015);

❏ Teste de software científico (KANEWALA; BIEMAN, 2014);

❏ Engenharia de software para jogos de computador (AMPATZOGLOU; STAMELOS,
2010);

❏ Táticas arquitetônicas para cyber-forrageamento (LEWIS; LAGO, 2015);

❏ Agentes aplicados na saúde (ISERN; MORENO, 2016).

Uma SLR implementa uma estratégia pré-definida de busca por trabalhos que permita
uma avaliação geral de todos os trabalhos retornados. A estratégia deve permitir que os
pesquisadores possam identificar e reportar trabalhos que apoiem sua hipótese de pesquisa,
assim como estudos que não a suportem. Considerando que a maioria das pesquisas
começa com uma revisão bibliográfica, e que para a utilização desta revisão, a mesma
deve ser clara e minuciosa, a aplicação de uma SLR configura uma boa opção de revisão,
uma vez que SLR pode sintetizar trabalhos existentes obedecendo critérios de organização.
Todavia, uma revisão clássica da bibliografia (método ad hoc) ainda é importante, pois
pode ser utilizada para determinar as palavras-chaves utilizadas na SLR, assim como
expandir o conhecimento dos pesquisadores sobre o tema.

A execução da SLR deve ser separada em fases que facilitem a execução e avaliação
dos estudos. Essas fases devem documentar as ações tomadas pelos pesquisadores com
o intuito de facilitar futuras re-avaliações. Uma possível divisão é documentada por
Biolchini et al. (2005) e adaptada às fases a seguir:

❏ Concepção: identificar os conceitos voltados ao problema do estudo e obter os
estudos que levem às evidências;
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❏ Comparação: estudar e comparar os estudos minunciosamente, a procura de novas
evidências;

❏ Reunião: sintetizar os resultados encontrados e gerar novas conclusões.

Budgen e Brereton (2006) sugerem uma divisão baseada em planejamento, condução
e reporte da revisão, ambas contextualizadas nas próximas subseções e baseando-se no
guia disponibilizado por Kitchenham (2004).

2.3.1 Planejamento da Revisão

Inicialmente, o planejamento da revisão contempla a necessidade para uma SLR, isto
é, para que todas as informações sejam sumarizadas, é necessário determinar o fenômeno
que será investigado (KITCHENHAM, 2004). As seguintes questões são alguns exemplos
utilizados para assegurar a necessidade da revisão:

❏ Quais são os objetivos da revisão?

❏ Quais critérios de inclusão e exclusão serão adotados?

❏ Quais serão as fontes analisadas?

❏ Como os dados serão extraídos dos estudos?

❏ Como as informações dos estudos serão combinadas?

A segunda parte desta etapa caracteriza a elaboração do Protocolo de Revisão.
Este protocolo é um documento que descreve em detalhamento todos os procedimentos
adotados pela SLR. Deve ser estruturado com o objetivo de permitir uma ampla visuali-
zação das etapas adotadas e uma futura reprodução do trabalho executado. Protocolos
podem ser revisados por outros pesquisadores ou por orientadores de pesquisa (no caso
de elaboração de teses ou dissertações). O documento pode conter outras informações
adicionais como:

❏ As questões de pesquisa que devem ser respondidas ao final do trabalho;

❏ Razões para a adoção da revisão e contextualização do tema;

❏ Estratégias que serão utilizadas no levantamento de estudos;

❏ Informações de recursos de busca, base de dados e identificação de jornais e confe-
rências nas fontes selecionadas;

❏ Procedimentos e critérios empregados para inclusão e exclusão de estudos;

❏ Procedimentos para avaliação da qualidade dos trabalhos selecionados;
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❏ Estratégias para extração e síntese dos dados presentes nos trabalhos;

❏ Cronograma do projeto.

A mais importante atividade na definição do protocolo é a elaboração da questão de
pesquisa. Ao elaborá-la é necessário observar quais são os alvos que poderão ser benefici-
ados ao encontro da resposta investigada. A construção de uma questão de pesquisa deve
ser orientada sobre três pontos de vista, seguindo a orientação dos guias médicos de SLR:

❏ A população, por exemplo, o que será afetado pelas intervenções;

❏ As intervenções, isto é, as possíveis técnicas que serão comparadas;

❏ Os resultados originados de medidas que demonstrem a diferença entre as interven-
ções.

A partir da caracterização da questão é possível dividi-la em outras questões secun-
dárias voltadas a reforçar a importância do questão principal e estender o impacto dos
possíveis resultados.

2.3.2 Condução da Revisão

A identificação da pesquisa é primeira fase da condução e trata-se de definir estratégias
para encontrar a maior quantidade de estudos sobre a questão de pesquisa sem adotar
um procedimento enviesado, isto é, não levantar trabalhos somente sobre as hipóteses em
que o pesquisador mais acredita, mas sim, obter trabalhos associados ao tema investigado
sem seguir qualquer tendência (KITCHENHAM, 2004).

Inicialmente, uma revisão preliminar (ad hoc ou Narrativa) em SLRs aplicadas em
estudos primários relevantes pode identificar os termos comuns ao assunto investigado.
Além das palavras comuns ao tema, é possível identificar sinônimos que podem estender
o alcance das buscas posteriores. Tentar executar buscas com os campos observados,
revisar os trabalhos retornados e consultar especialistas são outros exemplos de estratégias
iniciais.

Ao identificar os termos de busca utilizados, deve-se combiná-los para a construção
de chaves de busca mais robustas. Os termos podem ser combinados com operadores
lógicos (OR ou AND) para flexibilizar a busca por estudos alvo da questão de pesquisa.
Algumas outras táticas para levantar estudos são a utilização da chave de busca em
bases eletrônicas, análise da lista de referência dos trabalhos mais relevantes retornados,
pesquisa em jornais específicos ou conferências, busca por pesquisadores específicos e
estender as buscas por outros mecanismos da Internet.

Após a obtenção dos estudos, é recomendável que o material seja mapeado em fer-
ramentas de gerenciamento bibliográfico. Além de armazenar suas informações básicas
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(base eletrônica, jornal, etc), é necessário que a RS documente qualquer mudança efetu-
ada na base através de relatórios. As mudanças devem ser justificadas e descritas com o
intuito de proporcionar uma nova análise. Esses procedimentos proporcionam que a SLR
seja um serviço transparente e replicável.

A fase de seleção de estudos primários caracteriza-se por utilizar a questão de pesquisa
como base para a elaboração de critérios de inclusão e exclusão (KITCHENHAM; BRE-
RETON, 2013). Esses critérios devem ser definidos de maneira a classificar os estudos
corretamente. O processo de seleção deve ser documentado com o registro de inclusão e
exclusão dos trabalhos analisados. Para a execução da seleção, grupos de pesquisa de-
vem estar sincronizados e cada desacordo deve ser discutido e resolvido. Quando a RS
é executada por um único pesquisador, trabalhos selecionados devem ser discutidos com
algum especialista da área. Trabalhos em que a seleção é aplicada em meio a incertezas,
podem ser complementados com uma análise sensitiva.

A avaliação da qualidade dos estudos reforça os critérios de inclusão e exclusão, o que
caracteriza a terceira fase da condução. Khan et al. (2001) sugerem que a avaliação de
qualidade está relacionada com a validade dos estudos e a diminuição de viés bibliográfico.
A validade interna caracteriza o estudo apropriado para prevenir erros sistemáticos. Já
a validade externa está relacionada com trabalhos que possuem efeitos aplicáveis fora do
estudo.

A extração de dados é uma fase voltada a obter informações dos estudos necessários às
respostas das questões de pesquisa e voltados aos critérios de qualidade do estudo (KIT-
CHENHAM et al., 2009). É necessário definir os dados que serão extraídos juntamente
com seus formatos, por exemplo, o formato de informação numérica é um pré-requisito
para técnicas de meta-análise. Para que os dados extraídos possam ser analisados e or-
ganizados, pode-se utilizar ferramentas como formulários eletrônicos onde cada estudo
terá além dos dados extraídos, informações básicas como nome, data da extração, título,
detalhes da publicação e espaço para notas. Para estender a abrangência do estudo, a
SLR também pode obter dados ainda não publicados – através da comunicação e au-
torização dos autores, incompletos na publicação ou dados que requerem algum tipo de
manipulação – por exemplo, análise sensitiva.

A síntese dos dados caracteriza a fase de agrupamento e sumarização dos resulta-
dos encontrados nos estudos selecionados (KITCHENHAM, 2004). A síntese pode ser
construída para resultados descritivos, isto é, não qualitativos. Todavia, a construção
de síntese de resultados quantitativos também é possível através de técnicas estatísticas
de meta-análise. Os dados extraídos devem ser apresentados de maneira a facilitar a
visualização de suas similaridades e diferenças, seja por tabelas ou gráficos.
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2.3.3 Reporte da Revisão

Os resultados encontrados através das fases anteriores podem ser contextualizados
usualmente em teses ou em artigos científicos (papers). Geralmente, um jornal atribui
restrições quanto ao tamanho e organização dos documentos. Neste caso, quando as
restrições não permitem apresentar todo o processo sistemático em grande detalhamento,
recomenda-se que o artigo referencie documentos técnicos que completem todos os passos
executados no processo. Jornais também podem exigir um rigoroso processo de revisão
através de seus colaboradores. Esse processo contribui com a SLR uma vez que caracteriza
uma revisão adicional por especialistas da área pesquisada. Uma SLR que apresente
resultados práticos pode estender sua publicação para documentos não técnicos como
revistas e páginas da Web (KITCHENHAM, 2004).
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Capítulo 3
Revisão Sistemática sobre GAs

aplicados ao MTSP

Neste capítulo as principais informações referentes ao planejamento, condução e re-
porte da revisão sistemática são reunidas. Desse modo, as seções desse capítulo apresen-
tam todos os elementos necessários à reprodução da revisão executada.

Inicialmente, a Seção 3.1 contextualiza todos os elementos empregados no protocolo de
revisão. Esses elementos representam as questões de pesquisas, regras da revisão e demais
procedimentos de pesquisa. Em seguida, com a realização de uma análise da coleção de
trabalhos obtida, a Seção 3.2 apresenta respostas às questões de pesquisa levantadas no
protocolo de revisão.

3.1 Protocolo de Revisão Sistemática

Esta seção apresenta o protocolo aplicado nas fases da revisão. A documentação foi
elaborada em conformidade aos conceitos apresentados no capítulo 2, Seção 2.3, de modo
que sua estrutura permite uma visualização das etapas adotas e, inclusive, a reprodução
de seus resultados.

Inicialmente, a Subseção 3.1.1 sumariza as questões de pesquisa essenciais à execução
dessa revisão. Em seguida, os termos iniciais e finais selecionados na construção da chave
de busca são listados na Subseção 3.1.2. A chave de busca utilizada na recuperação
de estudos é apresentada na Subseção 3.1.3. A Subseção 3.1.4 lista as bases de dados
consultadas. Regras para a inclusão e exclusão de estudos na revisão são contextualizadas
na Subseção 3.1.5. Por fim, cada fase na execução da revisão é definida na Subseção 3.1.6.

3.1.1 Questões de Pesquisa

Considerando o contexto desta monografia, isto é, algoritmos genéticos aplicados ao
problema de escalonamento de tarefas em multiprocessadores, uma questão principal de
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pesquisa (QP) foi desenvolvida para guiar a investigação dessa revisão, sendo essa:

QP:“Entre o período de 1990 a 2018, quais são os estudos centrais sobre algo-
ritmos genéticos aplicados ao problema de escalonamento estático de tarefas
em multiprocessadores?”

Com o objetivo de estender os possíveis resultados desse estudo, o protocolo ainda
define as seguintes questões secundárias (QS):

❏ QS.01: Quais são as codificações genéticas utilizadas? Além disso, quais são as
recombinações, mutações e formas de seleção empregadas nestas representações?

❏ QS.02: Qual o período com a maior quantidade de trabalhos?

❏ QS.03: Quais são os cenários considerados nesses trabalhos?

❏ QS.04: Como esses trabalhos lidam com o custo de comunicação?

❏ QS.05: Quais são as principais funções objetivo consideradas?

❏ QS.06: Quais desses trabalhos possuem maior fator de impacto e Eigenfactor?

❏ QS.07: Quais desses trabalhos possuem melhor classificação no extrato Qualis?

❏ QS.08: Quais desses trabalhos possuem a maior quantidade de citações?

❏ QS.09: Dentre os trabalhos levantados, quais são os mais citados dentro da coleção?

❏ QS.10: Quais regiões do planeta têm a maior quantidade de autores?

❏ QS.11: Quais são as expressões mais utilizadas nos resumos e nas palavras-chave?

3.1.2 Palavras-chave e Sinônimos

Inicialmente, é necessário definir quais são os termos principais utilizados na forma-
ção das chave de busca. É essencial que essas palavras consigam alcançar os índices
utilizados pelas bases digitais no armazenamento e organização dos estudos publicados.
Portanto, com base em uma revisão informal da literatura, as primeiras palavras-chave e
seus respectivos sinônimos selecionados foram:

❏ Genetic algorithms; genetic operators;

❏ Directed acyclic graph; DAG;

❏ Multiprocessor scheduling;

❏ Scheduling.
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Os termos supracitados têm forte generalização, isto é, alcançam uma quantidade de
estudos relativamente alta. Todavia, ao considerar os variados mecanismos de indexação
utilizados pelas bases digitais e a possibilidade de uma grande quantidade de trabalhos
fora do tema serem resgatados, foi necessário refinar as palavras utilizadas. Os novos
termos adotados restringem a quantidade de trabalhos, porém, por serem mais específicos,
obtêm estudos mais relacionados ao tema do trabalho. Dessa forma, as novas palavras-
chave adotadas bem como seus respectivos sinônimos foram:

❏ evolutionary algorithm; genetic algorithm;

❏ task scheduling;

❏ parallel; multiprocessor ;

❏ directed acyclic graph; DAG; workload;

❏ representation; encoding;

❏ genetic operators;

❏ objective function.

3.1.3 Chave de Busca

Para execução da SLR, uma chave de busca foi construída com base nas questões
de pesquisa da Seção 3.1.1 e nos termos selecionados na Seção 3.1.2. Cada expressão
presente na chave é formada por palavras-chave que representam mecanismos de solução
ou aspectos do problema. Além disso, a chave emprega os operadores lógicos OR e AND
para eliminar sinônimos e/ou combinar palavras-chave com diferentes semânticas em uma
única expressão de pesquisa. Ao final, a chave de busca é inserida em mecanismos de busca
e indexação presentes nas bases digitais (Seção 3.1.4) sem qualquer tipo de modificação.

Diversos experimentos foram realizados na tentativa de moldar uma chave de busca
mais adequada e direcionada. Por exemplo, a Tabela 2 apresenta a primeira chave de busca
construída sobre as palavras-chave definidas nas fases iniciais da pesquisa. Conforme
citado na Seção 3.1.2, os termos iniciais utilizados retornavam uma grande quantidade
de trabalhos fracamente relacionados com o tema. Desta forma, utilizando as palavras-
chave mais adequadas, a Tabela 3 apresenta a versão final da chave de busca empregada
na SLR deste trabalho. Cabe ressaltar que, apesar do refinamento na construção da
chave, o emprego desta resulta no retorno de diversos trabalhos. Consequentemente, nas
fases posteriores, é aplicado um processo de filtragem de modo a remover trabalhos não
relacionados.
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Tabela 2 – Primeira chave de busca construída.
(“genetic algorithms” OR “genetic operators”) AND

(“directed acyclic graph” OR DAG) AND
“multiprocessor scheduling” AND

Scheduling

Tabela 3 – Chave de busca final aplicada na SLR.
(“evolutionary algorithm” OR “genetic algorithm”) AND

“task scheduling” AND
(parallel OR multiprocessor) AND

(“directed acyclic graph” OR DAG OR workflow) AND
(representation OR encoding) AND

“genetic operators” AND
“objective function”

3.1.4 Bases de Dados

A Seção 3.1.3 apresentou a chave de busca (Tabela 3) montada para pesquisa e re-
cuperação de trabalhos disponíveis na Web. Dessa forma, a Tabela 4 lista as bases de
dados utilizadas para consulta de estudos. Os repositórios foram escolhidos com base
em revisões informais da literatura e em seu nível de abrangência. Além das bases indi-
cadas, o protocolo também considerou a base ACM Digital Library; entretanto, devido
particularidades internas do seu mecanismo de busca, os estudos resultantes não foram
satisfatórios para a execução do projeto. A mesma chave de busca foi aplicada em todas
as bases selecionadas, isto é, sem quaisquer modificações em sua estrutura.

Tabela 4 – Bases de dados utilizadas na busca.
Base de Dados Endereço Virtual
Google Scholar <scholar.google.com>

IEEE Xplore Digital Library <ieeexplore.ieee.org>
Elsevier-Science Direct <sciencedirect.com>

Portal de Periódicos Capes <periodicos.capes.gov.br>

3.1.5 Critérios de Inclusão e Exclusão

Devido à natureza interna dos mecanismos de pesquisa, a aplicação de uma chave de
busca pode recuperar uma vasta quantidade de estudos não relacionados diretamente ao
tema desse estudo. Mesmo com uma chave composta por termos fortemente relacionados,
os algoritmos de busca podem assimilar fragmentos da chave a outros índices dispostos
na base. Desse modo, o protocolo define os seguintes critérios de inclusão e exclusão:

1. Trabalhos devem abordar o MTSP estático sem o tratamento de deadlines, isto
é, não há um limite de tempo para execução e todas as informações referentes ao
problema são conhecidas antes da realização do escalonamento;

https://dl.acm.org/
http://scholar.google.com.br/
scholar.google.com
http://ieeexplore.ieee.org/
ieeexplore.ieee.org
https://www.sciencedirect.com/
sciencedirect.com
http://www.periodicos.capes.gov.br/
periodicos.capes.gov.br
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2. Trabalhos devem empregar GAs ou EAs na resolução do MTSP, isto é, GAs ou EAs
não são utilizados somente como um processamento externo;

3. Com exceção de heurísticas, trabalhos não podem combinar GAs ou EAs com outras
meta-heurísticas;

4. Trabalhos devem estar escritos em inglês;

5. Trabalhos devem estar disponíveis para consulta via plataformas Web.

O primeiro critério adotado define as características do problema estudado. Dessa
forma, outras variações do MTSP não são abordadas, o que reduz a quantidade de material
analisado e define um direcionamento mais claro dos elementos pesquisados. O segundo
critério também reduz o escopo da pesquisa ao determinar o uso de GAs e EAs na resolução
do MTSP. De forma análoga, o terceiro critério exclui resoluções onde os GAs ou EAs são
combinados com outras meta-heurísticas, uma vez que essa pesquisa aborda GAs ou EAs
em suas versões mais básicas, isto é, as fases evolutivas dos algoritmos tendem a seguir
padrões de ordem e implementação. Por fim, o quarto e o quinto critério foram adotados
para elevar o nível de disponibilidade desses trabalhos, ou seja, para futuras consultas, os
trabalhos podem ser facilmente acessados e estão escritos em uma linguagem amplamente
utilizada.

Cabe ressaltar que as regras deste protocolo são uma extensão do modelo apresentado
em (SILVA; GABRIEL, 2019), no qual um critério de exclusão foi incluído: trabalhos
deviam ser publicados em periódicos. Esta restrição foi levantada com o objetivo de ana-
lisar trabalhos que pudessem ser avaliados por métricas de publicação. Logo, os resultados
apresentados nesta monografia se estendem aos trabalhos publicados tanto em periódicos
quanto em conferências.

3.1.6 Fases de Execução

Com a definição de todos os elementos supracitados, a SLR obedeceu às seguintes
fases de execução:

❏ Pesquisa por mecanismo de busca da Web: Utilizando a chave de busca, as
bases de dados são exploradas. Nessa fase, todas as referências retornadas na busca
são catalogadas e armazenadas. Portanto, trabalhos com pouca relação com este
estudo são mantidos para análises posteriores;

❏ Filtragem de resultados: Uma análise é executada sobre a coleção de referências
recuperadas na fase anterior. A verificação busca identificar conformidades na de-
finição do problema ou no detalhamento das técnicas. Nessa fase, estudos que não
alcançam um ou mais critérios de inclusão/exclusão são descartados;
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❏ Pesquisa manual: De posse de uma coleção inicial de estudos, a última fase do
levantamento corresponde a uma verificação das referências bibliográficos de cada
trabalho selecionado. Dessa forma, é possível localizar estudos que possam não
ter sido recuperados nos mecanismos de busca. Além disso, nessa fase, as novas
referências extraídas também passam pela análise dos critérios de inclusão/exclusão.

Os processos e documentos gerados nas fases supracitadas são inteiramente documen-
tados por meio de planilhas e anotações. Esse histórico permite uma rápida consulta na
tentativa de identificar as decisões tomadas em cada estudo revisado. Portanto, a docu-
mentação é um registro importante para demonstrar que todas as referências coletadas
foram analisadas e que a SLR não foi executada sobre algum tipo viés.

3.2 Análise da Coleção

Esta seção1 sintetiza as respostas referentes às questões de pesquisa da Subseção 3.1.1.
A QS.01 aborda aspectos referentes às codificações e operadores utilizados nas soluções.
A resposta dessa questão é apresentada por meio do Capítulo 4. De forma análoga,
QS.05, uma questão sobre as funções objetivo, é respondida por meio do Capítulo 5.
Entretanto, as respostadas de ambas as questões, QS.01 e QS.05 são complementadas
nesta seção.

Primeiramente, a Subseção 3.2.1 apresenta os trabalhos pesquisados juntamente a uma
distribuição temporal de publicações. Aspectos dos cenários de aplicação são relacionados
na Subseção 3.2.2. A Subseção 3.2.3 apresenta as métricas empregadas ao MTSP com
GAs. Classificações das publicações da coleção são apresentadas na Subseção 3.2.4. A
Subseção 3.2.5 contabiliza e ilustra a distribuição de pesquisadores globalmente. Os prin-
cipais termos utilizados em palavras-chave e nos resumos são quantificados na Subseção
3.2.6. Um levantamento das principais técnicas de seleção é apresentado na Subseção
3.2.7. Da mesma forma, estratégias elitistas são levantadas na Subseção 3.2.8.

3.2.1 Coleção e Linha do Tempo

Ao executar a primeira fase da pequisa, um total de 430 trabalhos foram levantados nas
bases consultadas: Google Scholar2 (237), Elsevier-Science Direct3 (157), IEEE Xplore
Digital Library4 (2) e Portal de Periódicos Capes5 (34). Contudo, 50 desses trabalhos eram
resultados duplicados entre as bases de dados. Portanto, ao final da consulta via chave de
1 Os resultados apresentados nesta seção são uma extensão dos dados apresentados em (SILVA; GA-

BRIEL, 2019), onde um filtro foi estabelecido ao apresentar somente trabalhos publicados em perió-
dicos.

2 Busca executada em 23 de Abril de 2018, às 22:58:04.
3 Busca executada em 17 de Abril de 2018, às 10:32:47.
4 Busca executada em 26 de Abril de 2018, às 16:25:42.
5 Busca executada em 27 de Abril de 2018, às 17:25:36
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busca, 380 trabalhos foram separados. Em seguida, a partir dessa coleção, 120 trabalhos
foram pré-selecionados por meio da leitura das seções de resumo. Todos esses resultados,
sejam descartados ou selecionados, foram documentados através de planilhas digitais.
Na segunda fase, a filtragem considerou seções referentes aos aspectos das técnicas e a
definição do problema. Sendo assim, a coleção inicial foi formada com 36 trabalhos. Na
execução da terceira fase, ao analisar as referências bibliográficas da coleção inicial, 29
novos trabalhos encontrados, totalizando uma coleção com 65 trabalhos. O objetivo da
terceira fase foi buscar trabalhos que não foram localizados com a chave de pesquisa e
os mecanismos das bases digitais. Ao final, após uma análise aprofundada dos trabalho
coletados, duas referências foram removidas por conflitarem com os critérios de inclusão
e exclusão. Portanto, a coleção possui 63 trabalhos.

A coleção de trabalhos obtida na SLR é sumarizada cronologicamente na Tabela 5.
Esse primeiro levantamento aborda a questão principal da pesquisa (QP), referente aos
estudos centrais. Com a definição do intervalo de publicação entre 1990 e 2018, o primeiro
trabalho encontrado sobre o tema foi o de Hou, Hong e Ansari (1990).

Tabela 5 – Coleção de trabalhos levantados.
Id Artigo Id Artigo
1 Hou, Hong e Ansari (1990) 33 Gupta, Kumar e Agarwal (2010)
2 Benten e Sait (1994) 34 Chitra et al. (2010)
3 Hou, Ansari e Ren (1994) 35 Kaur, Chhabra e Singh (2010b)
4 Wang e Korfhage (1995) 36 Mohamed e Awadalla (2011)
5 Tsujimura e Gen (1996) 37 Wang et al. (2011)
6 Singh e Youssef (1996) 38 Kang, Zhang e Chen (2011)
7 Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) 39 Sathappan et al. (2011)
8 Kwok e Ahmad (1997) 40 Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011)
9 Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997) 41 Daoud e Kharma (2011)
10 Aguilar e Gelenbe (1997) 42 Ahmad, Munir e Nisar (2012)
11 Woo et al. (1997) 43 Kaur e Singh (2012)
12 Wang et al. (1997) 44 Amalarethinam e Selvi (2012)
13 Tsuchiya, Osada e Kikuno (1998) 45 Xu et al. (2012)
14 Jezic et al. (1999) 46 Singh e Singh (2012)
15 Zomaya, Ward e Macey (1999) 47 Singh (2012)
16 Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) 48 Panwar, Lal e Singh (2012)
17 Golub e Kasapovic (2002) 49 Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013)
18 Liu, Li e Yu (2002) 50 Xu et al. (2014)
19 Topcuoglu e Sevilmis (2002) 51 Dhingra, Gupta e Biswas (2014)
20 Lee e Chen (2003) 52 Singh e Pillai (2014)
21 Zhong e Yang (2003) 53 Guzek et al. (2014)
22 Yao, You e Li (2004) 54 Hassan et al. (2015)
23 Wu et al. (2004) 55 Sheikh, Ahmad e Fan (2016)
24 Jelodar et al. (2006) 56 Morady e Dal (2016)
25 Demiroz e Topcuoglu (2006) 57 Ahmad et al. (2016)
26 Ramachandra e Elmaghraby (2006) 58 Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017)
27 Hwang, Gen e Katayama (2008) 59 Amirjanov e Sobolev (2017)
28 Azghadi et al. (2008) 60 Gandhi, Nitin e Alam (2017)
29 Omara e Arafa (2009) 61 Sheikh, Ahmad e Arshad (2017)
30 Pop, Dobre e Cristea (2009) 62 Akbari (2018)
31 Bonyadi e Moghaddam (2009) 63 Pillai et al. (2018)
32 Kaur, Chhabra e Singh (2010a)

Um fluxo temporal de publicações é ilustrado na Figura 12. É possível observar um
aumento na quantidade de publicações após 1994, com o surgimento de estudos como
(HOU; ANSARI; REN, 1994) e (BENTEN; SAIT, 1994). Respondendo a QS.02, 2011 a
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2012 é o período com a maior quantidade de publicações. Além disso, é possível observar
um aumento significativo na exploração de soluções ao MTSP a partir de 2010.

Figura 12 – Relação entre trabalhos e período de publicação.
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Fonte: do autor.

3.2.2 Ambientes e Custo de Comunicação

Existem variadas características para montar um cenário do MTSP. Por exemplo, as
tarefas podem ser distribuídas em processadores homogêneos, onde o custo computaci-
onal é o mesmo para cada tarefa, ou mesmo processadores heterogêneos, onde o custo
computacional varia entre as diferentes unidades de processamento. Além disso, um ce-
nário do MTSP pode optar pelo tratamento do envio de dados entre tarefas relacionadas,
representando assim o custo de comunicação. Desta forma, as questões QS.03 e QS.04
são abordadas através dos gráficos da Figura 13.

O cenário homogêneo é o mais predominante, sendo abordado em 32 trabalhos da co-
leção (≈ 50, 79%), com uma média de publicação de 1.10 trabalho por ano. Na sequência,
cenários heterogêneos são abordados em 25 trabalhos da coleção (≈ 39, 68%) e possuem
uma média de publicação de 0.86 trabalho por ano, sendo mais explorados na última dé-
cada. Finalmente, cinco trabalhos da coleção abordaram ambos os cenários, sendo esses:
Woo et al. (1997), Wu et al. (2004), Jelodar et al. (2006), Singh (2012), Panwar, Lal e
Singh (2012).

O tratamento do custo de comunicação (CC) é outro elemento predominante nas
publicações, estando presente em 50 trabalhos da coleção (≈ 79, 36%) e com uma média
de aplicação de 1.72 trabalho por ano.

3.2.3 Métricas de Desempenho

Funções objetivo empregadas nas soluções para o MTSP são implementadas com o
apoio de diversas métricas de desempenho. Nesse contexto, a Tabela 6 relaciona as
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Figura 13 – Arquiteturas e custo de comunicação sobre a linha do tempo.
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métricas e trabalhos levantados na coleção. Os trabalhos estão referenciados pelos seus
respectivos IDs na Tabela 5. Para responder a QS.05, a relação apresentada na Tabela
6 é complementada pela sumarização das funções objetivo no Capítulo 5.

Estando presente em 62 trabalhos da coleção, a minimização do makespan é a métrica
mais utilizada. Além disso, também é possível observar o crescimento de métricas relaci-
onadas à sustentabilidade, por exemplo, a minimização da temperatura do sistema mul-
tiprocessador, representada por Sheikh, Ahmad e Fan (2016), Sheikh, Ahmad e Arshad
(2017), e a minimização do consumo elétrico total, presente em Guzek et al. (2014),
Sheikh, Ahmad e Fan (2016), Sheikh, Ahmad e Arshad (2017), Pillai et al. (2018). Isso se
deve à crescente utilização comercial de sistemas distribuídos, notadamente por meio de
soluções envolvendo nuvens computacionais (GARG; BUYYA, 2012; JAIN et al., 2013;
ZHU et al., 2015).

Tabela 6 – Métricas de desempenho e trabalhos levantados.
Métricas de desempenho IDs dos trabalhos
Minimizar makespan 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17,

18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30,
31, 32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43,
44, 45, 46, 47, 48, 49, 50, 51, 52, 53, 54, 55, 56,
57, 58, 59, 60, 61, 62 e 63

Minimizar consumo elétrico 53, 55, 61 e 63
Maximizar confiabilidade do sistema 34, 37, 39 e 40
Minimizar flowtime 32, 34, 35 e 51
Maximizar balanceamento de carga 10, 29, 30 e 57
Minimizar temperatura do sistema 55 e 61
Maximizar paralelismo 58 e 62
Minimizar quantidade de processadores 19 e 25
Minimizar custo de comunicação 10
Maximizar utilização de recursos 44
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3.2.4 Métricas Avaliativas das Publicações

Existem variadas formas de avaliar a importância de uma publicação, tais como pon-
tuação do periódico ou mesmo a quantidade de citações realizadas. Nesta dissertação
optou-se por analisar dois índices comumente utilizados: o fator de impacto6 e o índice
Eigenfactor7. A medição da média de citações de um periódico é efetuada pelo fator de
impacto, enquanto que a quantificação baseada na importância dos periódicos é realizada
pelo índice Eigenfactor.

O gráfico da Figura 14 apresenta uma classificação de periódicos com base no fator
de impacto (𝐼𝐹 ). Adicionalmente, com conversão de ordem de magnitude, o índice Ei-
genfactor (𝐸𝐹 ) também é ilustrado. Utilizando os dados presentes no gráfico, é possível
responder à QS.06.

O periódico Future Generation Computer Systems obteve o fator de impacto mais
alto, possuindo 𝐼𝐹 = 4.639 pontos, onde o trabalho de Wang et al. (2011) foi publicado.
Em seguida, vem o periódico International Journal of Production Economics, com um
𝐼𝐹 = 4.407 pontos, publicando o trabalho de Ramachandra e Elmaghraby (2006). Ape-
sar de estar classificado em quarto lugar, o periódico IEEE Transactions on Parallel and
Distributed Systems possui cinco artigos na coleção, sendo essa a maior quantidade de
trabalhos citados por um periódico neste projeto (HOU; ANSARI; REN, 1994), (COR-
RÊA; FERREIRA; REBREYEND, 1999), (ZOMAYA; WARD; MACEY, 1999), (WU et
al., 2004) e (SHEIKH; AHMAD; FAN, 2016). Ao observar a classificação pelo índice Ei-
genfactor, Information Sciences é o periódico mais relevante, com 𝐸𝐹 = 4.81 pontos. Os
trabalhos de Aguilar e Gelenbe (1997) e Xu et al. (2014) foram publicados nesse periódico.

Figura 14 – Fator de Impacto e índice Eigenfactor.
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É importante destacar que o fator de impacto e o índice Eigenfactor levam em conside-
ração apenas periódicos, não se aplicando a congressos. Assim, optou-se por considerar,
6 Extraído de <https://jcr.clarivate.com>, acessado em 04 de Fevereiro de 2019.
7 Extraído de <http://www.eigenfactor.org/>, acessado em 06 de Fevereiro de 2019.

https://jcr.clarivate.com
http://www.eigenfactor.org/
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também, o extrato Qualis8 para responder a questão QS.07. Essa métrica é utilizada
para classificar e relacionar meios de divulgação científica, portanto, é empregada na me-
dição de periódicos e congressos. O nível de qualidade é refletido sobre os extratos A, B
e C com suas próprias classificações.

O extrato Qualis é ilustrado na Figura 15. É possível observar uma quantidade rele-
vante de publicações nos mais altos extratos de classificação. Na categoria de periódicos,
alcançando o extrato A1, diversos periódicos e trabalhos foram registrados, por exemplo,
IEEE Transactions on parallel and distributed systems com Hou, Ansari e Ren (1994),
Information Sciences com Aguilar e Gelenbe (1997), Computers and Operations Research
com Hwang, Gen e Katayama (2008), e Applied Soft Computing com Guzek et al. (2014).
O extrato mais alto também foi representado na categoria de congressos com os eventos
IEEE Evolutionary Computation (Jelodar et al. (2006)) e IEEE Parallel and Distributed
Processing (Wang e Korfhage (1995)).

Figura 15 – Levantamento do Extrato Qualis.
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Periódicos Congressos

Fonte: do autor.

Uma publicação científica ainda pode ser avaliada ao contabilizar a sua quantidade de
citações em outras publicações. Dessa forma, ao responder a QS.08, um levantamento foi
efetuado para cada publicação da coleção. Contabilizado sobre os índices da plataforma
Google Scholar, a Figura 16(a) relaciona os trabalhos com a maior quantidade de citações.
Sendo um dos trabalhos pioneiros no tratamento do problema com o uso de GAs, o
trabalho de Hou, Ansari e Ren (1994) possui a maior quantidade de citações. Também
é possível observar que, com exceção dos trabalhos de Wu et al. (2004) e Omara e Arafa
(2009), todos os outros trabalhos presentes no gráfico foram publicados antes do ano 2000:
Hou, Ansari e Ren (1994), Wang et al. (1997), Zomaya, Ward e Macey (1999), Corrêa,
Ferreira e Rebreyend (1999) e Kwok e Ahmad (1997).

Após contabilizar a quantidade geral de citações, essa revisão analisou as referências
bibliográficas de cada publicação da coleção a fim de responder à QS.09. Logo, foi possível
8 Extraído de: <https://sucupira.capes.gov.br>, acessado em 21 de Novembro de 2019.

https://sucupira.capes.gov.br
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contabilizar a quantidade de citações internas e classificar os trabalhos mais citados dentro
da coleção. Dessa forma, o gráfico da Figura 16(b) classifica os trabalhos com a maior
quantidade de citações internas. Novamente, o artigo mais referenciado é de Hou, Ansari
e Ren (1994). Além de ser um dos trabalhos mais antigos da coleção, alcançou um número
de 34 citações dentre os demais 63 trabalhos da coleção.

Figura 16 – Contagem da quantidade de citações.
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Finalmente, a coleção foi utilizada para elaborar a Figura 17, que apresenta um grafo
relacionando as citações internas e os trabalhos levantados. Os vértices do grafo represen-
tam os IDs dos estudos presentes na Tabela 5. É possível observar não somente os estudos
mais referenciados internamente, como também os estudos que efetuam mais citações re-
lacionadas aos demais trabalhos. Naturalmente, os estudos com a maior quantidade de
citações internas recebem a maior parte das arestas de entrada.

3.2.5 Afiliações dos Pesquisadores

Com a formação da coleção de trabalhos, também foi possível extrair informações
referentes aos autores e suas respectivas nacionalidades. A identificação da nacionali-
dade refere-se ao país de filiação, portanto não significa o país natal dos pesquisadores.
Dessa forma, foram identificados 150 pesquisadores distintos distribuídos em 22 países.
Consequentemente respondendo a QS.10.

A Figura 18 traz um infográfico distribuindo pesquisadores e seus respectivos países
de afiliação. É possível observar que EUA e Índia são os países com a maior concentração
de pesquisadores (ambos empatados com 28 autores). O esforço para melhor adaptar os
GAs ao problema do MTSP pode ser demonstrado através dessa quantidade significante
de pesquisadores e países envolvidos.

3.2.6 Análise de Vocabulário

A seção de resumo de cada publicação é espaço dedicado a sintetizar as informações
mais importantes de um trabalho. Além disso, geralmente, os resumos são acompanhados
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Figura 17 – Grafo representando a rede de citações internas.

Fonte: do autor.

Figura 18 – Infográfico com Autores e Nacionalidades.

Fonte: do autor.

de um conjunto de palavras-chave que identificam aspectos da publicação. Portanto, re-
sumos e palavras-chaves são elementos essenciais na identificação de trabalhos correlatos.

A Figura 19(a) quantifica as palavras com maior frequência encontradas nos resumos
da coleção. Cabe ressaltar que os termos apresentados são exclusivamente substantivos
com a exclusão de plural. As palavras mais frequentes são algorithm, scheduling, task
e genetic, naturalmente associadas ao tema. Também é possível destacar outros termos
relacionados ao desempenho, por exemplo time e performance. Na sequência, a Figura
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Figura 19 – Quantidade de palavras nas publicações.
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19(b) contabiliza as palavras-chave mais frequentes na coleção. A união das quantifi-
cações responde a QS.11. De maneira análoga, as palavras levantadas são fortemente
relacionadas ao MTSP. A identificação das principais expressões utilizadas nos resumos e
nas palavras-chave ajuda no emprego de palavras frequentemente utilizadas no problema
e nas bases digitais, o que pode facilitar os mecanismos de busca a encontrar e relacionar
antigas e novas publicações.

3.2.7 Métodos de Seleção

A definição dos indivíduos conduzidos aos operadores de recombinação é efetuada
seguindo diversos modelos de seleção. Essas estratégias podem ser representadas como
algoritmos consolidados, por exemplo os métodos de Roleta e Torneio, ou simplesmente
como um mecanismo de seleção aleatória.

Complementando a resposta à QS.01 do Capítulo 4, a Figura 20 apresenta um gráfico
relacionando os principais métodos de seleção levantados na coleção. Das 66 aplicações
encontradas (uma publicação pode adotar mais de uma estratégia de seleção), o algoritmo
de Roleta é empregado em 33 dessas seleções (≈ 50%). O segundo método mais popular
levantado foi o Algoritmo de Torneio, com 10 aplicações (≈ 15.15%). A fatia correspon-
dente a outros (≈ 12.12%) representa as publicações que adotam a seleção puramente
aleatória em seus GAs. Por fim, também foram encontradas seleções baseadas em Classi-
ficação (≈ 9.09%), combinação entre Classificação e Roleta (≈ 6.06%), e Torneio Binário
(≈ 7.75%), onde cada torneio sempre é realizado sobre um par de indivíduos.

3.2.8 Estratégias de Elitismo

GAs podem utilizar variadas estratégias para controlar o fluxo evolutivo de uma popu-
lação. Umas dessas técnicas é o elitismo, onde indivíduos com bons resultados de aptidão
podem ser transportados diretamente à próxima população da evolução. Dessa forma,
existem diferentes técnicas elitistas aplicadas à população, variando entre o transporte de
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Figura 20 – Relação de métodos de seleção utilizados.
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bons indivíduos e até mesmo a eliminação de resultados insatisfatórios. Além disso, esses
mecanismos podem ser flexibilizados dependendo da estratégia ou podem ser nativos de
um modelo consolidado de GA, por exemplo o elitismo empregado em algoritmos como o
SPEAII e o NSGA.

O gráfico da Figura 21 relaciona as aplicações de elitismo levantadas na coleção de
trabalhos, o que complementa a QS.01. Sendo aplicado em 21 das 30 aplicações (≈ 70%),
o elitismo por Condução é o modelo mais utilizado. Cabe ressaltar que essa fatia corres-
ponde às estratégias voltadas a somente encaminhar uma quantidade fixa de indivíduos
da população para a próxima geração. Em sequência, com 6 aplicações (≈ 20%), o modelo
de Substituição é o segundo mais aplicado. Essa estratégia não só encaminha cromosso-
mos, como também substitui cromossomos com mal desempenho. Ao final, resta a fatia
correspondente aos elitismos aplicados em algoritmos como o NSGA e o SPEAII.

Figura 21 – Relação de estratégias elitistas utilizadas.

Estratégias Elitis-
tas Levantadas:

30 aplicações

Condução: 21 (70%)

Substituição: 6 (20%)

Outras : 3 (10%)

Fonte: do autor.



78 Capítulo 3. Revisão Sistemática sobre GAs aplicados ao MTSP



79

Capítulo 4
Representações

Neste capítulo é apresentada uma sumarização das principais representações levanta-
das no processo de SLR. Uma vez que os operadores genéticos (neste caso, recombinação
e mutação) estão associadas às representações, esta taxonomia se divide, em uma ordem
hierárquica, entre representações e seus respectivos operadores. Este capítulo também é
a resposta a primeira questão secundária de pesquisa (QS.01) apresentada no Capítulo
3.

A distribuição de seções deste capítulo é inspirada na divisão classificatória de re-
presentações de Guzek et al. (2014). Neste modelo, as representações são categorizadas
em modelos baseados em ordenação (Seção 4.1), alocação (Seção 4.2) e na combinação
de ambos (Seção 4.3). Entretanto, algumas representações levantadas na SLR possuem
particularidades específicas de certos cenários. Desse modo, essas representações foram
distribuídas em uma quarta categoria (Seção 4.4). Uma reunião de todas as informações
levantadas no capítulo é sumarizada na Seção 4.5. Por fim, a Figura 22 apresenta dois
exemplos de DAGs, sendo esses utilizados na maioria dos exemplos empregados neste
capítulo.

4.1 Representações baseadas em Ordenação

As representações apresentadas nessa seção trabalham exclusivamente com aspectos
de ordenação, ou seja, a alocação de tarefas aos processadores disponíveis é realizada por
um algoritmo externo. Na Subseção 4.1.1, a Codificação por Lista Ordenada é contextu-
alizada. Em seguida, a Codificação de Prioridade é introduzida na Subseção 4.1.2.

4.1.1 Codificação por Lista Ordenada (OLE)

A Codificação por Lista Ordenada (OLE1) é caracterizada como uma lista completa
das tarefas do grafo. A principal diferença quanto as outras codificações é a ausência
1 Do inglês, Ordered List Encoding.
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Figura 22 – Exemplos de grafos de tarefas.
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Fonte: adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994), Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997).

de elementos que representem a alocação dos processadores. Desta forma, a codificação
OLE necessita de um método externo de alocação. A Figura 24 ilustra um exemplo da
codificação OLE baseando-se no grafo da Figura 22(a). No exemplo, as tarefas dispostas
no cromossomo atendem uma ordem de execução válida.

Figura 23 – Codificação de Lista Ordenada.
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O trabalho de Kwok e Ahmad (1997) emprega a codificação OLE com um mecanismo
de alocação denominado Minimização do Tempo de Inicialização. Nesse método, come-
çando do primeiro nó disponível na lista de tarefas dispostas no cromossomo, cada nó
é removido e, posteriormente, escalonado em algum processador que permite um menor
tempo de inicialização (KWOK; AHMAD, 1997). O Algoritmo 3 sumariza as instruções
da Minimização do Tempo de Inicialização, onde DAT2 identifica o tempo em que os
dados de um tarefa 𝑡𝑖 ficam disponíveis em um determinado processador escalonado 𝑝𝑒;
𝑤(𝑡𝑖) obtém o custo computacional de uma tarefa 𝑡𝑖; e ST indica o tempo de finalização
mínimo (𝑚𝑖𝑛_𝑆𝑇 ) e o atual calculado (𝑎𝑡𝑢𝑎𝑙_𝑆𝑇 ).

Ramachandra e Elmaghraby (2006) empregam uma variação de codificação OLE, onde
as alocações de processadores são definidas através do algoritmo da regra FAM3, onde
2 Do inglês, Data Available time.
3 Do inglês, First Available Machine.
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Algoritmo 3 Minimização do Tempo de Inicialização – adaptado de Kwok e Ahmad
(1997)
entrada: Lista de escalonamento 𝐿;
saída: 𝑝𝑒𝑠 escalonados;

1: ∀𝑗 tempoPronto(𝑝𝑒𝑗) = 0;
2: enquanto a lista de escalonamento 𝐿 não for vazia faça
3: remova o primeiro nó 𝑡𝑖 de 𝐿;
4: 𝑀𝑖𝑛_𝑆𝑇 =∞;
5: para 𝑗 = 0 até 𝑝− 1 faça
6: 𝑎𝑡𝑢𝑎𝑙_𝑆𝑇 = max{tempoPronto(𝑝𝑒𝑗), 𝐷𝐴𝑇 (𝑡𝑖, 𝑝𝑒)};
7: se 𝑎𝑡𝑢𝑎𝑙_𝑆𝑇 < 𝑀𝑖𝑛_𝑆𝑇 então
8: 𝑀𝑖𝑛_𝑆𝑇 = 𝑎𝑡𝑢𝑎𝑙_𝑆𝑇 ;
9: 𝑐𝑎𝑛𝑑𝑖𝑑𝑎𝑡𝑜 = 𝑝𝑒𝑗;

10: fim se
11: fim para
12: escalonar 𝑡𝑖 para 𝑐𝑎𝑛𝑑𝑖𝑑𝑎𝑡𝑜;
13: tempoPronto(𝑐𝑎𝑛𝑑𝑖𝑑𝑎𝑡𝑜) = 𝑀𝑖𝑛_𝑆𝑇 + 𝑤(𝑡𝑖);
14: fim enquanto
15: retorne: 𝑝𝑒𝑠 escalonados;

tarefas são distribuídas às primeiras máquinas disponíveis. Outra diferença é o controle
das restrições de precedência, sendo nesta versão implementado através de uma matriz
de adjacência MA. Essa matriz é formada pela relação tarefa-tarefa e contém zeros e uns,
onde o valor 1 em uma célula (𝑖, 𝑗) representa que a tarefa 𝑡𝑖 precede a tarefa 𝑡𝑗, em outras
palavras, 𝑖 ≺ 𝑗. O trabalho de Ramachandra e Elmaghraby (2006) ainda emprega um
controle sobre os possíveis intervalos em que uma tarefa pode ser deslocada sem causar
inconsistências nas restrições de precedência. Essas informações são passadas ao operador
de mutação. Para tal, são definidos os limites EP e LP4, respectivamente, a primeira e a
última posição do intervalo de deslocamento. A Figura 24 apresenta exemplos da matriz
de adjacência e dos limites EP e LP aplicados ao grafo da Figura 22(a).

Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) empregam a OLE com uma heurística min-min
como mecanismo de ordenação. Segundo a definição de Awadall, Ahmad e Al-Busaidi
(2013), criada para mapear tarefas em sistemas heterogêneos, a heurística min-min en-
contra o tempo de conclusão mínimo de todas as tarefas não mapeadas e, posteriormente,
a tarefa com o menor tempo de conclusão é selecionada e mapeada para um processador
do conjunto. Ao final, a tarefa é removida e o processo é executado novamente até que
todas as tarefas sejam mapeadas. Nessa heurística, o tempo de conclusão é igual ao tempo
de execução da tarefa na máquina em adição ao tempo de conclusão de todas as outras
tarefas mapeadas para a mesma máquina.

Xu et al. (2012) e Xu et al. (2014) apresentam outra codificação análoga, onde um
cromossomo é designado como uma fila de prioridades. Em Xu et al. (2012), com a

4 Do inglês, Earliest Position e Latest Position.
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Figura 24 – Controles adicionais na OLE de Ramachandra e Elmaghraby (2006).

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

t1 0 0 1 1 0 1 1 1

t2 0 0 0 0 1 0 1 1

t3 0 0 0 0 0 1 0 1

t4 0 0 0 0 0 0 1 1

t5 0 0 0 0 0 0 1 1

t6 0 0 0 0 0 0 0 1

t7 0 0 0 0 0 0 0 1

t8 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 1 1

1 1 1

1 1

1 1

1 1

1

1

(a) Matriz de adjacência.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 2 3 5 8

3 5 6 6 6 7 7 8

Tarefas

EP

LP

(b) Intervalos de deslocamento.

Fonte: do autor.

geração da população inicial baseada em uma heurística de classificação ascendente, os
demais cromossomos, criados através de recombinação e mutação, perpetuam escalona-
mentos válidos. De forma semelhante, Xu et al. (2014) adota heurísticas de classifica-
ção ascendente, classificação descendente e uma combinação entre nível e classificação
ascendente-descendente. Outro diferencial nesta codificação é o emprego da heurística
HEFT (TOPCUOGLU; SEVILMIS, 2002) para computação da aptidão.

O trabalho de Hassan et al. (2015) apresenta variados GAs com diferentes codifica-
ções, dentre esses, o primeiro GA apresentado implementa a codificação OLE. Em con-
trapartida, após a execução das operações de reprodução, cromossomos inválidos podem
ser perpetuados na população. Para filtrar cromossomos válidos, Hassan et al. (2015)
aperfeiçoa o GA para atribuir um grande valor de makespan aos cromossomos inválidos
identificados na etapa de mutação.

Finalmente, Mohamed e Awadalla (2011) utilizam a codificação de listas topológicas
dentre as três codificações utilizadas no seus respectivos trabalhos.

4.1.1.1 Recombinação de Ponto Único com Ordenação (SPX)

Kwok e Ahmad (1997) observam a aplicação de três operadores de recombinação:
PMX, CX e SPX com ordenação. Os autores demonstram a inviabilidade da aplicação
dos dois primeiros, uma vez que os cromossomos resultantes dessas operações tornam-se
soluções infactíveis. Portanto, o SPX com ordenação é adotado devido a geração de novos
cromossomos válidos.

Nessa recombinação, um único ponto de corte é definido aleatoriamente. Em seguida,
um par de cromossomos, também selecionado aleatoriamente, é dividido em duas partes,
esquerda e direita. A divisão é realizada sob o ponto de corte definido no início da opera-
ção. O cromossomo descendente é formado pela junção da parte à esquerda do primeiro
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cromossomo pai e da parte à direita do segundo cromossomo pai. Genes duplicados no
segmento à direita do cromossomo descendente são sobrescritos observando os genes au-
sentes que estejam no segundo pai. Esse processo garante a criação de soluções válidas
com completude, singularidade e exatidão. Para a geração de um segundo cromossomo
descendente, o operador é aplicado ao inverter o par de cromossomos pais.

Um exemplo da recombinação de um ponto baseada em ordem é ilustrado, sobre dois
cromossomos válidos, na Figura 25(a). O primeiro segmento à esquerda do cromossomo
pai 𝑐1, 𝑡2, 𝑡1, 𝑡3 e 𝑡5, é copiado inteiramente para o cromossomo descendente. Logo após,
o segundo segmento à direita do cromossomo pai 𝑐2, 𝑡5, 𝑡7, 𝑡6 e 𝑡8, também é copiado ao
cromossomo descendente. Ao final, o gene duplicado à direita do descendente 𝑐′

1, 𝑡5, é
sobrescrito observando-se o mesmo gene no cromossomo pai 𝑐1 e qual gene está disposto
no cromossomo pai 𝑐2 no mesmo índice, isto é, a tarefa 𝑡3. Entretanto, 𝑡3 também está
duplicada, de forma que a correção é reexecutada, considerando 𝑡3, e ao final, 𝑡4 é escrita
no cromossomo descendente.

Figura 25 – Recombinação de Ponto Único com Ordenação.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

1 2 3 4 5 6 7 8

t1 t2 t4 t3 t5 t7 t6 t8

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

Cromossomo c1

Cromossomo c2

Cromossomo Descendente c′1

t2 t1 t3 t5

t2 t1 t3 t5

t4

t7 t6 t8

t4 t7 t6 t8

(a) Exemplo da recombinação.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

1 2 3 4 5 6 7 8

t1 t2 t4 t3 t5 t7 t6 t8

1 2 3 4 5 6 7 8

1 1 1 1 1 0 0 0

Cromossomo Pai c1

Cromossomo Pai c2

Resultado XOR

t2 t1 t3 t5 t4

t1 t2 t4 t3 t5

(b) Excluindo clonagem.

Fonte: adaptado de Kwok e Ahmad (1997).

Ramachandra e Elmaghraby (2006), Xu et al. (2012), Xu et al. (2014) , Mohamed e
Awadalla (2011), Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) e Hassan et al. (2015) são outros
exemplos de trabalhos que implementam o SPX com ordenação. Em adição, Xu et al.
(2014) efetua um pré-processamento para evitar a clonagem de cromossomos. O procedi-
mento é uma operação XOR (“ou exclusivo”) entre um par de cromossomos selecionados
pra recombinação. Dessa forma, a recombinação só implementará pontos de cortes dis-
postos na coleção de 1s retornada pela operação XOR. A Figura 25(b) ilustra um exemplo
da exclusão de pontos de clonagem considerando os cromossomos válidos da Figura 25(a).
Por fim, Xu et al. (2014) também sumariza as instruções executadas na da recombinação
de um ponto conforme apresentado no Algoritmo 4.
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Algoritmo 4 Recombinação de um ponto baseada em Ordem – adaptado de Xu et al.
(2014)
entrada: Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2;
saída: Cromossomos descendentes 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

1: Selecione aleatoriamente um ponto de corte 𝑥 adequado;
2: Divida o cromossomo 𝑐1 e o cromossomo 𝑐2 nos segmentos esquerdo e direito;
3: Gere um novo cromossomo descendente 𝑐′

1;
4: Copie o segmento esquerdo do cromossomo 𝑐1 ao segmento esquerdo de 𝑐′

1;
5: Copie os genes do cromossomo 𝑐2, que não estejam no segmento à esquerda do cro-

mossomo 𝑐1, para o segmento à direita no cromossomo 𝑐′
1;

6: Gere um novo cromossomo descendente 𝑐′
2;

7: Copie o segmento esquerdo do cromossomo 𝑐2 ao segmento esquerdo de 𝑐′
2;

8: Copie os genes do cromossomo 𝑐1, que não estejam no segmento à esquerda do cro-
mossomo 𝑐2, para o segmento à direita do cromossomo 𝑐′

2;
9: retorne: 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

4.1.1.2 Mutações

As próximas subseções apresentam diversas mutações empregadas na OLE. Inicial-
mente, são introduzidas mutações baseadas no deslocamento de uma tarefa dentro da
cadeia do cromossomo. Ao final, uma mutação baseada na troca de tarefas é contextua-
lizada.

Mutação de Deslocamento de Tarefas (STM)

A STM proposta no trabalho de Kwok e Ahmad (1997) é aplicada em cromossomos
válidos e não permite a geração de soluções inválidas. O operador atua como uma permu-
tação entre um par aleatório de tarefas dispostas no cromossomo. A limitação do operador
é atribuída às tarefas que não podem ser permutadas. Tarefas do grafo são permutáveis se
não pertencem ao mesmo caminho no grafo de tarefas (KWOK; AHMAD, 1997). Como
mecanismo de verificação de precedência, Kwok e Ahmad (1997) executam uma busca em
profundidade no grafo de tarefas. A Figura 26 apresenta um exemplo do operador onde
as tarefas permutáveis 𝑡3 e 𝑡4 (Figura 22(a)) são selecionadas e trocadas aleatoriamente.

Figura 26 – Mutação de Deslocamento de tarefas na OLE.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

Índices

Tarefas

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8t3 t4 t4 t3

Fonte: adaptado de Kwok e Ahmad (1997).

O trabalho de Ramachandra e Elmaghraby (2006) também implementa o mesmo mo-
delo de mutação. Entretanto, eles empregam o conceito de fechamento transitivo do grafo
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de tarefas para determinar, em tempo constante, se duas tarefas selecionadas aleatoria-
mente são permutáveis.

Mutação de Deslocamento de Tarefas com Sucessão (STM)

A STM implementada no trabalho de Xu et al. (2012) define uma outra forma de
realizar as permutações. Neste operador, dado um cromossomo da população, uma tarefa
(gene) 𝑡𝑖 é selecionada aleatoriamente. Em seguida, o algoritmo busca o primeiro sucessor
de 𝑡𝑖 entre a própria tarefa 𝑡𝑖 até o extremo final do cromossomo. Posteriormente, uma
tarefa 𝑡𝑗 ∈ (𝑡𝑖 + 1, 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) − 1) é aleatoriamente selecionada, e sua tarefa predecessora
𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗) é buscada entre 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑖) e o extremo começo do cromossomo. Por fim, se a
𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗) < 𝑡𝑖, as tarefas 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗 podem ser permutadas. O Algoritmo 5 enumera as
instruções da mutação empregada por Xu et al. (2012).

Algoritmo 5 Mutação por Deslocamento de Tarefas com Sucessão – adaptado de Xu et
al. (2012) e Xu et al. (2014).
entrada: Cromossomo selecionado aleatoriamente;
saída: Cromossomo descendente;

1: Selecione aleatoriamente um gene 𝑖;
2: Encontre o primeiro sucessor 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑖) entre 𝑖 até o final;
3: Selecione aleatoriamente um gene 𝑗 ∈ (𝑖+ 1, 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑖)− 1);
4: Encontre o primeiro predecessor 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑗) entre 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑖) até o começo;
5: se 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑗) < 𝑖 então
6: Troque as posições entre o gene 𝑖 e o gene 𝑗;
7: Gera um novo Cromossomo descendente;
8: fim se
9: retorne: Cromossomo descendente;

A Figura 27 ilustra um exemplo do operador sobre o grafo da Figura 22. Inicialmente,
o gene aleatoriamente selecionado pertence a tarefa 𝑡3. Logo após, 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡3) é encontrado
ao percorrer o grafo. Então, a tarefa 𝑡4 é selecionada entre o intervalo 𝑡3 + 1 e 𝑡6 − 1. A
tarefa 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡4) é encontrado logo em seguida. Ao final, conforme o Algoritmo 5, 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡4)
é menor que 𝑡3, portanto, 𝑡3 e 𝑡4 são permutadas, configurando o cromossomo à direita
na Figura 27.

Mutação de Troca (SM)

Os trabalhos de Mohamed e Awadalla (2011) e Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013)
comparam variadas codificações, sendo essas PLE, OLE e MSE. Nos modelos OLE e
MSE, a Mutação por Troca (SM) é empregada, onde um par de genes é, aleatoriamente,
selecionado. Posteriormente, as tarefas referentes a esses genes são trocadas. Portanto,
a SM afeta mais de um gene na sua aplicação, diferentemente da STM. Além disso, as
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Figura 27 – Mutação de Deslocamento de tarefas com Sucessão na OLE.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8t3 t6t4t1 t4 t3

Succ(t3)

Pred(t4)

Fonte: adaptado de Xu et al. (2012).

mudanças devem obedecer as restrições de precedência, seja por limitações na aplicação
do operador ou pelo uso de mecanismos reparadores.

4.1.2 Codificação de Prioridade (PE)

Conforme a implementação de Hwang, Gen e Katayama (2008), a Codificação de Pri-
oridade (PE5) define índices para as tarefas que possam identificar níveis de antecedência.
Dispostos em uma lista de tarefas, essas valores de prioridade são gerados aleatoriamente
e dependem da quantidade de processadores.

Inicialmente, após a definição dos valores de prioridade, permutações podem ser exe-
cutadas. O Algoritmo 6 enumera as instruções necessárias para a geração e permutação
desses valores. É possível observar nas instruções que os valores de prioridade são singu-
lares, uma vez que são uma combinação da quantidade de processadores, identificadores
das tarefas e algum valor aleatório limitado. Além disso, a segunda parte do Algoritmo 6
demonstra que as permutações são executadas aleatoriamente.

Algoritmo 6 Definição da Codificação de Prioridade – adaptado de Hwang, Gen e Ka-
tayama (2008)
entrada: número de processadores 𝑚, número de tarefas 𝑛;
saída: cromossomo 𝑐(𝑗)

1: para 𝑗 = 1 até 𝑛 faça
2: 𝑐(𝑗)← 𝑚× 𝑗 − sortear[0,𝑚− 1];
3: fim para
4: para 𝑖 = 1 até [𝑛/2] faça
5: 𝑗 ← sortear[1, 𝑛];
6: 𝑘 ← sortear[1, 𝑛];
7: se 𝑗 ̸= 𝑘 então
8: trocar(𝑐(𝑗), 𝑐𝑘(𝑘));
9: fim se

10: fim para
11: retorne: cromossomo 𝑐(𝑗);

5 Do inglês, Priority Encoding.
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A Figura 28 apresenta um exemplo que divide as fases da aplicação do Algoritmo 6.
Em resumo, a Figura 28(a) apresenta um cromossomo com valores de prioridades gerados
considerando um ambiente com dois processsadores (𝑚 = 2). Em seguida, a Figura 28(b)
demonstra uma permutação de prioridade executada sobre as tarefas 𝑡2 e 𝑡7. Ao final,
o cromossomo resultante é ilustrado na Figura 28(c), configurando também, o final da
execução do Algoritmo 6.

Figura 28 – Codificação de Prioridade.

1 2 3 4 5 6 7 8

2 3 5 8 10 11 13 16

Tarefa de ID j

Prioridade c(j)

(a) Primeira fase do algoritmo 6.

1 2 3 4 5 6 7 8

2 3 5 8 10 11 13 16

Tarefa de ID j

Prioridade c(j)

Ponto de troca Ponto de troca

(b) Segunda fase do algoritmo 6.

1 2 3 4 5 6 7 8

2 13 5 8 10 11 3 16

Tarefa de ID j

Prioridade c(j)

(c) Cromossomo após permutação.

Fonte: adaptado de Hwang, Gen e Katayama (2008).

Após a fase de geração, um cromossomo pode sofrer a aplicação dos operadores de
recombinação e mutação. Em contrapartida, alguns procedimentos são necessários para
decodificar o cromossomo em um escalonamento válido. Nesse caso, inicialmente, é ne-
cessário gerar uma lista com uma sequência de execução que englobe todas tarefas do
grafo. Essa sequência é influenciada pelos valores de prioridade contidos no cromossomo.
As instruções para a geração da sequência de execução são enumeradas no Algoritmo 7.

O próximo passo da decodificação configura a alocação das tarefas em seus respectivos
processadores. Nesta fase, conforme destacado por Hwang, Gen e Katayama (2008), é
necessário checar as relações de precedência e adicionar o custo de comunicação. Além de
alocar as tarefas, este procedimento garante o cálculo do custo de execução e a montagem
do escalonamento final. O Algoritmo 8 sumariza as instruções desse último passo da
decodificação.

4.1.2.1 Recombinação Mapeada Ponderada (WMX)

Disposta nos trabalhos de Hwang, Gen e Katayama (2008) e Azghadi et al. (2008),
a principal recombinação encontrada na PE, denominada como Recombinação Mapeada
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Algoritmo 7 Decodificação da lista – adaptado de Hwang, Gen e Katayama (2008)
entrada: número de tarefas 𝑛, cromossomo 𝑐(𝑗), o conjunto de nós 𝑆 ′;
saída: sequência de tarefas 𝑇𝑆

1: 𝑆 ′ ← ∅, 𝑇𝑆 ← ∅;
2: 𝑛← 0, 𝑗 ← 0;
3: enquanto 𝑗 ≤ 𝑛 faça
4: 𝑆 ′ ← 𝑆 ′ ∪ 𝑠𝑢𝑐𝑗;
5: 𝑗* ← 𝑎𝑟𝑔max(𝑣(𝑗)|𝑗 ∈ 𝑆);
6: 𝑆 ′ ← 𝑆 ′∖𝑗*;
7: 𝑇𝑆 ← 𝑇𝑆 ∪ 𝑗*;
8: 𝑗 ← 𝑗*;
9: fim enquanto

10: retorne: sequência de tarefas 𝑇𝑆

Ponderada (WMX), utiliza mapeamentos para realizar permutações nos pares de cromos-
somos selecionados. O operador pode ser visto como uma operação de remapeamento por
referência e como um operador de recombinação de dois pontos aplicado em cadeias biná-
rias (HWANG; GEN; KATAYAMA, 2008). A sequência de instruções da recombinação
baseada em mapeamento de pesos é enumerada no Algoritmo 9.

Um exemplo da execução do algoritmo 9 é demonstrado na Figura 29. Inicialmente, na
Figura 29(a), os cromossomo 𝑐1 e 𝑐2 são selecionados para o cruzamento. Com a definição
dos pontos de corte, um intervalo separa as cadeias que terão seu valores permutados.
Em seguida, a permutação é realizada considerando os valores de prioridade definidos
em cada gene. No exemplo da Figura 29(b), os genes do cromossomo 𝑐1, 5, 8, 10 e 11,
refletem como ordem de prioridade a sequência 4, 3, 2 e 1, respectivamente. Essa ordem
de prioridade é utilizada na permutação dos genes dispostos no cromossomo 𝑐2. De modo
igual, a ordem de prioridade dos cromossomos de 𝑐2 (3, 4, 1 e 2) reflete a permutação
de cromossomo em 𝑐1. Ao final do processo, Figura 29(c), os descendentes 𝑐′

1 e 𝑐′
2 são

formados.

4.1.2.2 Mutações

Denominado Mutação de Prioridade de Tarefas (PTM6), o método de mutação em-
pregado na PE é uma variação da troca de tarefas. Nesta implementação, as prioridades
são trocadas aleatoriamente. Essa permutação pode influenciar na ordem de tarefas, Al-
goritmo 7, e na alocação de processadores. O Algoritmo 10 apresenta as instruções para
a mutação baseada em troca implementada por Hwang, Gen e Katayama (2008). Outro
operador implementado é a Mutação de Embaralhamento de Prioridade (SPM7), sugerido
por Azghadi et al. (2008), o método seleciona aleatoriamente uma região do cromossomo
onde as prioridades serão permutadas.
6 Do inglês, Priority Task Mutation.
7 Do inglês, Shuffle Priority Mutation.
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Algoritmo 8 Montagem do escalonamento – adaptado de Hwang, Gen e Katayama
(2008)
entrada: Tempo de processamento 𝑝𝑘, sequência de tarefas 𝑇𝑆, cromossomo 𝑐(𝑗), custo

de comunicação 𝐶𝐶𝑗𝑘
;

saída: makespan 𝑓 , escalonamento 𝑆;
1: 𝑃𝑖 ← 0, 𝑖 = 1, 2, ...,𝑚;;
2: 𝑡𝑘 ← 0, 𝑘 = 1, 2, ..., 𝑛;
3: 𝑠← 0;
4: para 𝑗 = 1 até 𝑛 faça
5: 𝑠← 𝑇𝑆𝑖;
6: 𝑃𝑖 ← 𝑐(𝑠) mod 𝑚;
7: se 𝑃𝑖 = 0 então
8: 𝑃𝑖 ← 𝑚;
9: fim se

10: se tarefa alocada 𝑇𝑗 ≺ 𝑇𝑘 então
11: se 𝑃𝑖 ̸= 𝑃𝑙 então
12: 𝑒𝑘 ← max{𝑡𝑗|𝑗 ∈ 𝑝𝑟𝑒(𝑘)}+ 𝐶𝐶𝑗𝑘

;
13: 𝑡𝑘 ← 𝑒𝑘 + 𝑝𝑘;
14: 𝑆 ← 𝑆 ∪ 𝑆𝑘{𝑃𝑖; 𝑒𝑘 + 𝑝𝑘};
15: senão
16: 𝑒𝑘 ← max{𝑡𝑗|𝑗 ∈ 𝑝𝑟𝑒(𝑘)};
17: 𝑡𝑘 ← 𝑒𝑘 + 𝑝𝑘;
18: 𝑆 ← 𝑆 ∪ 𝑆𝑘{𝑃𝑖; 𝑒𝑘 + 𝑝𝑘};
19: fim se
20: fim se
21: fim para
22: retorne: escalonamento 𝑆
23: 𝑚𝑎𝑘𝑒𝑠𝑝𝑎𝑛← max(𝑡𝑘, 𝑘 = 1, 2, ..., 𝑛);

4.2 Representações baseadas em Alocação

De forma análoga à seção anterior, esta seção apresenta representações que codificam
exclusivamente aspectos de alocação. Portanto, conforme representações baseadas em
ordenação, as representações baseadas em alocação também necessitam de um algoritmo
externo, porém, voltado à ordenação das tarefas. Inicialmente, a Subseção 4.2.1 contex-
tualiza a Codificação por Lista de Processadores. Em seguida, a Subseção 4.2.2 introduz
a Codificação de Tarefa Fixa com Alocação. Por fim, na Subseção 4.2.3, a Codificação de
Intervalos é apresentada.

4.2.1 Codificação por Lista de Processadores (PLE)

Dentre as representações utilizadas para resolver o MTSP, existem codificações ba-
seadas somente no processo de alocação. Neste caso, a ordenação topológica pode ser
estabelecida por alguma heurística de ordenação, ao passo que a alocação de processado-
res às tarefas seja definida na codificação do cromossomo Alguns exemplos de trabalhos
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Algoritmo 9 Recombinação por mapeamento de peso – adaptado de Hwang, Gen e
Katayama (2008)
entrada: cromossomos pais 𝑐1 e 𝑐2, número de tarefas 𝑛;
saída: descendentes 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

1: 𝑠← sortear[1, 𝑛− 1];
2: 𝑡← sortear[𝑠+ 1, 𝑛];
3: 𝑙← 𝑡− 𝑠;
4: para 𝑖 = 1 até 𝑙 faça
5: 𝑠1[𝑖]← 𝑐1[𝑠+ 𝑖];
6: 𝑠2[𝑖]← 𝑐2[𝑠+ 𝑖];
7: fim para
8: 𝑠1[.]← ordenar(𝑠1[.]);
9: 𝑠2[.]← ordenar(𝑠2[.]);

10: 𝑐′
1 ← 𝑐1[1 : 𝑠− 1] // 𝑐2[𝑠 : 𝑡]//𝑐1[𝑡+ 1 : 𝑛];

11: 𝑐′
2 ← 𝑐2[1 : 𝑠− 1] // 𝑐1[𝑠 : 𝑡]//𝑐2[𝑡+ 1 : 𝑛];

12: para 𝑖 = 1 até 𝑙 faça
13: para 𝑗 = 1 até 𝑙 faça
14: se 𝑐′

1[𝑠+ 𝑖] = 𝑠2[𝑗] então
15: 𝑐′

1[𝑠+ 𝑖]← 𝑠1[𝑗];
16: fim se
17: fim para
18: para 𝑗 = 1 até 𝑙 faça
19: se 𝑐′

2[𝑠+ 𝑖] = 𝑠1[𝑗] então
20: 𝑐′

2[𝑠+ 𝑖]← 𝑠2[𝑗];
21: fim se
22: fim para
23: fim para
24: retorne: descendentes 𝑐′

1 e 𝑐′
2

Algoritmo 10 Mutação de prioridade– adaptado de Hwang, Gen e Katayama (2008)
entrada: cromossomo 𝑐, 𝑙
saída: descendente 𝑐′

1: 𝑖← sortear[1 : 𝑙 − 1];
2: 𝑗 ← sortear[𝑖+ 1 : 𝑙];
3: 𝑐← 𝑐[1 : 𝑖− 1]//𝑐[𝑗]//𝑐[𝑖+ 1 : 𝑗 − 1]//𝑐[𝑖]//𝑐[𝑗 + 1 : 𝑙];
4: retorne: descendente 𝑐′;

que utilizam essa representação são Benten e Sait (1994), Aguilar e Gelenbe (1997), Wang
et al. (2011) e Hassan et al. (2015)

Na Codificação por Lista de Processadores (PLE8), cada locus carateriza as 𝑛 tarefas
dispostas no DAG. Dessa forma, ao contemplar todas as tarefas do grafo e não habilitar
a duplicação de tarefas, o tamanho final do cromossomo será 𝑛. Os alelos do cromossomo
podem assumir valores entre 1 e 𝑘, sendo 𝑘 o total de processadores adotados ao cená-
rio. Em aspecto computacional, o cromossomo pode ser codificado como uma coleção de

8 Do inglês, Processor List Encoding.
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Figura 29 – Recombinação Mapeada Ponderada.

2 3 5 8 10 11 13 16Pai c1

15 3 7 6 13 12 9 1Pai c2

Cadeia selecionada

(a) Definindo intervalos do corte.

5 8 10 11

7 6 13 12

4 3 2 1

5 8 10 11

3 4 1 2

7 6 13 12

3 4 1 2

8 5 10 11

4 3 2 1

6 7 12 13

(b) Efetuando a troca.

2 3 8 5 10 11 13 16Descendente c′1

15 3 6 7 12 13 9 1Descendente c′2

(c) Descendentes gerados.

Fonte: adaptado de Hwang, Gen e Katayama (2008).

números inteiros com a possibilidade de repetição.
A Figura 30(a) contempla um exemplo da PLE. O exemplo é construído sob o grafo

da Figura 22(a) e apresenta uma simplificação observada em Benten e Sait (1994): após a
atribuição dos processadores às tarefas disponíveis, será possível obter uma lista de pares
que combina tarefa e processador. Por exemplo, a lista de alocações: (𝑡1,1), (𝑡2,2), (𝑡3,3),
(𝑡4,1), (𝑡5,2), (𝑡6,2), (𝑡7,3), (𝑡8,1). Uma vez que essa lista ordene suas tarefa por ordem de
precedência, será possível simplificar a codificação, conforme ilustrado no limite inferior
da Figura 30(a).

De forma similar, Wang et al. (2011) empregam a PLE ao simplificar uma relação
bidimensional entre alocação e ordem, conforme demonstrado na Figura 30(b), onde a
relação bidimensional é convertida à codificação simplificada presente na Figura 30(a).

O terceiro e quarto algoritmos apresentados por Hassan et al. (2015) empregam a
codificação PL. Em ambas as técnicas, soluções válidas são produzidas baseando-se em
heurísticas adicionais. O terceiro algoritmo utiliza a densidade local do grafo para deter-
minar o escalonamento, enquanto que o quarto algoritmo combina a densidade local com
uma heurística de tempo mais ágil de conclusão (ECT). A PLE também é implementada
dentre as três codificações utilizadas por Mohamed e Awadalla (2011) e Awadall, Ahmad
e Al-Busaidi (2013).
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Figura 30 – Construção da Codificação de Lista de Processadores.

1 2 3 4 5 6 7 8

1, 1 2, 2 3, 3 4, 1 5, 2 6, 2 7, 3 8, 1

Índices

Pares (ti, pj)

Pares Ordenados

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 3 1 2 2 3 1

Tarefas

Processadores

Codificação Simplificada

(a) Simplificando a codificação

𝑝1 : 𝑡1 → 𝑡4 → 𝑡8
𝑝2 : 𝑡2 → 𝑡5 → 𝑡6
𝑝3 : 𝑡3 → 𝑡7

(b) Relação de precedência.

Fonte: do autor.

4.2.1.1 Recombinação de Ponto Único (SPX)

O operador SPX é o modelo adotado em Benten e Sait (1994), Wang et al. (2011),
Mohamed e Awadalla (2011), Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) e Hassan et al. (2015).
Hassan et al. (2015) também adota esse método, no entanto, apenas nas codificações
do terceiro e quarto GA apresentados. Conforme o método empregado nas outras co-
dificações, um ponto de corte é definido aleatoriamente. Em seguida, o ponto de corte
divide dois cromossomos pais em duas metades, esquerda e direita. Ao final, o operador
cria dois cromossomos descendentes, onde ambos são formados por um segmento de um
dos pais em combinação ao segmento do outro pai. Benten e Sait (1994) acrescentam
que a recombinação de um ponto de corte é geneticamente efetiva, computacionalmente
barata e sempre produz escalonamentos válidos. A Figura 31 sintetiza um exemplo da
recombinação de um ponto em dois cromossomos, 𝑐1 e 𝑐2.

Figura 31 – Recombinação de Ponto Único na PLE.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 3 1 2 2 3 1

2 2 1 3 1 1 2 2

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 3 1 1 1 2 2

2 2 1 3 2 2 3 1

c1

c2

c′1

c′22 2 1 3 1 1 2 2

1 1 2 2

2 2 1 3

Fonte: do autor.

4.2.1.2 Mutações

Utilizando o modelo SPX para recombinações, PLE possui três modelos de mutação
apresentados nas próximas subseções. Primeiramente, uma mutação baseada na troca de
processadores alocados é apresentada. Em seguida, uma mutação baseada na realocação
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aleatória de processadores é contextualizada. Por fim, a última subseção apresenta uma
mutação de seleção de realocações baseando-se em prioridade.

Mutação de Troca de Processadores (SPM)

O primeiro mecanismo de mutação adotado nessa codificação configura uma simples
troca de processadores alocados dentro de um cromossomo, conforme a SPM. Conforme
a descrição de Benten e Sait (1994), se uma tarefa 𝑡𝑖 estiver alocada em um processador
𝑝𝑙, e uma tarefa 𝑡𝑗 estiver alocada a um processador 𝑝𝑘, após a aplicação do operador,
𝑡𝑖 será alocada ao processador 𝑝𝑘, enquanto que 𝑡𝑗 será designada o processador 𝑝𝑙. A
Figura 32 ilustra um exemplo, onde as tarefas 𝑡3 e 𝑡6 têm seus processadores permutados.
Mohamed e Awadalla (2011) e Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) também adotam este
operador ao implementarem a PLE.

Figura 32 – Mutação de Troca de processadores na TLE.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 3 1 2 2 3 1

Tarefas

Processadores

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 2 1 2 3 3 13 2 2 3

Fonte: do autor.

Mutação de Processador (PM)

Hassan et al. (2015) emprega a atribuição de novos processadores no terceiro e quarto
algoritmos apresentados. Nesse modelo de mutação (PM), um gene é aleatoriamente
selecionado para, posteriormente, ter um novo processador definido aleatoriamente. A
Figura 33 ilustra um exemplo de aplicação do operador, de forma que um novo processador
aleatório é definido para a tarefa 𝑡4. Mohamed e Awadalla (2011), Awadall, Ahmad e Al-
Busaidi (2013) e Hassan et al. (2015) são outros exemplos de trabalhos que implementam
este operador ao empregarem a codificação de lista de processadores.

Figura 33 – Mutação por sorteio de processador na codificação de lista de processadores.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 2 1 2 2 3 1

Tarefas

Processadores

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 2 2 1 2 2 3 11 3

Fonte: adaptado de Hassan et al. (2015).
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Mutação de Alocação com Prioridade (PAM)

A Mutação de Alocação com Prioridade (PAM9) é apresentada no trabalho de Wang
et al. (2011), em que a otimização é realizada nas métricas de makespan e confiabilidade.
Com base nessa otimização, Wang et al. (2011) propõe uma forma de mutação orientada
a selecionar o processador mais viável, isto é, neste contexto, o processador com o valor
mínimo de multiplicação entre velocidade de instrução, 𝛾, e taxa de falha, 𝑟𝑑𝑟, deve
ser selecionado. O método é implementado sobre uma heurística de prioridade, onde
1/(𝛾𝑖 · 𝑟𝑑𝑟𝑖) define a prioridade de um processador (recurso) 𝑟𝑖. Wang et al. (2011)
destaca que, se um escalonamento 𝑠 alocar todas as tarefas para processadores com a
mais alta prioridade, um outro escalonamento 𝑠′ ̸= 𝑠 com confiabilidade 𝑅𝑠′ será tal como
𝑅𝑠′ < 𝑅𝑠. Em resumo, o operador seleciona aleatoriamente uma tarefa e, em seguida,
realoca a tarefa selecionada para um processador com o menor valor de 𝛾𝑖 · 𝑟𝑑𝑟𝑖.

4.2.2 Codificação de Tarefa Fixa com Alocação (FTE)

O trabalho de Jelodar et al. (2006) elabora uma forma de codificação que utiliza
TD, denominada Codificação de Tarefa Fixa com Alocação (FTE10). Essa codificação
estabelece um espaço fixo para as tarefas ao mesmo tempo em que define, estaticamente, as
duplicações de tarefas, utilizando informações dispostas no DAG. Seguindo a definição de
Jelodar et al. (2006), na FTE, um cromossomo é dividido em duas partes. A primeira parte
se refere à alocação de processadores nas tarefas; a segunda parte lida com o tratamento
da TD. Um exemplo da codificação FTE, baseado no grafo de tarefas da Figura 22(a), é
ilustrado na Figura 34.

Figura 34 – Codificação de Tarefa Fixa com Alocação.

1 2 3 4 5 6 7 8

2 1 2 3 4 2 1 4

1.1 4.2

3 2

Fonte: adaptado de Jelodar et al. (2006).

Considerando as tarefas e suas respectivas restrições de precedência, a primeira parte
do cromossomo na Figura 34 distribui as tarefas e as identifica através do índice da coleção.
Paralelamente, cada célula da coleção determina o processador onde a tarefa será alocada.
Desta forma, ao assumir um cenário com 4 processadores, o conteúdo das células varia de
1 a 4. Conforme destacado por Jelodar et al. (2006), essa primeira seção do cromossomo
mantêm um conjunto com todas as tarefas abordadas enquanto que não perde a liberdade
para buscar por mais soluções otimizadas.
9 Do inglês, Priority Allocation Mutation.
10 Do inglês, Fixed Task Encoding.
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A segunda parte do cromossomo lida com a TD e pode ter comprimento variado.
Jelodar et al. (2006) adicionam uma restrição à TD: uma tarefa só pode ser duplicada
se e somente se o custo de comunicação entre os processadores for maior que o custo de
execução da tarefa. Além disso, baseando-se nas restrições de precedência, uma tarefa
não precisa ser duplicada nas seguintes situações:

❏ Folha no grafo: tarefas que não possuem tarefas descendentes, isto é, uma tarefa
que não é pré-requisito para nenhum outra tarefa;

❏ Filha única: tarefas que possuem somente uma única tarefa descendente. A tarefa
pode ser alocada em um processador juntamente com sua tarefa descendente.

Ao contrário das regras supracitas, se uma tarefa for requisitada por mais de uma
tarefa descendente, e considerando que a tarefa já foi alocada para um processador na
primeira seção do cromossomo, a tarefa precedente precisa ser copiada para no mínimo
𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) − 1 processador, sendo 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖)𝑖 a quantidade de tarefas descendentes de uma
tarefa 𝑡𝑖 (JELODAR et al., 2006). Todavia, pode ser que a quantidade de processadores
seja menor que a quantidade de tarefas descendentes, neste caso, a tarefa precedente pode
ser copiada para todos os processadores disponíveis. Desta forma, a Expressão 14 pode
ser utilizada para definir o comprimento de um cromossomo, sendo 𝑛 a quantidade total
de tarefas dispostas no grafo, 𝑚 a quantidade de processadores disponíveis e 𝑛′ as tarefas
que podem ser duplicadas, isto é, tarefas que possuem custo de comunicação menor do
que o atual custo de execução da tarefa.

𝑛+
𝑛′∑︁

𝑖=1
min(𝑚− 1,max(𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖)− 1, 0)) (14)

O operador de recombinação aplicado à codificação FTE é a Recombinação de Ponto
Único (SPX), onde uma separação é definida aleatoriamente, e as partes dividas são
trocadas entre os pares da operação. O método é empregado por Jelodar et al. (2006)
devido à sua simplicidade e por explorar a capacidade do cromossomo em manter-se em
um comprimento fixo.

Já na aplicação da mutação, Jelodar et al. (2006) apresentam a possibilidade de que
cada gene sofra uma variação de valor, configurando assim uma Mutação de Processador
(PM).

4.2.3 Codificação de Intervalo (RE)

Um GA baseado em ponto de corte é a segunda técnica apresentado no trabalho
de Hassan et al. (2015). Esse modelo diverge dos demais apresentados no texto, prin-
cipalmente por sua codificação. Denominada como Codificação de Intervalo (RE11), a
11 Do inglês, Range Encoding.
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codificação adota duas linhas para representar o cromossomo: (i) uma linha determina
uma ordem válida de acordo com as restrições de precedência; (ii) a segunda delimita a
alocação de tarefas de acordo com um intervalo determinado por pontos de corte.

Inicialmente, para assinalar tarefas aos processadores, gera-se 𝑚−1 pontos de corte, de
forma que 𝑐𝑝 = {𝑐𝑝1, 𝑐𝑝2, ...𝑐𝑝𝑚−1}, onde 𝑚 é a quantidade de processadores disponíveis.
Por exemplo, o intervalo de tarefas, formado por 𝑡0 até 𝑡𝑐𝑝1 , aloca as tarefas do intervalo
ao processador 1; o intervalo de tarefas, formado por 𝑡𝑐𝑝1+1 até 𝑡𝑐𝑝2 , aloca as tarefas do
intervalo ao processador 2, assim sucessivamente. Conforme a definição de Hassan et
al. (2015), uma subsequência válida de tarefas de tamanho aleatório é assinalada a um
processador específico. Sobre o grafo da Figura 22(a), a Figura 35 apresenta um exemplo
da codificação empregada em um cenário com três processadores.

Figura 35 – Codificação de Intervalo.

1 2 3 4 5 6 7 8

p1 p2 p3

Tarefas

Processadores

Fonte: do autor.

Utilizando como métrica o tempo total de execução, o GA proposto emprega, como
operadores de modificação, uma Recombinação de Ponto Único (SPX) entre dois cromos-
somos e uma mutação baseada na troca entre dois pontos aleatórios (SM).

4.3 Representações baseadas em Alocação e Ordena-
ção

Esta seção apresenta as representações que codificam uma combinação dos aspectos
de ordenação e alocação. Primeiramente, a Subseção 4.3.1 apresenta a Codificação de
Listas Topológicas, sendo essa uma representação pioneira utilizada em GAs. Em seguida,
a Subseção 4.3.2 contextualiza a Codificação por Matrizes. Outro modelo popular, a
Codificação de Alocação e Escalonamento é apresentada na Subseção 4.3.3. Por fim, a
Codificação por Tuplas é apresentada na Subseção 4.3.4.

4.3.1 Codificação de Listas Topológicas (TLE)

A primeira representação abordada nesta taxonomia é também a precursora utilizada
no MTSP com algoritmos genéticos. Apresentada inicialmente por Hou, Hong e Ansari
(1990), a codificação de listas topológicas (TLE12) distribui os nós de um grafo de tarefas
12 Do inglês, Topological List Encoding.
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em várias listas com tarefas computacionais, sendo que cada lista é associada a um pro-
cessador individual. A ordenação de tarefas em cada lista é a maior restrição empregada
por essa codificação.

A Figura 36(a) apresenta a TLE construída com base no grafo da Figura 22(a) e con-
siderando um ambiente com dois processadores. Em aspecto computacional, a codificação
pode ser implementada por meio de uma lista de valores inteiros com permutação (HOU;
HONG; ANSARI, 1990), conforme demostrado na Figura 36(b). Todavia, é importante
observar que nem todas as permutações alcançadas poderão gerar escalonamentos execu-
táveis.

Figura 36 – Codificação de Lista Topológica.

t1p1

t2p2

t3

t5

t4

t6

t7

t8

(a) Cromossomo em TLE.

[︃
1 2 3 4 5 6 7 8
3 5 4 7 6 8 1 2

]︃
=

[︃
1 3 4 7
3 4 7 1

]︃ [︃
2 5 6 8
5 6 8 2

]︃

(b) Exemplo com Permutações.

Fonte: adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994).

A principal vantagem da TLE é a eliminação da necessidade de considerar as relações
de precedência entre tarefas escalonadas para diferentes processadores (HOU; ANSARI;
REN, 1994). Em outras palavras, é possível ignorar a relação inter-processadores até a
etapa de decodificação do cromossomo. O cálculo do tempo de finalização é um exemplo
de etapa que exige a decodificação. Porém, uma relação intra-processador, onde a relação
de precedência entre tarefas ocorre dentro de um mesmo processador, deve ser mantida
ao lidar com a codificação. Neste caso, existem variadas estratégias empregadas nesta
ordem na organização das tarefas.

4.3.1.1 Ordenações

A seguir, são apresentadas técnicas utilizadas para determinar a ordenação das tarefas
em cada lista na TLE. Os mecanismos listados não foram identificados como outras formas
de representação devido às similaridades com o formato de lista topológicas. Portanto, o
formato é o mesmo, mas a divergência ocorre no método de ordenação.

A primeira subseção apresenta a forma pioneira de ordenação, sendo essa baseada
na altura das tarefas no DAG. Essa fórmula é expandida para duplicação de tarefas
na subseção seguinte. Em seguida, é contextualizada uma melhoria na ordenação com
o uso de dígrafos. Posteriormente, a implementação de outros índices de ordenação é
apresentada nas subseções seguintes. Ao final, um cenário onde a ordenação pode ser
substituída pela etapa de decodificação é apresentado.
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Ordenação Baseada em Altura

A ordem de execução das tarefas em cada processador é definida através da função
𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎 (Expressão 15). Por exemplo, a lista topológica do processador 1 na Figura 36(a)
estabelece sua ordem em: 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡1) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡3) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡4) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡7). Contudo,
Hou, Hong e Ansari (1990) destacam que uma representação de listas topológicas que
controle a ordem das tarefas utilizando-se da função 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎 pode não alcançar um es-
calonamento ótimo. Desse modo, os autores propõem uma alteração inicial que define
a função 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′: se a altura entre uma tarefa 𝑡𝑖 e seus sucessores for maior que 1, a
nova altura será um número aleatório (𝑟𝑎𝑛𝑑) entre altura(𝑡𝑖) e max{𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗)}− 1, para
todo 𝑡𝑗 ∈ 𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖); caso contrário, a altura não seria modificada. A definição de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′

é apresentada na Expressão 16, de forma que 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) representa as tarefas predecessoras
à 𝑡𝑖 e 𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) identifica as tarefas sucessoras à 𝑡𝑖. O DAG presente na Figura 37 apre-
senta um exemplo da aplicação de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′, onde 𝑒𝑡(𝑡𝑖) representa o custo computacional
(quantidade de instruções ou tempo necessário) para a executar uma tarefa 𝑡𝑖.

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) =

⎧⎪⎪⎨⎪⎪⎩
0 , se 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) = ∅

1 + max
𝑡𝑗∈𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖)

{𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗)} , caso contrário
(15)

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡𝑗) = 𝑟𝑎𝑛𝑑 ∈ (max{𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡𝑖)}+ 1,

min{𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡𝑘)} − 1)

Para todo 𝑡𝑖 ∈ 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗) e 𝑡𝑘 ∈ 𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑗)

(16)

Figura 37 – DAG adaptado à função 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ (custo de comunicação arbitrário).

t1 t2

t3 t4 t5

t6 t7

t8

(a) DAG com 8 tarefas.

Tarefa 𝑒𝑡(𝑡𝑖) 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡𝑖)
𝑡1 2 0 0
𝑡2 3 0 0
𝑡3 2 1 1
𝑡4 3 1 1 ou 2
𝑡5 2 1 2
𝑡6 3 2 2
𝑡7 2 2 2
𝑡8 1 3 3

(b) Relação entre 𝑒𝑡(𝑡𝑖), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎 e 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′.

Fonte: adaptado de Tsujimura e Gen (1996).

Jezic et al. (1999) e Singh e Pillai (2014) são outros exemplos de trabalhos que utili-
zam essa codificação. Pillai et al. (2018) combinam a codificação de listas com nós que
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também contempla valores de frequência utilizadas pelas tarefas em cenários onde a ener-
gia consumida também é avaliada. Além disso, utilizam a ordenação por altura com uma
separação de grupos de tarefas com alturas em comum para, posteriormente, distribuí-las
aos processadores. Zomaya, Ward e Macey (1999) implementam uma variação do cál-
culo da altura, de forma que a altura de uma tarefa, que possua tarefas predecessoras, é
formada como o somatório de 1 mais todos os valores de altura.

