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RESUMO

ANALISE INVERSA COM USO DE ALGORITMO GENETICO PARA
LOCALIZACAO DE TUMORES DE PELE DISCRETIZADOS EM ELEMENTOS
DE CONTORNO COM RECIPROCIDADE DUAL

Autor: Fabricio Ribeiro Bueno.

Orientador: Paul William Partridge.

Programa de Pés-graduagdo em Estruturas e Construcao Civil.
Brasilia, agosto de 2008.

Neste trabalho, assim como em Partridge e Wrobel (2007), o Método dos Elementos de
Contorno com Reciprocidade Dual € associado a um Algoritmo Genético, gerando uma
ferramenta que, através de uma distribuicdo de temperatura medida na superficie da pele,

calcula, por um processo inverso, a localizagdo ¢ o tamanho de um tumor.

O método parte de uma série de cadeias de binarios aleatérios que representam cada um
uma possivel solugdo do problema armazenando a posi¢do do centro e o tamanho do
tumor. Esses nimeros binarios sdo chamados de cromossomos que sdo melhorados a cada
geracdo por um processo numérico de cruzamento e mutacdo, imitando o processo

bioldgico de reprodugdo com selecdo natural.

O Método da Reciprocidade Dual aqui foi implementado para a funcdo de aproximagéo 7’
com termos lineares acrescidos 1, x e y. O que ndo quer dizer que ndo possam ser

utilizadas outras funcdes.

Foram melhorados os resultados do trabalho anterior (Partridge ¢ Wrobel, 2007), além de
modificar as rotinas, tornando-as capazes de localizar tumores com geometria circular.
Também sdo apresentados resultados para exemplos com condi¢des de contorno

convectivos e com ruido, como € o caso para problemas reais.

Os resultados para os diferentes tamanhos, localizagdes, geometrias e condigdes de
contorno foram satisfatérios, comprovando a eficiéncia do processo inverso de Algoritmos

Genéticos com aplicagdo de Método dos Elementos de Contorno.

Palavras chaves: Andlise inversa, Algoritmo genético, Método dos Elementos de contorno,

Reciprocidade Dual.
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ABSTRACT

INVERSE ANALYSIS USING GENETIC ALGORITHM FOR LOCALISATION
OF SKIN TUMOURS USING THE BOUNDARY ELEMENT METHOD WITH
DUAL RECIPROCITY.

Author: Fabricio Ribeiro Bueno.

Supervisor: Paul William Partridge.

Programa de Pds-graduagdo em Estruturas e Construgdo Civil
Brasilia, August, 2008.

Here, as in Partridge and Wrobel (2007), the Boundary Element Method with Dual
Reciprocity is associated with a genetic algorithm, creating a tool that using a distribution
of temperature measured on the surface of the skin, estimates by an inverse process the

localization and size of a tumor.

The method starts from a series of random binary strings, each representing a possible
solution of the problem containing the position of the centre and size of the tumor. These
binary numbers are called chromosomes and they are improved at each generation using a
numerical process of crossover and mutation, like the biological process of reproduction

with natural selection.

The Dual Reciprocity Method has been implemented here for the approximation function

> with augmentation 1, x and y. That does not mean that other functions can not be used.

The results of previous work (Partridge and Wrobel, 2007) were improved upon and the
routines were changed, making it possible to find tumors with circular geometry. Results
are also presented where examples with convective boundary conditions with noise were

considered as in the case in real problems.

The results for different sizes, positions, geometries and boundary conditions were
satisfactory, showing the efficiency of the inverse process using Genetic Algorithms with

application of the Boundary Elements Method.

Keywords: Inverse Analysis, Genetic algorithm, Boundary Elements method, Dual

Reciprocity.
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1 INTRODUCAO

1.1 APRESENTACAO

Em diversos estudos anteriores, por exemplo, Chan (1992), Deng e Liu (2000), Liu ¢ Xu
(2000) e Deng e Liu (2004), tem sido mostrado que a temperatura na superficie da pele ¢
controlada pelo metabolismo local, pela troca de calor com o ambiente e principalmente

pelo fluxo de sangue.

Nao ha duvidas de que tumores de pele ou de mama conduzem a um aumento do fluxo de
sangue local e conseqlientemente a um aumento de temperatura local. Em outros casos
como trombose ou esclerose vascular da circulagio periférica diminui o sangue que flui na

pele, resultando na redugdo da temperatura superficial desta.

Portanto, temperatura anormal da pele pode indicar circulagdo sangiiinea irregular, o que

pode entdo ser utilizado para diagndsticos.

Existem vérias técnicas para a localizagdo de tumores: as invasivas, que necessitam de
procedimentos cirdrgicos como cortes ou a introdugdo de sondas, e as ndo-invasivas como
ultra-som, MRI e os métodos térmicos. Entre as ndo-invasivas os métodos térmicos tém-se

destacado por serem uma proposta economica e segura (Deng e Liu, 2004).

O presente trabalho utiliza uma técnica inversa. Em vez de partir de um tumor cuja posicao
e tamanho s3o conhecidos e calcular a distribuicdo de temperatura que este provoca na
superficie da pele, parte-se de uma distribui¢do de temperatura que seria medida na pratica

por equipamentos médicos e dela obtém-se a posi¢do e o tamanho do tumor.

Problemas inversos podem ser descritos como os métodos que tentam encontrar a causa
(tamanho e posi¢do do tumor) de um resultado conhecido (distribuicdo de temperatura na
superficie da pele). Estes sdo matematicamente complexos devido a sua natureza
problemadtica, ou seja, pequenas imprecisdes nos dados podem produzir grandes erros na

solucdo.

A distribuicdo de temperatura e o fluxo de calor em um macigo de pele podem ser
simulados pela equacdo biotérmica de Pennes, que tem uma solu¢do fundamental

previamente conhecida e implementada no contexto de MEC por Chan em 1992.



Técnicas numéricas baseadas no Método da Reciprocidade Dual (MRD) foram utilizadas
para a solucdo direta da equagdo biotérmica por Liu e seus co-autores em seus varios

trabalhos.

Problemas utilizando MEC para identificagdo de fontes de calor na superficie da pele a
partir de medidas simultaneas de temperatura e fluxos de calor, foram estudados por Ren et
al em 1995, e por Majchrzak e Paruch (2004) que calcularam parametros fisicos a partir de

um algoritmo de minimos-quadrados, baseados em coeficientes de sensibilidade.

Este trabalho da continuacdo ao estudo de Partridge e Wrobel (2007), que desenvolvem um
procedimento inverso de Algoritmo Genético, pelo qual pode ser obtido o tamanho e o
local de um tumor de pele a partir de medidas de temperatura da superficie desta. Este
método é de um tipo evolutivo, portando ndo € necessaria nenhuma suposi¢ao inicial sobre

a posicao do tumor e nem célculos de sensibilidades ou dire¢des de procura.

1.2 OBJETIVOS

O presente trabalho tem os seguintes objetivos:

1° Melhorar os resultados apresentados no trabalho de Partridge e Wrobel (2007) e

repetir os exemplos por eles apresentados;

2° Implementar no algoritmo a capacidade de determinagdo de tumores com outras

geometrias, por exemplo, os circulares;

3° Analisar novos exemplos e discutir os seus resultados.

1.3 ESTRUTURA DO TEXTO

Este trabalho est4 dividido em sete capitulos, descritos a seguir.

O primeiro ¢ a introdu¢fo, onde se apresenta quais motivagdes e principais conceitos que

vieram a tornar possivel a realizagdo deste trabalho.

No segundo capitulo € apresentada a equagdo biotérmica de Pennes acompanhada de como

foi feita a simplificacdo de suas constantes.



O capitulo 3 possui a formulagdo e conceitos de Métodos dos Elementos de Contorno com

Reciprocidade Dual que serdo necessarios neste trabalho.

No quarto capitulo consideram-se os resultados para o problema direto, aplicando os

conceitos do capitulo 3 para obter a distribui¢do de temperatura na superficie da pele.

O capitulo cinco apresenta a formulacdo de algoritmos genéticos, como funcionam e quais

0s principais passos para se montar um algoritmo genético simples.

O sexto capitulo apresenta as defini¢des adotadas no algoritmo genético constituinte deste
trabalho, além dos resultados obtidos na localizagdo dos tumores aplicados nos casos do

capitulo 4 e outros casos novos.

E por ultimo, no sétimo capitulo, encontram-se os resumos dos resultados e as conclusdes
sobre as andlises feitas nas localizacdes dos tumores. Ao final deste estdo algumas

sugestdes para trabalhos futuros.



2 A EQUACAO BIOTERMICA DE PENNES

A equagdo biotérmica de Pennes pode ser escrita na forma seguinte (Partridge e Wrobel,

2007):

LI E SNV U 2.1)
ot k k

Onde p, ¢ e k representam respectivamente densidade, calor especifico e condutividade
térmica do tecido; p,,c, sdo densidade e calor especifico do sangue respectivamente, @, ¢
a pressdo arterial do sangue, 7, ¢ a temperatura do sangue arterial e O € o aquecimento
espacial. A equacdo (2.1) esta sujeita as condi¢cdes de contorno habituais para problemas
térmicos: 1°) temperatura prescrita 7 =T ; 2°) fluxo de calor prescrito ¢=g; 3°) a
convecgdo g =—h,(T —T,), onde h, é o coeficiente de transferéncia de calor e 7, é a
temperatura do fluido circunvizinho; 4°) radiacdo g = —68(7",.4 -T 4), onde o € a constante
de Stefan-Boltzman e ¢ ¢ o fator de radiatividade que atua entre a superficie e a
temperatura ambiente exterior 7, (Partridge e Wrobel 2007). A equacdo (2.1) pode ser

escrita, em forma estacionaria, como:

v = - 2Pl 1)L (2.2)
k k
ou
VT =T, -T)-c, (2.3)
Onde ¢, e ¢, s3o definidos como:
_ DL
Lk
0
C, = ;

Efetuando a multiplicagdo, a equacdo (2.3) também pode ser escrita como:

VT =—T,+¢T—c,=b (2.4)



Sendo 7, constante podemos reduzir a equagdo (2.4) para:

VT =c,—¢T (2.5)
Onde:

=T, —c,

Na equagdo (2.5), considerando somente a constante c,, temos um problema de solucgio da
equagdo de Poisson e quando consideramos ¢,7 temos uma equagdo de Helmhotz. O

primeiro termo ¢ uma fun¢do do espaco, mas ndo traz a variavel do problema, e o segundo

¢ dependente da variavel T .

Estas equacdes, neste trabalho, sdo resolvidas usando o MEC com MRD, métodos que

serdo detalhados no capitulo a seguir.



3 METODO DOS ELEMENTOS DE CONTORNO PARA
PROBLEMAS DE POTENCIAL

3.1 INTRODUCAO

O método dos elementos de contorno ¢ um bem estabelecido método numérico, cuja
principal caracteristica € a redug@o na dimensdo do problema (Brebbia e Domingues 1989,

Brebbia et al, 1984 ¢ Wrobel e Aliabadi, 2002).

Hé muitos problemas na Engenharia que podem ser caracterizados matematicamente por
equagdes diferenciais com as devidas condi¢des de contorno, por exemplo: a maioria dos
problemas da mecanica dos solidos, mecanica dos fluidos e problemas térmicos, como o

considerado neste trabalho.

A maior dificuldade com estas equagdes diferenciais ¢ que a maioria delas ndo pode ser
resolvida analiticamente. Para a obten¢do da solucdo destes problemas faz-se necessario o

uso de algum método numérico.
Os principais métodos numéricos sdo:
e M¢étodo das Diferencas Finitas (MDF);
e M:¢étodo dos Elementos Finitos (MEF);
e M¢étodo dos Volumes Finitos (MVF);
e M:¢étodo dos Elementos de Contorno (MEC).

E possivel representar alguns desses métodos como na figura (3.1), onde se vé€ as suas

principais diferencas quanto a modelagem ou forma de representar o problema real.



problema real

elemento de
operador de elemento finito contorno
diferenca finita

- =~ —t— ~ 1

Método das Diferencas Finitas Método dos Elementos Finitos Método dos Elementos
de Contorno
a) b) c)

Figura 3.1: Principais métodos numéricos (Bacarji, 2001).