Ordenação Baseada em Altura com Duplicação de Tarefas

TLE também pode ser estendida ao MTSP com duplicação de tarefas (TD13), em con-
formidade à adaptação proposta por Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997). Nesse formato,
as listas podem conter mais de uma cópia de cada tarefa, o que pode reduzir significa-
tivamente o tempo final de execução de um escalonamento com grande quantidade de
comunicação entre tarefas. A Figura 38(a) contempla uma codificação de listas topo-
lógicas onde as tarefas 𝑡1 e 𝑡3 estão alocadas em ambos os processadores, 𝑝1 e 𝑝2. As
tarefas utilizadas no exemplo da Figura 38(a) advêm do DAG apresentado na Figura
22(b). Em 38(a), o cromossomo 𝑐 duplica as tarefas 𝑡1 e 𝑡3, tornando-se o cromossomo
𝑐′. Uma redução do tempo de conclusão do escalonamento pode ser observada no gráficos
de Gantt dispostos na Figura 38(b). Considerando 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) como a i-ésima tarefa da
lista de processadores 𝑝 ∈ 𝑃 , a inclusão da duplicação não afeta a viabilidade do cromos-
somo desde que obedeça as três condições contextualizadas por Tsuchiya, Osada e Kikuno
(1997):

❏ Condição 1: Todas as tarefas estão presentes: ∀𝑡 ∈ 𝑇 , há um 𝑝 ∈ 𝑃 e um inteiro
𝑖 tal que 𝑡 = 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝);

❏ Condição 2: Não há duplicações de uma tarefa na mesma lista: ∀𝑝 ∈ 𝑃 , se 𝑖 ̸= 𝑗,
então 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) ̸= 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑗, 𝑝);

❏ Condição 3: As relações de precedência são mantidas: ∀𝑝 ∈ 𝑃 , se 𝑖 < 𝑗, então
𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑗, 𝑝) ≻ 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝).

Ordenação Baseada em Dígrafo

Apesar de garantir as restrições de precedência, controlar a ordenação das listas ex-
clusivamente com a altura das tarefas pode apresentar algumas limitações, conforme ob-
servado por Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999). Considere o DAG disposto na Figura
39(a), em que cada tarefa possui custo computacional 1, com exceção da tarefa 𝑡6, que
13 Do inglês, Task Duplication.
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Figura 38 – TLE aplicada com Duplicação de Tarefas.

Cromossomo c

Cromossomo c′

t1p1

t3p2

t2

t6

t5

t4

t1p1

t1p2

t2

t3

t3

t6

t5

t4

(a) Duplicação de Tarefas.

0 1 2 3 4 5 6

p1 t1 t2 t5

p2 t3 t6 t4

0 1 2 3 4 5 6

p1 t1 t2 t3 t5

p2 t1 t3 t6 t4

(b) Gráfico de Gantt de 𝑐 e 𝑐′.

Fonte: adaptado de Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997).

possui custo 10. Além de desconsiderar o custo de comunicação, cada tarefa do DAG
possui o seguinte valor de altura (Expressão 17):

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡0) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡1) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡2) = 1;

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡3) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡4) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡5) = 2;

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡6) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡7) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡8) = 3;

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡9) = 4.

(17)

Na sequência, a Figura 39(b) apresenta um escalonamento ótimo, de forma que a parte
inferior da figura demonstra a relação entre tempo e custo computacional. Entretanto,
apesar de coerente, a ordenação topológica disposta no cromossomo da Figura 39(b) não
pode ser concebida com restrições de altura da codificação de Hou, Ansari e Ren (1994).
No exemplo, as tarefas 𝑡2 e 𝑡5 quebram a regra ao apresentarem um valor de altura maior
que as tarefas antecessoras assinaladas à 𝑝2

Após o levantamento da limitação da altura das tarefas, Corrêa, Ferreira e Rebreyend
(1999) elaboram outra forma de garantir a precedência e consequentemente, a factibili-
dade do escalonamento. O método emprega um DAG 𝐷 = (𝑇,𝐸) para verificar se uma
transformação é possível. Dessa forma, em um escalonamento 𝑠, as tarefas presentes em
um mesmo processador podem ter sua precedência definida através da Expressão 18. To-
dos os arcos contidos em 𝐸(𝑠) e que não estejam em 𝐸 possuem custo de comunicação
zero. Como definição de caminhos possíveis dos grafos, 𝐸+ e 𝐸+(𝑠) compõe os fechos
transitivos de 𝐸 e 𝐸(𝑠), respectivamente. Por fim, um DAG (𝑇,𝐸(𝑠)) pode ser denotado
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Figura 39 – Limitação da TLE com ordenação baseada em altura.

t0 t1 t2

t3 t4 t5

t6 t7 t8

t9

(a) DAG com 10 tarefas.

t0p1

t1p2 t2

t3

t5t4

t6

t7 t8

t9

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13

p1 t0 t3 t6 t9

p2 t1 t4 t7 t2 t5 t8

(b) Cromossomo e Custo Computacional.

Fonte: adaptado de Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999), e Zhong e Yang (2003).

como 𝐷(𝑠).

𝐸(𝑠) = 𝐸 ∪ {(𝑡𝑖1 , 𝑡𝑖2)|(𝑡𝑖1 , 𝑡𝑖2) /∈ 𝐸,

𝑝(𝑡𝑖1 , 𝑠) = 𝑝(𝑡𝑖2 , 𝑠)

𝑟(𝑡𝑖1 , 𝑠) = 𝑟(𝑡𝑖2 , 𝑠)− 1}

(18)

Assim, Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) demonstram que um escalonamento 𝑠 é
factível se, e somente se, 𝐷(𝑠) é acíclico.

Um exemplo da ordenação é ilustrado na Figura 40. Inicialmente, a Figura 40(a) apre-
senta um cromossomo que possui anormalidade perante a ordenação topológica do DAG
ao qual foi baseado (Figura 22(a)). O erro é caracterizado pela precedência das tarefas 𝑡3
e 𝑡1, conforme demarcado. Posteriormente, a Figura 40(b) apresenta o DAG 𝐷(𝑠) conce-
bido pela Expressão 18. A irregularidade, presente em 𝑠, é destacada no caminho (𝑡3, 𝑡1),
uma vez que o arco configura um ciclo ao DAG original. Consequentemente, sendo 𝐷(𝑠)
um grafo cíclico, 𝑠 é um escalonamento infactível.

Ordenação Baseada em Índices

Outra adaptação da codificação é introduzida no trabalho de Golub e Kasapovic
(2002). A estrutura de representação é idêntica a lista topológica, contudo, as tarefas
não estão organizadas nas listas sobre seus valores de altura. A ordenação é efetuada,
antecipadamente, de forma que todas as tarefas obtenham um índice que identifica sua
precedência. Esse índices são calculados através de um algoritmo complementar. Consi-
derando 𝑇 como o conjunto de todas as tarefas, cada índice pode ser estabelecido como
um número natural [1...𝑁 ] obtido através do cálculo e ordenação dos índices de ordem,
𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜 e 𝑅. O Algoritmo 11 apresenta o método para obtenção desses índices.
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Figura 40 – Validação das restrições de precedência com dígrafo.

t1

t2P2

t3P1

t5

t4

t6

t7

t8

(a) Erro de precedência em 𝑠.

t1 t2

t3 t4 t5

t6 t7

t8

2 5

2

2

3

3

3

5

1

(b) DAG 𝐺′(𝑉, 𝐸(𝑠))

Fonte: do autor.

Algoritmo 11 Ordenação topológica por índices – adaptado de Golub e Kasapovic (2002)
entrada: 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠, 𝑅;
saída: 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠, 𝑅;

1: para 𝑖 = 1 até 𝑖 <= |𝑇 | faça
2: 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠[𝑖] = 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜_𝑎𝑟𝑒𝑠𝑡𝑎𝑠_𝑑𝑒_𝑒𝑛𝑡𝑟𝑎𝑑𝑎[𝑖];
3: se 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠[𝑖] == 0 então
4: 𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(𝑅, 𝑖);
5: fim se
6: 𝑗 = 1;
7: enquanto 𝑅 não está vazio faça
8: 𝑙 = 𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑖𝑟𝑜_𝑖𝑛𝑑𝑖𝑐𝑒_𝑑𝑎_𝑜𝑟𝑑𝑒𝑚(𝑅);
9: 𝑖𝑛𝑑𝑖𝑐𝑒[𝑙] = 𝑗;

10: 𝑗 = 𝑗 + 1;
11: para todo 𝑘 da 𝑙𝑖𝑠𝑡𝑎_𝑎𝑟𝑒𝑠𝑡𝑎𝑠_𝑑𝑒_𝑠𝑎𝑖𝑑𝑎[𝑙] faça
12: 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠[𝑘] = 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠[𝑘]− 1;
13: se 𝑛𝑢𝑚𝑒𝑟𝑜𝑠[𝑘] == 0 então
14: 𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(𝑅, 𝑘);
15: fim se
16: fim para
17: fim enquanto
18: 𝑖 = 𝑖+ 1;
19: fim para

Ordenação Baseada em Lista de Ordem de Execução

A codificação empregada por Zhong e Yang (2003) também é fortemente baseada
no modelo TLE. A diferença é que as tarefas são divididas por uma lista de ordem de
execução (TEOL14), que é gerada de acordo com o tempo de execução inicial das tarefas no
escalonamento. Quanto antes uma tarefa é inserida na lista, mais cedo será seu momento
14 Do inglês, Task Executation Order List.
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de executar. Além disso, a construção de TEOL pode ser efetuada durante o cálculo
do tempo de finalização (makespan), de forma que não seja necessário um tempo de
computação extra para construí-la (ZHONG; YANG, 2003).

Ordenação Baseada em Índices Superior e Inferior

Também utilizando a codificação de listas, os trabalhos de Kaur, Chhabra e Singh
(2010a), Kaur, Chhabra e Singh (2010b), Singh (2012) propõem a utilização de índices
t-level ou b-level (Subseção 2.1.1) como forma de ordenação. Considerando o DAG, o
índice t-level indica o comprimento do mais longo caminho de uma tarefa de entrada até
uma tarefa 𝑡𝑖, enquanto que o índice b-level define o mais longo caminho entre uma tarefa
𝑡𝑖 e uma tarefa de saída. Além disso, esses índices ainda podem ser combinados com
heurísticas, tais como a min-min ou tempo de execução mínimo.

A Tabela 7 apresenta os índices b-level e t-level calculados e ordenados sobre o grafo
de tarefas da Figura 22(a), sendo que 𝑒𝑡(𝑡𝑖) indica o custo computacional de uma tarefa
𝑡𝑖. Em adição, a Figura 41 apresenta dois cromossomos formados e ordenados através do
índices b-level, Figura 41(a), e t-level, Figura 41(b).

Tabela 7 – Relação entre os tempos de execução e conclusão, índices inferior e superior,
e ordenação de índices.

𝑇 𝑒𝑡(𝑡𝑖) b-level t-level 𝑒𝑡(𝑡𝑖) ordenado b-level ordenado t-level ordenado
𝑡1 3 20 0 𝑡3 𝑡1 𝑡1
𝑡2 2 20 0 𝑡2 𝑡2 𝑡2
𝑡3 1 14 5 𝑡4 𝑡4 𝑡3
𝑡4 2 13 6 𝑡6 𝑡5 𝑡4
𝑡5 3 12 7 𝑡7 𝑡3 𝑡5
𝑡6 2 9 8 𝑡1 𝑡6 𝑡6
𝑡7 2 7 13 𝑡5 𝑡7 𝑡7
𝑡8 4 4 16 𝑡8 𝑡8 𝑡8

Fonte: adaptado de Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e Singh (2010b).

Figura 41 – Codificação por lista topológica com índices.
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(a) Resolução por b-level(𝑡𝑖).
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t5
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(b) Resolução por t-level(𝑡𝑖)

Fonte: adaptado de Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e Singh (2010b).
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Ordenação Realizada na decodificação

Dependendo dos operadores de recombinação e mutação empregados, as tarefas dis-
postas nas listas de um cromossomo podem não apresentar uma ordenação explicitamente
válida. Daoud e Kharma (2011) é um exemplo de trabalho que adota a codificação de
listas com essa variação, isto é, apesar de poder possuir tarefas distribuídas sem seguir
explicitamente o grafo de tarefas, o cromossomo pode representar um escalonamento vá-
lido através do processo de decodificação. Portanto, cromossomos que à priori seriam
definidos como inválidos, podem ser explorados.

4.3.1.2 Recombinações

Nesta seção são contextualizadas as diversas recombinações empregadas na TLE. A
primeira subseção apresenta uma recombinação pioneira, sendo essa baseada na altura das
tarefas. As subseções seguintes contextualizam modelos com o uso de seleção de tarefas
específicas, utilização de múltiplos cortes para troca de material, ordenações de dígrafos,
permutações, fusões, formas de ordenação, expansão do ponto de corte e combinação de
máscara com permutações.

Recombinação de Ponto Único (SPX)

Semelhante a recombinação de um ponto, a recombinação de ponto único (SPX15) é
implementada sobre a definição de pontos de corte entre as listas de cada processador. A
operação promove a troca de tarefas entre as listas (processadores) de cada cromossomo
e pode ser estendida para ambientes com 𝑃 processadores.

A Figura 42 ilustra a aplicação da recombinação baseada em altura em dois cromos-
somos construídos sob o grafo da Figura 22(a), denominados 𝑐1 e 𝑐2. Os pontos de corte
adicionados aos cromossomos, Figura 42(a), estão posicionados entre diferentes valores de
altura de cada tarefa, por exemplo, no cromossomo 𝑐1, 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡5) ̸= 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡8) e 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡4)
̸= 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡6). Após a definição dos pontos de cortes, a Figura 42(b) demonstra a criação
de novos cromossomos, 𝑐′

1 e 𝑐′
2, originados pela troca das tarefas alocadas em cada pro-

cessador. Em consequência da recombinação, o cromossomo 𝑐′
1 (Figura 42(b)) contempla

um tempo de finalização menor que seus descendentes.
Contudo, para a geração de escalonadores válidos, isto é, onde todas as tarefas são

alocadas sem repetição, Hou, Hong e Ansari (1990) observam duas propriedades essenciais
à escolha dos pontos de corte, sendo essas: (i) as tarefas próximas ao ponto de corte
possuem alturas diferentes; (ii) as alturas de todas as tarefas em frente do ponto de corte
são as mesmas. Partindo dessas propriedades, Hou, Ansari e Ren (1994) apresentam
15 Do inglês, Single Point Crossover.
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Figura 42 – Recombinação de altura na TLE.

Cromossomo c1 → FT = 12

Cromossomo c2 → FT = 11
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(a) Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2.

Cromossomo c′1 → FT = 10

Cromossomo c′2 → FT = 13
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(b) Descendentes 𝑐′
1 e 𝑐′

2.

Fonte: adaptado de Hou, Hong e Ansari (1990).

o exemplo ilustrado pela Figura 43. Inicialmente, na Figura 43(a), os pontos de corte
atendem à seguinte restrição:

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖′) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗′), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖′) (19)

Após a recombinação proposta pelos pontos de corte, a Figura 43(b) apresenta a
seguinte relação válida:

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗′), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖′) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑗) (20)

Desde que as tarefas, que tenham altura maior que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖), sejam trocadas entre
cromossomos, nenhuma tarefa é excluída ou duplicada (HOU; ANSARI; REN, 1994). Em
uma ambiente onde TD não é permitida, as propriedades de completude e exclusividade
são preservadas. Implementando as propriedades supracitadas, as operações realizadas
na recombinação baseada em altura estão enumeradas no Algoritmo 12.

Figura 43 – Demonstração da restrição na Recombinação de Altura.

Cromossomo c1 p

Cromossomo c2 p

Ponto de corte

ti

ti′

tj

tj′

(a) Ponto de corte.

Cromossomo c1 p

Cromossomo c2 p

ti

ti′

tj′

tj

(b) Relação Válida.

Fonte: adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994).

O trabalho de Jezic et al. (1999) aplica uma variação dessa recombinação ao selecionar
todos os pontos de corte com valores de altura iguais. Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999)
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Algoritmo 12 Recombinação de Altura – adaptado de Hou, Hong e Ansari (1990)
entrada: cromossomos 𝑐1 e 𝑐2
saída: cromossomos 𝑐′

1 e 𝑐′
2

{Seleção de pontos de recombinação:}
1: Aleatoriamente, gere um número, 𝑥, entre 0 e a altura máxima do grafo de tarefas;

{Laço para cada processador:}
2: Para cada processador 𝑝𝑖 nos cromossomos 𝑐1 e 𝑐2, faça o passo 3;

{Encontrar pontos de recombinação:}
3: Encontre as tarefas consecutivas 𝑡𝑖𝑗 e 𝑡𝑖𝑘 em cada processador 𝑝𝑖

tal que 𝑥 = 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖𝑗) < 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖𝑘), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖𝑘) seja a mesma para todo 𝑖;
{Laço para cada processador:}

4: Para cada processador 𝑝𝑖 nos cromossomos 𝑐1 e 𝑐2, faça o passo 5;
{Recombinação:}

5: Troque as extremidades de tarefas dos cromossomos 𝑐1 e 𝑐2 para cada processador 𝑝𝑖.

(por comparação), Kaur, Chhabra e Singh (2010a), Kaur, Chhabra e Singh (2010b), Singh
(2012), Singh e Pillai (2014), Singh e Singh (2012) e Pillai et al. (2018) são outros exemplos
de trabalhos que utilizam a recombinação de um ponto único.

Recombinação de Tarefas-Alvo (TTX)

Com a formação de um conjunto de tarefas, denominado tarefas-alvo, e inicialmente
proposta por Woo et al. (1997), a Recombinação de Tarefas-Alvo (TTX16) utiliza as
relações de precedência entre uma tarefa do grafo e suas respectivas tarefas sucessoras
imediatas. Inicialmente, uma tarefa 𝑡𝑖 é aleatoriamente selecionada do grafo de tarefas
usado na entrada. Posteriormente, a formação do conjunto é dado por 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑎𝑙𝑣𝑜 =
𝑡𝑖 ∪ 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖), onde 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖) é o conjunto de tarefas sucessoras imediatas de 𝑡𝑖.

O Algoritmo 13 sumariza as instruções do TTX. A execução da função 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠
remove as tarefas alvo do processador (𝑝𝑢) de cada cromossomo informado. Ao ser fina-
lizada, 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠 retorna as tarefas removidas ao conjunto de tarefas extraídas.
Em contrapartida, a função 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠 distribui randomicamente as tarefas para
um processador de algum cromossomo obedecendo as relações de precedência. Um exem-
plo da aplicação do algoritmo é ilustrado na Figura 44 onde a tarefa selecionada é 𝑡4.

Para que uma tarefa 𝑡𝑖 seja inserida em um processador 𝑝𝑢 com a função 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠,
a respectiva tarefa precedente 𝑡𝑝 e a tarefa sucessora 𝑡𝑓 devem obedecer a seguinte restrição
(WOO et al., 1997):

𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑝) ≤ 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) ≤ 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑓 ) (21)

16 Do inglês, Target Task Crossover.
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Algoritmo 13 Recombinação baseada em tarefas-alvo Woo et al. (1997)
entrada: Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2;
saída: Cromossomos 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

1: Aleatoriamente, selecione uma tarefa 𝑡𝑖 do grafo de entrada;
2: 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑎𝑙𝑣𝑜← 𝑡𝑖 ∪ 𝑆𝑢𝑐𝑐(𝑡𝑖);
3: para 𝑢 até 𝑃 faça
4: 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑑𝑎𝑠_𝑐1 ← 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑐1, 𝑝𝑢, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑎𝑙𝑣𝑜);
5: 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑑𝑎𝑠_𝑐2 ← 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑐2, 𝑝𝑢, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑎𝑙𝑣𝑜);

{Gerando 𝑐′
1 e 𝑐′

2}
6: 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑐1, 𝑝𝑢, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑑𝑎𝑠_𝑐2);
7: 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑐2, 𝑝𝑢, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠_𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑑𝑎𝑠_𝑐1);
8: fim para
9: retorne: 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

Figura 44 – Recombinação de Tarefas-Alvo.
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(a) Seleção das tarefas em 𝑐1 e 𝑐2.
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(b) Aplicação do operador.

Fonte: adaptado de Woo et al. (1997).

Recombinação Multiponto (MPX)

Segundo as definições de Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997), inicialmente, a Recombina-
ção Multiponto(MPX17) gera um número inteiro aleatório 𝑥 (0 ≤ 𝑥 ≤ 𝑚𝑎𝑥𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖)|𝑡𝑖 ∈ 𝑇 )
como índice para a seleção de pontos de corte. Posteriormente, para cada lista associada
ao processador 𝑝, nos cromossomos 𝑐𝑖 e 𝑐𝑖+1, um ponto de corte é selecionado, de forma
que possibilite a divisão da lista em duas partes. A definição do intervalo do ponto de
corte pode ser definida como: tarefas na primeira parte possuem valor de altura menor
que 𝑥, em contrapartida, a primeira tarefa da segunda parte deverá possuir valor de altura
maior ou igual a 𝑥. A seleção de pontos de corte baseada por altura previne que a recom-
binação “quebre” informações hereditárias úteis ao reduzir a probabilidade da execução
de operações de ajuste (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1997). Ao final da operação, as
17 Do inglês, Multipoint Crossover.
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partes inferiores são trocadas. Cromossomos submetidos ao MPX podem gerar soluções
incompletas ou baseadas em TD.

A Figura 45(a) apresenta um exemplo do operador. Para os processadores, 𝑝1 e 𝑝2,
considere como índices de corte as alturas 2 e 1, respectivamente. A recombinação dos
cromossomos, 𝑐1 e 𝑐2, é efetuada após a definição dos quatro pontes de corte. Ao final, a
Figura 45(b) apresenta os novos cromossomos, denominados 𝑐′

1 e 𝑐′
2.

Figura 45 – Recombinação Multicorte de altura com Duplicação de Tarefas.
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(a) Índices 𝑝1 = 2 e 𝑝2 = 1.
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(b) Aplicação da Recombinação.

Fonte: adaptado de Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997).

A diferença em relação à recombinação baseada em altura (Subseção 4.3.1.2) está na
determinação dos índices responsáveis pelos cortes. Na recombinação baseada em altura,
um único ponto de corte 𝑐 é definido e utilizado para todas as listas dos cromossomos, isto
é, atribuído a todo 𝑝𝑖. O intervalo também é diferente, uma vez que as tarefas anteriores à
𝑐 possuem mesmo valor de altura, enquanto que as tarefas posteriores à 𝑐 possuem maior
valor de altura.

Recombinação de Dígrafo (DX)

Assim como os demais operadores na TLE, a Recombinação de Dígrafo (DX18) é
executada sobre um par de cromossomos, 𝑐1 e 𝑐2. O operador também é semelhante a
recombinação de um ponto, de forma que a divisão efetuada pelo corte cria conjuntos de
tarefas independentes. Essa propriedade é denominada por Corrêa, Ferreira e Rebreyend
(1999) como um conjunto fechado de tarefas, tal como um subconjunto 𝑉 ′, em que 𝑡 ∈ 𝑉 ′,
então as tarefas predecessoras de 𝑡 também pertencem a 𝑉 ′. Desse modo, o operador deve
definir dois subconjuntos, 𝑉1 e 𝑉2, de tal forma que as tarefas dispostas em 𝑉2 não possuam
dependências com as tarefas dispostas em 𝑉1. Portanto, o subconjunto 𝑉1 deve ser um
conjunto fechado de tarefas.
18 Do inglês, Digraph Crossover.
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Além disso, uma vez que as tarefas não são ordenadas por sua altura (Subseção 4.3.1.1),
Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) utilizam a Expressão 18 para construir um subcon-
juto que obedece a condição de D(s) ser acíclico (Subseção 4.3.1.1). Sendo assim, as
dependências do dígrafo, bem como as dependências dos cromossomos, 𝑐1 e 𝑐2, são re-
presentadas no subconjunto formado pelo dígrafo (𝜏, 𝐸(𝑠1) ∪ 𝐸(𝑠2)), sendo 𝑇 o conjunto
de todas as tarefas do DAG e 𝑇 = 𝜏 . Dessa forma, Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999)
executam os seguintes passos enquanto 𝑇 ̸= ∅.

1. Selecione aleatoriamente uma tarefa 𝑡𝑖 ∈ 𝑇 e 𝑉 = 𝑉𝑗, 𝑗 = 1 ou 2.

2. Se 𝑉 = 𝑉1 então
𝑉1 ← 𝑉1 ∪ {𝑡𝑖}∪

{𝑡′𝑖 : 𝑡′𝑖 ∈ 𝑇 e

(𝑡′𝑖, 𝑡𝑖) ∈ (𝐸+(𝑠1) ∪ 𝐸+(𝑠2))},

(22)

caso contrário
𝑉2 ← 𝑉2 ∪ 𝑡𝑖∪

{𝑡′𝑖 : 𝑡′𝑖 ∈ 𝑇 e

(𝑡𝑖, 𝑡′𝑖) ∈ (𝐸+(𝑠1) ∪ 𝐸+(𝑠2))}.

(23)

3. Remova todas as tarefas inseridas em 𝑉1 ou 𝑉2 de 𝑇 .

Conforme a definição de Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999), na segunda instrução
(2), todas as tarefas predecessoras de 𝑡𝑖 e a própria 𝑡𝑖 são inseridas em 𝑉1. Em paralelo,
na terceira instrução (3), 𝑡𝑖 e todas suas tarefas sucessoras são inseridas em 𝑉2. Portanto,
𝑉1 e 𝑉2 correspondem às partições requeridas quando 𝑇 = ∅.

Uma vez que as tarefas presentes em 𝑉1 representam o segmento à esquerda, e as tarefas
em 𝑉2 representam o segmento à direita, os cromossomo descendentes, 𝑐′

1 e 𝑐′
2 podem ser

formados trocando os segmentos à direita, isto é, semelhantemente às permutações geradas
na recombinação de um ponto. Desse modo, seguindo a definição de Corrêa, Ferreira
e Rebreyend (1999), para gerar um descendente 𝑐′

1, as tarefas em 𝑉1 são escalonadas
conforme 𝑐1, enquanto que as tarefas dispostas em 𝑉2 são escalonadas utilizando uma
heurística de lista com as seguintes regras:

❏ 𝑅1: Selecione a tarefa 𝑡𝑖 possuindo a menor classificação 𝑟(𝑡𝑖, 𝑐2). Em caso de
empate, selecionar uma aleatoriamente;

❏ 𝑅2: Selecione o processador 𝑝(𝑡𝑖, 𝑐2).

Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) alertam que, usando esse método, a ordem de
tarefas pertencentes em 𝑉2 é mesma que 𝑐′

1 e 𝑐2, entretanto suas introduções podem
variar. De forma análoga, o cromossomos descendente 𝑐′

2 é formado ao manter as tarefas
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de 𝑉1 escalonadas conforme 𝑐2 e considerando 𝑐1 para formar as tarefas pertencentes ao
segmento 𝑉2.

Os autores também apresentam uma variação desse operador. Após a definição dos
segmentos 𝑉1 e 𝑉2, na geração do cromossomos descendente 𝑐′

1, no momento da troca das
partes à direita, o operador opta por escalonar as tarefas restantes em 𝑉2 através de um
algoritmo de lista executado sobre𝐷(𝑐2). A heurística acoplada ao operador é denominada
como Primeiro Sucessor mais Imediato (MISF19), sendo composto pelas seguintes regras
(CORRÊA; FERREIRA; REBREYEND, 1999):

❏ 𝑅1: Calcule o tempo mínimo de introdução de cada tarefa livre. Em seguida,
selecione a tarefa, 𝑡𝑖, com o menor tempo de inicialização. Em caso de diversas
possibilidades, selecione a tarefa com a maior quantidade de sucessoras. Em caso
de diversas possibilidades, selecionar aleatoriamente. O tempo mínimo de introdu-
ção é calculado sobre as restrições de precedência e sobre as tarefas previamente
escalonadas;

❏ 𝑅2: Selecione aleatoriamente um processador dentre os processadores que a tarefa
𝑡𝑖 pode ser executada o mais rápido possível.

Ao final, o cromossomos descendente 𝑐′
2 pode ser formado da mesma forma, sendo as

tarefas dispostas em 𝑉2 escalonadas sobre as restrições de 𝐷(𝑐1).

Recombinação Parcialmente Combinada (PMX)

Em codificações baseadas em permutações, a Recombinação Parcialmente Combinada
(PMX20) é uma das mais populares. Implementada por Zomaya, Ward e Macey (1999)
sobre a TLE, PMX é aplicado em cromossomos unidimensionais. Portanto, o formato
bidimensional adotado pela codificação de listas é convertido a uma versão unidimensional.
Zomaya, Ward e Macey (1999) aplicam essa recombinação de duas formas diferentes: (i)
a subcadeia transferida entre os cromossomos pais tem tamanho fixo ou (ii) dois pontos
de corte são selecionados aleatoriamente para definir a subcadeia transferida.

Segundo a definição de Zomaya, Ward e Macey (1999), após a definição da subcadeia
(ou janela) nos cromossomos pais, independente da forma de escolha dos pontos de corte,
a primeira tarefa livre dentro da subcadeia do primeiro pai é encontrada. A tarefa de
número correspondente é encontrada no segundo cromossomo (tarefa 𝑖 do segundo cro-
mossomo, isto é, 𝑡𝑖2). Se esta tarefa for encontrada na subcadeia, então o primeiro par
foi encontrado. Se a mesma for encontrada dentro da subcadeia e na mesma posição do
primeiro cromossomo, ambas são marcadas como prontas e a próxima tarefa livre é encon-
trada. Se a tarefa for encontrada dentro da subcadeia, mas em uma posição diferente da
19 Do inglês, Most Immediate Successors First.
20 Do inglês, Partially Matched Crossover.
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tarefa do primeiro cromossomo, então a tarefa no primeiro cromossomo é marcada como
o primeiro par (a qual está na mesma posição que 𝑡𝑖2). Para cada nova tarefa parceira
encontrada, o processo é repetido enquanto esta possuir tarefas correspondentes fora da
subcadeia no segundo cromossomo. Para encontrar a segunda tarefa parceira (uma tarefa
do segundo cromossomo), todo o processo é repetido. Após a formação de um par, as ta-
refas parceiras têm seus respectivos valores trocados, sendo o processo completo repetido
até que nenhuma tarefa livre reste na subcadeia. Por fim, as subcadeias são trocadas entre
os cromossomos pais e, para a construção de soluções válidas, quando a recombinação é
finalizada, o operador reordena e reconverte os cromossomos ao formato bidimensional.
O Algoritmo 14 enumera as instruções utilizadas no PMX.

Recombinação Cíclica (CX)

A recombinação cíclica (CX21) é outro operador geralmente utilizado em codificações
baseadas em permutações. Zomaya, Ward e Macey (1999) aplicam o CX com duas va-
riações, sendo a primeira a constante escolha do primeiro gene pra começar a aplicação
do operador, enquanto que a segunda é uma definição aleatória de qual gene começará o
ciclo.

Semelhante ao PMX aplicado na TLE, dois pares de cromossomos são selecionados e
convertidos para versões unidimensionais. Após as conversões, uma das variações supra-
citadas é acionada para começar a aplicação, consequentemente, selecionando a primeira
tarefa do ciclo. Em seguida, seguindo a definição de Zomaya, Ward e Macey (1999), a
primeira tarefa selecionada é identificada como 𝑡𝑖1 (presente no primeiro cromossomo).
Essa tarefa é marcada como concluída. A tarefa correspondente presente no segundo
cromossomo é localizada, 𝑡𝑖2. Esta tarefa é marcada como concluída. A tarefa presente
no primeiro cromossomo na mesma posição que 𝑡𝑖2 é marcado como concluída. A tarefa
correspondente à tarefa no primeiro cromossomo (𝑡𝑖1) é localizada no segundo cromos-
somo (𝑡𝑗2). Essa tarefa é marcada como concluída. Dessa forma, o processo é repetido até
que a tarefa do inicio da aplicação seja localizada novamente (𝑡𝑠1). Tarefas presentes no
ciclo (aquelas que foram demarcadas como concluídas) permanecem na mesma posição;
as demais tarefas não demarcadas são trocadas entre os cromossomos pais, por exemplo,
a tarefa na posição 2 do primeiro cromossomo, 𝑡21, é trocada com a tarefa na posição 2 do
segundo cromossomo, 𝑡22 (ZOMAYA; WARD; MACEY, 1999). Ao final, os cromossomos
são reordenados e reconvertidos ao formato bidimensional. A descrição da recombinação
cíclica supracitada é sumarizada no Algoritmo 15.

21 Do inglês, Cycle Crossover.
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Algoritmo 14 Recombinação Parcialmente Combinada – adaptado de Zomaya, Ward e
Macey (1999)
entrada: 𝑡𝑖𝑝𝑜, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2;
saída: 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2;

1: 𝑎𝑟𝑚𝑎𝑧𝑒𝑛𝑎𝑟_𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1(𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1); 𝑎𝑟𝑚𝑎𝑧𝑒𝑛𝑎𝑟_𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2(𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2);
2: definir pontos de corte, 𝑝𝑜𝑛𝑡𝑜1 e 𝑝𝑜𝑛𝑡𝑜2, segundo o 𝑡𝑖𝑝𝑜;
3: laço
4: obtêm a próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1;
5: laço
6: 𝑒𝑛𝑐𝑜𝑛𝑡𝑟𝑎𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(2, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎);
7: se posição da 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 fora dos pontos de corte então
8: 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 é a primeira tarefa parceira; sair do sublaço;
9: senão se posição da 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 conforme a atual então

10: obtêm a próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1;
11: se nenhuma 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre for encontrada então
12: sair do laço principal;
13: fim se
14: senão se posição da 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 entre os pontos de corte então
15: se loop interno encontrado então
16: obtenha a próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1;
17: se nenhuma 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre for encontrada então
18: sair do laço principal;
19: senão
20: demarque 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 como concluída;
21: próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 é tarefa na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1 na atual posição na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2;
22: fim se
23: fim se
24: fim se
25: fim laço
26: obtenha a primeira 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 livre na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2;
27: laço
28: 𝑒𝑛𝑐𝑜𝑛𝑡𝑟𝑎𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(1, 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎);
29: se posição da 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 fora dos pontos de corte então
30: 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 é o segunda tarefa parceira; sair do sublaço;
31: senão se posição da 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 entre os pontos de corte então
32: demarque a 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 como concluída;
33: próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 é a tarefa na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2 na atual posição da 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1;
34: fim se
35: fim laço
36: troque as tarefas; obtenha a próxima tarefa da recombinação;
37: se não há mais tarefas livres então
38: saia do laço;
39: fim se
40: fim laço
41: 𝑃𝑀𝑋_𝑡𝑟𝑜𝑐𝑎(𝑝𝑜𝑛𝑡𝑜1, 𝑝𝑜𝑛𝑡𝑜2);
42: 𝑟𝑒𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1); 𝑟𝑒𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(2, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2);
43: 𝑟𝑒𝑠𝑡𝑎𝑢𝑟𝑎𝑟(1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1);
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Algoritmo 15 Recombinação Cíclica – adaptado de Zomaya, Ward e Macey (1999)
entrada: 𝑡𝑖𝑝𝑜, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2;
saída: 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2;

1: 𝑎𝑟𝑚𝑎𝑧𝑒𝑛𝑎𝑟_𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1(𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1); 𝑎𝑟𝑚𝑎𝑧𝑒𝑛𝑎𝑟_𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2(𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2);
{Encontrando o ponto inicial}

2: se tipo = 1 então
3: ponto = 0;
4: senão se tipo = 2 então
5: ponto = aleatório;
6: fim se
7: obtenha a primeira 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎;
8: laço
9: marque a 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 como pronta;

10: pegue a 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1 usando a atual posição na 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2;
11: se 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 atual = primeira 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎 então
12: saia do loop;
13: fim se
14: obtenha a próxima 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎;
15: fim laço

{Realizando a recombinação}
16: para 𝑖 = 0 até quantidade de tarefas faça
17: se tarefa não está no ciclo então
18: troque a tarefa da 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1 com a tarefa do 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2;
19: troque a tarefa da 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎2 com a tarefa da 𝑐𝑎𝑑𝑒𝑖𝑎1;
20: fim se
21: fim para
22: 𝑟𝑒𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1); 𝑟𝑒𝑜𝑟𝑑𝑒𝑛𝑎𝑟(2, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2);
23: 𝑟𝑒𝑠𝑡𝑎𝑢𝑟𝑎𝑟(1, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜1); 𝑟𝑒𝑠𝑡𝑎𝑢𝑟𝑎𝑟(2, 𝑒𝑠𝑐𝑎𝑙𝑜𝑛𝑎𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜2);

Recombinação de Fusão (FX)

Proposto por Golub e Kasapovic (2002), a recombinação de fusão (FX22) gera um
único filho, sendo aplicado quando os cromossomos pais selecionados são diferentes. Ao
selecionar dois cromossomos aleatórios, a construção de um novo filho é efetuada através
de uma varredura completa sobre todo o conjunto de tarefas, de forma que cada tarefa
seja anexada, aleatoriamente, ao filho, orientando-se pelas posições originais de seus pais.
Se a tarefa 𝑡𝑖 está presente no mesmo processador de ambos os pais, isto é, na mesma
lista, a tarefa 𝑡𝑖 é copiada e anexada na mesma posição no novo cromossomo (GOLUB;
KASAPOVIC, 2002). Caso contrário, a tarefa 𝑡𝑖 copiada ao filho será posicionada, aleato-
riamente, em conformidade com algum dos pais selecionados. A restrição de precedência
deve ser obedecida, sendo assim implementada pelo resultado do algoritmo de ordenação
topológica. Considerando 𝑇 como a quantidade total de tarefas, o Algoritmo 16 enumera
as instruções do FX.
22 Do inglês, Fusion Crossover.
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Algoritmo 16 Recombinação de Fusão – adaptado de Golub e Kasapovic (2002)
entrada: Cromossomos pais 𝑐1 e 𝑐2;
saída: Cromossomo descendente 𝑐;

1: para 𝑖 = 1 até 𝑖 ≤ 𝑇 faça
2: se (𝑡𝑖 ∈ 𝑃 está presente em ambos os pais) então
3: Copie 𝑡𝑖 para o mesma mesma posição no novo cromossomo;
4: senão
5: Copie aleatoriamente 𝑡𝑖 para 𝑐 em uma das listas baseada em seus pais;
6: fim se
7: 𝑖 = 𝑖+ 1;
8: fim para
9: retorne: 𝑐;

A Figura 46 apresenta um exemplo da recombinação por fusão. Os cromossomos
selecionados 𝑐1 e 𝑐2, respectivamente Figuras 46(a) e 46(b), efetuam a recombinação ao
copiar tarefas ao cromossomo filho (Figura 46(c)). A cópia de tarefas submete-se a duas
situações: (i) tarefas comuns aos processadores de ambos os pais são copiadas para a
mesmo processador no filho, por exemplo, as tarefas 𝑡4, 𝑡5 e 𝑡8; (ii) tarefas que estejam
em listas distintas, entre os cromossomos selecionados, são alocadas, aleatoriamente, em
algum dos processadores listados pelos pais.

Figura 46 – Recombinação de Fusão.
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(c) Cromossomo filho.

Fonte: adaptado de Golub e Kasapovic (2002).

Recombinação por Lista de Ordem de Execução (TEOLX)

A Recombinação por Lista de Ordem de Execução (TEOLX23), proposta por Zhong
e Yang (2003), utiliza o TEOL (Subseção 4.3.1.1) para dividir o par de cromossomos
selecionados. Posteriormente, as partes dispostas à esquerda do corte são mantidas, en-
quanto que as partes à direita são reescalonadas com a utilização de uma heurística sobre
as restrições de precedência do cromossomo adjacente. As instruções para execução da
recombinação estão enumeradas no Algoritmo 17, onde 𝑐1 e 𝑐2 representam o par de
cromossomos.
23 Do inglês, Task Execution Order List Crossover.
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Algoritmo 17 Recombinação por Lista de Ordem de Execução – adaptado de Zhong e
Yang (2003)
entrada: Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2;
saída: Cromossomos 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

1: Pegue uma tarefa 𝑡𝑖 aleatoriamente;
2: Particione as tarefas nos conjuntos 𝑉1 e 𝑉2, de forma que:
3: para todo tarefa 𝑡𝑗 em 𝑉 faça
4: se 𝑡𝑗 está em frente de 𝑡𝑖 em 𝑇𝐸𝑂𝐿(𝑐1) ou 𝑇𝐸𝑂𝐿(𝑐2) então
5: Coloque 𝑡𝑗 em 𝑉1;
6: senão
7: Coloque 𝑡𝑗 em 𝑉2;
8: fim se
9: fim para

10: para todo tarefa 𝑡𝑗 em 𝑉 faça
11: se 𝑡𝑗 está em 𝑉2 então
12: Apague 𝑡𝑗 em 𝑐1 e 𝑐2;
13: fim se
14: fim para
15: Reescalone as tarefas em 𝑉2 para 𝑐1 e 𝑐2 usando o algoritmo de ordenação de acordo

com as ordens de execução em 𝑐2 e 𝑐1.

Recombinação de Dois Pontos (TPX)

Além de aplicarem o SPX, Kaur, Chhabra e Singh (2010a), Kaur, Chhabra e Singh
(2010b), Singh e Singh (2012), Singh (2012) e Singh e Pillai (2014) também propõem a
Recombinação de Dois Pontos (TPX24). Neste modelo, dois pontos de cortes dividem
as diversas listas de processadores, definindo sublistas que serão trocadas entre os pares
de cromossomos. Com a ordenação das listas definidas por índices de b-level ou t-level,
os pontos de corte são posicionados de forma a não violar restrições de precedência. A
Figura 47 ilustra um exemplo da recombinação de dois pontos.

Recombinação de Máscara (MX)

Aplicado em pares de cromossomos, a Recombinação de Máscaras (MX25) gera novos
cromossomos transmitindo e combinando segmentos de ordem relativa de execução de
tarefas. Apresentada no trabalho de Daoud e Kharma (2011), a MX gera cromossomos
que são amparados pelo mecanismo de decodificação de forma que, ao percorrer o grafo de
tarefas para construir o escalonamento, mesmo tarefas posicionadas em posições inválidas
na codificação formam escalonamentos válidos.

Inicialmente, o operador define uma subcadeia ao sortear dois pontos de corte dife-
rentes para cada cromossomo pai. Em seguida, as subcadeias de cada cromossomo pai
24 Do inglês, Two Point Crossover.
25 Do inglês, Mask Crossover.



116 Capítulo 4. Representações

Figura 47 – Recombinação de dois pontos baseada em altura.
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Fonte: adaptado de Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e Singh (2010b).

são trocadas. Os novos cromossomos formados a partir da troca das subcadeias são de-
nominados cromossomos de máscara. Desta forma, uma máscara é formada para cada
cromossomo que recebe uma nova subcadeia. Na próxima etapa, segundo a definição de
Daoud e Kharma (2011), se as tarefas dispostas na subcadeia inserida não repetem na
subcadeia removida, então as tarefas dispostas no cromossomo de máscara que repitam
na subcadeia inserida são demarcados como NM (não mova). As Figuras 48(a) e 48(b)
ilustram exemplos da demarcação para um par de cromossomos 𝑐1 e 𝑐2.

Após a demarcação das tarefas, os cromossomos descendentes são formados por meio
da comparação, lista por lista, tarefa por tarefa, entre os cromossomos pais e suas respec-
tivas máscaras. Desta forma, cada tarefa disposta no cromossomo descendente é formado
por (DAOUD; KHARMA, 2011):

❏ Caso a tarefa no cromossomo pai seja idêntica à tarefa disposta no cromossomo de
máscara, a tarefa é copiada ao cromossomo descendente;

– Caso a tarefa esteja marcada como NM, então a tarefa é removida do cromos-
somo pai e do cromossomo máscara;

❏ Caso a tarefa no cromossomo pai seja diferente da tarefa disposta no cromossomo de
máscara, somente a tarefa do cromossomo pai é copiada ao cromossomo descendente;

❏ Antes de avançar para a próxima lista, todas as tarefas dispostas no cromossomo
de máscara, que não repetem na lista do cromossomo descendente, são copiadas na
mesma ordem ao cromossomo descendente.

As Figuras 48(a) e 48(b) complementam o exemplo anterior ao apresentarem os cro-
mossomo descendentes resultantes da recombinação.
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Figura 48 – Recombinação de Máscara.
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(a) Pai 𝑐1 e filho 𝑐′
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(b) Pai 𝑐2 e filho 𝑐′
2.

Fonte: adaptado de Daoud e Kharma (2011).

4.3.1.3 Mutações

Nesta seção, são apresentadas diversas mutações utilizadas na TLE. Inicialmente, a
primeira subseção apresenta mutações com deslocamento de tarefas. Em seguida, nas
próximas subseções, são apresentados modelos de mutação baseados em definição de novos
índices de altura, utilização do tempo de ociosidade, troca de tarefas, duplicação de
tarefas, remoção de tarefas, ordenação por dígrafo, troca de processadores, reordenação
de tarefas e definição de novas alocações.

Mutação de Troca por Altura (HSM)

Inicialmente proposta em Hou, Ansari e Ren (1994), a mutação baseada em altura
(HSM26) efetua uma troca de tarefas sem transgredir as restrições de precedência. Isso é
possível uma vez que as tarefas trocadas possuem o mesmo valor de altura.

A Figura 49 apresenta um exemplo da HSM. O cromossomo 𝑐1, disposto na Figura
49(a), sofre a mutação com troca das tarefas 𝑡5 e 𝑡6. Anteriormente, possuindo um
tempo de finalização de 14, o novo cromossomo, 𝑐′

1, apresentado em 49(b), possui um
tempo de finalização de 12. Portanto, o exemplo apresenta uma melhora significativa de
performance no escalonamento com o uso da mutação.

Os passos aplicados na mutação baseada em altura estão sumarizados no Algoritmo
18. A geração de um novo cromossomo modificado é atribuída ao passo 3, uma vez que

26 Do inglês, Height Swap Mutation.
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Figura 49 – Mutação por Altura.

Cromossomo c1 → FT = 14

t1p1

t2p2

t5

t4

t3

t6

t8

t7

(a) Antes da Mutação.

Cromossomo c′1 → FT = 12

t1p1

t2p2

t3

t4

t5

t6

t8

t7

(b) Depois da Mutação.

Fonte: adaptado de Hou, Hong e Ansari (1990).

os passos anteriores são necessários para assegurar uma troca que obedeça às restrições
de precedência.

Algoritmo 18 Mutação por Altura – adaptado de Hou, Ansari e Ren (1994)
entrada: cromossomos 𝑐1
saída: cromossomos 𝑐′

1
{Seleção da tarefa}

1: Aleatoriamente, selecione uma tarefa, 𝑡𝑖
{Seleção de tarefa com altura equivalente}

2: Procure por uma tarefa, 𝑡𝑗, com a mesma altura.
{Troca de tarefas}

3: Construa um novo cromossomo, 𝑐′
1, através da troca das duas tarefas, 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗 no

escalonamento.