Tanto o método das diferencas finitas, método dos volumes finitos como o método dos
elementos finitos exigem a criagdo de uma malha que discretiza todo o dominio estudado.
Ja o Método dos Elementos de Contorno, como o seu proprio nome diz, € o Unico que
exige apenas uma discretizagdo do contorno, podendo ou nao ter pontos no dominio apenas

para melhorar a precis@o dos resultados.

Esta caracteristica ¢ muito importante neste trabalho, onde cada cromossomo gerado pelo
algoritmo genético representaria uma malha diferente se utilizdssemos diferencas finitas ou
elementos finitos, por exemplo. Com o método dos elementos de contorno, a malha basica
ndo serd modificada, uma vez que o contorno nio é alterado. E necessario apenas mudar a
posicdo dos elementos que discretizam o contorno do tumor, o que pode ser feito

simplesmente somando constantes as coordenadas desses nos (Partridge e Wrobel, 2007).

O Mcétodo dos Elementos de Contorno pode ser facilmente ajustado a contornos
geometricamente complexos, além disso, uma vez que todas as aproximagdes estdo
restritas ao contorno pode-se modelar regides com gradientes elevados com melhor

exatiddo que o Método dos Elementos Finitos (Bacarji, 2001).



3.2 FORMULACAO PARA EQUACAO DE POISSON E LAPLACE

O primeiro passo para deducdo da integral de contorno € a escolha do método que vai ser
utilizado. Dentre esses métodos podem ser citados o método dos residuos ponderados, o
Teorema de Betti, a identidade de Green e o principio dos trabalhos virtuais. Porém, o
método dos residuos ponderados é o mais geral, permitindo solucdes de equagdes
diferenciais parciais mais complexas e também podendo ser usado para relacionar o
método dos elementos de contorno com outros métodos ou técnicas numéricas (Partridge et

al, 1992).
Considere a equagdo de Poisson:

Vu=b em Q (3.1)
Com as condig¢des de contorno basicas:

1° Condig¢ao do tipo u = u no contorno I;

2° Condi¢do do tipo g =0u/on :5 no contorno I, .

O tratamento para as condigdes de temperatura 3 e 4 (descritas no capitulo 2) sdo

consideradas por exemplo no trabalho de Brebbia et al (1989).

Figura 3.2: Defini¢do geométrica do problema.

Definindo R como o residuo, pode-se escrever:

R=V?u—-b+#0nQ:



R =u—u=0 sobre I';;

R, = ¢ —q_;t 0 sobre I',.

Onde u e g assumirdo valores aproximados e serdo ponderados. A partir de entdo, serdo
representados pela funcdo u* e sua derivada normal ¢*=0u*/0n. A equagdo de residuos

ponderados fica definida entdo como:

[ Ru*do = jrz Rzu*dl"—'[r] Rg*dl (3.2)

ou

jg(vzu—b)u*dg=jrz(q—g)u*dr—jn(u—;)q*dr (3.3)

Calculando duas integragdes por partes a partir da equacgao integral (3.3), obtém-se:

IQ (V2u*)udQ — Lbu *dQ = —J-rz 5u *dl —J.FI qu*dl + J;Z ug*dl + Irl ;q *dl' (3.4)

Esta equacdo ¢ o ponto de partida da aplicacdo do método dos elementos de contorno. Para
transformar a equagdo (3.4) em uma integral de contorno € necessario calcular a solugdo

fundamental para u *.

3.2.1 Solucao fundamental

A solugdo fundamental u* representa o valor gerado por uma fonte unitaria concentrada
agindo num ponto i. O efeito dessa fonte ¢ propagado de i para infinito sem qualquer
considera¢do de condi¢des de contorno. Por causa disto, u * satisfaz a equag@o de Poisson

seguinte:
Viu*+Ai=0 (3.5)

Onde Ai representa a funcdo delta de Dirac que tende ao infinito no ponto x = x, e € igual

a zero em todos os outros pontos. A integral do Ai sobre o dominio € igual a um. Assim a
integral da fun¢do delta de Dirac multiplicada por qualquer outra fun¢éo € igual ao valor da

fung¢do no ponto i (Brebbia e Domingues, 1989). Entao:



2 % _ _ —
jQ (V> u*)udQ _jg( ADudQ =u, (3.6)
Usando as propriedades da solu¢do fundamental, (3.4) pode ser escrita como,

ul.+_[r uq*dr+jr;q*dr+fgbu*dﬂzjr 514*6!1“+JAF qu*dl 3.7

Segundo Brebbia e Domingues (1989), sabe-se entdo que a solu¢do fundamental da

equacdo (3.5) para meios isotrdpicos bi-dimensionais ¢:

u* = iln(lj (3.8)

27 r

3.2.2 Equacio integral de contorno

Sabendo que I' =T +I’, e com as condi¢des de contorno anteriores, podemos simplificar

a equagdo (3.7) da seguinte forma:

ul.+jr uq*dF+IQbu*dQ=jru*qu (3.9

A parte em destaque na equagdo (3.9) ¢ uma integral no dominio (2, conseqiiéncia do
termo b da equagdo de Poisson, que terd sua solugdo demonstrada no item 3.3 desse

capitulo.
A equagdo (3.9) deduzida semelhantemente para a equacdo de Laplace,

Vu=0 (3.10)
fica assim definida,

u,‘+jr uq*szLu*qu (3.11)

Considerando um contorno suave e substituindo a solu¢do fundamental em (3.11) teremos:

lim uq*dr}=hm [ u(—L.l dr'\ = lim —uﬁ}:—lui (3.12)
&0 VT, £0 | JL, 27 & £0 2re 2

10



Onde um ponto no contorno pode ser representado por um ponto interno a um semicirculo

de raio » = ¢ onde & — 0, como ilustrado na figura 3.3.

Contorno da curva [,
n

e
I

Contorno da curva P

Contornodoponto 2 r =€

Figura 3.3: Representagdo de um ponto no contorno.

Assim a equagdo (3.11) para um ponto i no contorno fica:

1
k — %
2u[+Iruq a’l“-Lu qdl’ (3.13)

3.2.3 Método dos elementos de contorno para a Equacio de Laplace

A equacio de contorno (3.13) pode ser generalizada,
* — k
c;u; +J‘r ug*dl = J; u*qdl (3.14)
Onde 1/2 esta representado pelo coeficiente c,. O valor de ¢, =1/2 ¢ aplicado para nos

localizados em um contorno suave, de acordo com a figura (3.3). O valor de ¢, para

qualquer tipo de contorno pode ser representado por (Brebbia e Domingues, 1989):
c,=— (3.15)

Onde @ ¢ o angulo interno no ponto i em radianos.

O contorno I' de uma superficie bidimensional qualquer pode ser discretizado em varios
elementos a fim de simplificar a representacdo de qualquer contorno, onde as variaveis sao

somente os pontos iniciais e finais, definidos aqui como nos.

11



Nos

Elemento Linear

Figura 3.4: Contorno I discretizado em elementos lineares.

O contorno I' passa a ser entdo representado pelo somatério desses elementos. Assim a

equagdo (3.14) fica representada em somatdrio da forma:

ciui+ijr_uq*dfzﬁjr_u*qdf (3.15)

jo1 jo1

Considerando sua interpolacdo do campo também linear, os valores de u e ¢ variam

dentro de cada elemento I'; (Figura 3.5 (a)) e estes entdo sdo interpolados pelas fungdes ¢,

e ¢,, definidas em termos da coordenada homogénea &, como visto também na Figura 3.5

(a), por exemplo:

”(5): Qu, + dyu, = [¢1 P, {Zl:|

2

4(&)=ha +d.0. =0 4, ]m

12



deuouq =

(1)

Valor nodal [n - Valornodal deuouq

= -1 £ =

(Y

(a)

1

Figura 3.5:(a) Defini¢do de elemento linear com suas coordenadas, (b) Interse¢ao de

elementos lineares.

Em duas dimensdes a coordenada & varia de -1 até +1 e as duas fungdes de interpolagdo

sdo (Brebbia e Domingues, 1989):

(1-¢) (3.16)

¢, :%(1"‘5)

Aplicando (3.16) na integral (3.15) tem-se para cada elemento ;j a seguinte equagao:

J ugdr = la @]q*dr[:’l}[h; h{”} (3.17)

2

Onde para cada elemento tem-se dois termos assim definidos:

hy=| ¢g*dr (3.18)

h; =fr/ $,q* dl (3.19)
Similarmente para a outra integral:

13



J, qurdr = 14 @]u*d{j‘}[g; gLﬂ (3.20)

entio:

gy =| gu*dr (3.21)

g; =] gu*dr (3.22)

Sabe-se que em alguns problemas especificos o fluxo em um determinado nd pode ter
. ror . 2

valores diferentes para os elementos em que esse nd ¢ comum. Assim o valor de ¢~ do

elemento j—1 e o valor de ¢' do elemento j podem ser diferentes. Para considerar esta

possibilidade do fluxo possuir valores diferentes em um mesmo nd, ele deve ser

organizado em um vetor 2N .

Substituindo a equagdo (3.16) e (3.20) na equacdo (3.15) a seguinte equagdo para o nd i ¢

obtida:
U q,
. — — u
cu+[Ha Ho oo Hol| 2 |=[G, Gy . Gyl " (3.23)
Uy dn

Onde H é igual a h; adicionado hf 1> termos dos elementos j e j—1 respectivamente.

Ento a formula (3.23) pode ser representada para cada né i,

N 2N
cu, +ZH:‘j7/lj = ZGijqj (3.24)
j—l j—l
Fazendo a simplificagao,
H,=Hj+c0, (3.25)

14



Onde ¢ ¢ o delta de Kronecker. Dessa forma c, ¢ acrescentado ao H quando i = j, entdo

a equacdo (3.24) pode ser escrita como,

N 2N
D Hyu; =2 Gy, (3.26)
Jj—1 Jj—1

Assumindo agora que a posi¢do do n6 i também variade 1 a N e a solugdo fundamental &
aplicada para cada nd sucessivamente, um sistema de equagdes ¢ obtido da aplicagdo de

(3.26) para cada ponto do contorno discretizado.
Essa equacdo pode ser expressa em forma matricial,

Hu=G 3.27
q

Onde H ¢ uma matriz NxN e G ¢ uma matriz retangular Nx2N . Assim u e ¢sdo

vetores de comprimento N e 2N respectivamente.

Note que N, valores de u e N, valores de g sdo conhecidos em I, e I, respectivamente
(N1 +N,=N ) Assim somente N valores sdo desconhecidos no sistema de equagdes

(3.27). Introduzindo as condi¢des de contorno, movimentando as respectivas colunas entre
H e G e efetuando as operagdes com os valores constantes, o sistema de equagdes

anterior pode ser escrito como:
Ax=y (3.28)

Sendo x o vetor de incognitas no contorno, que pode ter valores de # ou ¢g. E y é o vetor

resultado da multiplicagdo das colunas das matrizes H e G com os valores

correspondentes de # e g conhecidos.

3.3 RECIPROCIDADE DUAL

O Método da Reciprocidade Dual foi proposto em 1982 por Nardini ¢ Brebbia e foi
expandido para diversos casos por Partridge et al em 1992. Este método ¢ utilizado para
levar integrais de dominio ao contorno, como por exemplo a integral em destaque na

equagdo (3.9), transformando-a em uma equacao integral somente com termos de contorno.

15



Vale dizer que embora ndo se utilize a discretizacdo do dominio em células, o MRD pode
exigir a consideragdo de pontos internos na inten¢do de dar mais precisdo aos resultados

(Barbirato e Venturini, 2005).

A equacdo biotérmica de Pennes, organizada na forma (2.3), tem no lado direito dois

termos que podem ser considerados separadamente. Sdo eles: ¢ e aT .

3.4 Termo do tipo constante

3.4.1.1 Solug¢io Particular.

Os dois termos mencionados acima sdo tratados separadamente. Primeiro considere a

equagdo V*u =b assumindo que o potencial » pode ser escrito como:
u=u-+u (3.29)

Onde # ¢ a solugdo homogénea e # ¢ a solugdo particular da equagdo. Dessa maneira ¢

valido dizer que:
Vii=b (3.30)
Portanto a integral de dominio em (3.9) fica:

[purda= (VZi*do (3.31)

Integrando por partes, considerando a solu¢do fundamental, equagdo (3.8), chega-se ao

seguinte resultado:

[purda=| (Vil*do = i(V2u*)dQ+ [ u*gar-| g*adr = (3.32)
e, +J'Fu*c}dr_jrq*ﬁdf

Onde g =0u/on.