Jezic et al. (1999), Zomaya, Ward e Macey (1999), Singh e Pillai (2014) e Pillai et al.
(2018) são outros exemplos de trabalhos que também aplicam o operador. Em contra-
partida, Daoud e Kharma (2011) aplicam o operador sem se basear na altura das tarefas,
porém, combinado a um mecanismo decodificador que garante a geração de soluções vá-
lidas. Kaur, Chhabra e Singh (2010a), Kaur, Chhabra e Singh (2010b) e Singh e Pillai
(2014) apresentam uma versão desse operador onde a troca de tarefas pode ser estendida
também à troca de processadores.

Mutação Interna de Altura (IHM)

Com o intuito de promover novas formas de exploração do espaço de busca, Tsujimura
e Gen (1996) elaboraram três operadores, denominados 1, 2 e 3. A principal diferença dos
operadores são os alvos de aplicação e a função altura utilizada, neste caso, o emprego da
função 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ – apresentada na Subseção 4.3.1.1. A Mutação Interna de Altura (IHM27)
é representada pelos operadores 1 e 2 (IHM1 e IHM2), sendo estes mutações executadas
entre os processadores de cada cromossomo em TLE, isto é, a operação reuni os aspectos
do SPX (Subseção 4.3.1.2), todavia, aplicada internamente em cada cromossomo. Desse
27 Do inglês, Internal Height Mutation.
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modo, a relação intra-processador nessa mutação é a aplicação individual dos operadores.
O operador 3 é similar à mutação de troca de tarefas, sendo abordado na Subseção 4.3.1.3.

O operador IHM1 trabalha com a definição de um ponto de corte, 𝑥, definido entre 1
e a 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ máxima encontrada. O ponto de corte é posicionado em um intervalo restrito
por duas regras: (i) as tarefas ao lado esquerdo devem possuir o valor de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ menor do
que 𝑥; (ii) as tarefas do lado direito possuem valor de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ maior ou igual do que 𝑥. As
restrições, quanto ao posicionamento do corte, garantem que a operação não construirá
um cromossomo inválido. Em resumo, a execução do IHM1 está sumarizada no Algoritmo
19.

Algoritmo 19 Mutação Interna de Altura 1 – adaptado de Tsujimura e Gen (1996)
entrada: Cromossomo 𝑐𝑖;
saída: Cromossomo 𝑐′

𝑖;
1: Gere um número aleatório, 𝑥, entre [1,max 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′];
2: Acrescente o ponto de corte em cada processador de 𝑐𝑖 de tal forma que a 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ das

tarefas antes do ponto de corte sejam menor que 𝑥 e maior ou igual a 𝑥 depois do
ponto de corte. Desta forma, delimita-se duas metades dividas em cada processador;

3: Troque as metades dividas pelo ponto de corte.
4: retorne: 𝑐′

𝑖

O operador IHM2 apresenta funcionamento análogo ao IHM1, exceto pela restrição
empregada ao ponto de corte 𝑥. Neste caso, tarefas que possuem o valor de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ = 𝑥

estarão no intervalo definido pelo ponto de corte. As instruções do Operador 2 estão
enumeradas no Algoritmo 20.

Algoritmo 20 Mutação Interna de Altura 2 – adaptado de Tsujimura e Gen (1996)
entrada: Cromossomo 𝑐𝑖;
saída: Cromossomo 𝑐′

𝑖;
1: Gere um número aleatório, 𝑥, entre [1,max 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′];
2: Em cada processador de 𝑐𝑖, selecione todas as tarefas com 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ igual a 𝑥;
3: Substitua a posição de todas as tarefas randomicamente.
4: retorne: 𝑐′

𝑖

A Figura 50 apresenta exemplos de aplicação dos operadores IHM1 e IHM2. O ope-
rador IHM1, aplicado como exemplo da Figura 50(a), possui como valor de corte, 𝑥 = 2.
Portanto, supondo que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡4) = 1, a troca é efetuada entre os processadores de um
mesmo cromossomo, uma vez que a restrição 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡6), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡7) e 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡8) ≥ 2
foi atendida. Em contrapartida, o exemplo da Figura 50(b) aplica o operador IHM2. A
operação é efetuada com um valor de 𝑥 = 1, de forma que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡4) = 1. A restri-
ção relacionada ao operador IHM2 também é atendida, já que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡3), 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡4) e
𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡5) = 1.
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Figura 50 – Mutações dos operadores IHM1 e IHM2.
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(a) Operador IHM1.
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(b) Operador IHM2.

Fonte: adaptado de Tsujimura e Gen (1996).

Mutação de Alteração de Altura (HCM)

Três novos operadores foram criados em Tsujimura e Gen (1996). Dentre estes, os
operadores de recombinação 1 e 2 foram abordados na Subseção 4.3.1.3. Neste contexto,
o operador 3 é classificado como uma mutação, uma vez que a operação não apresenta
permutações entre dois ou mais indivíduos.

Ao observar a geração da população inicial, Tsujimura e Gen (1996) constatou que o
valor de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ não era alterado em qualquer fase do algoritmo. Em consequência disso,
um terceiro operador foi criado para eliminar essa inconveniência e expandir a exploração
do espaço de busca para encontrar um cromossomo melhor. O Algoritmo 21 sumariza as
instruções do Operador 3, Mutação de Alteração de Altura (HCM28).

Algoritmo 21 Mutação de Alteração de Altura – adaptado de Tsujimura e Gen (1996)
entrada: Cromossomo 𝑐1;
saída: Cromossomo 𝑐′

1;
1: Selecione todas as tarefa de 𝑐1 que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ pode ser alterada;
2: Selecione algumas dessas tarefas com uma pequena probabilidade;
3: Altere a 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ das tarefas selecionadas em algum valor que as tarefas possam assumir.

Mova as tarefas para uma posição apropriada de acordo com a 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ alterada;
4: retorne: 𝑐′

1

A Figura 51 contempla um exemplo de aplicação da HCM sobre um cromossomo
construído com o grafo da Figura 37. A alteração do valor de 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ só pode ser efetuado
em uma tarefa que apresente essa variação. No exemplo da Figura 51(a), somente a
tarefa 𝑡4 poderá ser alterada. Dessa forma, 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡4) = 1 → 2. Após a alteração, a
28 Do inglês, Height Change Mutation.
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restrição topológica impõe um conflito com a tarefa 𝑡5, uma vez que 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′(𝑡5) = 1. Com
as instruções finais da HCM, uma reordenação topológica. é efetuada para garantir a
viabilidade do escalonador.

Figura 51 – Mutação de Alteração de Altura.
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(b) Cromossomo alterado.

Fonte: adaptado de Tsujimura e Gen (1996).

Mutação de Troca por Ociosidade (ISM)

Esta mutação é aplicada quando o grafo de tarefas apresenta custo de comunicação.
Proposta em Woo et al. (1997), a ideia é reduzir o tempo de ociosidade de um processador
que espere por dados de outros processadores. A Expressão 24 define a tarefa, predecessora
de uma tarefa 𝑡𝑖, com a maior quantidade de dados para distribuir (DDP29) à sucessora
𝑡𝑖. Esse operador é denominado Mutação de Troca por Ociosidade (ISM30):

𝐷𝐷𝑃 (𝑡𝑖) = {𝑡𝑘| max
𝑡𝑘∈𝑃 𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖)

(𝑐𝑐𝑘𝑖)} (24)

Utilizando a definição de DDP e as funções 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠 e 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠 (defi-
nidas e também utilizadas no TTX (Subseção 4.3.1.2)), o Algoritmo 22 define as instruções
utilizadas na mutação baseada em ociosidade.

Algoritmo 22 Mutação de Troca por Ociosidade – adaptado de Woo et al. (1997)
entrada: cromossomo 𝑐1
saída: cromossomo 𝑐′

1
1: Selecione uma lista (processador) 𝑃𝑢, que tenha o maior tempo de finalização dentre

os demais;
2: Na lista selecionada, encontre o maior período de ociosidade, também encontre a

tarefa 𝑡𝑖 disposta após o término desse período;
3: 𝑒𝑥𝑡𝑟𝑎𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑋, 𝑝𝑢, 𝑡𝑖);
4: 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠(𝑋, 𝑝𝑣, 𝑡𝑖), onde 𝑝𝑣 é o processador onde 𝐷𝐷𝑃 (𝑡𝑖) está assinalado.

29 Do inglês, Data Dominating Parent.
30 Do inglês, Idle Swap Mutation.
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A Figura 52 ilustra um exemplo da mutação baseada em ociosidade. A lista escolhida
pelo Algoritmo 22 é 𝑝1, uma vez que esta apresenta o maior tempo de finalização. Após
identificar e remover a tarefa 𝑡3, a função 𝑖𝑛𝑠𝑒𝑟𝑖𝑟_𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎𝑠 insere a tarefa 𝑡3 na lista que
contem a tarefa pai com a maior quantidade de dados para serem enviados, neste caso, a
lista 𝑝2.

Figura 52 – Mutação de Troca por Ociosidade.
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(b) Alteração no Gráfico de Gantt.

Fonte: adaptado de Woo et al. (1997).

Mutação por Troca (SM), Duplicação (DM) e Remoção (RM)

Utilizando a codificação de listas topológicas juntamente ao mecanismo de duplicação
de tarefas, Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997) consideraram aplicar três tipos de mutações
em cromossomos que pudessem continuar satisfazendo as condições 1, 2 e 3 – apresentadas
na Subseção 4.3.1.1. Esses operadores são a Mutação por Troca (SM31), por Duplicação
(DM32) e por Remoção (RM33). Considerando 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) como a i-ésima tarefa da lista
do processador 𝑝 e ao assumir que para uma 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) uma mutação é executada,
sendo uma dentre três operações, um operador é aleatoriamente executado (TSUCHIYA;
OSADA; KIKUNO, 1997).

A Figura 53 ilustra as três mutações aplicadas individualmente no cromossomo dis-
posto na Figura 53(a) e construído sobre o grafo da Figura 22(b). Inicialmente, a Fi-
gura 53(b) contempla uma troca entre as tarefa 𝑡5 e 𝑡6, em consequência da aplica-
ção do operador à 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(4, 𝑝1), isto é, uma troca entre 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(4, 𝑝1) e 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(3, 𝑝1).
A troca entre 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) e 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖 − 1, 𝑝) só pode ser executada sobre as restrições
𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖 − 1, 𝑝) ≪ 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(𝑖, 𝑝) e 𝑖 ≥ 2 (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1998). Com o
intuito de reduzir os custos de comunicação, o operador de duplicação de tarefas efetua
a cópia de alguma tarefa para outra lista de processamento. O exemplo demonstrado na
31 Do inglês, Swap Mutation.
32 Do inglês, Duplication Mutation.
33 Do inglês, Removal Mutation.
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Figura 53(c) aplica o operador sobre 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(2, 𝑝1), consequentemente, copiando a tarefa
𝑡3. Uma vez que não há qualquer tarefa sucessora de 𝑡3 na lista alvo da cópia, a tarefa
é inserida ao final da lista. Caso contrário, se alguma tarefa sucessora de 𝑡3 estivesse
presente, a tarefa seria inserida antes do primeiro sucessor da tarefa, de forma a satisfazer
a condição 3. A duplicação só é executada se existir pelo menos uma lista em que a tarefa
não esteja assinalada (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1998). A mutação por remoção
permite a remoção de alguma tarefa da lista e somente é executada quando a tarefa está
assinalada em outra lista (TSUCHIYA; OSADA; KIKUNO, 1998). A Figura 53(d) ilustra
a remoção da tarefa 𝑡1 a partir da execução do operador sobre 𝑡𝑎𝑟𝑒𝑓𝑎(1, 𝑝2) (TSUCHIYA;
OSADA; KIKUNO, 1997).

Figura 53 – Mutação por Troca, Duplicação e Remoção.
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Fonte: adaptado de Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997).

Singh e Singh (2012) é um outro exemplo de trabalho que aplica a SM.

Mutação por Reordenação de Dígrafo (DRM)

Proposta por Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999), a Mutação por Reordenação de Dí-
grafo (DRM34) está associada à TLE ordenada por dígrafos (Subseção 4.3.1.1). O primeiro
passo é construir um grafo 𝐷(𝑐) = (𝑇,𝐸(𝑐)), onde 𝑐 é o cromossomo a ser modificado.
Posteriormente, o novo indivíduo será gerado através do método utilizado para gerar a
população inicial (heurística de lista) combinado à politica de ordenação. A heurística de
lista é formada por um processo interativo de escalonamento, onde cada tarefa torna-se
livre após o escalonamento de todas as suas respectivas tarefas precedentes. Tarefas livres
são designadas aos processadores aleatoriamente. Nesse operador, o conjunto 𝐹 de tarefas
livres é determinado de acordo com 𝐷(𝑐) (CORRÊA; FERREIRA; REBREYEND, 1999).
34 Do inglês, Digraph Reorder Mutation.
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Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) também implementam uma versão desse operador
onde, dado um cromossomo 𝑐, após a geração do dígrafo 𝐷(𝑐) = (𝜏, 𝐸(𝑐)), o novo cromos-
somo 𝑐′ é formado através de heurísticas, sendo o mesmo algoritmo utilizado na segunda
versão da recombinação baseada em dígrafo (Subseção 4.3.1.2). Entretanto, com uma
pequena modificação na regra 1: o tempo de introdução mínimo das tarefas é calculado
exclusivamente sobre as restrições de precedência.

Mutação por Troca de Processadores (PSM)

Além de proporem uma recombinação (Subseção 4.3.1.2), Golub e Kasapovic (2002)
também apresentaram um operador de Mutação por Troca de Processadores (PSM35).
Dois números inteiros não iguais são sorteados para atuarem como índices ligados às
listas de processadores. O Algoritmo 23 sumariza as instruções do operador destacando
as duas principais restrições da aplicação.

Algoritmo 23 Mutação por Troca de Processadores – adaptado de Golub e Kasapovic
(2002)
entrada: Cromossomo 𝑐1;
saída: Cromossomo 𝑐′

1
1: Gere dois números, aleatoriamente, 𝑟 e 𝑞 ∈ [1, 𝑃 ] com as condições:
2: a) 𝑟 ̸= 𝑞;
3: b) conjunto 𝑟 não pode estar vazio.
4: Em 𝑐1, no conjunto 𝑟, aleatoriamente, retire uma tarefa de e a coloque no conjunto 𝑞.

5: retorne: 𝑐′
1

Um exemplo onde 𝑟 = 1 e 𝑞 = 2 é apresentado na Figura 54. Na simulação, a tarefa
𝑡5 é removida do processador 1 e realocada ao processador 2. De acordo com as restrições
de precedência, a tarefa 𝑡5 é posicionada topologicamente.

Figura 54 – Mutação por Troca de Processadores.

t1p2

t2p1

t3p3

t5

t4

t6

t7 t8 t9

t10

(a) Cromossomo.

t1p2

t2p1

t3p3

t5t4

t6

t7 t8 t9

t10

(b) Aplicação da Mutação.

Fonte: adaptado de Golub e Kasapovic (2002).

Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e Singh (2010b) são outros exemplos
de trabalhos que aplicam o operador.
35 Do inglês, Processor Swap Mutation.
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Mutação de Reordenação (SRM)

A Mutação por Reordenação (SRM36), proposta inicialmente por Zhong e Yang (2003),
utiliza um algoritmo auxiliar, denominado MakeSeqList, para gerar uma nova lista de
sequências. Posteriormente, a lista é utilizada como parâmetro para a reordenação das
tarefas de um escalonamento 𝑠. A aplicação da mutação está simplificada no Algoritmo
24.

Algoritmo 24 Mutação de Reordenação – adaptado de Zhong e Yang (2003)
entrada: Cromossomo 𝑐1
saída: Cromossomo 𝑐′

1
1: Execute o algoritmo MakeSeqList para gerar uma lista de sequência 𝑆𝐿
2: para todo 𝑝𝑖 em 𝑃 faça
3: Reordene a ordem de execução das tarefas em 𝑝𝑖 de acordo com a relação de prece-

dência em 𝑆𝐿.
4: fim para

Com a aplicação do MakeSeqList, (Algoritmo 25), Zhong e Yang (2003) garantem que
todos os escalonadores factíveis podem ser alcançados com alguma probabilidade, uma
vez que o algoritmo é baseado exclusivamente no DAG e sua construção deve ser efetuada
em cada iteração do GA, precisamente, na fase de mutação.

Algoritmo 25 Algoritmo MakeSeqList – adaptado de Zhong e Yang (2003)
entrada: Conjunto de tarefas 𝑇 ;
saída: Lista 𝑆𝑒𝑞𝐿𝑖𝑠𝑡;

1: Lista 𝑆𝑒𝑞𝐿𝑖𝑠𝑡← {};
2: Lista 𝐹 ← {𝑡1};
3: Lista 𝑅← 𝑉 − {𝑡1};
4: enquanto 𝐹 ̸= {} faça
5: Escolha aleatoriamente uma tarefa 𝑡𝑖 e adicione ao final de 𝑆𝑒𝑞𝐿𝑖𝑠𝑡
6: Mova cada tarefa 𝑡𝑗 em 𝑅 para 𝐹 se todos os predecessores de 𝑡𝑗 estiverem em

𝑆𝑒𝑞𝐿𝑖𝑠𝑡
7: 𝐹 ← 𝐹 − 𝑡𝑖
8: fim enquanto

Mutação de Processador (PM)

O operador de Mutação de Processador (PM37) aleatório também efetua uma troca
de alocação. Entretanto, diferentemente da PSM (Subseção 4.3.1.3), o operador define
um novo processador para uma única tarefa selecionada. Portanto, ao contrário de trocar
alocações já definidas entre tarefas selecionadas, uma única alocação é substituída. Este
36 Do inglês, Sort Mutation.
37 Do inglês, Processor Mutation.



126 Capítulo 4. Representações

operador é aplicado nos trabalho de Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e
Singh (2010b).

Singh (2012) apresenta uma variação deste operador que exclui a aleatoriedade na
escolha do novo processador. Nessa adaptação, o novo processador escolhido é definido
como aquele que apresenta o tempo de disponibilidade mínimo dentre todos os proces-
sadores disponíveis. Ao observarem que, dependendo dos operadores, cromossomos não
modificavam sua disposição de tarefas, Zomaya, Ward e Macey (1999) apresentam outra
variação do operador ao forçarem a troca do processador pra realizar mudanças nas listas
no decorrer das gerações.

4.3.2 Codificação por Matrizes (ME)

Codificar soluções em matrizes é uma possível abordagem para encontrar soluções
no MTSP. A Codificação por Matrizes (ME38) é formada pela junção de dois arranjos
bidimensionais, as matrizes de escalonamento e alocação, ambas de dimensão 𝑛×𝑛, onde
𝑛 é a quantidade total de tarefas dispostas no grafo. O emprego das matrizes fornece
uma visão clara sobre o espaço de busca com informações adicionais das restrições e das
alocações efetuadas. Na codificação por matrizes para o MTSP, a aptidão dos indivíduos é
extraída com base no tempo final de execução do escalonamento. A representação descrita
nesta seção é embasada no trabalho de Wang e Korfhage (1995), que fornece definições e
estruturas da codificação de matrizes em um ambiente com processadores homogêneos.

As principais funções utilizadas na codificação proposta por Wang e Korfhage (1995)
estão resumidas a seguir:

❏ 𝑑𝑒𝑠𝑐𝑒𝑛𝑑𝑒𝑛𝑡𝑒(𝑡𝑖): mostra todas as tarefas alcançáveis a partir de 𝑡𝑖;

❏ 𝑎𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑡𝑖) = {𝑡𝑗|𝑡𝑖 ∈ 𝑑𝑒𝑠𝑐𝑒𝑛𝑑𝑒𝑛𝑡𝑒(𝑡𝑗)}: mostra tarefas que são possíveis antece-
dentes de 𝑡𝑖;

❏ 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) = {𝑡𝑗|(𝑡𝑗, 𝑡𝑖) ∈ 𝐸}: mostra o conjunto de tarefas predecessoras imediatas
de 𝑡𝑗;

❏ 𝑝𝑟𝑒𝑣(𝑅, 𝑡𝑗) = 𝑡𝑖: mostra a tarefa 𝑡𝑖 que precede 𝑡𝑗 no mesmo processador.

Ao propor essa codificação, Wang e Korfhage (1995) dividem a estruturação de ma-
trizes em três definições, sendo que a primeira aborda a matriz de escalonamento e as
demais lidam com a matriz de alocação. As definições são:

38 Do inglês, Matrix Encoding.



4.3. Representações baseadas em Alocação e Ordenação 127

❏ Definição 1: uma matriz de escalonamento, 𝑀𝑆, é uma matriz 𝑛×𝑛, onde o valor
de cada célula 𝑀𝑆𝑖𝑗 é determinado por:

𝑀𝑆𝑖𝑗 =

⎧⎪⎨⎪⎩1 , se 𝑡𝑖 /∈ 𝑑𝑒𝑠𝑐(𝑡𝑗) e 𝑖 ̸= 𝑗

0 , caso contrário
(25)

A matriz de escalonamento contempla as restrições de precedências impostas pelo
grafo de tarefas. Nesse contexto, as células assinaladas com 1 na coluna 𝑗 identi-
ficam quais tarefas podem ser escalonadas antes da tarefa 𝑡𝑗. Em contrapartida,
as células assinaladas com 0 na coluna 𝑗 identificam as tarefas que não devem ser
assinaladas antes da tarefa 𝑡𝑗. Os operadores de recombinação e mutação são aplica-
dos exclusivamente na matriz de alocação, uma vez que a matriz de escalonamento
torna-se imutável ao identificar as variadas possibilidades de execução das tarefas,
isto é, não necessariamente uma configuração de execução em ordem específica. Um
exemplo de matriz de escalonamento é apresentado na Figura 55(b), construído sob
o grafo de tarefas da Figura 55(a).

❏ Definição 2: uma matriz de alocação, 𝑀𝐴, é uma matriz 𝑛 × 𝑛, na qual o valor
de cada célula 𝑀𝐴𝑖𝑗 é determinado por:

𝑀𝐴𝑖𝑗 =

⎧⎪⎨⎪⎩1 , se 𝑝𝑟𝑒𝑣(𝑅, 𝑡𝑗) = 𝑡𝑖,

0 , caso contrário
(26)

Uma matriz de alocação carrega a codificação necessária para identificar a ordem
de execução das tarefas atribuídas a cada um dos processadores. Ao identificar a
tarefa 𝑡𝑖 designada antes de 𝑡𝑗, em um mesmo processador, dado um escalonamento
𝑅, a função 𝑝𝑟𝑒𝑣(𝑅, 𝑡𝑗) permite a construção da sequência de execução de cada pro-
cessador. Além disso, é necessário definir uma função adicional voltada a identificar
incoerências advindas de precedências mal sincronizadas. Dessa forma, a função
𝐶𝑜𝑛𝑗𝑢𝑛𝑡𝑜_𝐴𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑖) que corrobora com a terceira definição, pode ser
definida como:

𝐶𝑜𝑛𝑗𝑢𝑛𝑡𝑜_𝐴𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑖) = {𝑡𝑗 ∪ 𝐴𝑛𝑐𝑒𝑠𝑡𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑗)}

para todo 𝑡𝑗 ∈ {𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) ∪ 𝑃𝑟𝑒𝑣(𝑡𝑖)}
(27)

❏ Definição 3: uma matriz de alocação, 𝑀𝐴, será exequível se 𝑡𝑖 /∈
𝐶𝑜𝑛𝑗𝑢𝑛𝑡𝑜_𝐴𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑖) para todas tarefas 𝑡𝑖 em 𝑀𝐴.

A Figura 56 apresenta exemplos de matrizes de alocação, onde cada matriz apre-
senta seu respectivo plano de alocação. As matrizes são embasadas na Figura 55. O
escalonamento gerado pela matriz disposta na Figura 56(a) não apresenta problemas de
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sincronização, isto é, todas as tarefas atendem a terceira definição. Todavia, o escalona-
mento advindo da Figura 56(b) é considerado inválido. A alocação assinalada na célula
𝑀𝐴16 produz incoerências, algumas das quais podem ser observadas no seu respectivo
escalonamento. Por exemplo, a alocação inicial das tarefas 𝑡6 e 𝑡2 gera um impasse nas
condições de precedências impostas pelo grafo de tarefas.

Figura 55 – Matriz de escalonamento na ME.

t1

3

t2

2
t3

3

t4

2
t5 4

t6

3

3 2

1 3 2 1

(a) DAG com 8 tarefas.

1 2 3 4 5 6

1 0 1 1 1 1 1

2 0 0 1 1 1 1

3 0 1 0 1 1 1

4 0 0 1 0 1 1

5 0 0 0 1 0 1

6 0 1 0 1 1 0

0

0

0

0

0

0

(b) Matriz de escalonamento.

Fonte: do autor.

Figura 56 – Matriz de alocação na ME.

1 2 3 4 5 6

1 0 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 1 0 0

4 0 0 0 0 0 0

5 0 0 0 0 0 1

6 0 0 0 0 0 0

1

1

1

1

𝑝1 : 1→ 3→ 4
𝑝2 : 2→ 5→ 6
(a) 𝑀𝐴 válida.

1 2 3 4 5 6

1 0 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 1 0 0

4 0 0 0 0 0 0

5 0 0 0 0 0 0

6 0 0 0 0 0 0

1

1

1

1

𝑝1 : 2→ 5
𝑝2 : 6→ 1→ 3→ 4

(b) 𝑀𝐴 inválida.

Fonte: do autor.

Com o objetivo de reduzir o espaço de busca a somente nós executáveis, Wang e
Korfhage (1995) definem três propriedades dos cromossomos baseados na codificação por
matrizes. Aplicadas essencialmente em matrizes de alocação, essas propriedades são:

1. 𝑀𝐴𝑖𝑗 ∩𝑀𝑆𝑖𝑗 = 𝑀𝐴𝑖𝑗, onde 𝑀𝑆 é uma matriz escalonável corresponde de 𝑀𝐴.
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A primeira propriedade aponta a coerência entre as matrizes de alocação e escalo-
namento. Dessa forma, as células que definem as alocações em uma matriz devem
respeitar as restrições de ordem indicadas pela matriz de escalonamento.

2. Se 𝑀𝐴𝑖𝑗 = 1, então 𝑀𝐴𝑖𝑘 = 𝑀𝐴𝑖𝑘 = 𝑀𝐴𝑙𝑗 = 0 para todo 𝑘, 𝑙 = 1...𝑛 e 𝑘 ̸= 𝑗 e
𝑙 ̸= 𝑖.

A segunda propriedade identifica a quantidade de uns disposta em uma coluna
juntamente a linha correspondente. Dessa forma, se uma determinada célula 𝑀𝐴𝑖𝑗

assinalar o valor 1, as demais células da coluna e linha devem ser preenchidas com o
valor zero. Uma linha que apresente mais de uma célula com o valor 1 identificaria
que uma tarefa 𝑡𝑖 está alocada em mais de um processador, sendo semelhante a
duplicação de tarefas, todavia, não abordada neste modelo. Ademais, uma coluna
que apresente mais de uma célula com o valor 1 invalida a função 𝑝𝑟𝑒𝑣(𝑅, 𝑡𝑗), uma
vez que não seria possível identificar explicitamente qual tarefa 𝑡𝑖 antecede 𝑡𝑗.

3. 𝑛−𝑚 <= ∑︀𝑛
𝑖=1

∑︀𝑛
𝑗=1 𝑀𝐴𝑖𝑗 <= 𝑛− 1.

A terceira propriedade traça limites nas alocações efetuadas. A primeira restrição
(𝑛−𝑚) delimita a quantidade mínima de alocações considerando a quantidade de
tarefas e processadores. A restrição final (𝑛− 1) restringe a quantidade máxima de
alocações possíveis, considerando que pelo menos uma tarefa não possua uma tarefa
antecedente.

4.3.2.1 Recombinação de Ponto Único (SPX)

Na codificação por matrizes, o SPX é adotado como operador genético responsável por
combinar os genes dos cromossomos. Nesse modelo, após a seleção de dois indivíduos,
define-se aleatoriamente um ponto de corte entre 1 e 𝑛 − 1. Em seguida, as matrizes
de alocação de cada indivíduo são divididas através do ponto de corte, posteriormente,
ocorrendo a troca e combinação das metades à direita do corte. Este processo é ilustrado
pela Figura 57.

Apesar da simplicidade na recombinação de um ponto, indivíduos não executáveis
podem ser gerados após a operação. Em um cenário com espaço de busca limitados
ao indivíduos válidos, Wang e Korfhage (1995) apresentam três operadores voltados à
adaptação de soluções inválidas, sendo esses39:

❏ Removedor de duplicação: aplicado quando existe mais de uma célula com valor
1 em uma linha, onde é efetuada a remoção da quantidade extra de uns;

❏ Reparador de viabilidade: aplica-se o operador se existir uma dada tarefa 𝑡𝑖

tal que 𝑡𝑖 ∈ 𝐶𝑜𝑛𝑗𝑢𝑛𝑡𝑜_𝐴𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑖). A operação resume-se em selecionar
39 No original denominados repair-dup, make-realizable e repair-less, respectivamente.
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Figura 57 – Recombinação de Ponto Único na ME.

1 2 3 4 5 6

1 0 1 0 0 0 0

2 0 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 1 0

4 0 0 0 0 0 0

5 0 0 0 0 0 1

6 0 0 0 0 0 0

1 2 3 4 5 6
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Cromossomo c1

Cromossomo c2

Cromossomo c′1

Cromossomo c′2

Fonte: do autor.

aleatoriamente 𝑡𝑘 e 𝑡𝑙 ∈ 𝐶𝑜𝑛𝑗𝑢𝑛𝑡𝑜_𝐴𝑛𝑡𝑒𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟(𝑀𝐴, 𝑡𝑖), onde 𝑡𝑘 = 𝑃𝑟𝑒𝑣(𝑡𝑙) e 𝑡𝑘 /∈
𝐷𝑒𝑠𝑐𝑒𝑛𝑑𝑒𝑛𝑡𝑒(𝑡𝑙). Ao final, a correção é efetuada na atribuição 𝐴𝑘𝑙 = 0, de forma a
eliminar a inconsistência;

❏ Reparador de insuficiência: quando a quantidade de alocações (uns) é menor
que 𝑛 − 𝑚 − 1, é efetuada uma realocação baseada no primeiro processador com
tempo disponível e consequentemente, convertendo a matriz para uma que não use
mais do que uma quantidade 𝑚 de processadores.

4.3.2.2 Mutação por Complementação (CM)

O operador de mutação utilizado na codificação de matrizes é caracterizado pela com-
plementação de valores em posições aleatórias da matrizes de alocação. Assim como a
recombinação, a Mutação por Complementação (CM40) também pode gerar codificações
não executáveis. Dessa forma, os reparadores de viabilidade e insuficiência citados ante-
riormente são aplicados para a obtenção de codificações válidas (WANG; KORFHAGE,
1995).

40 Do inglês, Complementation Mutation.
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4.3.3 Codificação de Alocação e Escalonamento (MSE)

A codificação de alocação e escalonamento (MSE41) é o modelo mais adotado na lite-
ratura analisada neste trabalho. Apresentada por Wang et al. (1997), a MSE controla a
alocação das tarefas sobre processadores e a ordenação da sequência de execução. Desse
modo, seguindo a definição de Wang et al. (1997), MSE foi proposta como uma represen-
tação que une as cadeia de alocação e ordenação, respectivamente 𝑚𝑎𝑡 e 𝑠𝑠. Além disso,
a definição da ordem de tarefas em cada processador e o escalonamento dos dados globais
de transmissão são deixados para a etapa de avaliação do cromossomo.

Definindo o processador que executará uma tarefa, 𝑚𝑎𝑡 é um cadeia de tamanho 𝑛,
de forma que 𝑚𝑎𝑡(𝑖) = 𝑝𝑗, onde 0 ≤ 𝑖 < 𝑛 e 0 ≤ 𝑗 < 𝑚 (WANG; SIEGEL; ROY-
CHOWDHURY, 1996). De forma parecida, representando uma ordem de execução que
respeite as restrições de precedência, a cadeia 𝑠𝑠 possui tamanho 𝑛, tal que 𝑠𝑠(𝑘) = 𝑡𝑖,
onde 0 ≤ 𝑖, 𝑘 < 𝑛, e cada tarefa 𝑡𝑖 aparece uma única vez na cadeia (singularidade)
(WANG; SIEGEL; ROYCHOWDHURY, 1996). O custo de comunicação entre as tarefas
é relacionado à ordem de precedência, por exemplo, se um gene 𝑠𝑠(𝑘) necessita de dados
providos por uma tarefa no gene 𝑠𝑠(𝑗), logo 𝑗 < 𝑘. A concorrência da ordem de execução
para tarefas alocadas a um mesmo processador é traduzida como a ordem de incidência
das tarefas na cadeia 𝑠𝑠, isto é, a tarefa disposta mais próxima do início de cadeia é a
tarefa que executa primeiro na unidade.

Baseando no grafo de tarefas da Figura 22(a), as Figuras 58(a) e 58(b) ilustram a
representação adotada em Wang, Siegel e Roychowdhury (1996), representando respecti-
vamente as cadeias 𝑠𝑠 e 𝑚𝑎𝑡. A Figura 58(c) apresenta as codificações adotadas em uma
única abstração, de forma análoga aos trabalhos de Omara e Arafa (2009), Chitra et al.
(2010), Gupta, Kumar e Agarwal (2010), Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011), Mohamed
e Awadalla (2011) , Sathappan et al. (2011), Kaur e Singh (2012), Panwar, Lal e Singh
(2012), Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013), Dhingra, Gupta e Biswas (2014) e Morady
e Dal (2016).

Lee e Chen (2003) também utilizam MSE com algumas modificações, definindo uma
pré-ordenação para as tarefas com base em partições formadas pelos valores de b-level.
Essa estratégia incorpora o conceito de dividir para conquistar e melhora o desempenho
do GA ao resolver as partições individualmente, combinando-as ao final. Conforme a
definição de Lee e Chen (2003), o particionamento é formado em três etapas:

1. Calcular o b-level de cada tarefa;

2. Ordenar as tarefas em ordem decrescente de b-level (desempate é efetuado aleatori-
amente);

3. Particione as tarefas em subgrupos uniformemente em sequência.
41 Do inglês, Matching Scheduling Encoding.
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Figura 58 – Codificação de Alocação e Escalonamento.

t1t2 t3 t4t5 t6t7 t8

(a) Cadeia de escalonamento.

𝑡1 : 1 𝑡2 : 1 𝑡3 : 2 𝑡4 : 2 𝑡5 : 0 𝑡6 : 0 𝑡7 : 1 𝑡8 : 2
(b) Cadeia de alocação.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

Ordenação Topológica Processadores

(c) Unindo alocação e escalonamento.

Fonte: adaptado de Wang, Siegel e Roychowdhury (1996).

Baseando-se no grafo da Figura 22(a), a Figura 59 apresenta um exemplo da MSE
aplicada no trabalho de Lee e Chen (2003). Cada partição é formada de modo que
as tarefas dispostas em uma partição não sejam necessárias à execução das tarefas nas
partições anteriores, isto é, de forma que as partições não formem um ciclo de dependências
no grafo de tarefas.

Figura 59 – MSE com partições baseadas em índice b-level.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

Tarefas

Processadores

pt1 pt2 pt3 pt4

Fonte: adaptado de Lee e Chen (2003).

O trabalho de Bonyadi e Moghaddam (2009) é um outro exemplo que aplica MSE
com algumas modificações. Os autores dividem as cadeias de alocação e escalonamento,
tratando cada cadeia como um único cromossomo. Desse modo, trabalhando um GA
bipartido, as cadeias de alocação e escalonamento são processadas em GAs distintos, cada
um com mecanismos exclusivos para lidar com cada tipo de população. Por exemplo, o
GA que manipula as cadeias de escalonamento possui recombinações e mutações mais
restritivas devido às restrições de precedência. Paralelamente, o GA voltado às cadeias de
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alocação utiliza operadores mais simplificados, uma vez que os cromossomos não possuem
tantas limitações. Entretanto, apesar da divisão, o valor de aptidão de cada cromossomo
é calculado utilizando a união das cadeias de alocação ou escalonamento.

O estudo de Kang, Zhang e Chen (2011) apresenta a MSE em conjunto à heurística
HELF (TOPCUOGLU; SEVILMIS, 2002) para estabelecimento das restrições de prece-
dência. Além disso, os tempos de execução e de comunicação das tarefas são avaliadas
por uma medida de atividade. Kang, Zhang e Chen (2011) destacam que a medida de
atividade de um gene é empregada na tentativa de inferir as mudanças de desempenho na
execução de uma tarefa. A Expressão 28 apresenta o cálculo de atividade de uma tarefa
𝑡𝑖, onde 𝑤𝑖𝑗 é o tempo estimado para concluir um tarefa 𝑡𝑖 em um processador 𝑝𝑗.

𝑎𝑐𝑖 = 1/10 * (𝑤𝑖,𝑗 − 𝑤𝑖)/𝑤𝑖,𝑗 (28)

Ahmad, Munir e Nisar (2012) apresentam uma comparação entre dois GAs que uti-
lizam a MSE. No primeiro GA, a MSE é empregada conforme o padrão ilustrado nos
exemplos supracitados. Em contrapartida, o segundo algoritmo emprega a heurística de
b-level para definir a ordenação das tarefas na cadeia de escalonamento. Dessa maneira,
após a definição de classificações de prioridade (ranks), a cadeia de escalonamento se
mantém inalterada após a aplicação dos operadores. A Figura 60 apresenta um exem-
plo, baseado no grafo da Figura 22, da utilização do b-level diretamente na MSE, onde a
sequência gerada é formada pelas tarefas 𝑡1, 𝑡2, 𝑡4, 𝑡5, 𝑡3, 𝑡6, 𝑡7 e 𝑡8. Esse mesmo padrão de
organização também é adotado em Ahmad et al. (2016).

Figura 60 – MSE com ordenação baseada em b-level.

1 2 3 4 5 6 7 8

20 20 12 14 13 9 7 4

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

Ordenação Topológica (b-level) Processadores

Fonte: adaptado de Ahmad, Munir e Nisar (2012).

Yao, You e Li (2004) implementam a TD por meio de algumas modificações na MSE.
A primeira diferença está presente no cadeia de alocação, onde os genes não correspon-
dem a um único processador, mas sim a uma possível coleção de processadores. Dessa
forma, um gene da cadeia de alocação é composto por uma dentre 2𝑖−1 combinações,
para 𝑖 = 1...𝑚, onde 𝑚 é a quantidade de processadores. Em contrapartida, a cadeia de
escalonamento tem suas tarefas ordenadas baseando-se na altura do grafo de tarefas e é
construída utilizando um valor de prioridade que respeite as restrições de precedência.
Sendo a 𝑝𝑟𝑖𝑜𝑟𝑖𝑑𝑎𝑑𝑒(𝑡) de uma tarefa 𝑡 um valor entre 1 e 𝑀𝐴𝑋_𝑀𝑈𝑀 , a Expressão
29 determina os valores de prioridade normalizados (𝑝𝑟𝑖) para cada tarefa. Yao, You
e Li (2004) destacam que quanto menor for o valor de 𝑝𝑟𝑖, maior será a prioridade da
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tarefa. Além disso, caso duas tarefas apresentem o mesmo valor de prioridade, a tarefa
que efetuou o cálculo antes é priorizada. Baseando-se no grafo da Figura 22(a) em um
cenário com dois processadores, a Figura 61 apresenta um exemplo das modificações em-
pregadas por Yao, You e Li (2004) na MSE. Neste exemplo, a tarefa 𝑡3 possui o valor
3 como código de alocação, sendo assim, 𝑡3 está escalonada para 𝑝1 e 𝑝2. Uma vez que
𝑝𝑟𝑖(𝑡3)(= 523) > 𝑝𝑟𝑖(𝑡4)(= 413), 𝑡3 começa após a conclusão de 𝑡4 em 𝑝1.

⎧⎪⎨⎪⎩𝑝𝑟𝑖(𝑡𝑗) = 𝑝𝑟𝑖𝑜𝑟𝑖𝑑𝑎𝑑𝑒(𝑡𝑗) se 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗) = ∅

𝑝𝑟𝑖(𝑡𝑗) = max𝑖 𝑝𝑟𝑖(𝑡𝑖)|𝑡𝑖 ∈ 𝑃𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗) + 𝑝𝑟𝑖𝑜𝑟𝑖𝑑𝑎𝑑𝑒(𝑡𝑗) caso contrário
(29)

Figura 61 – MSE baseada em prioridade e adaptada à duplicação de tarefas.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

3 1 3 1 1 2 1 3

53 130 470 360 240 600 670 715

Tarefas

Processadores

Prioridade

Fonte: adaptado de Yao, You e Li (2004).

4.3.3.1 Recombinações

Sendo uma das representações mais populares, a MSE possui diversas recombinações,
sendo essas apresentadas nas próximas subseções. A primeira subseção apresenta uma ver-
são do SPX. Uma adaptação dessa recombinação é apresentada na subseção seguinte. As
demais subseções contextualizam recombinações com o uso de trocas dinâmicas, sequência
principal, pesos com mapeamentos, emprego de dois pontos de corte, análise de atividade
dos genes e outras formas de permutação.

Recombinação de Ponto Único (SPX)

No trabalho de Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) e Wang et al. (1997), o operador
SPX é aplicado nas diferentes cadeias da codificação. Inicialmente, na parte das aloca-
ções, ao selecionar aleatoriamente duas cadeias de alocação, um ponto de corte, também
definido aleatoriamente, divide as cadeias em dois segmentos. Em seguida, os segmentos
inferiores definidos pelo corte são trocados entre as cadeias, de forma que as novas ca-
deias geradas são formadas pela interseção de suas antigas e novas alocações. Com um
GA específico para a cadeia de alocação, Bonyadi e Moghaddam (2009) também aplicam
esse operador.

A recombinação de um ponto também é aplicada a um par de cadeias de escalona-
mento. A diferença quanto à aplicação nas cadeias de alocação está na forma de troca
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dos segmentos inferiores. Atendendo as restrições de precedência, a troca dos segmentos
inferiores é seguida de uma reordenação das tarefas. A nova ordem de cada segmento é
baseada na posição relativa e identidade de cada tarefa no seu segmento de origem. Esse
procedimento garante a não geração de cadeias de escalonamento inválidas.

O SPX implementado por Omara e Arafa (2009) trabalha com as recombinações de
um ponto e de ordem. Ao selecionar um par de indivíduos, um número aleatório define
qual tipo de recombinação será aplicada. Consequentemente, as diferentes recombinações
são aplicadas em partes distintas do cromossomo. Por exemplo, caso selecionado, o SPX
baseado em ordem é aplicado a cadeia de escalonamento. De maneira equivalente, o SPX
é aplicado somente na cadeia de alocação.

Baseando-se no modelo de Wang, Siegel e Roychowdhury (1996), a Figura 62(a) apre-
senta um exemplo da aplicação da recombinação de um ponto em um par de cadeias de
escalonamento. Após o estabelecimento do ponto de corte, os segmentos são definidos,
onde os segmentos inferiores são trocados. Após a troca, conforme a Figura 62(b), uma
reordenação é aplicada para garantir as restrições de precedência. Por fim, duas novas
cadeias de escalonamentos são formadas.

Análogo ao trabalho de Mohamed e Awadalla (2011), Awadall, Ahmad e Al-Busaidi
(2013) empregam a MSE dentre as diferentes codificações apresentadas no seu trabalho.
Entretanto, a cadeia de escalonamento de Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) emprega
uma heurística min-min (SINGH; SINGH, 2012) para ordenação das tarefas.

SPX também está presente nos operadores utilizado por Yao, You e Li (2004), Chitra
et al. (2010), Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011), Sathappan et al. (2011), Kaur e Singh
(2012), Dhingra, Gupta e Biswas (2014) e Ahmad et al. (2016).

Mohamed e Awadalla (2011) e Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) aplicam a recom-
binação de um ponto nas três codificações adotadas nos trabalhos, sendo essas TOE, PLE
e MSE. A aplicação na TOE respeita as restrições de precedência ao reordenar tarefas
após o cruzamento, e a PLE utiliza o operador sem maiores restrições. Entretanto, uma
vez que a MSE é uma combinação dessas codificações anteriores, Mohamed e Awadalla
(2011) dividem a aplicação da recombinação em intervalos de aplicação, de forma que,
dada uma probabilidade de cruzamento 𝑝𝑐, se 0.35 ≤ 𝑝𝑐 ≤ 0.55 o operador é aplicado na
primeira parte (escalonamento), se 0.55 ≤ 𝑝𝑐 ≤ 0.75 o operador é aplicado na segunda
parte (alocação), e se 0.75 < 𝑝𝑐 ≤ 0.95 o operador é aplicado em ambas as partes. No
primeiro GA proposto, Ahmad, Munir e Nisar (2012) também definem a cadeia alvo da
aplicação do operador baseando-se em um valor aleatório em comparação à uma constante.
Porém, em seu segundo GA, Ahmad, Munir e Nisar (2012) aplicam o SPX exclusivamente
na cadeia de alocação, sendo seguido pela aplicação da recombinação de dois pontos.
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Figura 62 – Recombinação de Ponto Único na MSE.

t1t2 t3 t4t5 t6t7 t8

t1 t2 t3t4t5 t6 t7 t8

Segmento Superior Segmento Inferior

ss1

ss2

(a) Cadeias selecionadas.

t1t2 t3 t4t5 t6 t7 t8

t1 t2 t3t4t5 t7 t6 t8

ss′1

ss′2

(b) Resultado da operação.

Fonte: adaptado de Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) e Wang et al. (1997).

Recombinação de Ponto Único com Partições (SBX)

Reforçando seu modelo de divisão de tarefas, Lee e Chen (2003) também implementam
o SBX na cadeia de alocação. De forma análoga, dados dois cromossomos, 𝑐1 e 𝑐2, seus
descendentes, 𝑐′

1 e 𝑐′
2 recebem diretamente a sequência de execução definida pelos seus

respectivos pais. A troca de segmentos é realizada somente entre as cadeias de alocação
de 𝑐1 e 𝑐2, sendo o operador aplicado em cada partição do modelo. A Figura 63 ilustra
um exemplo da aplicação da Recombinação de Ponto Único com Partições (PSPX42).