O Método da Reciprocidade Dual propde o uso de uma série de solugdes particulares #;,

onde o niamero de solugdes particulares é correspondente ao nimero de nés no problema.

16



Considerando que se tem N nos no contorno € L nds internos, tem-se entdo N + L

valores de u Iz

3.4.1.2 Equacdo matricial de contorno

A seguinte aproximacgdo de b ¢ considerada (Partridge et al 1992):
b=>a,f, (3.33)

Onde ¢; € um vetor de constantes desconhecido que serd determinado e f; s@o fungdes de
aproximagdo. A solugdo particular u; e a fun¢@o de aproximag¢do f, devem atender a

relacdo:
V. = f (3.34)

Substituindo (3.34) em (3.33):

b= a,(via,) (3.35)

Assim a integral do problema pode ser escrita como:
N+L

ij“*dQ = Z:.“_/ IQ(VZL?./)’J*C"Q (3.36)
=

Integrando por partes, como j& foi feito para obter na equacdo (3.4), e substituindo na

equacdo integral de contorno inicialmente resolvida, tem-se:

N+L

cl.ul.+jr uq*df—jru*qdfzzaj(ciﬁy+-[r ﬁjq*dF—J.ru*éde) (3.37)

O termo g, € definido como ¢; =i, /0n, onde n € o vetor normal ao contorno I', e tem

sua expansdo da seguinte forma:

17



q —61/;]@_}_%8_))
1 Ox On 0Oy On

(3.38)

Note que a equagdo (3.37) ndo envolve mais a integral no dominio. Isso se deve ao termo
fonte b ter sido substituido por integrais de contorno equivalentes, o que foi feito
aproximando b pelo uso da equacdo (3.35) e expressando entdo os dois lados da equagdo

resultante com integrais de contorno, usando a técnica dos residuos ponderados.

O proximo passo € escrever a equagdo (3.37) na forma discretizada com somatorios sobre
os elementos de contorno, substituindo as integrais. Com isso tem-se para um no i

qualquer do contorno a seguinte expressao:

N N N+L N N
cu, +z L uq*df—z L u*qdl = Zaj(ciftii +Z J; ﬁjq*df—z J.F u*éjdfj(3.39)
k=1 TF k=1 TF j=1 k=1 TH k=1 Tk

Pode-se notar que, desde que # e ¢ sejam fung¢des conhecidas, uma vez que f ¢ definido

ndo ha necessidade de aproximar suas variacdes para cada elemento do contorno usando

funcdes de interpolagdes e valores nodais, como foi feito para # e ¢ . No entanto fazer isso

implica que as mesmas matrizes e G, ja definidas, podem ser usadas nos dois lados da

equagio.

Executando os somatorios e aplicando a equacdo (3.39) em todos os nos do contorno,

pode-se expressar seus termos em forma de matriz. Também se considera que os vetores

U; € g, sejam uma coluna das matrizes U e Q respectivamente. Pode-se escrever entdo a

seguinte equacao:
Hu-Gg =(HU - GO (3.40)

A equagdo (3.40) ¢ a base para a aplicagdo do Método dos Elementos de Contorno com

Reciprocidade Dual e envolve a discretizacdo apenas do contorno.
3.4.1.3 O vetor

Foi visto na equacdo (3.33) que:
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Considerando o valor de b para N + L diferentes pontos da equagdo (3.33), pode-se

expressa-la na forma matricial abaixo:
b=Fa (3.41)

Onde cada coluna de F consiste num vetor de f;

; contendo os valores da fungdo de

aproximacao definida no item 3.4.3.

A funcdo b entdo pode ser invertida para obter « :

a=F"'b (3.42)

3.4.2 Termo do tipo ku

Este ¢ o termo n3o-homogéneo, uma fun¢do desconhecida de u, ¢ assim nd3o se pode

calcular explicitamente o vetor « . Porém pode-se escrever,
a=F"ku (3.43)
E a equacdo (3.40) fica assim representada,

Hu—Gg =(HU - GO)F ' (3.44)

As matrizes G, H, Q e U da equacgdo (3.44) foram definidas na subse¢do anterior. A

matriz F foi definida, mas usada apenas para calcular o vetor « . O calculo de F~' ndo
sera alterado, porque ela depende somente de dados geométricos (seu célculo serad

mostrado na préxima subsecio).

Vendo a equagdo matricial (3.44) do lado direito, pode-se definir S como sendo,
S =(H0 - GOJF 'k (3.45)
Assim (3.43) fica,

Hu—-Gg = Su (3.46)
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Colocando os termos em fun¢do de u em evidéncia do lado esquerdo,
(H+S)=Gq (3.47)

Semelhante ao descrito para a equagdo (3.27) pode-se aplicar as condi¢des de contorno em

(3.47) e obter um sistema de equacdes mais simples.

Ax=y (3.48)

Onde as incdgnitas de u# e g sdo encontradas nos valores do vetor x.

3.4.3 Funcdes de aproximacgio f

Como definido, f ¢ uma fun¢do de aproximacdo usada para montar a matriz F, que

posteriormente ¢ invertida para a forma F~'. Existem varios tipos de fungdes 7 e no

trabalho original em MRD (Nardini e Brebbia, 1983) foi usada a fun¢do de base radial

linear 7. Depois de muitas pesquisas para melhorar as fun¢des de aproximacdo para a
aplicagdo do método, surgiram muitas fun¢des alternativas como de base radial ctibica »°,
a “thin-plate spline” 7’ log(r) e sua generalizacdo, r°” log(r). Apesar disto, muitos
trabalhos recentes que envolvem aplicagdes do método continuam usando a fung¢do linear,

que tem a vantagem de ser mais simples.

No trabalho de Partridge ¢ Wrobel (2007) foram feitos testes usando » , »* e r*log(r).

Chegou-se a resultados utilizando cada uma destas fung¢des e suas conclusdes foram que as

fungdes de base radical cubica junto com as fungdes acrescidas, a serem descritas no

proximo item, apresentam bons resultados. Portanto, neste trabalho, ' =7’ e sua solugio

particular 7 = r° /25 sdo usadas nas constru¢des das matrizes.

3.4.4 Funcgoes acrescidas

Estas funcdes foram sugeridas no trabalho de Golberg e Chen (1994) e implementadas
primeiramente em um trabalho de elasticidade de Bridges e Wrobel (1996), onde

concluiram que elas podem produzir um aumento consideravel na precisao.
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No trabalho de Partridge e Wrobel (2007), em problemas de localizagdo de tumores

bidimensionais, foram usadas as fun¢des acrescidas lineares 1, x e y, que serdo aqui

empregadas. Cada funcdo acrescida tem sua propria solugdo particular:

f=1 ﬁ:(x2+y2)/4
f=x n=x16
f=y n=y"/6

As funcdes acrescidas consideradas ddo origem a trés novas colunas na matriz F, N+L+1,
N+L+2 e N+L+3, e trés linhas semelhantes mantendo a matriz simétrica. Os termos em

comum para as linhas e colunas adicionais recebem o valor de zero, como na Figura 3.6.

=+ + Z
N+ o+ Z
W+ -+ Z

Matriz F basica

N+L+1

N+L+1 0,00
N+L+1

Figura 3.6: Ilustracdo de montagem da F.

Da mesma maneira sdo acrescentadas trés colunas adicionais a matriz de U, colunas

N+L+1, N+L+2 e N+L+3, uma para cada condi¢do considerada acima, e, sesmelhantemente
para a matriz (O, cada novo termo em U e Q ¢ a solugdo particular correspondente ao

termo de mesma posi¢do na matriz F. Sdo também acrescentados trés zeros ao vetor » nas

posi¢des, N+L+1, N+L+2 e N+L+3.
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4 PROBLEMA DIRETO PARA A DISTRIBUICAO DE
TEMPERATURA

Antes de iniciar os calculos inversos para localizagdo de um tumor € preciso saber algumas
informagdes sobre o problema direto. Neste trabalho ele consiste em determinar a
distribuicdo de temperatura na superficie da pele em um tecido saudavel devido a

alteracdes no tecido pela presenga de um tumor com posi¢ao e tamanho conhecidos.

4.1 MODELAGEM DO TECIDO.

A figura 4.1 mostra uma representacdo de uma secdo vertical de um tecido de pele
delimitado pelo contorno externo AB BC CD DA ou simplesmente contorno I',. Os
limites AB BC CD séo limites internos, onde a pele faz contato com outras partes do
corpo. O limite BC sera considerado sob temperatura constante de 7' = 37° C (temperatura
do corpo). Os limites AB e CD s@o limites artificiais, pois representam apenas uma parte
do tecido, e neste caso ¢ considerada a condi¢do de contorno ¢ =0 (ndo ha troca de calor
nesta superficie). O limite AD ¢ a superficie externa da pele e pode assumir a condigdo de
contorno ¢ =0 se for afirmado, por exemplo, que a pele estd enfaixada. Outra condi¢@o de
contorno mais real para o contorno AD seria considerar a convecg¢ao, ou seja, a transmissao

de calor com o meio externo.

0,

0.08m Iy

0.03m

Figura 4.1: Tumor dentro de uma matriz de tecido saudavel.
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Novamente na Figura 4.1, o contorno interno I, divide o dominio em duas partes: a parte
interna Q, ¢ a representagdo do tecido doente (tumor) e €, representa o tecido da pele
saudavel. No limite I’ existem as condigdes de contorno de compatibilidade que sdo:
temperatura em um n6 de €, igual a temperatura no n6 correspondente em Q, (7, =T7,) e
a troca de calor feita entre as duas regides ¢ ¢, = —g,, que também pode ser explicado

como sendo devido ao sinal do vetor normal diferente.

Encontrar a distribuicdo de temperatura na superficie AD desse tecido pode ser feita pela
aplica¢do da equacdo de Pennes (Capitulo 2) e sua solug¢do pelo Método dos Elementos de

Contorno com a Aplicacdo de Reciprocidade Dual (Capitulo 3).

Os valores dos parametros necessarios para calcular ¢, e ¢, na equagdo 2.3 foram obtidos
do trabalho de Liu e Xu (2000) como sendo: p, =1000kg/m?*, c, =4000J /(kg° C) e
k=05W/(m°C), além de, @, =0.0005ml, /(mls) e Q=420J/(m?s) para tecido
saudavel, enquanto os valores para tecido com um tumor sdo @, =0.002m/, /(ml,s) e
0 =4200J /(m3s), em que as subscrigbes b e ¢ representam sangue e tecido,

respectivamente. A temperatura do sangue arterial ¢ 7, =37°C.

Ainda na Figura 4.1, pode-se ver que ¢ considerada uma se¢do de pele com profundidade
de 0,03m e um comprimento de corte transversal de 0,08m. A discretizacdo em elementos
de contornos ¢ feita adotando 56 elementos lineares no contorno I', e 16 elementos
lineares no contorno I',. E considerado inicialmente um tumor retangular de espessura

0,01m, comprimento 0,02m e localizado no centro de coordenadas (0,01; 0,00). Tem-se

entdo a Figura 4.2.
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0 0005 0.01 0015 0.02 0.025 0.03

Figura 4.2: Tumor retangular dentro de uma matriz de tecido saudéavel, discretizado (Caso

1 retangular).

Seguindo raciocinio semelhante pode-se discretizar um tumor circular localizado em (0,01;

0,00) com didmetro de 0,01.

A B
oo ;
|
0.03 511
o.02|
001 T L
| T;
L +
of L)-i.T !ll _;,_ { -
|:|-:|1! 1 1
-0.02 |
.03
0040 —f—f—t ——— + =
o i -

O 0005001006007 0035003

Figura 4.3: Tumor circular dentro de uma matriz de tecido saudavel, discretizado (Caso 1

circular).
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4.2 RESULTADOS

4.2.1 Tecido saudavel

Antes de calcular a distribui¢do de temperatura para tecidos doentes serd calculada qual a

distribuicdo de temperatura de um tecido saudavel.