Recombinação de Pontos Aleatórios (RPX)

O segundo modelo de recombinação adotado por Lee e Chen (2003) também mantém
inalteradas as cadeias de escalonamento dos pares selecionados. Essa característica eli-
mina a necessidade de elaborar algoritmos de checagem e reparo, o que pode ser muito
42 Do inglês, Partition Single Point Crossover.
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Figura 63 – Recombinação de Ponto Único com Partições na MSE.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8

0 2 1 1 2 0 1 2

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8

0 2 1 1 2 0 1 2

c1 c2

c′1 c′2
2 2 1 1 0 1

Fonte: adaptado de Lee e Chen (2003).

complexo para o projeto de um GA (LEE; CHEN, 2003). Na recombinação de pontos
Aleatórios (RPX43), um conjunto de tarefas é aleatoriamente selecionado. Cada tarefa
deste conjunto define um ponto onde as alocações serão trocadas. A Figura 64 apresenta
um exemplo do operador.

Figura 64 – Recombinação de Pontos Aleatórios.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8

0 2 1 1 2 0 1 2

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

1 1 2 2 0 0 1 2

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8

0 2 1 1 2 0 1 2

c1 c2

c′1 c′2
2 1 2 1 1 2 0 1

Fonte: adaptado de Lee e Chen (2003).

Recombinação Uniforme (UX)

A UX também é um operador geralmente aplicado em diversos cenários envolvendo
GAs. Neste caso, o trabalho de Yao, You e Li (2004) aplica o operador nos dois GAs
propostos, sendo que ambos utilizam uma variação da MSE com TD e baseada em índice
de prioridade para escalonamento. Em resumo, dado dois cromossomos selecionados, o
operador constrói os cromossomos descendentes selecionando aleatoriamente cada gene
dos pais. Em outras palavras, para cada gene de um cromossomo filho, lança-se uma
moeda para definir de qual pai o gene será herdado.
43 Do inglês, Random Point Crossover.
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Recombinação de Ponto Único com Sequência Principal (MSSPX)

No segundo algoritmo apresentado, Yao, You e Li (2004) propõem operadores que
utilizem os conceitos de MS e DAGMS (Subseção 2.1.1). Em resumo, 𝑀𝑆(𝑡) refere-se,
dentre todos os caminhos possíveis entre um nó de entrada à 𝑡, o caminho com a maior
soma de custo computacional. Em sequência, dentre todas as possibilidades de MSs,
DAGMS é a sequência com a mais alta soma de custo computacional. Utilizando esses
conceitos, ambos os operadores, recombinação e mutação, são esforços para melhorar o
desempenho do escalonamento utilizando duplicação de nós do DAGMS.

Como recombinação, dois operadores são designados. Na cadeia com os valores de
prioridade, o operador UX é aplicado. Paralelamente, na cadeia de alocação, o SPX
baseado em MS é executado (MSSPX44). O Algoritmo 26 enumera as instruções dessa
recombinação, onde 𝑛 é o conjunto de tarefas do grafo.

Algoritmo 26 Recombinação de Ponto Único baseado em MS – adaptado de Yao, You
e Li (2004)
entrada: Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2;
saída: Cromossomos 𝑐′

1 e 𝑐′
2;

1: Selecione aleatoriamente uma tarefa 𝑡;
{Gerando 𝑐′

1 e 𝑐′
2}

2: Troque todos os processadores alocados de todas as tarefas na MS de 𝑡 entre os dois
pais;

3: Troque os valores de prioridade de todas as tarefas entre os dois pais com uma certa
prioridade, por exemplo, 1/𝑛;

4: retorne: 𝑐′
1 e 𝑐′

2

Recombinação Mapeada Ponderada (WMX)

A Recombinação Mapeada Ponderada (WMX45) é um dos operadores aplicados nas
cadeias de escalonamento no trabalho de Bonyadi e Moghaddam (2009). Semelhante a
recombinação de dois pontos, os pontos de corte, definidos aleatoriamente, delimitam
uma subcadeia em cada cromossomo pai, onde cada subcadeia tem o seu conteúdo e
ordem analisadas. A ordem da subcadeia adotada no primeiro pai é usada para reordenar
a subcadeia correspondente ao segundo pai e vice-versa (BONYADI; MOGHADDAM,
2009).

Recombinação de Ordem (OX)

O segundo operador aplicado nas cadeias de escalonamento no trabalho de Bonyadi e
Moghaddam (2009) é uma Recombinação de Ordem (OX46). Esse operador realiza uma
44 Do inglês, Main Sequence Single Point Crossover.
45 Do inglês, Weight Mapping Crossover.
46 Do inglês, Order Crossover.
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permutação entre os genes do primeiro e segundo pai. Inicialmente, dois pontos de corte
definem uma subcadeia no primeiro pai que é transmitida ao cromossomo descendente.
Os genes dispostos na subcadeia são marcados no segundo pai. Em seguida, os genes não
marcados no segundo pai são transmitidos ao cromossomo descendente seguindo a mesma
ordenação. A Figura 65 apresenta um exemplo dessa recombinação aplicada em cadeias de
escalonamento. Essa recombinação também está presente nos quatro operadores adotados
por Dhingra, Gupta e Biswas (2014) e no trabalho de Omara e Arafa (2009).

Figura 65 – Recombinação de Ordem aplicada ao MSE.

t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8

t2 t1 t4 t5 t3 t7 t6 t8

t2 t1 t3 t4 t5 t6 t7 t8

Cromossomo Pai c1

Cromossomo Pai c2

Cromossomo Descendente

t3 t4 t5 t6

Fonte: do autor.

Recombinação de Dois Pontos (TPX)

Ao adotar MSE, Gupta, Kumar e Agarwal (2010) implementam o operador TPX. Uma
vez que as cadeias de um cromossomo possuem características distintas, a recombinação é
aplicada de forma diferente em cada segmento, alocação e escalonamento. Inicialmente, o
operador define o intervalo de corte entre 𝑥 e 𝑦 para um par de cromossomos selecionados.
Em seguida, de forma aleatória, o operador define em qual cadeia a recombinação será
aplicada. Se a cadeia de escalonamento for selecionada, cada subcadeia formada entre os
pontos de corte é reordenada baseando-se no cromossomo oposto. Semelhantemente, se a
cadeia de alocação for selecionada, as subcadeias são trocadas entre os pares selecionados
na recombinação.

Chitra et al. (2010) é um exemplo de outro trabalho que utiliza a recombinação de dois
pontos. No segundo GA do trabalho de Ahmad, Munir e Nisar (2012), a recombinação
de dois pontos é antecedida por uma recombinação de um único ponto. Semelhante,
Ahmad et al. (2016) emprega os operadores SPX e TPX, sendo que, ao final, efetua uma
comparação para escolher os melhores cromossomos frutos das recombinações. Morady e
Dal (2016) aplica o TPX exclusivamente na cadeia de alocação.
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Recombinação de Ponto Único com Atividade (SPX)

O trabalho de Kang, Zhang e Chen (2011) implementa uma variação do operador
SPX. Neste cenário, o ponto de corte é definido através da soma de uma probabilidade
aleatória e do valor de atividade da tarefa (Expressão 28), de forma que tarefas são
priorizadas baseando-se na possibilidade de melhora ou piora de desempenho. Conforme
a definição de Kang, Zhang e Chen (2011), a Recombinação de Ponto Único com Atividade
(ASPX47) possui três passos principais:

❏ Selecione uma subcadeia entre o primeiro gene 𝑔𝑖 e o gene 𝑔𝑘, de forma que 𝑝𝑏𝑖 seja
uma probabilidade randômica e 𝑔𝑘 = max𝑖=1...𝑛(𝑎𝑐𝑖 + 𝑝𝑏𝑖);

❏ Crie um cromossomo descendente ao copiar a subcadeia na mesma posição do cro-
mossomo pai;

❏ As demais posições não preenchidas do cromossomo descendente devem ser substi-
tuídas observando todas as tarefas do segundo cromossomo, da esquerda à direita.
Caso o gene já esteja disposto no descendente, o próximo gene será avaliado. Caso
contrário, insira o gene do segundo cromossomo no cromossomo descendente.

Recombinação Parcialmente Combinada (PMX)

A recombinação Parcialmente Combinada (PMX) é um operador amplamente aplicado
em codificações que utilizam permutações de valores. Empregado em um par de indiví-
duos, 𝑐1 e 𝑐2, o operador destaca um segmento delimitado por dois pontos de corte. Em
seguida, utilizando o segmento de 𝑐1, um cromossomo descendente é gerado. A próxima
etapa é adaptação da permutação, onde uma comparação entre os segmentos de 𝑐2 e de 𝑐1

identifica os genes não copiados. Para cada gene não copiado presente em um segmento de
𝑐2, é identificado o gene adjacente no segmento de 𝑐1. Por fim, os genes não copiados são
inseridos nas mesmas posições identificadas em 𝑐2. Quando a posição já está preenchida,
opta-se pela próxima posição do mapeamento. Após a identificação e correção de genes
duplicados, o operador preenche o restante da cadeia do descendente com os genes de 𝑐2.
Para o segundo descendente, o processo é repetido ao inverter a ordem de aplicação nos
cromossomos 𝑐1 e 𝑐2.

A Figura 66 apresenta um exemplo da aplicação do operador, onde dado dois cromos-
somos, 𝑐1 e 𝑐2, dois novos cromossomos descendentes são gerados, 𝑐′

1 e 𝑐′
2. A Figura 66(a)

ilustra os cromossomos antes e após a aplicação do operador. Paralelamente, a Figura
66(b) relaciona os mapeamentos gerados nas etapas da recombinação.

Naturalmente aplicada na cadeia de escalonamento, Dhingra, Gupta e Biswas (2014)
e Morady e Dal (2016) são alguns exemplos de trabalhos que empregaram o operador.
47 Do inglês, Activity Single Point Crossover.
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Figura 66 – Recombinação Parcial Mapeada na MSE.

t1 t2 t5 t4 t3 t7 t6 t8

t2 t1 t4 t3 t5 t6 t7 t8

t2 t1 t5 t4 t3 t7 t6 t8

t1 t2 t4 t3 t5 t6 t7 t8

Cromossomo c1

Cromossomo c2

Cromossomo c′1

Cromossomo c′2

t4 t3 t7

t3 t5 t6

(a) Cromossomos recombinados.

Descendente 𝑐′
1:

𝑡5 → 𝑡3 → 𝑡4
𝑡6 → 𝑡7

Descendente 𝑐′
2:

𝑡4 → 𝑡3 → 𝑡5
𝑡7 → 𝑡6

(b) Relação de Mapeamento.

Fonte: do autor.

Entretanto, o operador pode propagar mudanças que não atendem as restrições de pre-
cedência. Portanto, para populações com cromossomos factíveis, a aplicação do operador
deve ser amparado por algum mecanismo reparador ou eliminador de soluções inválidas
(BONYADI; MOGHADDAM, 2009).

Recombinação de Posição (PX)

Outra recombinação aplicada em codificações estruturadas em permutação é a Re-
combinação de Posição (PX48), sendo um operador aplicado em Dhingra, Gupta e Biswas
(2014). Neste método, dado um par de cromossomos, uma quantidade k de genes é de-
finida aleatoriamente para troca. Em seguida, para formar o primeiro filho, os 𝑘 genes
selecionados do primeiro pai são reordenados baseando-se na ordem em que esses genes
são encontrados no segundo pai. Os demais genes são transmitidos diretamente ao des-
cendente. O segundo filho é gerado semelhantemente, porém com uma ordem inversa de
aplicação nos cromossomos pais.

A Figura 67 ilustra um exemplo da aplicação do operador. Neste cenário, para o
primeiro filho, 𝑐′

1, a sequência de 𝑘 tarefas recebida pelo cromossomo pai, 𝑐1, é 𝑡2, 𝑡4, 𝑡7
e 𝑡6. Posteriormente, esta sequência é reordenada baseando-se na ordem do segundo pai,
𝑐′

2, isto é, 𝑡2, 𝑡4, 𝑡6 e 𝑡7. O segundo filho, 𝑐′
2, também reordena seus 𝑘 elementos, todavia,

sendo tarefas diferentes.

48 Do inglês, Position Crossover.
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Figura 67 – Recombinação de Posição na MSE.

t1 t2 t5 t4 t3 t7 t6 t8

t2 t1 t4 t3 t5 t6 t7 t8

t1 t2 t5 t4 t3 t6 t7 t8

t2 t1 t4 t3 t5 t7 t6 t8

c1

c2

c′1

c′2

t2 t4 t7 t6

t1 t3 t6 t7

t2 t4 t6 t7

t1 t3 t7 t6

Fonte: do autor.

Da mesma forma que o operador PMX, a recombinação baseada em posição também
pode propagar cromossomos inválidos. Sendo assim, neste cenário, conforme supraci-
tado, é importante a aplicação de algum mecanismo eliminador ou reparador de soluções
inválidas.

4.3.3.2 Mutações

Com a utilização das cadeias de escalonamento e alocação, a MSE possui diversas
opções de mutação. A primeira subseção contextualiza uma mutação que desloca tarefas.
As seguintes subseções apresentam mutações baseadas em definição de novos valores de
alocação, alteração dos índices de prioridade, utilização de sequência principal, troca,
embaralhamento, inversão e emprego do conceito de atividade do gene.

Mutação de Deslocamento de Tarefas (STM)

Um dos operadores de mutação propostos nos trabalhos de Wang, Siegel e Roy-
chowdhury (1996), Wang et al. (1997) e Gupta, Kumar e Agarwal (2010) é a Mutação de
Deslocamento de Tarefas (STM49). Sendo aplicado na cadeia de escalonamento, STM se-
leciona uma tarefa aleatoriamente e, em seguida, define uma nova posição para a mesma
na codificação. A nova posição, também definida aleatoriamente, deve ser limitada às
restrições de precedência. Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) definem o intervalo para
o deslocamento ao observar as arestas de precedência dispostas no seu modelo de cadeia
de escalonamento: depois da mais próxima aresta que envia dados a tarefa selecionada e
antes da mais próxima aresta que envia os dados desta. Gupta, Kumar e Agarwal (2010),
Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011) e Sathappan et al. (2011) definem o intervalo de
troca da tarefas selecionada entre as suas tarefas predecessoras e sucessoras imediatas. A
Figura 68 traz um exemplo com o intervalo de deslocamento para a tarefa 𝑡5.

49 Do inglês, Shift Task Mutation.
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Figura 68 – Mutação de Deslocamento de Tarefas na MSE.

t1t2 t3 t4t5 t6t7 t8

Intervalo de Deslocamento

Fonte: adaptado de Wang, Siegel e Roychowdhury (1996).

Mutação de Processador (PM)

Outro operador aplicado em Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) é o PM. Natural-
mente aplicado na cadeia de alocação, PM define aleatoriamente um novo processador
para uma tarefa da lista. Esse operador também é uma opção aplicada nos trabalhos de
Lee e Chen (2003), Yao, You e Li (2004), Omara e Arafa (2009), Chitra et al. (2010)
Gupta, Kumar e Agarwal (2010), Sathappan et al. (2011), Kaur e Singh (2012) e Mo-
rady e Dal (2016). Nos trabalho de Bonyadi e Moghaddam (2009) e Dhingra, Gupta e
Biswas (2014), na cadeia de alocação, esse mesmo operador também é aplicado, porém
denominando-se mutação uniforme. O trabalho de Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011)
apresenta uma variação do operador PM ao destinar a alocação ao processador com o
maior nível de confiabilidade. A cadeia de alocação também é modificada por Ahmad,
Munir e Nisar (2012) ao aplicar mutações em um ou dois pontos de alteração. De forma
análoga, a alteração de um ou dois pontos da cadeia de alocação é empregada por Ahmad
et al. (2016) com um mecanismo de comparação para escolha dos melhores indivíduos
originados na mutação.

Mutação de Probabilidade Aleatória (RPM)

Utilizando uma versão adaptada da MSE, que codifica a prioridade de tarefas, Yao,
You e Li (2004) propõe um operador de mutação semelhante ao MP, contudo, a modi-
ficação é executada nos genes que identificam a prioridade. Desta forma, em resumo,
genes selecionados aleatoriamente pelo operador têm um novo valor de prioridade defi-
nido entre 1 e 𝑀𝐴𝑋_𝑁𝑈𝑀 . Portanto, a Mutação de Probabilidade Aleatória (RPM50)
é exclusivamente aplicada na cadeia de escalonamento.

50 Do inglês, Random Probability Mutation.
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Mutação de Troca com Sequência Principal (MSSM)

Conforme apresentado na Subseção 4.3.3.1, Yao, You e Li (2004) propõem operadores
baseados em MS e DAGMS. Como funcionamento da Mutação de Troca com Sequência
Principal (MSSM51), caso a cadeia de alocação seja selecionada, o Algoritmo 27 é exe-
cutado, caso contrário, a RPM é executada (Subseção 4.3.3.2). Segundo a definição de
Yao, You e Li (2004), para trocar o processador alocado, o algoritmo deve verificar se
a tarefa selecionada está presente no DAGMS ou não. Dessa forma, se a tarefa estiver
presente no DAGMS, um processador é aleatoriamente selecionado. Este novo processa-
dor é adicionado caso a tarefa não esteja alocada nele. Em contrapartida, o algoritmo
elimina a alocação do processador para a tarefa. Por fim, caso a tarefa esteja com zero
processadores, um novo processador é aleatoriamente alocado.

Algoritmo 27 Troca de processador baseado em MS – adaptado de Yao, You e Li (2004)
entrada: Cromossomo 𝑐;
saída: Cromossomo 𝑐′;

1: Selecione uma tarefa 𝑡 do cromossomo c;
{Altere a prioridade (linha 3) ou o processador alocado (linha 5)};

2: Gere um novo valor de prioridade para a tarefa 𝑡;
3: se tarefa 𝑡 está em DAGMS então então
4: Troque seu valor de processador;
5: senão
6: Considere 𝑡 como um tarefa em DAGMS com uma pequena possibilidade ou alea-

toriamente aloca um processado para 𝑡.
7: fim se
8: retorne: 𝑐′

Mutação de Troca (SM), Embaralhamento (SFTM) e Inversão (IM)

Sobre a cadeia de escalonamento, Bonyadi e Moghaddam (2009) e Dhingra, Gupta e
Biswas (2014) utilizam três operadores de mutação distintos: Mutação de Troca (SM),
Mutação de Embaralhamento de Tarefas (SFTM52) e Mutação de Inversão (IM53) :

❏ Troca: dois genes são selecionados e, em seguida, seus conteúdos são trocados;

❏ Embaralhamento: uma subcadeia formada com dois pontos selecionados aleato-
riamente tem seu conteúdo embaralhado;

❏ Inversão: o conteúdo de uma subcadeia formado com dois pontos selecionados
aleatoriamente é invertido.

51 Do inglês, Main Sequence Swap Mutation.
52 Do inglês, Shuffle Task Mutation.
53 Do inglês, Invert Mutation.
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Chitra et al. (2010), Mohamed e Awadalla (2011), Panwar, Lal e Singh (2012), Awadall,
Ahmad e Al-Busaidi (2013) e Morady e Dal (2016) são outros exemplos de trabalhos que
utilizas a SM.

Mutação de Troca com Processadores (PSM)

Aplicado na cadeia de alocação, a Mutação de Troca de Processadores (PSM) efetua
a troca de alocações entre um par de genes selecionados aleatoriamente. Uma vez que a
cadeia de alocação não apresenta maiores restrições de ordenação, a PSM pode ser apli-
cada sem o uso de mecanismos reparadores. Alguns exemplos de trabalhos que utilizam
a PSM são Lee e Chen (2003), Mohamed e Awadalla (2011), Panwar, Lal e Singh (2012)
e Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013)

Mutação de Processador com Atividade (APM)

De forma semelhante a Recombinação Baseada em Atividade (Subseção 4.3.3.1), Kang,
Zhang e Chen (2011) também definem um operador de mutação que utiliza sua medida de
atividade (Expressão 28): Mutação de Processador com Atividade (APM54). Aplicado à
cadeia de alocação, o operador analisa se uma tarefa deve ter seu processador modificado.
A realocação é aplicada caso a soma de uma probabilidade aleatória e o valor de atividade
de uma tarefa forem maiores que um determinado limiar. De acordo com Kang, Zhang e
Chen (2011), tarefas que possam ter o desempenho melhorado recebem uma probabilidade
maior.

4.3.4 Codificação por Tuplas (TE)

A Codificação por Lista de Tuplas (TE55) reúne em cada gene uma combinação entre a
identificação da tarefa juntamente ao processador ao qual ela será alocada. Desta forma,
conforme a descrição de Topcuoglu e Sevilmis (2002), cada gene de um cromossomo 𝑐 é
uma tupla, sendo que 𝑐(𝑖) = (𝑡𝑗, 𝑝𝑘) identifica no i-ésimo gene, a tarefa 𝑡𝑗 e seu respectivo
processador 𝑝𝑘. O comprimento do cromossomo é denotado por 𝑛, onde 𝑛 é a quantidade
de tarefas no grafo. A codificação ainda aborda as restrições de precedência, configuradas
aqui como a ordem em que as tarefas estão dispostas no cromossomo. Portanto, se o grafo
de tarefas possui uma aresta (𝑡𝑖, 𝑡𝑗), então 𝑡𝑖 deve vir antes de 𝑡𝑗 no cromossomo (TOP-
CUOGLU; SEVILMIS, 2002). A Figura 69 apresenta um cromossomo em TE baseado no
grafo de tarefas da Figura 22(a) e em um cenário com três processadores.

Com uma codificação similar à TE, onde os genes identificam tuplas (𝑡𝑛, 𝑝𝑚) com-
binam identificação tarefa e processador alocado, Wu et al. (2004) implementam uma
54 Do inglês, Activity Processor Mutation.
55 Do inglês, Tuple Encoding.



146 Capítulo 4. Representações

Figura 69 – Codificação de Tuplas.
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Índices

Tarefas

Processadores

Fonte: adaptado de Topcuoglu e Sevilmis (2002).

variação com diminuição das restrições da representação. A primeira diferença está no
comprimento do indivíduo, sendo variável nesta versão. Isso ocorre pois um cromossomo
pode não representar todas as tarefas do grafo. Além disso, alguns genes podem identificar
tarefas alocadas para mais de um processador, configurando, assim, um cenário com TD.
Se mais de um gene estiver representando a mesma tarefa e alocação, será considerado
somente o primeiro gene disposto no cromossomo, considerando uma leitura da esquerda
para a direita. Apesar de, na população inicial, todos os cromossomos apresentarem o
mesmo comprimento e representarem todas as tarefas, após a execução de recombinações
e mutações, os cromossomos podem sofrer grandes modificações. A terceira codificação
adotada no trabalho de Omara e Arafa (2009) apresenta as mesmas características da
codificação TE com redução de restrições e duplicação de tarefas. Quanto às restrições
de precedência, Wu et al. (2004) alertam que cromossomos, que apresentam ordenação
inválida de tarefas, têm seu valor de aptidão penalizado na função objetivo.

A Figura 70 ilustra dois exemplos da codificação baseada em TE com diminuição
de restrições. O primeiro cromossomo, disposto na Figura 70, apresenta duplicação de
tarefas, onde a tarefa 𝑡2 está alocada aos processadores 𝑝4 e 𝑝3. Além disso, a tarefa 𝑡4 está
duplicada no mesmo processador, o que indica que somente a alocação mais à esquerda
do cromossomo será codificada à solução. Em contrapartida, o segundo cromossomo, na
Figura 70, apresenta um comprimento reduzido. Nessa codificação, um cromossomo pode
ter comprimento variado após a realização das recombinações e mutações. Desta forma,
nem todas as tarefas do grafo são codificadas, portanto, uma codificação que lida com
cromossomos infactíveis.

Figura 70 – Codificação baseada em TE com diminuição de restrição.

1 2 3 4 5 6 7 8 9

t4 t2 t7 t2 t4 t5 t6 t1 t3

1 4 3 3 1 4 3 1 2

Índices

Tarefas

Processadores

1 2 3 4

t4 t2 t2 t3

1 4 4 3

Fonte: adaptado de Wu et al. (2004).
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A codificação adotada no trabalho de Amalarethinam e Selvi (2012) também é uma
variante da TE, em que duplicação de tarefas e cromossomos com tamanho variável são
permitidos. Contudo, diferente da codificação do trabalho de Wu et al. (2004), um cro-
mossomo deve conter todas as tarefas do grafo, de forma que soluções inválidas são des-
cartadas das futuras gerações. Além disso, a ordem em que as tarefas estão dispostas
no cromossomo reflete a sequência de execução. Sendo assim, esse formato adotado por
Amalarethinam e Selvi (2012) emprega variações de recombinações e mutações voltadas
a reparar soluções inválidas.

De forma análoga, a codificação adotada por Amirjanov e Sobolev (2017) também
considera uma codificação baseada em TE, todavia com cromossomos válidos e inválidos de
tamanho fixo, que também apresentam a ordenação das tarefas refletida na ordenação dos
genes. A diferença, quanto ao trabalho de Amirjanov e Sobolev (2017), é a implementação
de um operador local exclusivo de reparação com o objetivo de recuperar possíveis soluções
válidas.

Por fim, os trabalhos de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017) e Akbari (2018) implemen-
tam a codificação baseada em TE dividindo um escalonamento em diversos segmentos.
Ao controlar essas divisões, a codificação identifica as possíveis posições, dentro de um
cromossomo, em que as tarefas podem ser deslocadas sem violar as restrições de precedên-
cia. Dessa forma, dentro de cada segmento, haverá um conjunto de tarefas independentes,
isto é, tarefas propícias a serem executadas paralelamente.

4.3.4.1 Recombinações

Com diversas adaptações da TE, variadas recombinações podem ser aplicadas. A pri-
meira subseção apresenta uma combinação de ordenação e Recombinação de Ponto Único.
Uma recombinação com menor restrição e baseada em vários pontos de corte é introduzida
na subseção seguinte. De forma análoga, uma recombinação com um mecanismo verifi-
cador de soluções também é apresentada. Por fim, as demais subseções contextualizam
versões da recombinação com dois pontos de corte.

Recombinação de Ponto Único com Ordenação (SPX)

A implementação de Topcuoglu e Sevilmis (2002) descreve uma recombinação que
divide pares de cromossomos utilizando um único ponto de corte (SPX). Em seguida, a
transmissão dos genes de cada cromossomo é realizada considerando a ordem dos genes
em cada cadeia. Além de implementarem o operador, os trabalhos de Akbari, Rashidi
e Alizadeh (2017) e Akbari (2018) demonstram a exatidão, completude e singularidade
dessa recombinação. Para a geração de um novo cromossomo descendente, dividi-se o par
de cromossomos com um ponto de corte definido aleatoriamente. Em seguida, a metade à
esquerda do primeiro pai é inteiramente copiada ao cromossomo filho. Os genes restantes
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do cromossomo filho são coletados e anexados na mesma ordem em que são encontrados
no segund pai. Para a geração de um segundo filho, a estratégia é realizada da mesma
forma, porém invertendo a ordem dos pais. Segundo Topcuoglu e Sevilmis (2002), essa
estratégia preserva as restrições de precedência ao não gerar escalonamentos inválidos.

A Figura 71 apresenta um exemplo de aplicação do SPX com Ordenação em dois
cromossomo válidos. A metade à esquerda do cromossomo 𝑐1, {𝑡2, 𝑡1, 𝑡3, 𝑡5}, é transmitida
diretamente ao cromossomo descendente. As demais tarefas que restam, 𝑡4, 𝑡6, 𝑡7 e 𝑡8, são
copiadas, ao cromossomo filho, na mesma ordem em que aparecem no cromossomo 𝑐2.

Figura 71 – Recombinação de Ponto Único com Ordenação na TE.
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t2 t1 t3 t5 t4 t6 t7 t8
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Cromossomo Pai c1

Cromossomo Pai c2

Descendente c′1

Fonte: adaptado de Topcuoglu e Sevilmis (2002).

Demiroz e Topcuoglu (2006) é um outro exemplo de trabalho que utiliza o operador
SPX com ordenação.

Recombinação Multiponto (MPX)

O trabalho de Wu et al. (2004) apresenta uma variante do SPX. Ao empregar a
codificação baseada na TE com redução de limitações, o MPX não é limitado às restrições
de ordem. Desta forma, o operador é simplificado ao conduzir somente a troca do material.
Outra diferença empregada é representada pelo sorteio do ponto de corte, onde, nesta
versão, os pontos de corte são sorteados para cada indivíduo. As demais instruções
seguem o formato da recombinação de um ponto: a metade à esquerda do ponto de corte
do primeiro pai é copiada ao filho; o restante do primeiro filho é formado pela metade à
direita do ponto de corte do segundo pai; o processo invertido é repetido para a geração
do segundo filho.

Um exemplo do operador MPX é ilustrado na Figura 72. O ponto de corte do cromos-
somo 𝑐1 está definido entre os índices 1 e 2, enquanto que o ponto de corte do cromossomo
𝑐2, entre 4 e 5. Com os pontos de corte definidos, o material é separado e trocado. Os
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filhos gerados, descendente 𝑐′
1 e 𝑐′

2, possuem comprimento variado e obedecem as divisões
de cada ponto de corte dos pais.

Figura 72 – Recombinação Multiponto.
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Fonte: adaptado de Wu et al. (2004).

Recombinação de Ponto Único com Verificação (SPX)

A variação na codificação empregada por Amalarethinam e Selvi (2012) exige que
todas as tarefas do grafo sejam codificadas. Dessa forma, a recombinação adotada efetua
uma verificação nos cromossomos descendentes para identificar soluções inválidas. Já
o funcionamento do operador adota um SPX básico, onde um único ponto de corte é
utilizado para dividir os cromossomos pais e permitir a separação e troca do material
genético. Indivíduos com soluções inválidas são encaminhados para a etapa de mutação.

Recombinação de Dois Pontos (TPX)

Em um cenário com redução de restrições e TD, a terceira codificação empregada por
Omara e Arafa (2009) implementa um operador de recombinação simples baseado em dois
pontos de corte (TPX). Após a aplicação da recombinação, e conforme as caraterísticas
desta versão da codificação, cromossomos recombinados podem apresentar comprimento
variado, tarefas não codificadas e duplicação de alocações. No operador, dois pontos
são aleatoriamente escolhidos e as partições entre esses pontos são trocadas entre dois
cromossomos pais para formar dois novos cromossomos (OMARA; ARAFA, 2009).

Recombinação de Dois Pontos com Ordenação (TPX)

Uma variante do SBX com ordenação é empregado no trabalho de Amirjanov e Sobolev
(2017). Nesta versão, dentre um par de cromossomos, dois pontos de corte aleatórios são
utilizados (TPX), de modo que o material genético disposto entre esses dois pontos é
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transmitido, via o primeiro pai, para o cromossomo descendente. Os demais genes, além
dos limites dos pontos de corte, são copiados obedecendo a ordem de disposição na cadeia
do cromossomo do segundo pai. Para a geração de um segundo cromossomo descendente,
o operador é reaplicado com a ordem inversa dos pais.

4.3.4.2 Mutações

Variando a aplicação em cenários com maior ou menor restrição, a TE possui diversas
opções de mutação. A primeira subseção apresenta uma mutação baseada no desloca-
mento de tarefas. Uma mutação de substituição dos valores de alocação é contextua-
lizada na subseção seguinte. Em um cenário com menores restrições, uma mutação de
redefinição de tarefas e processadores também é introduzida. Por fim, ao final da seção,
é apresentada uma mutação orientada à recuperação de soluções infactíveis.

Mutação de Deslocamento de Tarefas (STM)

Os experimentos no trabalho de Topcuoglu e Sevilmis (2002) adotam três variações
de mutação, tipo 1, tipo 2 e tipo 3, sendo respectivamente, Mutação de Deslocamento de
Tarefas (STM), Mutação de Processador (PM) e uma combinação de ambas.

O operador STM define uma nova posição para a tarefa selecionada aleatoriamente. A
nova posição não pode invalidar a precedência entre as tarefas, de forma que um intervalo
de transição é definido para que se possa atender essa restrição. Dada uma tarefa 𝑡𝑖, onde
𝑡𝑗 ≻ 𝑡𝑖 ≻ 𝑡𝑘, isto é, 𝑡𝑗 identifica as tarefas precedentes à 𝑡𝑖, enquanto que 𝑡𝑘 identifica as
tarefas descendentes de 𝑡𝑖; o início do espaço do intervalo de transição é definido como a
primeira tarefa precedente, 𝑡𝑗 + 1; e o segundo espaço do intervalo é atribuído à primeira
tarefa descendente, 𝑡𝑘 − 1. Portanto, conforme o exemplo da Figura 73 (a) e 73 (b), a
tarefa 𝑡4 pode ser deslocada entre os índices 2 e 6. Ao identificar os segmentos onde uma
tarefa pode ser movida como áreas de mutação, os trabalho de Akbari, Rashidi e Alizadeh
(2017) e Akbari (2018) destacam a exatidão da aplicação do operador STM. Esse operador
também é aplicado no trabalho de Demiroz e Topcuoglu (2006).

Mutação de Processador (PM)

A Mutação de Processador (PM) altera, aleatoriamente, a unidade a qual uma tarefa
estava alocada. A Figura 73 (c) ilustra um exemplo do operador por sorteio de processa-
dor. O trabalho de Omara e Arafa (2009) também aplica uma mutação com sorteio de
processadores, todavia em uma codificação com menos restrições, onde alocações e tarefas
podem ser duplicadas.

O trabalho de Demiroz e Topcuoglu (2006) utiliza o operador PM em um cenário sem
TD, de forma só exista uma unidade de alocação para cada tarefa.
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Figura 73 – Combinação das Mutações de Processador e Deslocamento de Tarefas.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t5 t4 t7 t6 t8

1 2 1 2 3 1 1 2

(a) Intervalo válido para deslocamento da tarefa 𝑡4.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t4 t5 t7 t6 t8

1 2 1 3 2 1 1 2

(b) Aplicação do operador de deslocamento.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t4 t5 t7 t6 t8

1 2 1 1 2 1 1 2

(c) Aplicação do operador de sorteio de processador.

Fonte: do autor.

Mutação de Tarefa (TM) ou Processador (PM)

Considerando a variação da codificação baseada em TE, onde o cromossomo pode
ter tamanho variado, tarefas podem ser duplicadas e nem todas as tarefas podem estar
codificadas, o trabalho de Wu et al. (2004) implementa um operador de mutação que
explora essas expansões. Quando um gene é selecionado, a alocação do processador ou
a identificação da tarefa podem ser alteradas aleatoriamente. Portanto, o mesmo opera-
dor assume o modelo de Mutação de Tarefa (TM56) ou Processador (PM). Amirjanov e
Sobolev (2017) é um outro exemplo de aplicação da PM.

Mutação de Recuperação (RCM)

O operador de Mutação de Recuperação (RCM57) adotado por Amalarethinam e Selvi
(2012) é utilizado na tentativa de recuperar algum cromossomo que codifica uma solução
inválida. Sendo assim, uma troca entre as tarefas pode ser efetuada na tentativa de
atender alguma restrição de precedência. O operador também pode anexar tarefas que
estejam faltando no cromossomo. Ao final da mutação, o cromossomo é reavaliado e caso
seja factível, é enviado à próxima geração.
56 Do inglês, Task Mutation.
57 Do inglês, Recovery Mutation.
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4.3.4.3 Operador de Inversão

Conforme citado anteriormente, os trabalhos de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017) e
Akbari (2018) implementam uma codificação baseada em TE que mantém um controle
de segmentos, onde as tarefas podem ser deslocadas sem problemas quanto à precedência.
Esses segmentos também identificam tarefas independentes que possam ser processadas
paralelamente. Dessa forma, utilizando os espaços dos segmentos, um operador adicional
foi empregado. O operador de inversão altera a ordem de todas as tarefas de um segmento,
de modo que as tarefas dispostas ao final do segmento são realocadas ao início do espaço
e que a ordem de alocação de processadores não seja alterada. O Algoritmo 28 sumariza
a aplicação desse operador. Em adição, a Figura 74 apresenta uma aplicação prática em
um cromossomo segmentado.

Algoritmo 28 Inversão da Segmentação – adaptado de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017)
entrada: População atual;
saída: Nova população invertida;

1: para todo cromossomo na população faça
2: para todo nível dentro do cromossomo atual faça
3: Reverta a ordem de todas as tarefas;
4: fim para
5: fim para
6: retorne: Nova população invertida;

Figura 74 – Operador de inversão baseado em segmentos.

1 2 3 4 5 6 7 8

t2 t1 t3 t4 t5 t7 t6 t8

1 2 1 2 3 1 1 2

Índices

Tarefas

Processadores

(a) Segmentos baseados no DAG.

1 2 3 4 5 6 7 8

t1 t2 t5 t4 t3 t6 t7 t8

1 2 1 2 3 1 1 2

Índices

Tarefas

Processadores

(b) Aplicação do operador.

Fonte: adaptado de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017).
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4.4 Outras Representações

Esta seção apresenta a quarta categoria de representações. Nesta divisão, são agru-
padas as codificações com aspectos muito específicos de seus respectivos cenários. Por
exemplo, representações que codificam a capacidade de permutação de frequência e de-
sempenho dos processadores. Outras representações divergentes também são listadas
nesta seção. Desse modo, primeiramente, a Codificação por Lista de Mapeamentos é des-
crita na Subseção 4.4.1. Em seguida, na Subseção 4.4.2, a Codificação de Duplo nível é
descrita. Logo após, a Codificação de Processadores com recursos de DVFS é apresentada
na Subseção 4.4.3. Por fim, a última representação apresentada é a Codificação de Q-bits,
sendo essa contextualizada na Subseção 4.4.4.

4.4.1 Codificação por Lista de Mapeamentos (MLE)

A Codificação por Lista de Mapeamentos (MLE58) trabalha diretamente com alo-
cações de máquinas em ambientes heterogêneos de computação. Proposta por Singh e
Youssef (1996), a MLE relaciona possíveis modos de execução para cada máquina mul-
tiprocessadora designada. A ordenação topológica entre tarefas é reproduzida na função
objetivo, de forma que a codificação contemple exclusivamente aspectos da alocação.

O cromossomo é um vetor de tamanho 𝑛, onde 𝑛 é a quantidade de tarefas no grafo.
Cada gene desse vetor é preenchido com algum número inteiro presente na base 𝑟 × 𝜑.
Dessa forma, em um ambiente com 𝑟 tipos de máquinas interconectadas por 𝜆 conexões,
existem 𝜑 possíveis mapeamentos para cada tarefa. Assume-se o valor 1 para 𝜑 em
ambientes de máquinas com processamento serial, isto é, máquinas diferentes de SIMD59,
MIMD60, dentre outras (SINGH; YOUSSEF, 1996). Portanto, cada gene representa o
mapeamento adotado e a máquina alocada à tarefa. Para a decodificação de cada gene
presente no cromossomo, a Expressão 30 é aplicada, onde 𝑔𝑖 identifica o gene de um
cromossomo 𝑐, e 𝜋 indica decodificação de cada gene:

𝜋(𝑖) = (([𝑔𝑖/𝜑] + 1), (𝑔𝑖 mod 𝜑+ 1))

∀𝑖 ∈ 𝑇.𝑔𝑖 é o i-ésimo gene de 𝑐
(30)

A Figura 75 contempla um exemplo da lista de mapeamentos. Construído sobre o
grafo da Figura 22(a), o ambiente de processamento adotado assume 𝑡 = 2 tipos de
máquinas, onde cada estação apresenta 𝜑 = 3 mapeamentos possíveis. Consequentemente,
o cromossomo pode ser modelado como um vetor com genes de valores entre 0 e 5, dado
58 Do inglês, Mapping List Encoding.
59 Single instruction, multiple data: em uma ambiente de computação paralela, a mesma instrução é

executada simultaneamente em múltiplos dados, de forma a explorar o paralelismo e não a concorrên-
cia.

60 Multiple instruction, multiple data: um conjunto de processadores organizados de maneira a executar
variadas instruções em diferentes segmentos de dados.
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que cada gene é uma valor definido por 𝑟×𝜑. Conforme demonstrado nas recombinações,
os genes não compõe uma permutação, ou seja, genes podem conter valores de alocação
iguais, de tal forma que demonstrem a alocação de mais de uma tarefa para um mesmo
conjunto máquina/mapeamento.

Figura 75 – Codificação construída por lista de mapeamentos.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 2 4 5 6 3 3

Índices

Alocações

Decodificação(2, 3)

1

Fonte: do autor.

4.4.1.1 Recombinações

A Figura 76 apresenta exemplos das recombinações empregadas na MLE utilizando
de dois cromossomos (𝑐1 e 𝑐2). Os operadores utilizados são as Recombinações de Ponto
Único (SPX, Figura 76(a)), Dois Pontos (TPX), Figura 76(b)) e Uniforme (UX61, Figura
76(c)). Nas recombinações de um e dois pontos, os elementos são trocados de acordo
com o cortes sorteados. Em contrapartida, a recombinação uniforme define as trocas de
genes baseando-se em uma máscara binária. As permutações geradas pelos operadores não
formam indivíduos não-válidos, uma vez que a ordenação (principal restrição) é empregada
na função objetivo.

4.4.1.2 Mutação de Mapeamento (MM)

De forma análoga à PM, a Mutação de Mapeamento (MM62) é caracterizada pelo
sorteio de um gene que sofrerá uma reatribuição aleatória, o que, consequentemente,
altera a alocação e o mapeamento definidos.

4.4.2 Codificação de Duplo Nível (DLE)

A Codificação de Duplo Nível (DLE63) é encontrada no trabalho de Liu, Li e Yu
(2002). Representando um cenário muito específico do problema, a codificação contém
um único modelo de recombinação e de mutação. A avaliação da aptidão é semelhante a
outros modelos, onde o makespan é a métrica explorada.

A codificação empregada no trabalho de Liu, Li e Yu (2002) trabalha sob o cenário
onde um grafo de tarefas pode ser segmentado em pequenas novas subtarefas também
61 Do inglês, Uniform Crossover.
62 Do inglês, Mapping Mutation.
63 Do inglês, Double Level Encoding.
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Figura 76 – Recombinações empregadas à MLE.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 2 4 5 6 3 3

2 1 3 4 4 5 6 6

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 2 4 4 5 6 6

2 1 3 4 5 6 3 3

c1

c2

c′1

c′22 1 3 4 4 5 6 6

4 5 6 6

2 1 3 4

(a) Recombinação de um Único Ponto.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 2 4 5 6 3 3

2 1 3 4 4 5 6 6

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 3 4 4 5 3 3

2 1 2 4 5 6 6 6

c1

c2

c′1

c′22 1 3 4 4 5 6 6

3 4 4 5

2 4 5 6

(b) Recombinação de Dois Pontos.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 2 2 4 5 6 3 3

2 1 3 4 4 5 6 6

1 2 3 4 5 6 7 8

2 1 2 4 5 6 6 6

1 2 3 4 4 5 3 3

1 1 0 1 0 0 1 1

c1

c2

c′1

c′2

2 1 3 4 4 5 6 6

2 1 4 6 6

3 4 5

(c) Recombinação Uniforme.

Fonte: do autor.

relacionadas por precedência. Dessa forma, é proposta uma codificação sobre os seguintes
critérios:

❏ As restrições de precedência entre as tarefas do grafo são obedecidas;

❏ Cada subtarefa aparece somente uma única vez no escalonamento;

❏ Os processadores são suficientes para a execução das subtarefas.

Em resumo, DLE reúne o mapeamento de tarefas para cada subrede e para cada nó
de processamento. Conforme a definição de Liu, Li e Yu (2002), o primeiro nível da
DLE contém 𝐿𝑁 listas que mapeiam as tarefas que executarão nas correspondentes su-
bredes de processamento, enquanto que o segundo nível contém 𝑙𝑛 listas que indicam
subtarefas alocadas aos nós de processamento. A disposição dos itens na lista corres-
ponde a ordem de execução das tarefas e subtarefas. Desta forma, um escalonamento
𝑆 = (𝐿1, 𝐿2, ..., 𝐿𝐿𝑁)(𝑙1, 𝑙2, ..., 𝑙𝑙𝑛) pode ser representado em DLE, conforme o exemplo
ilustrado na Figura 77.

4.4.2.1 Recombinação Interna (IX)

A recombinação interna (IX64), proposta por Liu, Li e Yu (2002) à DLE, efetua a
troca de tarefas entre os nós de processamento. O Algoritmo 29 sumariza as instruções
do IX:
64 Do inglês, Inner Crossover.
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Figura 77 – Codificação de Duplo Nível.

Primeiro nível da codificação:
Subrede → Tarefas
Segundo nível da codificação:
Processador → Subtarefas

(a) Modelo da Codificação.

Primeiro nível da codificação:
𝑁1 → 𝑇1, 𝑇3
𝑁2 → 𝑇2
Segundo nível da codificação:
𝐶11 → 𝑇11, 𝑇12, 𝑇32, 𝑇35
𝐶12 → 𝑇13, 𝑇31, 𝑇33, 𝑇34
𝐶21 → 𝑇21, 𝑇23
𝐶22 → 𝑇22, 𝑇24, 𝑇25

(b) Exemplo da Codificação.

Fonte: adaptado de Liu, Li e Yu (2002).

Algoritmo 29 Recombinação Interna – adaptado de Liu, Li e Yu (2002)
entrada: Cromossomo 𝑐;
saída: Cromossomo 𝑠′;

1: Gere um número aleatório 𝑥;
2: Selecione aleatoriamente duas listas de um escalonamento;
3: Determine o ponto de corte de acordo com 𝑥;
4: Divida as duas listas em dois segmentos;
5: se as tarefas dos segmentos inferiores de uma lista podem ser executas em ordem

correspondente ao nó de processamento então
6: Troque os segmentos inferiores das duas listas e gere um novo cromossomo 𝑐;
7: fim se
8: retorne: 𝑠′;

Novos cromossomos gerados pelo IICX são válidos desde que corroborem com as se-
guintes condições:

❏ A altura de uma tarefa 𝑡𝑖 próxima ao ponto de corte 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) ̸= ℎ;

❏ A altura de uma tarefa 𝑡𝑖 anterior ao ponto de corte 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) ≤ ℎ.

4.4.2.2 Mutação de Listas (LM)

Liu, Li e Yu (2002) propõe o operador de Mutação de Listas (LM65) para efetuar
trocas aleatórias entre tarefas com um mesmo valor de altura. O Algoritmo 30 apresenta
as instruções da LM:

De forma análoga ao operador IX, LM produz cromossomos válidos se os seguintes
critérios forem atendidos:

❏ A altura de uma tarefa 𝑡𝑖 próxima ao ponto de mutação 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) ≥ ℎ;

❏ A altura de uma tarefa 𝑡𝑖 anterior ao ponto de mutação 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎(𝑡𝑖) ≤ ℎ;
65 Do inglês, List Mutation.
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Algoritmo 30 Mutação de Listas – adaptado de Liu, Li e Yu (2002)
entrada: Escalonamento 𝑐;
saída: Escalonamento 𝑐′;

1: Gere um número aleatório 𝑥;
2: Selecione aleatoriamente duas listas 𝑙𝑖 e 𝑙𝑗 de um escalonamento 𝑐;
3: Calcule o número de tarefas que possuam altura igual 𝑥 para cada lista 𝑞𝑖 e 𝑞𝑗;
4: se 𝑞𝑖 − 𝑞𝑗 > 𝜎 and 𝑞𝑖 ̸= 𝑞𝑗 então
5: Escolha, aleatoriamente, uma tarefa 𝑡𝑘 com altura 𝑥 de 𝑙𝑖.
6: se 𝑡𝑘 pode ser executada em 𝐶𝑗 então
7: Insira 𝑡𝑘 em 𝑙𝑗, gere 𝑐′;
8: fim se
9: fim se

10: se 𝑞𝑖 − 𝑞𝑗 ≤ 𝜎 então
11: Escolha, aleatoriamente, duas tarefas 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗 com altura 𝑥 respectivamente de 𝑙𝑖, 𝑙𝑗.

12: se 𝑡𝑖 pode ser executada em 𝐶𝑗 e 𝑡𝑗 pode ser executada em 𝐶𝑖 então
13: Troque 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗, gere 𝑐′;
14: fim se
15: fim se
16: retorne: 𝑐′;

4.4.3 Codificação de Processadores com DVFS (DVFSE)

Utilizando a abordagem baseada na alocação de processadores, Guzek et al. (2014) de-
finem a representação dos cromossomos através de dois vetores: (i) o primeiro contempla
a alocação de processadores para cada tarefa; (ii) o segundo mapeia qual par DVFS66 será
utilizado pelo processador para executar a tarefa. Para poder avaliar as soluções, Guzek
et al. (2014) combinam a estrutura do DAG com uma heurística gulosa como mecanismo
externo para a obter o escalonamento final. Em adição, a Codificação de Processadores
com DVFS (DVFSE67) restringe o conjunto de soluções válidas, consequentemente remo-
vendo soluções fracas ou claramente infactíveis. Essas restrições tornam-se uteis à medida
que o problema torna-se mais complexo devido à adição do segundo vetor com variáveis de
decisão na representação da solução (GUZEK et al., 2014). Todavia, conforme observado
pelos autores, a adição dos pares DVFS aumenta o espaço de busca exponencialmente,
uma vez que cenários sem o sistema DVFS são representados através de 𝑚𝑛 (considerando
𝑛 tarefas para 𝑚 máquinas). Cenários com o sistema DVFS habilitado são representados
através de (∑︀𝑚

𝑗=0 𝑝𝑎𝑟𝑒𝑠(𝑗))𝑛 (𝑝𝑎𝑟𝑒𝑠(𝑗) contém todos os possíveis pares DVFS associados
a uma máquina 𝑗).

A Figura 78(a) apresenta um exemplo da DVSFE em um cenário com três processa-
dores heterogêneos, onde os possíveis pares de DVFS que os processadores operam estão

66 Do inglês, Dynamic Voltage Frequency Scaling (Escala de Frequência de Voltagem Dinâmica): tecno-
logia para controlar frequência de processamento e energia gasta no processo. DVFS é contextualizada
na Seção 2.1.2.2

67 Do inglês, Dynamic Voltage Frequency Scaling Encoding.
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relacionados na Tabela 4. Além de identificar os genes, a primeira linha do cromossomo
também representa todas as tarefas dispostas no grafo de tarefas. A segunda linha apre-
senta identificadores dos processadores que definem onde as tarefas serão computadas.
Por fim, a terceira linha reúne os possíveis pares DVFS aplicados aos processadores, de-
terminando assim o nível de voltagem utilizado. A título de exemplo, a tarefa 𝑡3 está
alocada ao processador 𝑝2 que operará sob o par DVFS 3. Outro adaptação da codifica-
ção é ilustrada na Figura 78(b), onde Sheikh, Ahmad e Fan (2016) distribuem todas as
variáveis de decisão, processadores e frequência, em uma única cadeia do cromossomo.

Figura 78 – Codificação de Processadores com DVFS.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 1 2 2 0 0 1 2

0 0 1 3 0 4 6 3

Processadores

Tarefas

Pares DVFS

(a) Pares de processadores e DVFS.

1 2 3 4 5 6 7 8

1 1 2 2 0 0 1 2

1 2 3 4 5 6 7 8

0 0 1 3 0 4 6 3

Processadores Frequência

(b) Cadeia com processadores e DVFS.

Fonte: adaptado de Guzek et al. (2014), e Sheikh, Ahmad e Fan (2016).

4.4.3.1 Recombinações

As próximas subseções apresentam diversas recombinações empregadas na DVFSE. A
primeira subseção contextualiza uma recombinação que efetua trocas de genes baseando-se
na formação de um grupo relacionado de tarefas. Uma recombinação baseada no formato
uniforme de aplicação é apresentada subseção seguinte. Por fim, a subseção final introduz
uma recombinação baseada em distribuições binomiais.

Recombinação por Agrupamento (GX)

A Recombinação por Agrupamento (GX68) permite que a operação atue em um grupo
de tarefas e não somente em uma única tarefa. O operador também limita-se a não
alterar os pares DVFS alocados aos processadores. Ao estar apto a poder combinar
grupos inteiros de tarefas, o operador GX acaba trabalhando em um nível mais alto do
que recombinações de um ou dois pontos. Seguindo a definição de Guzek et al. (2014), esse
68 Do inglês, Grouping Crossover.
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operador tem maior probabilidade que grupos de tarefas sejam fundidos e executados na
mesma máquina, o que conduz, consequentemente, a uma redução no tempo de finalização
como resultado da diminuição no tempo de comunicação.

Inicialmente, segundo a descrição de Guzek et al. (2014), o operador define aleatoria-
mente um subconjunto formado pelos processadores utilizados na solução. Esse subcon-
junto é formado auxiliadamente por uma parte grupal de cada uma das soluções, isto é,
uma permutação da lista de processadores utilizada na solução. As instruções utilizadas
na geração da parte grupal de cada solução são sumarizadas no Algoritmo 31.

Algoritmo 31 Geração da Parte do grupo – adaptado de Guzek et al. (2014)
entrada: Cromossomo 𝑐, número do processador 𝑝𝑟𝑜𝑐_𝑛𝑢𝑚;
saída: Subconjunto 𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜;

1: 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟 ← 𝑐𝑟𝑖𝑎𝑟_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟(𝑖𝑛𝑡𝑒𝑖𝑟𝑜, 𝑝𝑟𝑜𝑐_𝑛𝑢𝑚);
2: para todo 𝑖 em 0; 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑡𝑎𝑚𝑎𝑛ℎ𝑜(𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟)− 1 faça
3: 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟[𝑖]← −1;
4: fim para
𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠← 0;

5: para todo 𝑖 em 0; 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑡𝑎𝑚𝑎𝑛ℎ𝑜(𝑐)− 1 faça
6: 𝑔𝑒𝑛𝑒← 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑔𝑒𝑛𝑒(𝑐, 𝑖);
7: 𝑝𝑎← 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑑𝑒𝑠𝑖𝑔𝑛𝑎çã𝑜_𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟(𝑔𝑒𝑛𝑒);
8: se 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟[𝑝𝑎] = −1 então
9: 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟[𝑝𝑎]← 𝑝𝑎;

10: 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠← 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠+ 1;
11: fim se
12: fim para
13: 𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜← 𝑐𝑟𝑖𝑎𝑟_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟(𝑖𝑛𝑡𝑒𝑖𝑟𝑜, 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠);
14: 𝑗 ← 0;
15: para todo 𝑖 em 0; 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑡𝑎𝑚𝑎𝑛ℎ𝑜(𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟)− 1 faça
16: se 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟[𝑖] ̸= −1 então
17: 𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜[𝑗]← 𝑎𝑢𝑥_𝑣𝑒𝑡𝑜𝑟[𝑖];
18: 𝑗 ← 𝑗 + 1;
19: fim se
20: fim para
21: para todo 𝑖 em 0; 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠− 1 faça
22: 𝑟 ← 𝑠𝑜𝑟𝑡𝑒𝑎𝑟(𝑖, 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠);
23: 𝑡𝑟𝑜𝑐𝑎𝑟(𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜[𝑖], 𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜[𝑟]);
24: fim para
25: retorne: 𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜;

Em seguida, a parte grupal, obtida no início da recombinação, é dividia sob um ponto
de corte definido aleatoriamente. Dessa forma, o subconjunto utilizado para recombina-
ção é formado por todos os processadores dispostos entre o final do cromossomo (extrema
direita) e o ponto de corte. Por fim, genes que alocam processadores dispostos no subcon-
junto são copiados do segundo cromossomo pai ao cromossomo descendente. O Algoritmo
32 apresenta um pseudo-código para a execução completa da recombinação.
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Algoritmo 32 Recombinação por agrupamento – adaptado de Guzek et al. (2014)
entrada: soluções 𝑐1, 𝑐2
saída: cromossomos descendente 𝑐′

1
1: 𝑐′

1 ← 𝑐1;
2: 𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜← 𝑔𝑒𝑟𝑎𝑟_𝑝𝑎𝑟𝑡𝑒_𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜(𝑐2);
3: 𝑔𝑙 ← 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑡𝑎𝑚𝑎𝑛ℎ𝑜(𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜);
4: 𝑟 ← 𝑠𝑜𝑟𝑡𝑒𝑎𝑟(0, 𝑔𝑙 − 1);
5: para todo 𝑖 em 𝑟; 𝑔𝑙 − 1 faça
6: para todo 𝑗 em 0; 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑡𝑎𝑚𝑎𝑛ℎ𝑜(𝑐′

1)− 1 faça
7: 𝑡𝑚𝑝_𝑔𝑒𝑛𝑒← 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑔𝑒𝑛𝑒(𝑐2, 𝑗);
8: se 𝑜𝑏𝑡𝑒𝑟_𝑎𝑙𝑜𝑐𝑎𝑐𝑎𝑜_𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑎𝑑𝑜𝑟𝑒𝑠(𝑡𝑚𝑝_𝑔𝑒𝑛𝑒) = 𝑔𝑟𝑢𝑝𝑜[𝑖] então
9: 𝑎𝑑𝑑_𝑔𝑒𝑛𝑒(𝑐′

1, 𝑗, 𝑡𝑚𝑝_𝑔𝑒𝑛𝑒)
10: fim se
11: retorne: 𝑐′

1
12: fim para
13: fim para

A Figura 79 ilustra a aplicação do operador GX. Inicialmente, o único cromossomo
filho é iniciado através de uma cópia dos genes do cromossomo 𝑐1. Logo após, o subgrupo
do operador é formado com base no cromossomo 𝑐2. Aleatoriamente, seleciona-se um
ponto de corte que divide uma seção no subgrupo. No exemplo da Figura 79, a divisão
gera uma seção no subgrupo possuindo somente um elemento, o processador 2. Ao final,
todos os elementos, que estão presente na seção do subgrupo, são copiados ao cromossomo
filho em suas respectivas posições. Neste exemplo, os genes presentes nos alelos 2, 3, 5 e
6.

Figura 79 – Recombinação por agrupamento na DVFSE.
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1 2 2 2 2 2 1 2
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1 0

1 0 22

Processadores

Tarefas

Pares DVFS

Cromossomo c1–Base

Processadores

Tarefas

Pares DVFS

Cromossomo c2

Parte do Grupo

Ponto de Corte

Processadores

Tarefas

Pares DVFS

Novo Cromossomo

Fonte: adaptado de Guzek et al. (2014).
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Recombinação Uniforme (UX)

A Recombinação Uniforme (UX) aplicada por Sheikh, Ahmad e Fan (2016) é análoga
à recombinação de um ponto. Selecionando-se, aleatoriamente, um ponto de corte no
mesmo intervalo dentre um par de cromossomos, efetua-se a troca de todas as variáveis
de decisão dispostas após o ponto de corte sorteado. Uma vez que o operador é aplicado
à segunda versão do DVFS-E (Figura 78(b)), isto é, um cromossomo unidimensional
com intervalo entre [1, ..., 2𝑛], a recombinação pode trocar, simultaneamente, variáveis
relacionadas aos processadores e aos níveis de frequência.

A Figura 80 apresenta um exemplo da aplicação do operador uniforme onde dois novos
cromossomos são formados com alterações nos processadores e na frequência de operação.
Previamente, na Figura 80(a), o ponto de corte sorteado divide os cromossomos 𝑐1 e 𝑐2

em duas partes. Em seguida, na Figura 80(b), os novos cromossomos 𝑐′
1 e 𝑐′

2 são formados
com a troca das variáveis de decisão.

Figura 80 – Recombinação Uniforme na DVFSE.

1 9 7 . . . 1 1 1 1 1 . . . 1 1

5 4 3 . . . 6 2 3 1 2 . . . 5 3

Processadores Frequência

c1

c2

Ponto de corte

(a) Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2.

1 9 7 . . . 1 2 3 1 2 . . . 5 3

5 4 3 . . . 6 1 1 1 1 . . . 1 1

Processadores Frequência

c′1

c′2

(b) Resultado da Recombinação.

Fonte: adaptado de Sheikh, Ahmad e Fan (2016).

Recombinação por Simulação Binária (SBX)

Proposto ao MSP por Sheikh, Ahmad e Fan (2016) como uma operação adicional à re-
combinação uniforme (Subseção 4.4.3.1), a Recombinação por Simulação Binária (SBX69)
trabalha com pares de indivíduos e com a geração de duas distribuições binomiais. SBX é
melhor adaptável em problemas com variáveis de decisão não binárias (DEB; AGRAWAL,
1994). Além disso, o uso das distribuições permite que os cromossomos descendentes pos-
suam valores perto de seus pais, quando a diferença entre os pais é pequena, e ao mesmo
69 Do inglês, Simulated Binary Crossover.
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tempo, permite que os descendentes diferenciem-se significativamente, quando as diferença
entre os pais é grande (DEB, 2001).

A geração das distribuições obedece a distribuição binomial 𝐵(𝑝𝑎𝑖_𝑣𝑎𝑙, 2Δ + 1), onde
𝑝𝑎𝑖_𝑣𝑎𝑙 é o valor da variável de decisão de um cromossomo pai e Δ é a diferença entre as
variáveis de decisão de ambos os pais. Consequentemente, no trabalho de Sheikh, Ahmad
e Fan (2016), a expressão 𝐵(𝛼, 𝛽) representa uma distribuição binomial de tamanho 𝛽 com
𝛼 ao centro. Desde que o SBX é aplicado para cada variável de decisão individualmente,
pode haver duas probabilidades associadas. Sheikh, Ahmad e Fan (2016) definem as
probabilidades supracitadas como 𝑝𝑐𝑚𝑒𝑚 , a chance de um par participar da recombinação,
e 𝑝𝑐𝑑𝑒𝑐

, a chance de uma variável de decisão participar de uma recombinação.

A Figura 81 ilustra um exemplo da recombinação por simulação binária, onde a apli-
cação é efetuada nos cromossomos 𝑐1 e 𝑐2, respectivamente, às variáveis de decisão com
valores 3 e 1. Uma distribuição binomial é formada para cada um dos pais. Inicialmente,
a primeira distribuição, gerada em 𝑐1, possui o valor 3 em seu centro, enquanto que a se-
gunda distribuição, gerada em 𝑐2, possui o valor 1. O tamanho de ambas as distribuições
é 5 uma vez que Δ = 2. Desta forma, a primeira distribuição é formada por 𝐵(3, 5), e
a segunda distribuição é formada por 𝐵(1, 5). Conforme apontado por Sheikh, Ahmad
e Fan (2016), se os valores gerados pela distribuição excederem os limites inferiores ou
superiores das variáveis de decisão, o novo valor da variável será fixado para o valor mais
próximo do limite inferior (quando menor) ou superior (quando maior).

Figura 81 – Recombinação por Simulação Binária.

1 9 7 . . . 1 2 3 1 2 . . . 5 3

5 4 3 . . . 6 1 1 1 1 . . . 1 1

Processadores Frequência

c1

c2

[−1, 0,1, 2, 3][1, 2,3, 4, 5]

(a) Cromossomos 𝑐1 e 𝑐2.

1 9 7 . . . 1 2 4 1 2 . . . 5 3

5 4 3 . . . 6 1 1 1 1 . . . 1 1

Processadores Frequência

c′1

c′2

(b) Resultado da Recombinação.

Fonte: adaptado de Sheikh, Ahmad e Fan (2016).
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4.4.3.2 Mutações

Com a combinação entre alocação e pares DVFS, a DVFSE apresenta mutações vol-
tadas a modificação dessa união. A primeira subseção apresenta uma mutação com va-
riações sobre o local de aplicação. Ao final, a outra mutação apresentada funciona sobre
distribuições uniformes de valores.

Mutação por Troca de DVFS (DVFSM)

O trabalho de Guzek et al. (2014) apresenta duas variações de Mutação por Troca
de DVFS (DVFSM70), Tipo 1 e Tipo 2, aplicadas ao mapeamento de pares DVFS de
cada cromossomo. Ambos os operadores possuem funcionamento baseado em sorteios das
alocações, comumente resumido como operadores bit-flip.

Na mutação de Tipo 1, um gene terá seu processador e o respectivo par DVFS realo-
cados. Inicialmente, seleciona-se aleatoriamente um dos genes dispostos no cromossomo.
Em seguida, dentre a lista de possíveis processadores no cenário do problema, um novo
processador será sorteado e alocado ao gene selecionado. Por fim, considerando a hetero-
geneidade de cada processador, um novo par DVFS será selecionado dentre os possíveis
pares disponíveis no novo processador.

As operações executadas na mutação de Tipo 2 são análogas à mutação de Tipo 1,
exceto que a modificação é exclusivamente aplicada ao par DVFS. Dessa forma, alea-
toriamente, seleciona-se um gene, o qual terá seu par DVFS modificado. Conforme o
operador anterior, o sorteio do novo par DVFS é limitado aos possíveis pares dispostos
no processador alocado.

A Figura 82 apresenta um exemplos de ambos os operadores. Na Figura 82(a) a
mutação de Tipo 1 é aplicada ao quinto gene do cromossomo, respectivamente, a tarefa 𝑡5
tem seu processador e par DVFS alterados aleatoriamente. Em contrapartida, a Figura
82(b) apresenta a aplicação da mutação de Tipo 2 também à tarefa 𝑡5, todavia, com uma
alteração menor comparada ao Tipo 1.

Mutação de Distribuição Uniforme (UDM)

A Mutação de Distribuição Uniforme (UDM71) é caracterizada pela geração de duas
distribuições uniformes, com intervalos em [𝑣_𝑖𝑛𝑓𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟, 𝑣𝑎𝑙𝑜𝑟] e [𝑣𝑎𝑙𝑜𝑟, 𝑣_𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟], para
cada variável de decisão. As variáveis 𝑣_𝑖𝑛𝑓𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟 e 𝑣_𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟𝑖𝑜𝑟 representam os limites
inferiores e superiores para cada variável de decisão. Conjuntamente, os limites inferiores
e superiores para as variáveis de decisão voltadas à alocação de processadores e à definição
da frequência são, respectivamente, (1,𝑀) e (1, 𝐾).
70 Do inglês, Dynamic Voltage Frequency Scaling Mutation.
71 Do inglês, Uniform Distributation Mutation.
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Figura 82 – Mutação por Troca de DVFS.
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(b) Mutação de Tipo 2.

Fonte: adaptado de Guzek et al. (2014).

A Figura 83 demonstra um exemplo da geração das destruições aplicadas em dois
cromossomos diferentes, utilizando um cenário homogêneo com 𝑀 = 16 e 𝐾 = 5. Ambos
os cromossomos adotam a segunda representação empregada em pares DVFS, conforme a
Figura 78(b). De acordo com a definição de Sheikh, Ahmad e Fan (2016), após a geração
das distribuições, para aplicar o operador de mutação, aleatoriamente, seleciona-se uma
das distribuições para em seguida, utilizá-la para gerar o valor da variável de decisão.

Figura 83 – Mutação de Distribuição Uniforme.

1 9 7 . . . 1 2 4 1 2 . . . 5 3
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c1

c2
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[1, 1] ou [1, 5]

Fonte: adaptado de Sheikh, Ahmad e Fan (2016).

4.4.4 Codificação de Q-bits (QE)

Finalmente, o trabalho de Gandhi, Nitin e Alam (2017) apresenta um Algoritmo
Genético Quântico com refinamento de rotação de ângulo. A diferença principal desse
modelo é a codificação empregada, sendo essa formada por uma coleção de qubits. Na
computação quântica, um qubit (ou bit quântico) é a menor unidade de armazenamento
de informação. Um qubit pode estar no estado 0, no estado 1 ou em uma sobreposição
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de ambos (GANDHI; NITIN; ALAM, 2017). A Expressão 31 representa o estado de um
qubit.

|Ψ >= 𝛼|0 > +𝛽|1 > (31)

Os termos 𝛼 e 𝛽 são números complexos que obedecem a restrição da Expressão 32:

|𝛼|2 + |𝛽|2 = 1 (32)

No trabalho de Gandhi, Nitin e Alam (2017), 𝛽 representa a probabilidade do qubit
estar no estado 1, enquanto que 𝛼 representa a probabilidade de um qubit estar no es-
tado 0, ou vice-versa. Uma coleção de 𝑘 qubits pode representar 2𝑘 possíveis estados.
Algoritmos quânticos podem utilizar várias portas quânticas: porta Not, porta C-Not,
porta de rotação, dentre outras. Gandhi, Nitin e Alam (2017) define um método de refi-
namento da população usando uma porta de rotação (Expressão 33), sendo esta definida
pela magnitude e ângulo de rotação 𝜃.

⎡⎣𝛼𝑡+1
𝑖

𝛽𝑡+1
𝑖

⎤⎦ =
⎡⎣𝑐𝑜𝑠(Δ𝜃𝑖)− 𝑠𝑖𝑛(Δ𝜃𝑖)
𝑠𝑖𝑛(Δ𝜃𝑖) 𝑐𝑜𝑠(Δ𝜃𝑖)

⎤⎦⎡⎣𝛼𝑡
𝑖

𝛽𝑡
𝑖

⎤⎦ (33)

Na Codificação de Q-bits (QE72), Gandhi, Nitin e Alam (2017) formam um cromos-
somo como uma coleção de qubits. Uma vez que estes qubits podem representar uma
sobreposição de todos os valores possíveis, a propriedade explorativa da abordagem ge-
nética sofre um aumento. Para o cálculo da aptidão, é necessário a decodificação de uma
nova população. A Figura 84 ilustra a extração de um cromossomo clássico demonstrando
a conversão de uma população quântica para uma população binária. O processo é exe-
cutado através da geração de números aleatórios pela checagem do valor de 𝛼2 contra um
número aleatório. A população binária é mapeada para valores inteiros correspondentes
a contagem binária de processador.

Figura 84 – Decodificando um cromossomo quântico para um cromossomo binário.

α1 α2 α3 . . . αn−1 αn

β1 β2 α3 . . . β(n−1) βn

0 1 1 . . . 0 1

Fonte: adaptado de Gandhi, Nitin e Alam (2017).

72 Do inglês, Q-bit Encoding.
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O operador SPX é empregado nas recombinações executadas na QE. O funcionamento
é análogo às codificações supracitadas com a única diferença caracterizada pela aplicação
ser voltada ao vetor de qubits. Não apresentando um método de mutação, a QE efetua
uma combinação de geração de ângulo de rotação juntamente à porta de rotação para um
refinamento quântico.

4.5 Sumário

Além de levantar uma coleção de estudos, a SLR foi executada com a finalidade de
extrair as principais características dos GAs implementados nesses trabalhos: codificações
de indivíduos, recombinações, mutações e funções objetivo. Desse modo, esta seção sin-
tetiza as principais informações referentes às codificações e aos operadores desse capítulo.
Além disso, essa seção complementa a resposta à primeira questão secundária de pesquisa
(QS.01).

As representações variam suas características devido às métricas empregadas ou por
outros fatores que influenciem a complexidade. Apesar disso, Guzek et al. (2014) dividem
essas representações em três grupos principais:

❏ Ordem de nós: lida somente com a prioridade das tarefas;

❏ Alocação de processadores: controla a designação de tarefas aos processadores
disponíveis no cenário;

❏ Representação direta: resulta em um exato mapeamento ao combinar a alocação
com as restrições de prioridade, todavia, apresenta operadores genéticos complexos
e um aumento árduo na complexidade.

Guzek et al. (2014) ainda complementam que os grupos de representação baseada
em listas de nós e alocação de processadores devem ser combinados com algum método
externo para a criação do escalonamento final. Baseada na classificação dos autores, a
Tabela 8 distribui as codificações levantadas no capítulo. Além disso, a tabela expande a
divisão dos autores ao categorizar as representações específicas de certos cenários. Dentre
todas as codificações, a representação direta (alocação e ordenação) é o cenário mais
explorado.

Tabela 8 – Classificações de codificações.

Ordem Alocação Alocação e Ordenação Outras
OLE, PE PLE, FTE, RE TLE, ME, MSE, TE MLE, DLE, DVFSE, QE

A Tabela 9 sumariza cronologicamente os trabalhos pesquisados e seus algoritmos,
juntamente com os cenários de aplicação, sendo CC, HOMO e HETE as abreviações
para Custo de Comunicação, Homogêneo e Heterogêneo, respectivamente. Os trabalhos
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são referenciados pelos IDs presentes na Tabela 5. Células com um hífen identificam
obras em que os autores não explicitaram a técnica ou cenário utilizados. Um trabalho
ainda pode apresentar mais de uma codificação ou operador, por exemplo, o trabalho de
Omara e Arafa (2009) emprega a Codificação de Alocação e Escalonamento (MSE) e a
Codificação de Tuplas (TE) com diversas variações. Os dados coletados demonstram uma
grande variedade de técnicas voltadas a potencializar o desempenho de soluções ao MTSP.
Adicionalmente, também é possível observar uma flexibilidade de mecanismos voltados a
diversos cenários e limitações.

Ao relacionar os dados da Tabela 5, a Figura 85 sintetiza uma distribuição hierárquica
entre as codificações levantadas e seus respectivos operadores de recombinação. Natu-
ralmente, a Codificação de Alocação e Escalonamento (MSE) e a Codificação de Listas
Topológicas (TLE) são as representações com a maior variedade de recombinações. Além
disso, a distribuição demonstra a popularidade do operador de Recombinação de Ponto
Único (SPX) na maior parte das codificações. Entretanto, cabe ressaltar que um mesmo
operador aplicado em diversas codificações possui mecanismos exclusivos para cada mo-
delo, por exemplo, o SPX aplicado na TLE lida com restrições de precedência, enquanto
que na Codificação de Lista de Processadores (PLE), o mecanismo é aplicado sem maiores
restrições.

Uma outra sintetização é ilustrada na Figura 86, desta vez, distribuindo as codificações
e os operadores de mutação levantados. Semelhante à análise anterior, MSE e TLE são as
codificações com a maior variedade de mutações. Além disso, os operadores de mutação
também são amplamente relacionados à codificação utilizada, de forma que uma mutação
por troca de tarefas não pode ser empregada em uma representação exclusivamente de
alocação.

Uma relação entre o período de publicação analisado e o surgimento das codificações
levantadas é ilustrada na Figura 87. Com a utilização de listas representando cada pro-
cessador, a Codificação de Listas Topológicas (TLE) é o primeiro modelo adotado, sendo
introduzido inicialmente por Hou, Hong e Ansari (1990). Em seguida, Benten e Sait
(1994) empregam a codificação por Lista de Processadores (PLE) relacionando exclusi-
vamente os processadores do sistema. Quase no mesmo período, um modelo baseado em
matrizes, Codificação por Matrizes (ME), é apresentado por Wang e Korfhage (1995). A
próxima representação introduzida foi o mapeamento gerado pela Codificação por Lista de
Mapeamentos (MLE), sendo utilizada por Singh e Youssef (1996). No mesmo ano, Wang,
Siegel e Roychowdhury (1996) relacionam ordenação e alocação na formação da Codifica-
ção de Alocação e Escalonamento (MSE). Posteriormente, uma representação empregando
exclusivamente a ordenação, Codificação por Lista Ordenada (OLE), é apresentada por
Kwok e Ahmad (1997). Um tempo depois, o modelo baseado em tuplas, Codificação por
Tuplas (TE), e o modelo de dois níveis, Codificação de Duplo Nível (DLE), são apresen-
tados, sendo estes representados por Topcuoglu e Sevilmis (2002) e Liu, Li e Yu (2002),
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Figura 85 – Distribuição hierárquica entre codificações e recombinações.
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Fonte: do autor.

respectivamente. A próxima representação foi baseada em um modelo fixo de tarefas,
Codificação de Tarefa Fixa (FTE), e foi apresentado por Jelodar et al. (2006). Utilizando
índices de prioridade, Hwang, Gen e Katayama (2008) apresentaram a Codificação de
Prioridade (PE). A Codificação de Processadores com DVFS (DVFSE), empregada por
Guzek et al. (2014), reúne conceitos de alocação, ordenação e sustentabilidade energética.
Experimentando diversas codificações, Hassan et al. (2015) propuseram a Codificação de
Intervalo (RE) em um de seus GAs. Por fim, Gandhi, Nitin e Alam (2017) montaram a
Codificação de Q-bits (QE) para o tratamento do problema com recursos de computação
quântica.

Adicionalmente, a Figura 88 quantifica a aplicação das codificações levantadas. A
MSE é a representação mais utilizada, estando presente em 19 aplicações (≈ 27.94%). A
segunda representação mais utilizada é a TLE com 17 aplicações (≈ 25%). A TLE é a
codificação pioneira encontrada na coleção de trabalhos desse estudo, estando presente
inicialmente no trabalho de Hou, Hong e Ansari (1990). Codificações rotuladas como
outras referem-se aos modelos com um única aplicação dentre os trabalhos da coleção. A
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Figura 86 – Distribuição hierárquica entre codificações e mutações.
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utilização de diversas codificações no MTSP revela o esforço dos pesquisadores em encon-
trar representações adequadas aos cenários e que possam oferecer melhores resultados de
desempenho.
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Figura 87 – Linha do tempo com as codificações levantadas por data.
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Figura 88 – Contabilização de aplicações das codificações.

Distribuição de
Codificações:
68 aplicações

MSE: 19 (27.94%)

TLE: 17 (25%)TE: 9 (13.23%)

OLE: 7 (10.29%)

PLE: 5 (7.35%)

DVFSE: 3 (4.41%)
PE: 2 (2.94%)
Outras : 6 (8.82%)

Fonte: do autor.
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Tabela 9 – Características extraídas dos artigos.
ID Ano Codificação Recombinação Mutação CC Ambiente
1 1990 TLE SPX - Não HOMO
2 1994 PLE SPX SPM Sim HOMO
3 1994 TLE SPX HSM Não HOMO
4 1995 ME SPX CM Sim HOMO
5 1996 TLE - IHM;HCM Não HOMO
6 1996 MLE SPX; TPX; UX MM Sim HETE
7 1996 MSE SPX STM; PM Sim HETE
8 1997 OLE SPX STM Sim HOMO
9 1997 TLE MPX SM; DM; RM Sim HOMO
10 1997 PLE - - Sim HOMO
11 1997 TLE TTX ISM Sim HOMO/HETE
12 1997 MSE SPX STM; PM Sim HETE
13 1998 TLE MPX SM; DM; RM Sim HOMO
14 1999 TLE SPX STM Sim HOMO
15 1999 TLE PMX; CX HSM; PM Não HOMO
16 1999 TLE DX DRM Sim HOMO
17 2002 TLE FX PSM Não HOMO
18 2002 DLE IX LM Não HETE
19 2002 TE SPX STM; PM Sim HETE
20 2003 MSE PSPX; RPX PSM; PM Sim HOMO
21 2003 TLE TEOLX SRM Sim HOMO
22 2004 MSE UX; MSSPX RPM; PM Sim HOMO
23 2004 TE MPX TM; PM Sim HOMO/HETE
24 2006 FTE SPX PM Sim HOMO/HETE
25 2006 TE SPX STM; PM Sim HETE
26 2006 OLE SPX STM Não HOMO
27 2008 PE WMX PTM Sim HOMO
28 2008 PE WMX SPM Sim -
29 2009 MSE; TE SPX; OX; TPX PM Sim HOMO
30 2009 TE - - Sim HETE
31 2009 MSE WMX; SPX; OX SM; SFTM; IM Sim HOMO
32 2010 TLE SPX; TPX HSM; PSM; PM Sim HOMO
33 2010 MSE TPX STM; PM Não HETE
34 2010 MSE SPX; TPX PM; SM Sim HETE
35 2010 TLE SPX; TPX HSM; PM; PSM Sim HOMO
36 2011 MSE SPX SM; SPM; PM; PSM Sim HOMO
37 2011 PLE SPX PAM Não HETE
38 2011 MSE ASPX APM Sim HETE
39 2011 MSE SPX STM; PM Sim HETE
40 2011 MSE SPX STM; PM Sim HETE
41 2011 TLE MX HSM Sim HETE
42 2012 MSE SPX; TPX PM Sim HETE
43 2012 MSE SPX PM Sim HOMO
44 2012 TE SPX RCM Não HETE
45 2012 OLE SPX STM Sim HETE
46 2012 TLE SPX; TPX SM Sim HETE
47 2012 TLE SPX; TPX PM Sim HOMO/HETE
48 2012 MSE - SM; PSM Sim HOMO/HETE
49 2013 OLE; PLE; MSE SPX SM; SPM; PM Sim HOMO
50 2014 OLE SPX STM Sim HETE
51 2014 MSE SPX; OX; PMX; PX PM; SM; SFTM; IM Sim HOMO
52 2014 OLE SPX; TPX HSM Não HOMO
53 2014 DVFSE GX DVFSM Sim HETE
54 2015 OLE; RE; PLE SPX SM; PM Não HETE
55 2016 DVFSE UX; SBX UDM Sim HOMO
56 2016 MSE PMX; TPX SM; PM Sim HOMO
57 2016 MSE SPX; TPX PM Sim HETE
58 2017 TE SPX STM Sim HETE
59 2017 TE TPX PM Sim HOMO
60 2017 QE SPX - Sim HETE
61 2017 DVFSE - - Sim HOMO
62 2018 TE SPX STM Sim HETE
63 2018 TLE SPX HSM Não HOMO
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Capítulo 5
Funções Objetivo

Este capítulo sumariza as funções objetivo levantadas na coleção e as distribui sobre
as codificações identificadas. Dessa forma, as seções deste capítulo contribuem com a
resposta da quinta questão secundária de pesquisa (QS.05), apresentada no Capítulo 3.
Além disso, alguns procedimentos necessários no cálculo dos resultados são contextuali-
zados e referenciados. Ao contrário do capítulo anterior, a distribuição das seções deste
capítulo representa uma ordem cronológica das representações levantadas. Entretanto, ao
final do capítulo, uma seção de sumário agrupa as funções objetivo e as representações
nas categorias apresentadas no Capítulo 4.

Inicialmente, a Seção 5.1 apresenta funções objetivo sobre a representação pioneira
TLE. Em seguida, as funções objetivo designadas à PLE são apresentadas na Seção 5.2.
A Seção 5.3 aborda a avaliação efetuada na representação MLE. As funções objetivo
levantadas na MSE são apresentadas na Seção 5.4. A Seção 5.5 lista as funções empregadas
na representação OLE. As funções objetivo da representação TE são apresentadas na
Seção 5.6. A Seção 5.7 contextualiza as funções objetivo das representações DLE, FTE e
PE. As funções objetivo e os mecanismos necessários a avaliação na representação DVFSE
são contextualizadas na Seção 5.8. A Seção 5.9 lista as codificações em que os estudos
não apresentam as funções objetivo explicitamente. Por fim, a Seção 5.10 apresenta
uma síntese das funções objetivo levantadas na coleção juntamente às suas respectivas
codificações.

5.1 Função Objetivo na TLE

O tempo de finalização (makespan) de um escalonamento é a métrica mais comum
utilizada na avaliação de desempenho de um algoritmo. A princípio, Hou, Hong e An-
sari (1990) definiram um método para cálculo do tempo de finalização, apresentado no
Algoritmo 33 e construído sobre três funções essenciais, sendo essas:

❏ 𝑒𝑡(𝑡𝑖): tempo de execução de uma tarefa 𝑡𝑖;
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❏ 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑖): tempo de finalização da tarefa 𝑡𝑖;

❏ 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗): tempo de finalização do processador 𝑝𝑗.

Algoritmo 33 Cálculo para tempo de finalização total – adaptado de Hou, Hong e Ansari
(1990)
entrada: Escalonamento 𝑆;
saída: Tempo de finalização 𝐹𝑇 ;

{Inicialização}
1: Para cada processador 𝑝𝑗, 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗)← 0;

{Laço para cada tarefa 𝑡𝑖}
2: Para cada tarefa 𝑡𝑖 no processador 𝑝𝑗, repita os passos 3, 4 e 5;

{Tarefa 𝑡𝑖 não tem predecessores}
3: Se 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑖) = ∅, 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑖)← 𝑒𝑡(𝑡𝑖) + 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗)

{Tarefa 𝑡𝑖 tem predecessores}
4: Caso contrário, 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑖)← 𝑒𝑡(𝑡𝑖) + max 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑘), 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗) onde 𝑡𝑘 ∈ 𝑝𝑟𝑒𝑑(𝑡𝑗)

{Atualizar o tempo de finalização do processador 𝑝𝑗}
5: 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗)← 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗) + 𝑓𝑡𝑡(𝑡𝑖)

{Calcular o tempo de finalização do escalonamento}
6: 𝐹𝑇 ← max 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑗) sobre todo 𝑝𝑗

Outros autores simplificam a função objetivo voltada ao tempo máximo de finalização
da última tarefa, como, por exemplo, Woo et al. (1997). Considerando uma função de
ativação, 𝑓 , aplicada em um cromossomo 𝑐, a Expressão 34 a seguir é aplicada:

𝑓 = max
𝑖≤𝑢≤𝑚

𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑢),

onde 𝑓𝑡𝑝(𝑝𝑢) = max
𝑡𝑖∈𝑃 𝑇

𝑇 (𝑡𝑖, 𝑝𝑢) e

𝑃𝑇 é o conjunto de tarefas assinaladas para 𝑝𝑢

(34)

O valor de 𝑓 representa o tempo total necessário para a execução de todas as tarefas
seguindo o escalonamento codificado pelo cromossomo. Na métrica do tempo de execução,
quanto menor o valor final, melhor será o escalonamento. Esse, portanto, é um problema
de minimização. Todavia, para o funcionamento de algumas operações de reprodução,
pode-se adaptar os resultados de forma a maximizar os resultados, consequentemente
convertendo o problema para uma maximização.

Hou, Hong e Ansari (1990) e Tsujimura e Gen (1996) obtêm a maximização através de
1/𝐹𝑇 , caracterizando uma estratégia por divisão. Em contrapartida, considerando 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥

como o tempo de finalização máximo, Hou, Ansari e Ren (1994) propõem uma maximi-
zação como 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇 (𝑠), onde 𝑠 é um escalonamento produzido por um cromossomo
𝑐.
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Em um ambiente com TD, Tsuchiya, Osada e Kikuno (1997) obtêm a maximização da
função objetivo com a Expressão 35, onde 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) corresponde ao comprimento
de um escalonamento 𝑠, e ℓ𝑚𝑎𝑥 identifica o comprimento máximo encontrado na população.

𝑓 = (ℓ𝑚𝑎𝑥 + 1− 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠))2 (35)

Posteriormente, Tsuchiya, Osada e Kikuno (1998) remodelam a função também ob-
tendo a maximização, conforme demonstrado na Expressão 36.

𝑓 =
(︃

(ℓ𝑚𝑎𝑥 − 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠))
10 + 1

)︃2

(36)

De forma análoga a esses trabalhos, Corrêa, Ferreira e Rebreyend (1999) definem a
aptidão de um cromossomo, em seus dois GAs propostos, como uma diferença entre o
seu valor de makespan e o valor de makespan mais alto encontrado na população atual.
Portanto, o melhor cromossomo encontrado é aquele com o menor valor de makespan
(CORRÊA; FERREIRA; REBREYEND, 1999).

No trabalho de Zomaya, Ward e Macey (1999), após o cálculo do comprimento total
do escalonamento do cromossomo, o valor de aptidão é computado conforme a Expressão
37, sendo 𝐹𝑇 (𝑐) o tempo de finalização do cromossomo 𝑐 e 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 é o tempo de finalização
máximo dentre todos os outros da população. O valor de 1% é acrescentado a todas as
aptidões para evitar que, caso um cromossomo obtenha o tempo de finalização máximo,
o valor de aptidão seja zerado.

𝑓 = (𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇 (𝑐)) + 0.001× 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 (37)

Os trabalhos de Jezic et al. (1999) e Singh e Pillai (2014) modelam a maximização
através da subtração entre 𝐹𝑇 (𝑠) e uma grandeza 𝐸𝑇 que representa os custos de finali-
zação de todas as tarefas (𝐸𝑇 = ∑︀

𝑒𝑡(𝑡𝑖)). Desse modo, a expressão para aptidão assume
o formato 𝑓 = 𝐸𝑇 − 𝐹𝑇 (𝑠).

Em Zhong e Yang (2003), há uma combinação entre os tempos de finalização máximo
e mínimo. Em adição, a distribuição de indivíduos pode ser ajustada por um parâmetro
𝑟, conforme a expressão:

𝑓 = 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇 (𝑠) + 𝑟

𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛 + 𝑟
(38)

As métricas de makespan e flowtime são utilizadas na otimização de Kaur, Chhabra
e Singh (2010a) e Kaur, Chhabra e Singh (2010b), sendo ambas calculadas e avaliadas
separadamente.

O trabalho de Daoud e Kharma (2011) normaliza a aptidão de um cromossomo como
1/𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠), onde, conforme supracitado, 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) é comprimento de um
escalonamento 𝑠 decodificado.
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Para calcular a aptidão de um cromossomo, Singh (2012) e Singh e Singh (2012)
combinam duas funções de avaliação: aptidão das tarefas e aptidão dos processadores.
Na primeira, pares de tarefas são analisados na busca por violações das restrições de
precedência. Por outro lado, a aptidão dos processadores reflete a tentativa de minimizar
o tempo de finalização de cada processador.

O trabalho de Pillai et al. (2018) propõe uma otimização multiobjetivo entre as métri-
cas de energia e makespan. Conforme a definição de Pillai et al. (2018), o consumo elétrico
de um sistema pode ser calculado conforme a Expressão 39, onde 𝑆𝑃 é a capacidade de
troca, 𝑉𝑑𝑑 é a voltagem operacional, 𝑓𝑜𝑖 é frequência de operação para uma tarefa 𝑖, 𝑒𝑡𝑖 é
o tempo de execução de uma tarefa 𝑖, e 𝑚 é a quantidade de tarefas no escalonamento.

𝐸 = 𝑆𝑃 × 𝑉 2
𝑑𝑑 ×

𝑚∑︁
𝑖=1

𝑓𝑜𝑖 × 𝑒𝑡𝑖 (39)

Em seguida, o consumo elétrico é adaptado à maximização conforme a Expressão 40,
sendo 𝐸𝑚𝑎𝑥 o consumo elétrico máximo que pode ser demandando e 𝐸𝑖 o consumo elétrico
de um cromossomo 𝑖.

𝑓1 = 𝐸𝑚𝑎𝑥 − 𝐸𝑖 (40)

Da mesma forma que a métrica anterior, o makespan é normalizado para maximização
conforme a Expressão 41, onde 𝑇𝑚𝑎𝑥 representa o tempo de execução total de todas as
tarefas, enquanto que 𝐹𝑇𝑖 é o comprimento do escalonamento de um cromossomo 𝑖.

𝑓2 = 𝐸𝑇 − 𝐹𝑇𝑖 (41)

Por fim, Pillai et al. (2018) implementam a otimização multiobjetivo ao combinar as
duas funções de aptidão em uma soma ponderada conforme a Expressão 42, sendo 𝑓 ′

1 e
𝑓 ′

2 versões normalizadas das funções das Expressões 40 e 41; 𝑤1 e 𝑤2 pesos definidos pelo
usuário na forma que 𝑤1 + 𝑤2 = 1.

𝑓 = 𝑤1𝑓
′
1 + 𝑤2𝑓

′
2 (42)

5.2 Função Objetivo na PLE

O trabalho de Benten e Sait (1994) define o valor de aptidão como a máxima soma de
tempo requirido para executar todas as tarefas alocadas ao processadores, acrescentando
o tempo de ociosidade de cada unidade. A Expressão 43 demonstra o procedimento
adotado em Benten e Sait (1994). Em adição, para definir o tempo de conclusão, Benten
e Sait (1994) utiliza um esquema com a inserção de nós simulados, de forma que nenhuma
tarefa fique no mesmo nível que sua tarefa precedente. Os nós simulados possuem tempo
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de execução zerado e são alocados a unidades nulas. A cada nível, o tempo de conclusão
é determinado sob um escalonamento parcial.

𝑜−1 = max
𝑗=0,𝑚−1

(
∑︁

𝑡𝑖∈𝑝𝑗

𝑒𝑡(𝑡𝑖) + 𝑜𝑐𝑖𝑜𝑠𝑜(𝑗)) (43)

O trabalho de Aguilar e Gelenbe (1997) utiliza uma função de custo baseando-se no
custo do balanceamento de carga, Expressão 45, combinado ao custo de comunicação das
tarefas, Expressão 44. Dessa forma, Aguilar e Gelenbe (1997) definem essas métricas
como:

❏ Custo de comunicação: a quantidade de dados trocados entre as tarefas, sobre a
topologia de conexão. A Expressão 44 obtém o custo de comunicação, onde 𝐶𝐶𝑃𝑝𝑖𝑞𝑗

é o tempo necessário para um processador 𝑝 estabelecer uma comunicação entre as
tarefas 𝑖 e 𝑗, caso 𝑖 esteja em 𝑝 e 𝑗 esteja em 𝑞, 𝐶𝐼𝑖𝑗 é quantidade total de informação
trocada entre as tarefas 𝑖 e 𝑗, 𝐷𝑝𝑞 é o tempo médio necessário para transferir uma
informação entre os processadores 𝑝 e 𝑞 e 𝑋𝑖𝑝 é uma variável binária que define uma
alocação, ou seja, se a tarefa 𝑖 estiver alocada no processador 𝑝, 𝑋𝑖𝑝 assume o valor
1 (0 caso contrário) (AGUILAR; GELENBE, 1997).