Foi considerado um modelo em elementos de contorno idéntico ao anterior, porém sem a

presenca da regido €, (Figura 4.4). Os valores p, =1000kg/m?*, c, = 4000J /(kg° C) e

k=0.5W /(m°C), além de, @, =0.0005ml, /(mls) e Q=420J/(m3s) ja foram descritos

anteriormente para tecido saudavel.

0.04

0.03

0.02

0.01

-0.01

-0.02

-0.03

-0.04

Figura 4.4: Tecido saudavel.

o
v

T2

C

0 0005 0.01 0.015 002 0.025 0.03

A distribui¢do de temperatura na superficie foi encontrada constante, assim como o

esperado, e o seu valor é: 37.149 °C como mostra a tabela abaixo.
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Tabela 4.1: Distribui¢do de temperatura para tecido saudavel.

y T(°C)
-3,50 | 37,1489
-3,00 | 37,1489
-2,50 | 37,1489
-2,00 | 37,1488
-1,50 | 37,1488
-1,00 | 37,1488
-0,50 | 37,1488
0,00 37,1489
0,50 37,1488
1,00 37,1488
1,50 37,1488
2,00 37,1488
2,50 37,1489
3,00 37,1489
3,50 37,1489

4.2.2 Casos com tumores retangulares

Nos exemplos a seguir sdo consideradas diversas posi¢des € tamanhos de tumores. O tumor
da Figura 4.2, com dimensdes 0,0lm em x e 0,02m em y, é convencionado tumor padrdo
tamanho 1 retangular. Assim, por exemplo, um tumor com tamanho 0,02m em x e 0,04m
em y ¢ considerado de tamanho 2 por possuir o dobro das dimensdes do tumor padrio.

Um tumor com tamanho 0,0175m x 0,0035m ¢ definido como Tamanho 1,75 por possuir

dimensdes 1,75 maiores do que o tumor original e etc.

No Caso 1 retangular o tumor ¢ de tamanho 1, localizado na posi¢do (0,01; 0,00) de acordo

com a Figura 4.2 e produz uma distribuicdo de temperatura mostrada na Figura 4.5.
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y Supeficie da pele
Figura 4.5: Distribui¢do de temperatura Caso 1 retangular.

Caso todo tecido fosse considerado saudavel a temperatura na superficie da pele obtida
seria constante (o grafico permaneceria horizontal), no valor de 37,14°C. Esta observagao
da variacdo de temperatura sera utilizada no préximo capitulo como ponto de partida para
identificar qual a posi¢do e o tamanho de um tumor que € capaz de gerar essa determinada

variacao.

4.2.2.1 Outros casos retangulares analisados.

A fim de ter uma validagdo do programa desenvolvido em Método dos Elementos de
Contorno com Reciprocidade Dual, varios exemplos foram calculados (Partridge e Wrobel,

2007). Séo eles:

Caso 1: Tamanho 1, posi¢do de centro (0,01; 0,00). Figura 4.2 e 4.5.
Caso 2: Tamanho 1, posi¢do de centro (0,02; 0,02). Figura 4.6 ¢ 4.7.
Caso 3: Tamanho 0,5, posicdo de centro (0,005; 0,02). Figura 4.6 ¢ 4.7.
Caso 4: Tamanho 1,75, posi¢do de centro (0,016; 0,000). Figura 4.6 e 4.7.

Caso 5: Tamanho 0.5, posicdo de centro (0,02; 0,02). Figura 4.6 ¢ 4.7.
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Figura 4.6: Casos 2 a 5. Ilustrag@o da localizagdo dos tumores nos casos retangulares (sem

escala).
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Figura 4.7: Distribui¢cdo de temperatura para os casos retangulares.

4.2.3 Casos com tumores circulares

O tumor padrdo adotado para a geometria circular é o tumor da Figura 4.3, com dimensao
0,005m de raio (tumor padrdo tamanho 1 circular). Assim por exemplo, um tumor com raio
0,01m € considerado de tamanho 2 por possuir o dobro da dimensdo do tumor padrio,

semelhante ao definido para os casos retangulares.

4.2.3.1 Casos circulares analisados.

O programa de Método dos Elementos de Contorno com Reciprocidade Dual, para casos

circulares foi validado através dos seguintes casos:

Caso 1: Tamanho 1, posi¢do de centro (0,01; 0,00). Figura 4.3 ¢ 4.9.
Caso 2: Tamanho 1, posi¢do de centro (0,02; 0,02). Figura 4.8 ¢ 4.9.
Caso 3: Tamanho 0,5, posi¢do de centro (0,005; 0,02). Figura 4.8 ¢ 4.9.
Caso 4: Tamanho 1,75, posi¢ao de centro (0,016; 0,000). Figura 4.8 e 4.9.

Caso 5: Tamanho 0.5, posi¢do de centro ( 0,02; 0,02). Figura 4.8 ¢ 4.9.
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Figura 4.8: Casos 2 a 5. Ilustrag@o da localizagdo dos tumores nos casos circulares (sem
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Figura 4.9: Distribui¢do de temperatura para os casos circulares.

A seguir apresentam-se a teoria e as aplicacdes do algoritmo genético para encontrar a
localizacdo e o tamanho do tumor, isto €, a partir dessas distribui¢des de temperatura sera
possivel encontrar qual o tamanho e a posi¢cdo do tumor que gera as distribuicdes de

temperatura ilustradas acima.
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5 ALGORITMO GENETICO

5.1 INTRODUCAO

Os algoritmos genéticos sd3o uma familia de modelos computacionais inspirados na
biologia, mais precisamente na reproducdo dos seres vivos. Sdo criados para seguirem suas
leis de reprodugdo garantindo a evolu¢do de uma determinada populacdo de individuos.
Esses modelos incorporam solugdes potenciais numa estrutura que simula um cromossomo
e aplicam operadores de selecdo e "cross-over" a essas estruturas de forma a buscar
informacdes relativas a solu¢do do problema. Normalmente os AG's sdo vistos como
otimizadores de fun¢des, embora a quantidade de problemas para os quais os AG's se

aplicam seja bastante abrangente.