𝐶𝐶𝑐 =
∑︁

𝑝

∑︁
𝑞 ̸=𝑝

∑︁
𝑖

∑︁
𝑗 ̸=𝑖

(𝐶𝐶𝑃𝑝𝑖𝑞𝑗 + 𝐶𝐶𝑃𝑞𝑗𝑝𝑖 + 𝐶𝐼𝑖𝑗𝐷𝑝𝑞 + 𝐶𝐼𝑗𝑖𝐷𝑞𝑝)𝑋𝑖𝑝𝑋𝑗𝑞 (44)

❏ O custo do balanceamento de carga: por fim, uma equilibrada distribuição
da carga de trabalho entre os processadores é efetuada. Aguilar e Gelenbe (1997)
avaliam esse custo conforme a Expressão 45, onde 𝐶𝐸 é o custo de execução total
do grafo de tarefas (uma abordagem sequencial do grafo de tarefas ou a quantidade
total de trabalho que ele contém), 𝑒𝑖 é a quantidade de instruções de uma tarefa,
𝑀 é a quantidade processadores dispostos no sistema e 𝑈𝑝 é o tempo médio de
execução de uma instrução em um processador 𝑝.

𝐶𝐵 = 1
𝑀

⎛⎝∑︁
𝑝

(︃∑︁
𝑖

𝑒𝑖𝑈𝑝𝑋𝑖𝑝 −
𝐶𝐸

𝑀

)︃2
⎞⎠ (45)

O primeiro passo para avaliar uma solução no trabalho de Wang et al. (2011) é a
definição da ordem de execução representada pelo cromossomo. Neste cenário, Wang et
al. (2011) propõem a união de duas heurísticas de prioridade para obter uma ordem de
execução otimizada, de forma que essa junção forma uma estratégia de escalonamento
max-min. O método assinala alta prioridade às tarefas que podem ser iniciadas primeiro
ou que possam influenciar o makespan do programa.

A primeira heurística utiliza o tempo médio de execução de instruções de todas os
recursos para estimar o tempo de conclusão do mais longo caminho começando da ta-
refa. Sendo assim, em um cenário onde duas tarefas estejam escalonadas para o mesmo
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processador, a tarefa com a mais alta prioridade deve ser escalonada primeiro (WANG
et al., 2011). Inicialmente, a Expressão 46 define a importância 𝑖𝑚𝑝𝑟𝑡(𝑡𝑖) de uma tarefa
𝑡𝑖 como o mais longo caminho iniciando da tarefa no grafo. Em seguida, a Expressão 47
define a prioridade 𝑝𝑟𝑖(𝑖) de uma tarefa 𝑡𝑖, onde 𝑃𝐸(𝛾) é velocidade média de execução
de instruções em todos os recursos, 𝛾𝑖 representa o tempo de execução de instrução de
um processador 𝑝𝑖, 𝑡avai

𝑖 indica o tempo de iniciação disponível e 𝑒(𝑖, 𝑗) representa uma
dependência entre as tarefas 𝑡𝑖 e 𝑡𝑗.

𝑖𝑚𝑝𝑟𝑡(𝑖) =

⎧⎪⎨⎪⎩|𝑡𝑖| se 𝑡𝑖 é uma tarefa de saída

|𝑡𝑖|+ max𝑒(𝑖,𝑗)∈𝐸 𝑖𝑚𝑝𝑟𝑡(𝑡𝑗) caso contrário
(46)

𝑝𝑟𝑖(𝑖) = 𝑃𝐸(𝛾).𝑖𝑚𝑝𝑟𝑡(𝑡𝑖)−max(𝑡avail
𝑖 , 𝑜𝑐𝑖𝑜𝑠𝑜(𝑀(𝑡𝑖))) (47)

De forma análoga, a segunda heurística estima o tempo de conclusão 𝑐𝑜𝑚𝑝(𝑡𝑖), do
mais longo caminho iniciando da tarefa 𝑡𝑖, conforme a Expressão 48, onde 𝑀(𝑖) = 𝑟𝑗.
Desse modo, a Expressão 49 define a prioridade de uma tarefa 𝑡𝑖.

𝑐𝑜𝑚𝑝(𝑖) =

⎧⎪⎨⎪⎩|𝑡𝑖|.𝛾𝑗 se 𝑡𝑖 é uma tarefa de saída

|𝑡𝑖|.𝛾𝑗 + max𝑒(𝑖,𝑗)∈𝐸 𝑐𝑜𝑚𝑝(𝑘) caso contrário
(48)

𝑝𝑟𝑖(𝑖) = 𝑐𝑜𝑚𝑝(𝑖)−max(𝑡avail
𝑖 , 𝑖𝑑𝑙𝑒(𝑀(𝑖))) (49)

Por fim, Wang et al. (2011) combinam as heurísticas de prioridade na avaliação rea-
lizada pelo Algoritmo 34. Primeiramente, para cada recurso, o algoritmo seleciona sua
primeira tarefa para ser escalonada, sendo que a tarefa é selecionada com base na pri-
oridade calculada pelas heurísticas das Expressões 47 ou 49. Em seguida, dentre todas
as próximas tarefas para serem escalonadas, o algoritmo escalona a tarefa com o tempo
de conclusão mínimo (WANG et al., 2011). Ao final do algoritmo, o tempo de conclusão
𝑓𝑡𝑝𝑖 é estimado para cada processador 𝑝𝑖 do escalonamento, ao utilizar uma fila 𝑞𝑢𝑒𝑖 que
armazena e ordena todas as tarefas escalonadas para um processador 𝑝𝑖. No Algoritmo
34, a fila 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦𝑖 organiza todas as tarefas não escalonadas que estão prontas para
executar no processador 𝑝𝑖 (WANG et al., 2011).

As Equações 50 e 51, utilizadas pelo Algoritmo 34, correspondem ao tempo de início
disponível e ao tempo de finalização de uma tarefa 𝑡𝑖. A Expressão 50 apresenta a esti-
mativa do tempo de inicialização disponível, onde 𝑓𝑡𝑡𝑗 é o tempo de finalização de uma
tarefa 𝑡𝑗. Simultaneamente, a Expressão 51 estima o tempo de inicio 𝑓𝑡𝑠𝑖 e o tempo de
finalização 𝑓𝑡𝑡𝑒𝑖 de uma tarefa 𝑡𝑖, onde 𝑜𝑐𝑖𝑜𝑠𝑜(𝑝𝑗) obtém o tempo de ociosidade de um
processador 𝑝𝑗, 𝑃 (𝑖) é o o processador onde a tarefa 𝑡𝑗 foi designada e 𝛾𝑗 é velocidade de
execução de instruções no processador 𝑝𝑗.

𝑡𝑎𝑣𝑎𝑖𝑙
𝑖 = max

𝑒(𝑗,𝑖)∈𝐸
𝑓𝑡𝑡𝑗 (50)
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Algoritmo 34 Algoritmo de Avaliação – adaptado de Wang et al. (2011)
entrada: cromossomo 𝑐;
saída: {𝑓𝑡𝑠𝑖, 𝑞𝑢𝑒𝑖} para cada processador 𝑝𝑖;

1: para toda tarefa de entrada 𝑡𝑗 faça
2: adicione 𝑡𝑗 para a fila de tarefas prontas 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦𝑐(𝑗):
3: 𝑡𝑎𝑣𝑎𝑖𝑙

𝑗 ← 0;
4: fim para
5: repita
6: 𝑚𝑖𝑛_𝑒𝑛𝑑←∞; {Tempo de conclusão mínimo}
7: 𝑡_𝑠𝑒𝑙← vazio; {Tarefa selecionada}
8: para todo processador 𝑝𝑖 faça
9: encontre em 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦 a tarefa 𝑡𝑗 com prioridade máxima; {max-min fase 1}

10: calcule 𝑓𝑡𝑡𝑗 usando a Equação 51; {max-min fase 2}
11: se 𝑓𝑡𝑡𝑗 < 𝑚𝑖𝑛_𝑒𝑛𝑑 então
12: 𝑚𝑖𝑛_𝑒𝑛𝑑← 𝑓𝑡𝑡𝑗; {Atualizar o tempo de conclusão mínimo}
13: 𝑡_𝑠𝑒𝑙← 𝑗; {Atualize a tarefa selecionada}
14: fim se
15: fim para
16: 𝑟𝑒𝑠_𝑠𝑒𝑙← 𝑐(𝑡_𝑠𝑒𝑙);
17: remova 𝑡𝑡_𝑠𝑒𝑙 de 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦𝑟𝑒𝑠_𝑠𝑒𝑙;
18: adicione 𝑡𝑡_𝑠𝑒𝑙 para 𝑞𝑢𝑒𝑟𝑒𝑠_𝑠𝑒𝑙;
19: 𝑓𝑡𝑠𝑟𝑒𝑠_𝑠𝑒𝑙 = 𝑜𝑐𝑖𝑜𝑠𝑜(𝑟𝑒𝑠_𝑠𝑒𝑙) = 𝑓𝑡𝑡𝑡_𝑠𝑒𝑙;
20: para toda tarefa descendente 𝑡𝑖 da tarefa 𝑡𝑡_𝑠𝑒𝑙 faça
21: calcule 𝑡𝑎𝑣𝑎𝑖𝑙

𝑖 usando a Equação 50;
22: se 𝑡𝑖 está pronta pra executar então
23: adicione 𝑡𝑖 para 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦𝑐(𝑖);
24: fim se
25: fim para
26: até 𝑞𝑢𝑒_𝑟𝑒𝑎𝑑𝑦𝑖 esteja vazia

𝑓𝑡𝑠𝑖 = 𝑚𝑎𝑥{𝑡avail
𝑖 , 𝑜𝑐𝑖𝑜𝑠𝑜(𝑀(𝑖))}

𝑓𝑡𝑡𝑖 = 𝑓𝑡𝑠𝑖 + |𝑡𝑖|𝛾𝑗

(51)

Após a obtenção do tempo de conclusão 𝑓𝑡𝑝𝑠 para cada processador 𝑝𝑖, Wang et al.
(2011) empregam a métrica da confiabilidade na tentativa de minimizar a quantidade de
falhas, representada na Expressão 52, onde 𝑟𝑑𝑟𝑖 é a taxa de falhas de um processador 𝑝𝑖.
Nesta fase, o makespan pode ser obtido ao observar o tempo de conclusão máximo.

𝑚∑︁
𝑖=1

𝑓𝑡𝑝𝑖 · 𝑟𝑑𝑟𝑖 (52)

O terceiro GA apresentado por Hassan et al. (2015) utilizam uma técnica baseada
na densidade local do grafo de tarefas para determinar a aptidão. Conforme os autores,
seleciona-se o processador com tempo de conclusão mínimo, 𝑓𝑡𝑝𝑖. Após isso, dentre a
lista tarefas disponíveis, considerando as restrições de precedência, escalona-se primeiro a
tarefa com a maior quantidade de sucessores. Em seguida, a lista de tarefas disponíveis é
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atualizada, de forma que uma nova busca pelo processador com menor 𝑓𝑡𝑝𝑖 é reiniciada,
repetindo o processo até o final da avaliação. Hassan et al. (2015) observam que escalonar
uma tarefa que pode levar a novas tarefas para seu processador, pode afetar o 𝐹𝑇 de todo
os sistema. Ao final, um escalonamento é formado, e 𝐹𝑇 pode ser obtido. As instruções
utilizadas nessa avaliação são sumarizadas no Algoritmo 35, onde 𝑎𝑙 é a lista de tarefas
disponíveis sem predecessoras, 𝑠𝑝 é o processador como menor 𝑓𝑡𝑝𝑖 selecionado e 𝑠𝑡 é
tarefa selecionada.

Algoritmo 35 Avaliação da Aptidão – adaptado de Hassan et al. (2015)
entrada: cromossomo 𝑐;
saída: tempo de finalização 𝐹𝑇 ;

1: enquanto |𝑎𝑙| > 0 faça
2: 𝑠𝑝 = a máquina com o 𝑓𝑡𝑝𝑖 mínimo;
3: 𝑠𝑡 = a tarefa com a maior quantidade de sucessores na 𝑠𝑝;
4: Adicionar a 𝑠𝑡 para a 𝑆𝑃 ;
5: Atualizar 𝑓𝑡𝑝𝑖;
6: Atualizar 𝑎𝑙;
7: fim enquanto
8: retorne: 𝐹𝑇 {max 𝑓𝑡𝑝𝑖}

O quarto GA, apresentado por Hassan et al. (2015), avalia os cromossomos semelhan-
temente ao Algoritmo 35, no entanto, emprega uma combinação com uma heurística de
tempo mais ágil de inicialização. A avaliação da aptidão seleciona, dentre um conjunto
𝐴𝑉 de tarefas disponíveis sem tarefas predecessoras, a tarefa com 𝑓𝑡𝑝𝑗 mínimo, carac-
terizando uma técnica de ECT. Em conjunto, a avaliação utiliza a densidade local do
grafo ao também considerar a quantidade de tarefas sucessoras. Em resumo, a seleção
de um tarefa 𝑡𝑗 ∈ 𝐴𝑉 é realizada conforme a Expressão 53, onde 𝛼 ∈ [1, 0] e |𝑆𝑢𝑐𝑐𝑗| é a
quantidade de sucessores de uma tarefa 𝑗 (HASSAN et al., 2015).

𝛼× (𝑓𝑡𝑝𝑗)− (1− 𝛼)× |𝑆𝑢𝑐𝑐𝑗| (53)

5.3 Função Objetivo na MLE

A função de aptidão empregada sobre a lista de mapeamentos engloba a ordenação
topológica das tarefas e retorna o tempo de finalização do escalonador. O Algoritmo 36
demonstra a função de aptidão utilizada por Singh e Youssef (1996). Algumas funções
essenciais utilizadas no algoritmo são:

❏ 𝜇𝑘𝑚𝑝
𝑖 : indica o tempo de execução de uma tarefa 𝑖 em uma máquina 𝑘 usando o

mapeamento 𝑚𝑝, de maneira que 1 ≤ 𝑘 ≤ 𝑚 e 1 ≤ 𝑚𝑝 ≤ 𝜑, onde 𝜑 representa a
quantidade mapeamentos possíveis para as máquinas disponíveis;
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❏ 𝜎(𝑖𝑚𝑝
𝑎 , 𝑗𝑛𝑝

𝑏 , 𝑙): indica o tempo de comunicação de uma tarefa 𝑖 designada para uma
máquina de tipo 𝑎 usando um mapeamento 𝑚𝑝 para uma tarefa 𝑗 designada à uma
máquina de tipo 𝑏 usando um mapeamento 𝑛𝑝 sobre uma conexão 𝑙. Onde, para
todo 𝑖, 𝑗 ∈ 𝑉 , 1 ≤ 𝑎, 𝑏 ≤ 𝑟, 1 ≤ 𝑚,𝑛 ≤ 𝜑 e 1 ≤ 𝑙 ≤ 𝜆.

Algoritmo 36 Cálculo de Aptidão – adaptado de Singh e Youssef (1996)
entrada: cromossomos 𝑐;
saída: tempo de finalização 𝐹𝑇 ;

1: decodificar: ∀𝑖 ∈ 𝑇, 𝜋(𝑖) = (([𝐼𝑖/𝜑] + 1), (𝐼𝑖 mod 𝜑+ 1));
{Reordene os nós de forma que 𝑖 < 𝑗, se 𝑖 é predecessor de 𝑗}

2: Executa ordenamento topológico em 𝐺;
3: para 𝑖 = 1; 𝑚 faça
4: se 𝑖 não possui predecessor então
5: 𝜎(𝑖) = (0, 𝜇𝑎𝑏

𝑖 ), onde 𝜋(𝑖) = (𝑎, 𝑏);
6: senão
7: para todo todo processador 𝑝 de 𝑖 faça
8: 𝐹𝑝 = min∀𝑙𝑖𝑛𝑘𝑠[𝑝𝑓𝑖𝑚 + 𝜎(𝑝𝑑

𝑐 , 𝑖
𝑏
𝑎, 𝑙)]

{𝜎(𝑝) = (𝑝𝑐𝑜𝑚𝑒ç𝑜, 𝑝𝑓𝑖𝑚)}
{Etapa computada nas interações anteriores devido a ordem topológica}
{𝜋(𝑝) = (𝑐, 𝑑)}

9: 𝑖𝑖𝑛𝑖𝑐𝑖𝑜 = max∀𝑝 𝐹𝑝

{𝑖𝑖𝑛𝑖𝑐𝑖𝑜 é o tempo de início do nó 𝑖}
10: 𝑖𝑓𝑖𝑚 = 𝑖𝑖𝑛𝑖𝑐𝑖𝑜 + 𝜇𝑎𝑏

𝑖 ;
11: 𝜎(𝑖) = (𝑖𝑖𝑛𝑖𝑐𝑖𝑜, 𝑖𝑓𝑖𝑚), onde 𝜋(𝑖) = (𝑎, 𝑏);
12: fim para
13: fim se
14: fim para
15: retorne: tempo de finalização:𝐹𝑇 = max∀𝑖∈𝑇 (𝑖𝑓𝑖𝑚)

5.4 Função Objetivo na MSE

A etapa de avaliação realizada por Wang, Siegel e Roychowdhury (1996) e Wang et al.
(1997) constrói o escalonamento considerando o custo de comunicação e a sequência de
execução. O cenário adotado caracteriza cada máquina com um link de entrada e um link
de saída de dados, sendo todas as máquinas interligadas por um switch. Inicialmente, o
mecanismo escalona as tarefas de acordo com a cadeia de escalonamento, em que tarefas
alocadas para um mesmo processador executam obedecendo suas respectivas posições
na cadeia de escalonamento. De forma parecida, tarefas escalonadas para processadores
diferentes tem sua execução controlada pela dependência de dados. Em adição, qualquer
tarefa só pode ser escalonada quando todos os seus dados de entrada forem transferidos.
Caso tarefas alocadas para um mesmo processador possuam dependência de dados, o
custo de comunicação será zero. Após a montagem do escalonamento, o valor de aptidão
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de um cromossomo é definido como o tempo de finalização da execução da última tarefa
escalonada. Portanto, o valor de aptidão é o tempo de execução total, dado as cadeias de
alocação e escalonamento.

O trabalho de Lee e Chen (2003) converte a otimização para maximização ao definir
o valor de aptidão como 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇 , onde 𝐹𝑇 define o tempo de execução total de um
escalonamento e 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 é o maior valor de makespan encontrado nos cromossomos da
população.

Propondo dois GAs com duplicação de tarefas e baseados em prioridade, Yao, You e
Li (2004) efetuam a computação da aptidão conforme sumarizado no Algoritmo 37. Dessa
forma, tanto o GA padrão quanto o GA adaptado ao conceito de MS utilizam o mesmo
procedimento avaliativo.

Algoritmo 37 Decodificação da MSE baseada em prioridade e com duplicação de tarefas
– adaptado de Yao, You e Li (2004)
entrada: Cromossomo 𝑐;
saída: Comprimento do escalonamento 𝐹𝑇 ;

1: Calcule o valor de 𝑝𝑟𝑖 de cada tarefa utilizando a Expressão 29;
2: Ordene a lista 𝑝𝑟𝑖 em ordem ascendente de valores 𝑝𝑟𝑖;
3: para toda tarefa 𝑡 na ordem ascendente de 𝑝𝑟𝑖 faça
4: para todo 𝑝 ∈ 𝑃 = 𝑝1, 𝑝2, ..., 𝑝𝑚 faça
5: se 𝑡 não está alocado para 𝑝 então
6: 𝑆𝑇 (𝑡, 𝑝) = 0; 𝐹𝑇 (𝑡, 𝑝) = 0;
7: senão
8: Considere todas as tarefas adiante de 𝑡 na lista 𝑝𝑟𝑖 e custo de comunicação para

determinar o mais rápido tempo de inicio de 𝑡, então 𝐹𝑇 (𝑡, 𝑝) = 𝑆𝑇 (𝑡, 𝑝)+𝑒𝑡(𝑡);
9: fim se

10: fim para
11: fim para
12: retorne: max𝐹𝑇 (𝑡, 𝑝)|𝑡 ∈ 𝑇, 𝑝 ∈ 𝑃 como o comprimento de escalonamento;

Com as cadeias de escalonamento e alocação dividas em GAs distintos, Bonyadi e
Moghaddam (2009) calculam um valor de aptidão para cada estrutura em cada tipo
de população. Na população que armazena as cadeias de escalonamento, 𝑝𝑜𝑝𝑆, uma
cadeia de alocação é selecionada para cada cadeia de escalonamento, de forma que esse
par selecionado minimize o makespan. O resultado dessa junção é atualizado como o
valor de aptidão da cadeia de escalonamento, conforme apresentado no Algoritmo 38.
De maneira análoga, conforme apresentado no Algoritmo 39, as cadeias da população de
alocação, 𝑝𝑜𝑝𝑃 , também têm sua aptidão calculada na junção ideal com alguma cadeia
de escalonamento, porém, executada no GA voltado às alocações.

Em seus dois primeiros algoritmos, Omara e Arafa (2009) efetuam a avaliação da apti-
dão ao combinar o tempo de finalização do escalonamento com o balanceamento de carga.
Omara e Arafa (2009) justificam que várias soluções encontradas podem se igualar no ma-
kespan; entretanto, quando o balanceamento de carga é avaliado, nem todas as soluções
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Algoritmo 38 Aptidão de cadeias de escalonamento – adaptado de Bonyadi e Moghad-
dam (2009)
entrada: 𝑝𝑜𝑝𝑆, 𝑝𝑜𝑝;
saída: Valores de aptidão para 𝑝𝑜𝑝𝑆;

1: para toda sequência 𝑠 em 𝑝𝑜𝑝𝑆 faça
2: para toda cadeia de processamento 𝑝 em 𝑝𝑜𝑝𝑃 faça
3: Calcule o makespan do par (𝑠, 𝑝) (chamado 𝑀𝑠,𝑝);
4: se 𝑀𝑠,𝑝 é o melhor makespan encontrado para 𝑠 então
5: atualize a aptidão da sequência (𝑠) como 𝑀𝑠,𝑝;
6: fim se
7: fim para
8: fim para
9: retorne: todos os valores de aptidão;

Algoritmo 39 Aptidão de cadeias de alocação – adaptado de Bonyadi e Moghaddam
(2009)
entrada: 𝑝𝑜𝑝𝑆, 𝑝𝑜𝑝𝑃 ;
saída: Valores de aptidão para 𝑝𝑜𝑝𝑃 ;

1: para toda sequência 𝑝 em 𝑝𝑜𝑝𝑃 faça
2: para toda cadeia 𝑠 em 𝑝𝑜𝑝𝑆 faça
3: Calcule o makespan do par (𝑠, 𝑝) (chamado 𝑀𝑠,𝑝);
4: se 𝑀𝑠,𝑝 é o melhor makespan encontrado para 𝑠 então
5: Atualize a aptidão da sequência (𝑝) como 𝑀𝑠,𝑝;
6: fim se
7: fim para
8: fim para
9: retorne: todos os valores de aptidão;

apresentam bons resultados. Desse modo, a Expressão 54 calcula o tempo de finalização,
onde 𝑎 é uma constante e 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) é o comprimento do escalonamento, sendo este
último definido na Expressão 55. Paralelamente, o balanceamento de carga é calculado
a partir da média do tempo de execução dos processadores, 𝑎𝑣𝑔, e o tempo máximo de
finalização, 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠), conforme apresentado na Expressão 56. O valor de 𝑎𝑣𝑔 é
calculado conforme a Expressão 57, onde o tempo de execução de cada processador 𝑝𝑗 é
obtido por 𝑓𝑡𝑝[𝑝𝑗].

𝑓 = ( 𝑎

𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠)) (54)

𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) = max(𝑓𝑡𝑡(𝑡, )), 𝑖 = 1, ..., 𝑇 (55)

𝐿𝑜𝑎𝑑𝐵𝑎𝑙𝑎𝑛𝑐𝑒 = 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠)
𝑎𝑣𝑔

(56)

𝑎𝑣𝑔 =
𝑚∑︁

𝑗=1

𝑓𝑡𝑝[𝑝𝑗]
𝑚

(57)
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O trabalho de Chitra et al. (2010) é um outro exemplo de otimização com mais de um
objetivo, de forma que três métricas são consideradas: makespan, flowtime e confiabili-
dade. Inicialmente, o makespan pode ser obtido ao encontrar o maior tempo de conclusão
dentre os processadores disponíveis, conforme apresentado na Expressão 58, e o flowtime
caracteriza a soma do tempo de finalização de todas as tarefas. Chitra et al. (2010)
observam que o flowtime possui uma magnitude maior que o makespan e sua diferença
aumenta ao acréscimo de tarefas e máquinas. Desse modo, a Expressão 59 demonstra o
cálculo do flowtime médio, 𝑎𝑓𝑡(𝑠).

𝐹𝑇 = max
𝑗
𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠) (58)

𝑎𝑓𝑡(𝑠) =
∑︀

𝑗 𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠)
𝑃

(59)

A terceira métrica otimizada por Chitra et al. (2010) é a confiabilidade, sendo essa
observada em um cenário em que os processadores tratam as falhas de execução transito-
riamente, isto é, uma falha em um processador só afeta a tarefa em execução no momento
e não suas tarefas descendentes. A Expressão 60 obtém a probabilidade de um processa-
dor 𝑝𝑗 executar todas as suas tarefa sucessivamente, onde 𝜆 é uma constante, seguindo o
modelo de distribuição de Poisson. Em adição, considerando as falhas como fenômenos
independentes, a Expressão 61 calcula a probabilidade de um escalonamento 𝑠 finalizar
corretamente. Por fim, o índice de confiabilidade pode ser definido conforme a Expressão
62.

Em um estudo comparativo, Chitra, Venkatesh e Rajaram (2011) utilizam as ex-
pressões 58 e 62 para avaliar a aptidão dos indivíduos, representando respectivamente o
makespan e a confiabilidade.

𝑝𝑗
𝑠𝑢𝑐𝑐(𝑠) = 𝑒−𝜆𝑗𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠) (60)

𝑝𝑠𝑢𝑐𝑐 = 𝑒−
∑︀

𝑗
𝜆𝑗𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠) (61)

𝑟𝑒𝑙(𝑠) =
∑︁

𝑗

𝜆𝑗𝑓𝑡𝑝𝑗(𝑠) (62)

Para avaliar os objetivos de makespan e confiabilidade, Sathappan et al. (2011) utili-
zam uma abordagem baseada em soma ponderada. Desse modo, o makespan é obtido pela
Expressão 58 e o índice de confiabilidade, pela Expressão 62. Ambos são ponderados de
acordo com sua importância. A Expressão 63 apresenta a combinação das duas funções,
onde 𝜔 é um valor, entre 0 e 1, que atua como coeficiente ponderativo. O valor do mínimo
e máximo são representado por 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛 e 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥, respectivamente. Da mesma forma, o
valor do menor e do maior índice de confiabilidade é dado por 𝐶𝐹𝑚𝑖𝑛 e 𝐶𝐹𝑚𝑎𝑥. Sathappan
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et al. (2011) destacam que, ao variar os valores possíveis de 𝜔, o balanceamento entre o
makespan é a confiabilidade pode ser determinado. Além disso, ao utilizar combinações
lineares de ambos os objetivos, o problema bi-objetivo pode ser convertido para um único
objetivo.

𝑓(𝑠) = 𝜔 · 𝐹𝑇 − 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛

𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛

+ (1− 𝜔) · 𝐶𝐹 − 𝐶𝐹𝑚𝑖𝑛

𝐶𝐹𝑚𝑎𝑥 − 𝐶𝐹𝑚𝑖𝑛

(63)

A Expressão 64 é utilizada como forma de avaliar a aptidão no trabalho de Gupta,
Kumar e Agarwal (2010), de forma que 𝐹𝑇 (𝑖) é o tempo de finalização do i-ésimo cro-
mossomo; 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 e 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛 correspondem ao tempo de finalização máximo e mínimo da
atual população de cromossomos, respectivamente.

𝐹 (𝑖) = (𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇 (𝑖) + 1/(𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 − 𝐹𝑇𝑚𝑖𝑛 + 1)) (64)

No trabalho de Kang, Zhang e Chen (2011), a métrica do makespan é empregada
para a avaliação de aptidão, sendo obtida após a leitura do escalonamento gerado pela
decodificação do cromossomo.

Mohamed e Awadalla (2011), Awadall, Ahmad e Al-Busaidi (2013) traduzem a otimi-
zação do problema para minimização do makespan através da Expressão 65, onde 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 é
o tempo de finalização máximo encontrado na população, e 𝑓𝑡𝑡(𝑡) é o tempo de finalização
de uma tarefa 𝑡.

𝑓 = 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 −max
𝑡∈𝑇

𝑓𝑡𝑡(𝑡) (65)

Os dois GAs apresentados por Ahmad, Munir e Nisar (2012) possuem métodos dife-
rentes para avaliar a aptidão. O primeiro GA, define a aptidão como 𝑓 = 𝑐/𝑚𝑎𝑘𝑒𝑠𝑝𝑎𝑛,
onde 𝑐 é uma constante. Já o segundo GA utiliza o Algoritmo 40 para decodificar os
cromossomos e obter o valor de aptidão.

Algoritmo 40 Determinação do comprimento do escalonamento – adaptado de Ahmad,
Munir e Nisar (2012)
entrada: Cadeia de alocação do cromossomo;
saída: Comprimento do escalonamento 𝐹𝑇 ;

1: para toda 𝑡𝑖 na cadeia de alocação faça
2: Identifique o processador 𝑝𝑗 da cadeia de alocação alocado para 𝑡𝑖;
3: Determine o tempo de finalização de 𝑡𝑖 em 𝑝𝑗;
4: Elimine 𝑡𝑖 da cadeia de escalonamento;
5: fim para
6: 𝐹𝑇 = tempo de finalização máximo;
7: retorne: 𝐹𝑇

De forma análoga ao primeiro GA apresentado por Ahmad, Munir e Nisar (2012), os
trabalhos de Kaur e Singh (2012), Panwar, Lal e Singh (2012) e Ahmad et al. (2016)
utilizam a divisão 1/𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) para calcular a aptidão.
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A Expressão 66 apresenta a ponderação de dois objetivos realizada por Dhingra, Gupta
e Biswas (2014), onde 𝑓1 representa o tempo de máximo de conclusão, makespan, 𝑓2

representa a soma dos tempos de conclusão de cada tarefas, flowtime, e 𝛼 é um coeficiente
de ponderação que varia de 0 a 1.

𝑓 = min(𝛼𝑓1 + (1− 𝛼)𝑓2) (66)

Adicionalmente à normalização supracitada, ao final de cada geração, Ahmad et al.
(2016) analisam soluções em busca de problemas quanto ao balanceamento de carga.
Desta forma, 50% dos cromossomos têm a qualidade de seus escalonamentos elevada ao
balancear de carga dos processadores do conjunto. A Expressão 67 é utilizada para deter-
minar o índice de balanceamento pra cada solução, onde 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) é o comprimento
do escalonamento e 𝑓𝑡𝑝𝑗 é o tempo de finalização de um processador 𝑗. Ahmad et al.
(2016) alertam que, quanto maior for o valor de 𝐿𝐵, pior é o balanceamento de carga.

𝐿𝐵 = 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠)−min{𝑓𝑡𝑝1, 𝑓𝑡𝑝2, 𝑓𝑡𝑝3, ..., 𝑓𝑡𝑝𝑚} (67)

5.5 Função Objetivo na OLE

A primeira abordagem utilizada para a definição da aptidão de um cromossomo na
representação OLE é apresentada no trabalho de Kwok e Ahmad (1997). A Expressão
68 apresenta a equação para obtenção da aptidão, onde 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) determina o
comprimento do escalonamento. Ao final do cálculo, o valor da aptidão estará padronizado
entre 0 e 1.

(∑︀𝑛
𝑖 𝑒𝑡(𝑡𝑖)− 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠))∑︀𝑛

𝑖 𝑒𝑡(𝑡𝑖)
(68)

No trabalho de Ramachandra e Elmaghraby (2006), a aptidão é computada como∑︀
𝑒𝑡(𝑡𝑗)𝑓𝑡𝑡𝑗, onde 𝑒𝑡(𝑡𝑗) representa o custo da tarefa e 𝑓𝑡𝑡𝑗 o tempo de finalização de

uma tarefa 𝑗. Para definição do tempo de finalização, Ramachandra e Elmaghraby (2006)
calculam escalonamento através da regra FAM, em que tarefas são escalonadas observando
as primeiras máquinas disponíveis.

A função de aptidão é implementada no trabalho de Xu et al. (2012) juntamente ao
algoritmo de alocação HEFT (TOPCUOGLU; SEVILMIS, 2002). Nesse caso, o makespan
é definido com o tempo de finalização da última tarefa processada. O Algoritmo 41
sumariza as instruções utilizadas no trabalho de Xu et al. (2012) para o cálculo da aptidão,
de forma que 𝐸𝐹𝑇 (𝑡𝑖, 𝑝𝑘) define o mais rápido tempo de finalização de uma tarefa 𝑡𝑖 no
processador 𝑝𝑘. Além de implementar o Algoritmo 41 para alocar as tarefas, o trabalho
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de Xu et al. (2014) adapta a otimização em forma de minimização conforme a Expressão
69.

𝑓𝑖 = max
𝑗∈𝑝𝑜𝑝

(𝐹𝑇𝑗)− 𝐹𝑇𝑖 + 1 (69)

Algoritmo 41 Cálculo da Aptidão baseada em HEFT – adaptado de Xu et al. (2012) e
Xu et al. (2014).
entrada: Fila de escalonamento (cromossomo);
saída: 𝐹𝑇 ;

1: Preencha a Fila de escalonamento com as tarefas;
2: enquanto Fila de escalonamento ̸= ∅ faça
3: Selecione a primeira tarefa 𝑡𝑖 da Fila para escalonamento;
4: para todo processador 𝑝𝑘 no conjunto de processadores faça
5: Calcule 𝐸𝐹𝑇 (𝑡𝑖, 𝑝𝑘) usando a política de inserção baseada em HEFT;
6: Aloque a tarefa 𝑡𝑖 par ao processador 𝑝𝑘 que minimiza 𝐸𝐹𝑇 (𝑡𝑖);
7: fim para
8: Remove 𝑡𝑖 da Fila de Escalonamento
9: fim enquanto

10: retorne: aptidão = 𝐹𝑇 = 𝐸𝐹𝑇 (𝑇𝑒𝑥𝑖𝑡);

Conforme supracitado, o primeiro GA considerado no trabalho de Hassan et al. (2015)
trabalha sob a codificação OLE. Neste contexto, a função objetivo é obtida utilizando a
técnica de menor tempo de conclusão (ECT1), segundo a qual a tarefa é direcionada ao
processador em que tal tarefa possua o tempo de conclusão mínimo.

5.6 Função Objetivo na TE

A função objetivo no trabalho de Topcuoglu e Sevilmis (2002) é calculada conforme a
Expressão 70, onde 𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡 identifica custo normalizado de um indivíduo e 𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡𝑚𝑎𝑥 é o
custo normalizado máximo encontrado na população.

𝑓 = 𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡𝑚𝑎𝑥 −𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡+ 0.01×𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡𝑚𝑎𝑥 (70)

Ao empregar a codificação baseada em TE com diminuição de restrições, o trabalho de
Wu et al. (2004) aborda a utilização de cromossomos com soluções inválidas. Desta forma,
a função objetivo deve ser adaptada para penalizar soluções impossíveis. A Expressão 71
apresenta o soma ponderada empregada por Wu et al. (2004) na avaliação das soluções,
onde 0.0 ≤ 𝑏 ≤ 1.0. A variável 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 recompensa soluções válidas, enquanto
que, se uma solução for válida, a variável 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 recompensará soluções mais
curtas.

𝑓 = (1− 𝑏)× 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠+ 𝑏× 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 (71)
1 Do inglês, Earliest Completion Time.
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Wu et al. (2004) alertam que soluções inválidas não têm o valor de 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠
calculado, o que penaliza a solução, conforme a Expressão 72.

𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 = (1− 𝑏)× 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠+ 𝑏× 0 = (1− 𝑏)× 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 (72)

O cálculo utilizado no componente 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 utiliza algumas orientações. Para
que um escalonamento de um par de tarefas em um único processador seja válido, as
tarefas do par devem ser independentes ou a ordem de alocação do processador deve cor-
responder a ordem de dependência (WU et al., 2004). Portanto, uma solução só pode
ser totalmente válida se todos os processadores possuírem escalonamentos válidos. Além
disso, Wu et al. (2004) elaboraram o 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 de forma que seja uma avaliação
gradual, isto é, pequenas sequências com ordenações válidas são recompensadas, e even-
tualmente, ao incrementar o comprimento das sequências, soluções inteiramente válidas
poderão ser encontradas. Ao empregar esses conceitos, Wu et al. (2004) dividem o com-
ponente 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 em dois componentes principais: a porcentagem do total de tarefas
codificadas por um indivíduo e a porcentagem de sequências válidas dado um comprimento
máximo. A Expressão determina a relação entre os componentes de 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠:

𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 = 𝑟𝑎𝑤_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠× 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑟𝑎𝑡𝑖𝑜 (73)

Inicialmente, para o cálculo do 𝑟𝑎𝑤_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠, é necessário definir o componente que
controla a evolução gradual. Nesse caso, Wu et al. (2004) definem a evolução como eras,
na forma: 𝑒𝑟𝑎 = 0, 1, 2...., 𝐸. O valor máximo definido para a era, 𝐸 ≤ 𝑇 , é definido
pelo usuário e, em um primeiro momento, 𝑒𝑟𝑎 = 0. A evolução gradual é executa ao
incrementar o valor de era em duas situações: quando a média de aptidão da população
excede um limite definido pelo usuário, 𝑡ℎ𝑟𝑒𝑠ℎ, e quando o número de cromossomos com
a aptidão máxima excede outro limite definido pelo usuário, 𝑡ℎ𝑟𝑒𝑠ℎ_𝑚𝑎𝑥𝑓𝑖𝑡 (WU et al.,
2004).

Para o cálculo de 𝑟𝑎𝑤_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠, dois intervalos são considerados: o primeiro, iden-
tificado como as primeiras 𝑒𝑟𝑎 + 1 (ou anteriores) tarefas alocadas, e o segundo, onde
todas as sequências de comprimento 𝑒𝑟𝑎 + 2. A importância do primeiro intervalo da-se
ao incremento de era, de forma que a probabilidade de um processador conter menos que
𝑒𝑟𝑎+ 2 tarefas aumenta (WU et al., 2004).

Inicialmente, a Expressão 74 é utilizada para determinar a pontuação das tarefas, no
intervalo 𝑒𝑟𝑎 + 1 (ou anterior) em um único processador. A função 𝑛𝑢𝑚𝑡𝑎𝑠𝑘𝑠(𝑝), onde
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𝑝 = 1, ..., 𝑃 , indica o número de tarefas alocadas a um processador 𝑝.

𝑠𝑢𝑏𝑠𝑒𝑞(𝑝) =

⎧⎪⎨⎪⎩1 se 𝑛𝑢𝑚𝑡𝑎𝑠𝑘𝑠(𝑝) > 0

0 caso contrário

𝑣𝑎𝑙𝑠𝑒𝑞(𝑝) =

⎧⎪⎪⎪⎨⎪⎪⎪⎩
1 se as tarefas da primeira 𝑒𝑟𝑎 + 1 (ou menos) do pro-

cessador 𝑝 estão em ordem válida
0 caso contrário

(74)

Conforme a definição de Wu et al. (2004), as equações na Expressões 74 referem-
se a processadores individuais. A Expressão 75 resume o cálculo para obter os valores,
referentes às sequências, para todos os processadores de um cromossomo.

𝑆𝑢𝑏𝑠𝑒𝑞 =
𝑃∑︁

𝑝=1
𝑠𝑢𝑏𝑠𝑒𝑞(𝑝), 𝑉 𝑎𝑙𝑠𝑒𝑞 =

𝑃∑︁
𝑝=1

𝑠𝑢𝑏𝑠𝑒𝑞(𝑝) (75)

Em seguida, para determinar a pontuação referente as sequências, no intervalo 𝑒𝑟𝑎+2,
para um único processador, utiliza-se as equações presentes na Expressão 76.

𝑠𝑒(𝑝) = # de sequências de comprimento 𝑒𝑟𝑎+ 2 no Processador 𝑝

𝑣𝑒(𝑝) = # de sequências válidas de comprimento 𝑒𝑟𝑎+ 2 no Processador 𝑝
(76)

De maneira análoga ao espaço 𝑒𝑟𝑎 + 1, ao combinar as equações da Expressão 76, é
possível computar a pontuação, para cada cromossomo, referente as sequências dispostas
no intervalo 𝑒𝑟𝑎+ 2, conforme demonstrado na Expressão 77.

𝑆𝐸 =
𝑃∑︁

𝑝=1
𝑠𝑒(𝑝), 𝑉 𝐸 =

𝑃∑︁
𝑝=1

𝑣𝑒(𝑝) (77)

Ao final, o 𝑟𝑎𝑤_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 de um cromossomo é obtido conforme a Expressão 78.

𝑟𝑎𝑤_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 = 𝑉 𝑎𝑙𝑠𝑒𝑞 + 𝑉 𝐸

𝑆𝑢𝑏𝑠𝑒𝑞 + 𝑆𝐸
(78)

Em contrapartida, a contagem de tarefas codificadas pelo cromossomo é definida por
𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑟𝑎𝑡𝑖𝑜. O cálculo obtém a porcentagem de tarefas distintas mediante a todas as
tarefas especificadas no problema (Expressão 79). Sendo assim, 𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑟𝑎𝑡𝑖𝑜 penaliza
cromossomos que não contenham todas as soluções, o que pode encorajar o sistema a
incluir uma cópia de cada indivíduo no cromossomo (WU et al., 2004).

𝑡𝑎𝑠𝑘_𝑟𝑎𝑡𝑖𝑜 = quantidade de tarefas distintas codificadas no cromossomo
total de tarefas no problema (79)

O valor de 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 só pode ser calculado caso a solução seja viável, caso
contrário, 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 recebe zero. Ao calcular o valor de 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠, 𝑡𝑠
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representa o tempo de execução encontrado pelo escalonamento codificado. Em seguida,
o tempo necessário para executar todas as tarefas em um único processador é definido
por 𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛, enquanto que 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟_𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛 = 𝑃 × 𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛, onde 𝑃 é igual a
quantidade de processadores. Conforme observado por Wu et al. (2004), qualquer solução
viável deve ser 𝑡𝑠≪ 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟_𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛, o que torna 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟_𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛 um seguro limite
superior para o tempo de execução. Desta forma, o objetivo é minimizar 𝑡𝑠, conforme
demonstrado na Expressão 80.

𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 = 𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟_𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛− 𝑡𝑠
𝑠𝑢𝑝𝑒𝑟_𝑠𝑒𝑟𝑖𝑎𝑙_𝑙𝑒𝑛 (80)

Apesar que, teoricamente, o valor máximo para 𝑝𝑟𝑜𝑐𝑒𝑠𝑠𝑜𝑟_𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠 é 1, esse valor
não pode ser encontrado, uma vez que o tempo de execução, 𝑡𝑠, deveria ser igual a
zero, e portanto, as tarefas precisam de mais do que zero unidades de tempo para serem
completadas.

O trabalho de Demiroz e Topcuoglu (2006) combina a minimização de dois objeti-
vos: comprimento de escalonamento (makespan) e quantidade de processadores utilizada.
Essa combinação voltada a minimizar o custo normalizado, 𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡, é demonstrada na
Expressão 81, onde 𝑁𝑆𝐿2 é o comprimento do escalonamento normalizado, e 𝑁𝑃𝑈3 é a
utilização normalizada dos processadores. Os itens 𝑤1 e 𝑤2 são coeficientes associados a
importância dos objetivos.

𝑁𝐶𝑜𝑠𝑡 = 𝑤1 ×𝑁𝑆𝐿+ 𝑤2 ×𝑁𝑃𝑈 (81)

Demiroz e Topcuoglu (2006) destacam que a normalização do comprimento do esca-
lonamento é realizada pois um grande conjunto de grafos, com diferentes propriedades,
foi considerado nos experimentos. A Expressão 82 demonstra como o 𝑁𝑆𝐿 pode ser
calculado, onde 𝐶𝑃𝑚𝑖𝑛 representa o caminho crítico de um grafo caso o custo de compu-
tação de cada tarefa seja atribuído ao valor mínimo nas várias alternativas de processador
(DEMIROZ; TOPCUOGLU, 2006). O comprimento do escalonamento, denominado na
Expressão 82, representa a soma dos custos de computação mínimos de cada tarefa, onde
𝑝𝑒𝑡𝑖, 𝑗 representa o custo computacional de executar a tarefa 𝑡𝑖 em um processador 𝑝𝑗.

𝑁𝑆𝐿 = Comprimento Escalonamento∑︀
𝑡𝑖∈𝐶𝑃𝑚𝑖𝑛

min𝑝𝑗∈𝑃 𝑝𝑒𝑡{𝑖, 𝑗}
(82)

Ainda sobre a otimização proposta por Demiroz e Topcuoglu (2006), o elemento 𝑁𝑆𝐿
pode ser computado conforme a Expressão 83, onde número total de unidades de pro-
cessamento é representado por 𝑃 . O comprimento de um grafo caracteriza o máximo
grau de concorrência, que é a quantidade máxima de tarefas que podem ser executadas
paralelamente em um gráfico (DEMIROZ; TOPCUOGLU, 2006). No grafo da Figura 1,
2 Do inglês, Normalized Schedule Length.
3 Do inglês, Normalized Processor Usage.



5.6. Função Objetivo na TE 191

dentre outras possibilidades de paralelismo, as tarefas 𝑡3, 𝑡4 e 𝑡5 configuram ao grafo um
comprimento igual a 3.

𝑁𝑃𝑈 = 𝑃 usados
Comprimento do grafo (83)

A avaliação de aptidão empregada no terceiro algoritmo de Omara e Arafa (2009) lida
com cromossomos válidos e inválidos. Dessa forma, o critério de punição adotado para
cromossomos inválidos é atribuir o valor zero como nota final. Os demais cromossomos
válidos recebem como aptidão um valor normalizado definido na Expressão 84, onde
𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) define o tempo de finalização máximo encontrado dentre as tarefas do
grafo, isto é, o makespan.

𝑓 = 1/𝑐𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜(𝑠) (84)

Com o objetivo de obter um bom balanceamento de carga adotando a codificação
baseada em TE, Pop, Dobre e Cristea (2009) dividem a função objetivo em quatro fatores
de medição: 𝑓1, 𝑓2, 𝑓3 e 𝑓4. O primeiro fator avaliado, para um cromossomo 𝑐, 𝑓1, é
demonstrado na Expressão 85, onde |𝑐| representa o número de tarefas do cromossomo 𝑐.
Dessa forma, o primeiro fator considerado verifica se o escalonamento está perfeitamente
balanceado, isto é, convergindo para 1 quando 𝑡𝑚 se aproxima de 𝑡𝑀 .

𝑓1 = 𝑡𝑚
𝑡𝑀

= 𝑚𝑖𝑛1≤𝑖≤|𝑐|{𝑡𝑖}
𝑚𝑎𝑥1≤𝑗≤|𝑐|{𝑡𝑗}

, 0 ≤ 𝑓1 ≤ 1 (85)

Posteriormente, o segundo fator avaliado, 𝑓2, verifica a média de utilização dos pro-
cessadores, sendo demonstrado na Expressão 86. No caso ideal, os totais de execução nos
processadores são iguais entre si e iguais ao makespan, o que leva ao valor 1 na média de
utilização dos processadores (POP; DOBRE; CRISTEA, 2009).

𝑓2 = 1
𝑐

|𝑐|∑︁
𝑗=1

𝑡𝑗
𝑡𝑀
, 0 ≤ 𝑓2 ≤ 1 (86)

Em seguida, o terceiro fator observado pela avaliação de Pop, Dobre e Cristea (2009),
𝑓3, verifica se as tarefas do escalonamento atendem as restrições impostas (ordem, prazo,
recursos). A Expressão 87 apresenta o cálculo desse fator, onde 𝑇𝑠(𝑐) denota, para um
cromossomo 𝑐, as tarefas do grafo que atendem as restrições, e 𝑇 é atribuído a quantidade
total de tarefas.

𝑓3 = 𝑇𝑠(𝑐)
𝑇

, 0 ≤ 𝑓3 ≤ 1 (87)

Por fim, o quarto e último fator, 𝑓4, considerado por Pop, Dobre e Cristea (2009),
avalia as dependências entre as tarefas, sendo a avaliação inteiramente relacionada ao
comprimento do escalonamento. O cálculo do quarto fator é apresentado na Expressão
88, onde 𝑆𝐿(𝑐) determina o comprimento do escalonamento codificado pelo cromossomo
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𝑐, e 𝑡𝑀 denota o comprimento máximo de escalonamento (makespan) para todos os cro-
mossomos da população.

𝑓4 = 𝑆𝐿(𝑐)
𝑡𝑀

(88)

Em resumo, Pop, Dobre e Cristea (2009) combinam os fatores supracitados em uma
única expressão para calcular a aptidão de cada cromossomo. Essa combinação dos fatores
é apresentada na Expressão 89.

𝐹 (𝑐) = 𝑓1 × 𝑓2 × 𝑓3 × 𝑓4

𝐹 (𝑐) = ( 𝑡𝑚
𝑡𝑀

)× (1
𝑐

|𝑐|∑︁
𝑗=1

𝑡𝑗
𝑡𝑀

)× (𝑇𝑠(|𝑐|)
𝑇

)× (𝑆𝐿(𝑐)
𝑡𝑀

), 0 ≤ 𝐹 (𝑐) ≤ 1
(89)

A função objetivo empregada no trabalho de Amalarethinam e Selvi (2012) combina
três parâmetros para otimização, sendo o cálculo apresentado na Expressão 90. Os pa-
râmetros são: 𝐹𝑇 , o makespan, 𝑃 , a quantidade de recursos (processadores), e 𝐴𝑅𝐼4, a
média de tempo ocioso dos recursos.

𝑓 = 1
𝐹𝑇

+ 𝑃

𝐴𝑅𝐼
(90)

A otimização empregada pelo trabalho de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017) e Akbari
(2018) combina dois objetivos: a minimização do makespan e a maximização da paraleli-
zação. Desta forma, a função multiobjetivo (MOF5) utilizada é apresentada na Expressão
91, onde 𝜆 é um valor aleatório, e 𝛽 determina o valor de paralelização.

𝑀𝑂𝐹 = 𝜆×makespan + (1− 𝜆)× 1
𝛽
, 0 ≤ 𝜆 ≤ 1 (91)

Conforme a definição de Akbari, Rashidi e Alizadeh (2017), com 𝜆 = 0, o escalona-
mento considera somente a maximização da paralelização. Caso contrário, com 𝜆 = 1, a
minimização do makespan é enfatizada. O cálculo de 𝛽 é apresentado na Expressão 92,
de forma que |𝑝𝑖| representa a quantidade de tarefas alocadas ao processados 𝑝𝑖.

𝛽 = 1∑︀𝑝−1
𝑖=0 | 𝑛𝑚 − |𝑝𝑖||

(92)

Conforme a observação de Amirjanov e Sobolev (2017), uma escalonamento é finali-
zado quando não restam mais tarefas ou quando este encontra um impasse. Portanto, a
aptidão, implementada no trabalho de Amirjanov e Sobolev (2017), é estruturada em um
formato que permite avaliação mediante punição, uma vez que tanto cromossomos válidos
ou inválidos podem ser avaliados. O cálculo para aptidão é apresentado na Expressão 93,
4 Do inglês, Average Resource Idle Time.
5 Do inglês, Multi-objective function.



5.7. Função Objetivo na DLE, FTE e PE 193

onde 𝜑 é a aptidão obtida, 𝑓 é função objetivo, e 𝑘 é um coeficiente para a função de
penalidade 𝜓.

𝜑 = 𝑓 + 𝑘𝜓 (93)

Dentre os parâmetros da aptidão utilizada por Amirjanov e Sobolev (2017), a função
objetivo 𝑓 , que representa o makespan do escalonamento, é demonstrada na Expressão
94, onde 𝑛 é quantidade de tarefas do grafo e 𝑛𝑠ℎ é a quantidade de tarefas que foram
escalonadas até que o processo de escalonamento foi finalizado, portanto, quando um
impasse for encontrado ou quando todas as tarefas foram escalonadas (AMIRJANOV;
SOBOLEV, 2017).

𝑓 = 𝑓𝑠ℎ + 𝑓𝑠ℎ

𝑛𝑠ℎ

(𝑛− 𝑛𝑠ℎ) = 𝑓𝑠ℎ
𝑛

𝑛𝑠ℎ

(94)

O componente 𝑓𝑠ℎ utilizado na função objetivo representa o tempo máximo de finali-
zação dentre todas as tarefas, sendo expressado na Equação 95, onde 𝑇𝑠ℎ ⊆ 𝑇 e contempla
todas as tarefas escalonadas.

𝑓𝑠ℎ = max
𝑡∈𝑇𝑠ℎ

{𝑠𝑡𝑡(𝑡) + 𝑒𝑡(𝑡)} (95)

Por fim, a penalidade imposta no cálculo da aptidão pune qualquer cromossomo que
contenha tarefas não escalonadas. A função de penalidade 𝜓 é apresentada na Expressão
96, onde 𝑤𝑎𝑣 é a média do tempo de execução das tarefas no grafo. Portanto, se todas as
tarefas foram escalonadas, naturalmente, o valor da função de penalização 𝜓 será igual a
0 (AMIRJANOV; SOBOLEV, 2017).

𝜓 = 𝑤𝑎𝑣(𝑛− 𝑛𝑠ℎ) (96)

5.7 Função Objetivo na DLE, FTE e PE

Em relação à DLE, o trabalho de Liu, Li e Yu (2002) adotam a métrica do tempo de
finalização do escalonamento, incluindo o tempo de execução e o tempo de atraso da rede.
Dado um escalonamento 𝑠, o valor de aptidão é definido como: 𝑓(𝑠) = 𝐹𝑇𝑐−𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥, onde
𝐹𝑇𝑐 é tempo de execução serial de todas as tarefas em um processador local e 𝐹𝑇𝑚𝑎𝑥 é o
tempo de finalização máximo encontrado dentre as tarefas do grafo (LIU; LI; YU, 2002).

Já a métrica empregada pela codificação FTE para medir o desempenho das soluções é
o makespan, onde o tempo total de execução é formado pelas restrições de precedência em
conjunto ao custo de comunicação entre os processadores. Segundo o trabalho de Jelodar
et al. (2006), ao considerar as diversas cópias de cada tarefa precedente, o tempo mínimo
de execução de cada tarefa precedente é calculado. Essa operação é realizada para que se
possa definir o tempo de inicialização da tarefa descendente.
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Finalmente, na codificação por lista de prioridades (PE), o valor da função da aptidão
é computado após o cálculo do Gráfico de Gantt (HWANG; GEN; KATAYAMA, 2008).
Desta forma, a função de avaliação emprega a métrica do makespan do escalonamento.
Além disso, uma vez que o makespan reflete um objetivo de minimização, uma conversão
para maximização pode ser realizada, conforme a Expressão 97. Simultaneamente, o
trabalho de Azghadi et al. (2008) considera a minimização do tempo total de execução
como otimização.

𝑓(𝑐𝑘) = 1/𝐹𝑇 𝑘 𝑘 = 1, ...., 𝑝𝑜𝑝 (97)

5.8 Função Objetivo na DVFSE

O trabalho de Guzek et al. (2014) atua sobre duas métricas: makespan e consumo
elétrico. Para otimizar o makespan, as tarefas são escalonadas utilizando uma heurística
de inserção. O que define a ordem de prioridade das tarefas são os índices determinados
por b-level, onde cada índice identifica o caminho mais longo desde o começo da tarefa até
o final do grafo. Posteriormente, uma coleção ordenada das tarefas é formada, de forma
que tarefas com maiores valores de b-level são escalonadas primeiro. Ao final, a heurística
seleciona tarefas dispostas no inicio da coleção, verifica quando é possível escalonar a
tarefa para o processador designado e escalona a tarefa para a primeira posição possível
(GUZEK et al., 2014).

O segundo objetivo empregado em Guzek et al. (2014) é relacionado ao consumo
elétrico, sendo baseado na equação de consumo elétrico dinâmico de um circuito CMOS,
conforme a Expressão 98, onde 𝐴 é o número de trocas por ciclo de relógio, 𝐶𝑒𝑓 é a
capacidade total de carga, 𝑉 é voltagem fornecida, e 𝑓𝑒 é a frequência correspondente.

𝑃 = 𝐴𝐶𝑒𝑓𝑉
2𝑓 = 𝛼𝑉 2𝑓𝑒 (98)

Uma vez que 𝐴 e 𝐶𝑒𝑓 são constantes em uma máquina, Guzek et al. (2014) simplificam
𝐴 e 𝐶𝑒𝑓 para um coeficiente alfa atribuído como 1 para normalização das tabelas de
frequência e voltagem. Outra modificação é demonstrada ao substituir a frequência 𝑓𝑒

pela velocidade relativa 𝑟𝑠𝑗, em consequência de 𝑟𝑠𝑗 ser proporcional à 𝑓𝑒, e por 𝑟𝑠𝑗 ser
apresentado pelos desenvolvedores de processadores.

Por fim, o consumo elétrico é calculado conforme a Equação 99, onde 𝑥 é o tempo,
𝑃𝑙(𝑥) é a carga de uma máquina 𝑟𝑙 sobre o tempo, 𝑣𝑙(𝑥) é a voltagem da máquina 𝑟𝑙 sobre
o tempo, 𝑠𝑙(𝑥) é o velocidade relativa da máquina 𝑟𝑙 sobre o tempo e 𝑑𝑥 representa o par
DVFS (GUZEK et al., 2014). Adicionalmente, é empregada uma técnica de recuperação
de folga para reduzir o consumo elétrico sem aumentar o makespan. Essa técnica consiste
em utilizar o intervalo, espaço entre o final de uma tarefa e o início da próxima tarefa
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para combinar o par DVFS com o menor par possível, consequentemente, reduzindo o
consumo de energia total.

𝐸𝑡 =
𝑚∑︁

𝑗=0

∫︁ 𝐹 𝑇

0
𝑃𝑙(𝑥)𝑑𝑥 =

𝑚∑︁
𝑙=0

∫︁ 𝐹 𝑇

0
𝑣𝑙(𝑥)𝑆𝑙(𝑥)2𝑑𝑥 (99)

Os trabalhos de Sheikh, Ahmad e Fan (2016), Sheikh, Ahmad e Arshad (2017) pro-
põem a otimização de três objetivos: makespan, consumo elétrico e temperatura do sis-
tema, apresentadas respectivamente nas Expressões 100, 101 e 102. O makespan é obtido
observando-se o tempo de finalização 𝐹𝑇 (de forma que 𝑓𝑡𝑡𝑖 é o tempo de finalização da
tarefa), ao passo que o consumo de energia é obtido sobre a energia gasta enquanto se
executa uma tarefa combinada com tempo necessário para sua execução (respectivamente,
𝑒𝑛𝑖 e 𝑒𝑡𝑖). O último objetivo, temperatura, é construído sobre a tentativa de minimizar,
dentre todas as tarefas e processadores, a temperatura máxima 𝑇𝑒𝑚𝑝𝑗

𝑖 obtida no j-ésimo
núcleo de processamento consequente a alocação da i-ésima tarefa.

Minimizar 𝐹𝑇 = max
1≤𝑖≤𝑛

𝑓𝑡𝑡𝑖 (100)

Minimizar
𝑛∑︁

𝑖=1
𝑒𝑛𝑖𝑒𝑡𝑖 (101)

Minimizar max
1≤𝑖≤𝑛

max
1≤𝑗≤𝑚

𝑇𝑒𝑚𝑝𝑗
𝑖 (102)

Adicionalmente, as Expressões 103, 104 e 109 mostram o cálculo dos componentes
utilizados em Sheikh, Ahmad e Fan (2016). Para calcular o tempo requirido para execução
de uma tarefa, 𝑒𝑡𝑖, a Expressão 103 utiliza 𝑓𝑒0, a mais alta frequência disponível, e 𝑒𝑡0𝑖 , o
tempo de execução da i-ésima tarefa em 𝑓𝑒0 (o peso da tarefa no grafo). O valor de 𝑓𝑒𝑖, o
nível de frequência correspondente, pode ser obtido por 𝑓𝑒𝑖 = 𝛾(𝑣𝑖)𝛾0 , onde 𝑣𝑖 é o nível de
voltagem empregado, 𝛾 e 𝛾0 são constantes referentes ao nível de voltagem e frequência
de um núcleo.

𝑒𝑡𝑖 = (𝑓𝑒0/𝑓𝑒𝑖)𝑒𝑡0𝑖 (103)

Já a Expressão 104 calcula o consumo elétrico de um núcleo ao processar uma tarefa
𝑡𝑖, onde 𝑝𝑠𝑡𝑎𝑡𝑖𝑐 representa a energia dissipada pelo núcleo quando ocioso devido a corrente
de fuga, 𝛾′ é uma constante dependente da tecnologia, onde seu valor geralmente é entre
2− 3 e 𝐶𝑒𝑓𝑓 representa a capacitância efetiva.

𝑝𝑖 = 𝑝𝑠𝑡𝑎𝑡𝑖𝑐 + 𝐶𝑒𝑓𝑓 (𝑣𝑖)𝛾′ (104)

Adicionalmente, considerando 𝑃𝐷𝑖 como o conjunto de tarefas predecessoras de uma
tarefa 𝑡𝑖, o tempo de início de uma tarefa 𝑡𝑖 pode ser calculado conforme a Expressão 105,
onde 𝑑(𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗, 𝑖) é o tempo requerido para transferir dados entre 𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗 e a tarefa 𝑡𝑖. Já
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a Expressão 106 calcula o tempo de conclusão de uma tarefa 𝑡𝑖 ao considerar seu menor
tempo de inicialização.

∀𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗 ∈ 𝑃𝐷𝑖

𝑠𝑡𝑖 = 𝑚𝑎𝑥𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗
[𝑓𝑡𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗

+ 𝑑(𝑝𝑟𝑒𝑑𝑗, 𝑖)]
(105)

𝑓𝑡𝑖 = 𝑠𝑡𝑖 + 𝑒𝑡𝑖 (106)

Finalmente, para calcular a temperatura dos núcleos, Sheikh, Ahmad e Fan (2016)
estimam o tempo de sobreposição das tarefas e o efeito vizinho. Para cada par de tare-
fas, uma variável determina seu tempo de sobreposição enquanto executam nos núcleos,
conforme a Expressão 107, onde 𝑓𝑡𝑠𝑖 indica o tempo de inicialização de uma tarefa 𝑡𝑖.

∀1 ≤ 𝑖, 𝑗 ≤ 𝑛 ∧ 𝑖 ̸= 𝑗

𝑧𝑖,𝑗 =

⎧⎪⎨⎪⎩1 𝑓𝑡𝑠𝑗 ≤ 𝑓𝑡𝑠𝑖 ≤ 𝑓𝑡𝑡𝑗

0 caso contrário

(107)

O efeito vizinho é o impacto de dissipação de energia dos núcleos vizinhos na tem-
peratura de um núcleo em particular. Primeiramente, sem considerar o efeito vizinho,
calcula-se a temperatura de todos os núcleos, conforme a Expressão 108, onde 𝑅𝑡ℎ é a
resistência térmica, 𝑇𝐴 é a temperatura ambiente e 𝑥𝑖,𝑗 indica se a i-ésima tarefa executa
no j-ésimo núcleo.

∀1 ≤ 𝑖 ≤ 𝑛, 1 ≤ 𝑗 ≤ 𝑚

𝛼𝑗
𝑖 = 𝑅𝑡ℎ𝑝𝑖𝑥𝑖,𝑗 + 𝑇𝐴

(108)

Ao final, ao utilizar a variável 𝑧𝑖,𝑗 para implementar e acrescentar o efeito vizinho, a
temperatura de cada núcleo pode ser obtida conforme a Expressão 109, onde as decisões
de alocações da i-ésima e r-ésima tarefas são representadas pelos vetores 𝑥𝑖 e 𝑥𝑟. B é
matriz simétrica que contém todos os valores de 𝛽(𝑎,𝑏), relação de energia de um núcleo
(𝑎) quanto a temperatura de um núcleo vizinho (𝑏), onde 𝛽(𝑎,𝑏) = 0 ∀𝑎 = 𝑏, e 1 ≤ 𝑎, 𝑏 ≤ 𝑚.

𝑇 𝑗
𝑖 = 𝛼𝑗

𝑖 +
𝑛∑︁

𝑟=1
𝑍𝑖,𝑟(𝑥𝑖B𝑥𝑇

𝑟 )𝑝𝑟 (109)

5.9 Função Objetivo na RE, ME e QE

Os estudos que contemplam as codificações de Intervalo (RE), matrizes (ME) e Q-bit
(QE) (WANG; KORFHAGE, 1995; HASSAN et al., 2015; GANDHI; NITIN; ALAM,
2017) não apresentam explicitamente as funções objetivo empregadas. Entretanto, a
otimização em todos os casos é baseada na minimização do makespan.
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5.10 Sumário

Esta seção sintetiza as funções objetivo apresentadas no decorrer do capítulo. Ao
contrário da ordem cronológica adotada nas seções, essa síntese distribui as funções ob-
jetivo conforme a organização do Capítulo 4, ou seja, as representações identificadas e
suas respectivas funções objetivo estão reunidas nas categorias de codificações baseadas
em ordenação, alocação, alocação combinada com ordenação e outras codificações. Além
disso, esse resumo agrupa as funções objetivo apresentadas explicitamente pelos autores
dos trabalhos, isto é, funções objetivo descritas somente por textos ou baseadas exclusi-
vamente sobre algoritmos não são listadas. Contudo, essas funções são encontradas nas
suas respectivas seções neste capítulo.

Inicialmente, a Figura 89 apresenta as funções objetivo levantadas nas codificações
baseadas em ordenação, neste caso, as representações OLE e PE. Em adição, a figura
também distribui as funções considerando a métrica avaliada. Em tal cenário, em ambas
as representações, a métrica prevalente é o makespan. Consequentemente, as funções
objetivo elaboradas trabalham na tentativa de normalizar ou adaptar valores referentes
ao tempo de finalização do escalonamento.

Figura 89 – Funções objetivo em codificações baseadas em ordenação.

Baseadas em
Ordenação

OLE Makespan

(
∑n

i
et(ti)−comprimento(s))∑n

i
et(ti)

∑
et(tj)fttj

maxj∈pop(FTj) − FTi + 1

PE Makespan 1/FT k k = 1, ...., pop

Fonte: do autor.

Em seguida, a Figura 90 distribui as funções objetivo nas codificações baseadas em alo-
cação, sendo essas as representações PLE, RE e FTE. Ao contrário da categoria anterior,
as codificações baseadas em alocação lidam com outras métricas além do makespan, sendo
as métricas de custo de comunicação, load balance e confiabilidade também acrescentadas
na avaliação. As codificações RE e FTE não têm suas funções objetivo apresentadas uma
vez que estas não são descritas explicitamente nos trabalhos levantados.

A próxima categoria apresentada reúne as codificações que combinam alocação e or-
denação, neste contexto, as representações TLE, ME, MSE e TE. Devido a quantidade de
funções objetivo observadas, a síntese dessa categoria é dividida em duas figuras. Primei-
ramente, a Figura 91 aborda as funções objetivo das representações TLE e ME. Métricas
como o makespan e custo energético são avaliadas na codificação TLE, enquanto que a
ME, apesar de lidar com o makespan, não possui uma função objetivo descrita explici-
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Figura 90 – Funções objetivo em codificações baseadas em alocação.
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Fonte: do autor.

tamente. Complementando a categoria de funções objetivo em codificações baseadas em
ordenação e alocação, a Figura 92 sintetiza as funções objetivo das demais codificações
da categoria, sendo essas a MSE e a TE. Conforme resumido na figura, essa categoria de
codificações também lida com métricas relacionadas ao load balance, flowtime, confiabi-
lidade, quantidade de processadores, utilização de recursos e paralelização, sendo a maior
variedade reunida na codificação MSE.

Por fim, a Figura 93 sintetiza as funções objetivo das demais codificações, desse modo,
as representações MLE, DLE, DVFSE e QE. Conforme algumas codificações supracita-
das, as representações MLE e QE não possuem suas funções objetivo nitidamente des-
tacadas na coleção de trabalhos. Sobre as métricas, a codificação DVFSE reúne, além
do makespan, custo energético e avaliação da temperatura. Naturalmente, essas funções
objetivo/métricas, energia e temperatura, estão relacionadas às características estruturais
da codificação DVFSE.
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Figura 91 – Funções objetivo em codificações baseadas em alocação e ordenação (referente
às codificações TLE e ME).
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Figura 92 – Funções objetivo em codificações baseadas em alocação e ordenação (referente
às codificações MSE e TE).

Baseadas em
Alocação e
Ordenação

(pt.2)

MSE

Makespan

FTmax − FT

(FTmax − FT (i) +
1/(FTmax − FTmin + 1))

FTmax − maxt∈T ftt(t)

c/makespan

1/comprimento(s)

Makespan,
Load

Balance

a
comprimento(s)

comprimento(s)
avg

Makespan,
Flowtime,

Confia-
bilidade

maxj ftpj(s)

∑
j
ftpj(s)

P

∑
j λjftpj(s)

Makespan,
Confia-
bilidade

ω · FT−FTmin

FTmax−FTmin
+

(1 − ω) · CF−CFmin

CFmax−CFmin

Makespan,
Flowtime

min(αf1 + (1 − α)f2)

Load
Balance

comprimento(s) −
min{ftp1, ftp2, ..., ftpm}

TE

Makespan

NCostmax − NCost +
0.01 × NCostmax

(1 − b) × task fitness

1/comprimento(s)

φ = f + kψ

Makespan,
Qtd. Pro-
cessadores

w1 × NSL + w2 × NPU

Load
Balance

( tmtM ) × ( 1
c

∑|c|
j=1

tj
tM

) ×
(Ts(|c|)T ) × (SL(c)tM

)

Makespan,
Recursos

1
FT + P

ARI

Makespan,
Par-

alelização

λ × makespan + (1 −
λ) × 1

β , 0 ≤ λ ≤ 1

Fonte: do autor.



5.10. Sumário 201

Figura 93 – Funções objetivo nas demais codificações.

Outras
Codificações

MLE Makespan

DLE Makespan FTc − FTmax

DVFSE

Makespan,
Energia

∑m
j=0

∫ FT

0
Pl(x)dx =

∑m
l=0

∫ FT

0
vl(x)Sl(x)2dx

Makespan,
Energia,

Temperatura

max1≤i≤n ftti

∑n
i=1 enieti

max1≤i≤n max1≤j≤m TempjiQE Makespan

Fonte: do autor.



202 Capítulo 5. Funções Objetivo



203

Capítulo 6
Experimentos

Este capítulo apresenta uma análise das principais codificações levantadas. Desse
modo, as codificações TLE, MSE, OLE e PLE foram analisadas sobre vários grafos de
tarefas. As medidas de desempenho utilizadas foram o makespan, flowtime e load balance.

A Seção 6.1 introduz os principais aspectos considerados nos experimentos. Em se-
guida, uma análise de dispersão é apresentada na Seção 6.2.

6.1 Método

Guzek et al. (2014) destacam uma possível divisão nas diferentes codificações de cro-
mossomos: representação por ordenação, representação por alocação e representação di-
reta. Com base nessas classificações, o experimento apresentado aqui considerou cada
grupo, tendo como base as representações diretas TLE e MSE (sendo essas as mais po-
pulares), a representação por ordenação, OLE, e a representação por alocação, PLE. O
desempenho dessas codificações foi medido através das métricas de makespan, flowtime
e load balance. Portanto, quatro codificações foram empregadas sobre três métricas de
desempenho.

Dois experimentos diferentes foram executados, sendo o repositório STG (LABORA-
TORY, 2001) o benchmark empregado. Em resumo, o primeiro experimento consiste em
um teste que considera variados cenários com diversas quantidades de tarefas. Em cada
um desses cenários, uma população de 1000 indivíduos é avaliada. Em contrapartida, o
segundo experimento analisa diversas populações de 100 indivíduos em um único cená-
rio, entretanto, com uma variação no valor da semente em cada uma das gerações dessas
populações.

No primeiro experimento, considerando o repositório STG, o primeiro grafo de tarefas
de cada subdiretório da versão 1 de testes foi selecionado.Consequentemente, o primeiro
experimento utilizou grafos de 50, 100, 500, 700, 900, 1100, 1300, 1500, 1700, 1900, 2100,
2300, 2500 e 2700 tarefas. Conforme os arquivos do diretório STG, o custo de comunicação
não foi considerado. Além disso, para cada grafo analisado, o experimento observou a
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execução sobre um ambiente homogêneo com 2, 4 e 8 processadores. Neste cenário, para
cada experimento, uma população de 1000 cromossomos foi gerada para codificação. Por
fim, a aleatoriedade empregada em diversos processos do experimento foi comandado por
valor de semente (𝑠𝑒𝑒𝑑), de forma que seja possível reproduzir os resultados aqui descritos.
Um resumo das informações do primeiro experimento é apresentado na Tabela 10.

Tabela 10 – Características gerais do primeiro experimento.

Aspecto Descrição
Quantidade de Tarefas 50, 100, 500, 700, 900, 1100, 1300, 1500,

1700, 1900, 2100, 2300, 2500 e 2700
Quantidade de Processadores 2, 4 e 8
Arquitetura Homogênea
Custo de Comunicação Não considerado
Métricas Makespan, Flowtime e Load Balance
Codificações TLE, MSE, OLE e PLE
Valor da Semente (seed) 1

O Segundo experimento também analisa as métricas do makespan, flowtime e load
balance. A principal divergência quanto ao primeiro experimento é a geração da popula-
ção. Enquanto o primeiro experimento utiliza um único valor de semente para todas as
populações, o segundo experimento varia esse valor para cada população gerada. Além
disso, o segundo experimento considera um único cenário com 2700 tarefas e 8 proces-
sadores disponíveis. Neste cenário, são geradas 10 populações de 100 indivíduos para
cada codificação analisada, sendo que cada grupo populacional obedece um valor de se-
mente diferente. Por exemplo, para a representação TLE, são geradas 10 populações a
partir de um valor de semente. Em seguida, para cada representação, são geradas mais
10 populações diferentes. A relação entre cada grupo populacional do experimento e seus
respectivos valores de semente é sintetizada na Tabela 11. Os valores de semente em-
pregados foram gerados a partir da execução da rotina clock da C time Library (time.h)
sobre o próprio código binário executável utilizado no experimento.

Para os dois experimentos executados, uma biblioteca de representações foi desen-
volvida, sendo o código fonte escrito1 em Linguagem C e executado em uma máquina
hospedeira com especificações conforme a Tabela 12. Por fim, em ambos os experimentos,
os testes foram executados seguindo uma ordem de lote (batch).

Conforme citado anteriormente, o experimento empregou quatro codificações diferen-
tes: TLE, MSE, OLE e PLE. Em todas elas e em todos os experimentos, o mecanismo
para garantir a geração de soluções válidas foi a função 𝑎𝑙𝑡𝑢𝑟𝑎′ (Expressão 16) proposta
por Hou, Ansari e Ren (1994). As codificações implementadas, TLE, MSE, OLE e PLE,
seguiram os modelos de Hou, Ansari e Ren (1994), Wang et al. (1997), Kwok e Ahmad
(1997) e Benten e Sait (1994), respectivamente.
1 Disponível em: <github.com/anotherduardo/MTSP-Dispersion-Experiment.git>.

https://github.com/anotherduardo/MTSP-Dispersion-Experiment.git
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Tabela 11 – Valores de semente empregados em cada população analisada.

População Semente (seed)
1 1472
2 1647
3 1335
4 1340
5 1551
6 1155
7 1367
8 1388
9 1425
10 1452

Tabela 12 – Especificações da máquina hospedeira.

Item Descrição
SO Debian 10 buster

Kernel x86 64 Linux 4.19.0-5-amd64
CPU Intel Core i3 M 370 @ 4x 2.399GHz
GPU Mesa DRI Intel(R) Ironlake Mobile
RAM 3746 MiB

Na geração da população, todas as codificações foram concebidas aleatoriamente, isto
é, genes responsáveis por ordenação ou alocação foram sorteados na início do algoritmo.
Ao final, os resultados gerados foram analisados conforme a Seção 6.2.

6.2 Análise de Dispersão

Em conformidade às definições na Seção 6.1, os experimentos foram executados sobre
as métricas de makespan, flowtime e load balance, sendo essas baseadas nos trabalhos
de Hou, Ansari e Ren (1994), Kaur, Chhabra e Singh (2010a) e Omara e Arafa (2009),
respectivamente.

A Subseção 6.2.1 apresenta uma análise dos resultados referentes ao primeiro expe-
rimento. Posteriormente, uma análise sobre os resultados do segundo experimento é
apresentada na Subseção 6.2.2.

6.2.1 Experimento 1

A primeira métrica analisada foi o makespan. Sendo a métrica mais popular, o ma-
kespan avalia o tempo de finalização do escalonamento. A Tabela 13 reúne o valor médio
(𝑥) de makespan para cada um dos casos de teste. Além disso, também são apresentados
medidas quanto à variância (𝜎2) e o desvio padrão (𝜎).
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Naturalmente, quanto maior a quantidade de tarefas, maior será o valor do makespan.
Também é possível observar um desempenho melhor da codificação OLE perante as de-
mais. Isso se deve ao mecanismo utilizado na alocação dos processadores: Algoritmo de
Minimização do Tempo de Inicialização (Algoritmo 3). Conforme citado anteriormente, a
OLE foi implementada sobre o modelo de Kwok e Ahmad (1997). A OLE não mantêm uma
lista de processadores alocados, de forma que seu escalonamento é gerado no momento
da decodificação. Essa técnica melhora o desempenho na alocação, consequentemente,
gerando melhores escalonamentos. Entretanto, devido o viés refletido na heurística, o
mecanismo de alocação utilizado pela OLE tem impacto direto na redução da diversidade
populacional, o que pode prejudicar o processo de busca de um GA por melhores soluções.
Também é possível observar um equilíbrio no desempenho entre TLE, MSE e PLE. Essas
codificações são bastante semelhantes, porém, com uma maior divergência na variedade
de operadores genéticos. A conformidade no desempenho do makespan é resultado do
processo de inicialização equivalente, independente da “forma” ou distribuição dos dados
na codificação.

O diagrama de caixas apresentado na Figura 94 ilustra o comportamento dos resulta-
dos em alguns casos específicos. Nas Figuras 94(a) e 94(c), é apresentado a distribuição
de soluções em um cenário com poucas tarefas (𝑛 = 50) e um ambiente com dois processa-
dores (𝑚 = 2). Em contrapartida, nas Figuras 94(b) e 94(d), oito processadores (𝑚 = 8)
são escalonados a uma quantidade maior de tarefas (𝑛 = 2700). Em ambos os casos, é
possível observar o melhor desempenho da representação OLE, inclusive nos indivíduos
com o maior valor de makespan. Porém, uma variedade maior de soluções é encontradas
nas outras representações. Conforme a Tabela 13, a equivalência no desempenho das
codificações TLE, MSE e PLE devido a forma de inicialização é apresentada.

A próxima métrica analisada é o flowtime. A Tabela 14 sumariza os resultados en-
contrados na medição do flowtime de forma análoga ao makespan. Para simplificação, a
variância não foi exibida. A métrica do flowtime soma os tempos de finalização de todas
as tarefas do escalonamento. Consequentemente, os valores exibidos possuem uma escala
maior do que o makespan. Em resumo, conforme a análise anterior, a representação OLE
apresenta um melhor desempenho. Além disso, novamente, as codificações TLE, MSE e
PLE possuem resultados equivalentes.

Semelhantemente, o diagrama de caixas é apresentado na Figura 95 para verificar a
distribuição dos indivíduos. Em conformidade ao resultado anterior, análise do makespan,
a representação OLE possui melhores resultados e as demais codificações apresentam uma
distribuição semelhante.

Por fim, uma análise sobre a métrica do load balance foi efetuada. Load balance é
empregado na tentativa de avaliar a distribuição de tarefas dentre os processadores do
conjunto. A Tabela 15 apresenta os resultados levantados sobre o load balance. A maior
variação de resultados é encontrada quando não há uma quantidade muito extensa de
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Figura 94 – Diagrama de caixa para análise do makespan.
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Fonte: do autor.

tarefas. Isso corresponde aos resultados semelhantes na maior parte das linhas da Tabela
15.

De forma análoga às análises anteriores, o diagrama de caixa é apresentado na Figura
96 para observar a distribuição dos resultados do load balance. Na Figura 15(b), é possível
observar uma distribuição igual entre os processadores. Em contrapartida, a Figura 15(c)
apresenta uma situação com uma variedade maior de processadores e menos tarefas para
distribuição. Conforme os resultados anteriores, a codificação OLE também apresenta
um melhor desempenho no load balance. Assim como nas outras métricas, isso se deve
ao algoritmo de distribuição de tarefas implementado nesse modelo. Similarmente, os
resultados apontam a equivalência entre TLE, MSE, e PLE.
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Figura 95 – Diagrama de caixa para análise do flowtime.
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Figura 96 – Diagrama de caixa para análise do load balance.
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Tabela 15 – Análise do Load Balance.
n m TLE MSE OLE PLE

𝑥 𝜎2 𝜎 𝑥 𝜎2 𝜎 𝑥 𝜎2 𝜎 𝑥 𝜎2 𝜎

50 2 1.03 0.00 0.04 1.02 0.00 0.04 1.00 0.00 0.01 1.03 0.00 0.04
100 2 1.01 0.00 0.02 1.01 0.00 0.02 1.00 0.00 0.01 1.01 0.00 0.02
500 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
700 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
900 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1100 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1300 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1500 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1700 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1900 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2100 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2300 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2500 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2700 2 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
50 4 1.09 0.00 0.06 1.10 0.00 0.06 1.07 0.00 0.04 1.09 0.00 0.06
100 4 1.05 0.00 0.03 1.05 0.00 0.03 1.01 0.00 0.01 1.05 0.00 0.03
500 4 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01
700 4 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01
900 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1100 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1300 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1500 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1700 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1900 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2100 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2300 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2500 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2700 4 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
50 8 1.23 0.01 0.09 1.23 0.01 0.09 1.15 0.00 0.06 1.23 0.01 0.10
100 8 1.12 0.00 0.04 1.12 0.00 0.04 1.08 0.00 0.02 1.12 0.00 0.04
500 8 1.02 0.00 0.01 1.02 0.00 0.01 1.01 0.00 0.00 1.02 0.00 0.01
700 8 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.01 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.01
900 8 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00
1100 8 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00
1300 8 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00
1500 8 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00
1700 8 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
1900 8 1.01 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.01 0.00 0.00
2100 8 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2300 8 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2500 8 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
2700 8 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00

6.2.2 Experimento 2

Inicialmente, a Figura 97 distribui a média de makespan para cada uma das dez
populações geradas nas codificações analisadas. Sequencialmente, a figura distribui os
dados sobre as representações TLE (Figura 97(a)), MSE (Figura 97(b)), OLE (Figura
97(c)) e PLE (Figura 97(d)). Em adição, a figura também exibe, para cada população,
o melhor e o pior indivíduo encontrado. Os resultados da métrica do makespan são
análogos ao experimento anterior, de forma que a OLE obteve indivíduos com o melhor
desempenho. O desempenho da OLE também é refletido nos indivíduos com os mais
altos valores de makespan em cada uma das populações. Esses indivíduos, apesar de
apresentarem o pior desempenho dentro de suas respectivas populações, apresentam um
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desempenho melhor do que os melhores indivíduos das demais representações. Além disso,
novamente, as representações TLE, MSE e PLE apresentam desempenho semelhante.
Cabe ressaltar, conforme supracitado, que apesar de apresentar um desempenho melhor,
a codificação OLE utiliza uma heurística de alocação que pode tendenciar a geração de
indivíduos, o que pode impactar na diversidade da população e, consequentemente, na
busca por soluções melhores.

A próxima métrica analisada é o flowtime, sendo o desempenho das populações de
cada representação apresentadas na Figura 98. Para critérios de ilustração e escala, os
valores de flowtime foram divididos por 1000. O comportamento das populações e codifi-
cações é análogo ao emprego da métrica de makespan, ou seja, ao analisar o desempenho
observando a métrica de flowtime, a representação OLE (Figura 98(c)) possui melhor
desempenho e as demais representações apresentam um desempenho equivalente. Da
mesma forma, os piores indivíduos (ao considerar o flowtime) na OLE possuem melhor
desempenho do que os melhores indivíduos das outras representações e populações.

Por fim, a última métrica analisada é o load balance, sendo seus dados distribuídos
na Figura 99. Dentre os gráficos ilustrados pela figura, é possível observar que todas as
representações apresentaram uma baixa variabilidade nas avaliações. Isso é relacionado à
natureza de avaliação do load balance neste cenário, ou seja, os escalonamentos tendem
a ser balanceados devido a quantidade significativa de tarefas para serem distribuídas
em poucas unidades (2700 tarefas para 8 processadores). Contudo, mesmo com a baixa
variação na medição, a representação OLE apresenta o melhor desempenho, apesar de
possuir alguns dos indivíduos de pior desempenho semelhantes aos piores indivíduos das
demais populações (populações 5 e 7).
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Figura 97 – Relação entre a métrica de makespan e as 10 populações geradas em cada
representação.
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(b) Representação MSE.
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Fonte: do autor.
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Figura 98 – Relação entre a métrica de flowtime e as 10 populações geradas em cada
representação.
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(a) Representação TLE.
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(c) Representação OLE.
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(d) Representação PLE.

Fonte: do autor.
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Figura 99 – Relação entre a métrica de load balance e as 10 populações geradas em cada
representação.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1

1

1,01
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

1
,0

1

1,
01

1,
0
1

1,
01

1,
0
1

1,
01

1
,0

1

1
,0

1

1
,0

1

1,
0
1

1

1 1 1 1 1 1 1 1 1

Populações

L
o
ad

B
a
la

n
ce

M
el

h
or

P
io

r
M

éd
ia

(a) Representação TLE.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1

1

1,01

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

1
,0

1

1,
0
1

1,
0
1

1,
0
1

1,
0
1

1,
01

1
,0

1

1
,0

1

1
,0

1

1,
01

1 1 1 1

1 1 1 1 1 1

Populações

L
o
ad

B
al

an
ce

M
el

h
or

P
io

r
M

éd
ia

(b) Representação MSE.
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(c) Representação OLE.
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Fonte: do autor.
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Capítulo 7
Conclusão

A aplicação de SLR é um processo eficiente para pesquisa, estudo e filtragem de traba-
lhos relacionados a uma questão de pesquisa. Seus métodos rigorosos permitem a execução
de uma revisão não enviesada, de forma que a pesquisa foi conduzida inteiramente pelo
protocolo de revisão. Desse modo, os 63 estudos selecionados foram justificados pelos
critérios definidos no início do projeto.

Com a coleção de estudos formadas na SLR, foi possível observar os diversos esforços
dos pesquisadores em melhor adaptar solução ao MTSP estático com o uso de GAs.
Delimitando a investigação entre os períodos de 1990 a 2018, foram encontrados estudos
nos mais diversos cenários, desde a aplicação do MTSP a um sistema homogêneo de
processadores, até mesmo propostas de aplicação em sistemas heterogêneos baseados no
controle de frequência. Além disso, foi possível observar a quantidade de estudos que
lidam com o tratamento do envio de dados entre as tarefas, sendo essa uma característica
a agravar a dificuldade na resolução.

A definição da coleção de estudos também foi essencial na extração das características
dos GAs aplicados nessas soluções. Baseando-se na forma como os genes são organizados
e como os operadores são aplicados, foram identificados 13 modelos de representações.
Dentre esses, a codificação de alocação e escalonamento (≈ 27.94%) e a codificação de
lista topológica (≈ 25%) são as abordagens mais utilizadas. Naturalmente, devido a
popularidade nos estudos levantados, TLE e MSE são as representações com a maior
variedade de operadores genéticos.

Além de contabilizar, a extração também foi aplicada no levantamento e sumariza-
ção das características dos operadores genéticos empregados. Aproximadamente, conside-
rando cada cenário de codificação, foram identificados 39 formas de aplicar recombinações.
Semelhantemente, foram levantados 39 modelos de mutação. Portanto, dada as particu-
laridades das 13 codificações levantadas, 78 operadores genéticos foram encontrados e
sumarizados. Neste levantamento, recombinações baseadas em um único ponto de corte
são os modelos predominantes, enquanto que nas mutações, métodos baseados em bit-flip
são as operações mais populares.
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Também, dentre os elementos dos GAs, os procedimentos de seleção foram observados.
O método de seleção por Roleta (≈ 60%) é o mais utilizado, sendo seguido pelo método
de Torneio (≈ 16.16%). Nas estratégias elitistas, conduzir uma parcela da população para
a próxima geração (≈ 70%) e substituir cromossomos da população atual (≈ 20%) são os
modelos mais empregados.

No contexto do MTSP, a execução da SLR encontrou diversas métricas utilizadas
para medir a qualidade das soluções. Quase unanimidade entre os trabalhos da coleção,
a métrica do makespan é a medida mais empregada. Porém, estudos recentes apontam
para uma ascensão na utilização de métricas voltadas a sustentabilidade, por exemplo, as
métricas de temperatura dos processadores e custo energético.

Quanto ao cenário de aplicação, estando em 32 trabalhos da coleção (≈ 50, 79%), a
arquitetura homogênea é o ambiente mais utilizado na coleção. O ambiente com proces-
sadores heterogêneos foi identificado em 25 trabalhos da coleção (≈ 39, 68%). Além disso,
o custo de comunicação é abordado na maior parte dos trabalhos levantados (≈ 79, 36%).

Ao analisar a dispersão de soluções no experimento, foi possível observar a equivalência
entre as codificações TLE, MSE e PLE na geração da população inicial. Em termos de
desempenho, a codificação OLE obteve melhores resultados. Todavia, comparada às
outras representações testadas, OLE utilizou um algoritmo eficiente para a alocação das
tarefas, enquanto que as demais codificações partiram de alocações totalmente aleatórias.
O algoritmo de alocação na OLE é necessário uma vez que a representação não armazena a
relação de alocações do escalonamento, isto é, as alocações são efetuadas na decodificação.
Além disso, a OLE traz pouca diversidade na população inicial, podendo tornar o processo
de busca menos eficiente.

Em resumo, além da análise do comportamento de quatro codificações sobre três
métricas de desempenho, essa dissertação contribuiu com a construção de uma síntese
abrangente sobre diversos aspectos dos GAs aplicados ao MTSP. Com o intuito de res-
ponder às questões de pesquisa, os dados foram extraídos a partir de estudos reunidos
por meio de uma seleção criteriosa e não tendenciosa. Desse modo, a organização de
dados estabelecida nesta dissertação, seja a reunião dos estudos ou das caraterísticas das
soluções, pode ser significativa na tomada de decisão e na realização de novas pesquisas
sobre o tema.

Como sugestão inicial de trabalhos futuros, os experimentos podem ser estendidos para
analisar possíveis correlações entre as métricas, ou seja, é possível observar se determina-
das métricas podem influenciar diretamente no resultado das demais. Essa análise pode
ser aplicada em métricas geralmente não empregadas na literatura, tais como a maximi-
zação da paralelização ou minimização do custo de comunicação, ou em novas métricas,
como a minimização do consumo elétrico ou a minimização da temperatura do sistema.
Desta forma, seria possível identificar métricas conflitantes, o que poderia contribuir na
modelagem do problema em otimizações multiobjetivo.
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Uma sugestão adicional é a comparação das representações em outros cenários com
novas limitações. Por exemplo, cenários com processadores heterogêneos e com grafos de
tarefas que considerem o custo de comunicação. A arquitetura destes cenários também
poderiam ser expandida para modelos com controle de frequência de operação dos proces-
sadores, como o DVFS ou outra forma de manipular a velocidade de processamento. Com
o emprego do custo de comunicação, novos experimentos também poderiam considerar
cenários onde a duplicação de tarefas é aplicada, sendo esta uma técnica que expande a
variabilidade de soluções. Uma nova comparação das representações sobre esses contex-
tos poderia encontrar situações onde uma determinada forma de representação pode levar
vantagem, dependendo da métrica de desempenho, perante os demais modelos levantados.

Por fim, uma outra sugestão de trabalhos futuros é a possibilidade da elaboração de
novos modelos. Utilizando as características levantadas nessa dissertação, novas represen-
tações podem ser construídas. Esses novos modelos podem ser planejados para cenários
específicos ao combinar elementos distintos dentre as representações. Consequentemente,
essas novas codificações podem ser melhor adaptadas a estes cenários. Além disso, ope-
radores genéticos também podem ser explorados para a geração desses novos modelos
representativos.
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