Os algoritmos genéticos tem sido empregados em problemas complicados de otimizacéo,
em que muitas vezes os demais métodos falham. Algumas vantagens dos algoritmos

genéticos podem ser observadas a seguir:

Realizam buscas simultdneas em vérias regides do espago de busca, pois trabalham com

populagdes e ndo com um Unico ponto;

Utilizam informagdes de potencial, custo ou recompensa e ndo derivadas como muitos

outros métodos de minimizagdo de fungdes;
Capacidade de trabalhar com um numero grande de variaveis;

Fornecem uma lista de possiveis solugdes 6timas, destacando-se aquelas com a maior

aptiddo para a solugao;

Sdo de facil implementagdo, permitindo a modulagdo. Assim eles podem ser transferidos

de um problema para outro.

Antes de prosseguir com a analise das caracteristicas destes algoritmos, alguns conceitos
basicos sdo necessarios. Estes conceitos podem ser encontrados na teoria de genética da
biologia e aqui sdo naturalmente expostos explicando o funcionamento basico destes

algoritmos.

Principais conceitos:
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e Cromossomo - cadeia de bits que representa uma solucdo possivel para o problema;

e Gene - representacdo de cada parametro de acordo com o alfabeto utilizado,
podendo ser bindrio, inteiro ou real. Neste trabalho assim como em Castro e

Partridge (2006) adota-se os genes em formato binario;
e Populagio - conjunto de pontos (individuos) no espago de busca;

e Alelo — na biologia representa uma das formas alternativas de gene; Nos AG’s

representa os valores que o gene pode assumir;

e Qeracdo - iteracdo completa do AG que gera uma nova populagao.

5.2 TEOREMA FUNDAMENTAL DOS ALGORITMOS GENETICOS

O teorema fundamental dos algoritmos genéticos foi desenvolvido por Goldberg (1989),

que utilizou trés operadores genéticos basicos: selecdo, cruzamento e mutagao.

Primeiramente suponha que exista uma populagdo com m representantes. Durante a
reproducdo, uma determinada cadeia de caracteres € copiada para a proxima geragdo de

acordo com a probabilidade P, proporcional ao seu desempenho d,, perante todos os

desempenhos encontrados na populagao Zd . ,0u seja:

i—»m

p= (5.1)

S

i—1

Onde i indica um individuo entre m individuos da geragdo ¢ de um problema particular

H . A notagdo m(H , t) serd usada para representar esta situagao.

Buscando a probabilidade média de cruzamento, tem-se:

P, = (5.2)
Sa
i—1
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Onde d,, ¢ o desempenho médio dos individuos na geragao.

A populagdo da geracdo ¢ +1 serd, para n individuos selecionados:

m(H 1 +1) = m(H, =2 (5.3)

d

i—l1
A média de desempenho (m, ) da populagdo € definida como:
Sd

m, =2 (5.4)
n

Portanto a equacdo (5.3) pode ser escrita como:

d
m(H,t+1)=m(H, )~ (5.5)
m,
Da equacdo (5.5) nota-se que o numero de individuos aumentard dependendo da razdo

entre 0os desempenhos médios e a média dos desempenhos dos individuos selecionados.

Esta etapa considerou entdo o efeito da selecdo na populagao.

Considere agora o cromossomo C abaixo, de comprimento 7 e dois esquemas por ele

representado:

Tabela 5.1: Cromossomo, Esquemas, comprimento e defini¢do de Ordem.

C 1010101 | S8(H) | o(H)
Hl AR ¥ ] 2 2
H2 [*Q***] 6 3

Observando o esquema H2, pode-se concluir que em qualquer quebra da cadeia de bits por
motivo de cruzamento (crossover) este esquema sera partido. Ja no esquema H1 uma
quebra apos o terceiro bit mantera o material inalterado. Isso ocorre por causa do
comprimento de defini¢do o (H ) Em H1 a probabilidade de haver quebra é 2/6 (pode ser
quebrado apenas antes do ultimo asterisco e logo depois do mesmo). No segundo esquema

(H2) a probabilidade de quebra é 6/6=1 (qualquer local ird romper o esquema).
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O local em que o cromossomo serd partido ¢ feito aleatoriamente e com probabilidade
igual para todos os intervalos de bits, ou seja, ¢ feita uma escolha aleatéria de posigdes
entre 1 e /-1, onde / é o numero de bits de um cromossomo. Portanto a probabilidade de

um esquema H ser quebrado pelo cruzamento sera:

p = (5.6)

Considerando a probabilidade p, de haver um cruzamento, a probabilidade real de romper

o esquema P, serd p_P,,jaque p, e P,sdo eventos independentes, portanto:

B, = p, 2 (5.7)

(-1)

E interessante trabalhar com a probabilidade de sobrevivéncia P :

Py=1-p, (5-8)

Juntando os processos de reproducdo e de cruzamento, que sdo eventos independentes
entre si, pode-se mostrar que um esquema que tenha desempenho acima do médio da
populagdo e pequeno comprimento de definicdo provavelmente proliferara. Este ¢é

representado pela simples multiplica¢do abaixo:

m(H,t+1)= m(H,z)jq—':{l - p. %} (5.9)

Esta equacdo mostra o efeito da selecdo (selection) e do cruzamento ( crossover), sobre a

montagem da proxima geracao.

O ultimo operador a ser considerado ¢ a mutacdo (mutation). Cada alelo simples tem

probabilidade P, =1-P, de sofrer mutagdo e, sendo cada mutacdo independente, a
probabilidade de sobrevivéncia P;, em um esquema particular serd o produto das

probabilidades para cada posicdo fixa. A probabilidade de sobrevivéncia de um esquema

com ordem o(H ) é:
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Py, =(1-P,)" (5.10)

Segundo Goldberg (1989) a grande probabilidade de mutagdo torna o problema aleatdrio,
pois se perde o material genético aprimorado no cruzamento. Entdo pode-se simplificar a

equacdo (5.10) fazendo P, <<1:
P, =1-P,o(H) (5.11)

Entdo o efeito combinado dos trés operadores e ignorando os termos de efeito cruzado do

tipo p,.p., por se estar analisando somente os efeitos e ndo as suas interdependéncias,

tem-se:

m(H,t+1)=m(H, t)i—’:[l - p. %— pmo(H)} (5.12)

Esta equagdo ¢ conhecida por Teorema Fundamental dos Algoritmos Genéticos e &
finalmente a formulacdo matematica dos efeitos dos operadores genéticos sobre o numero

de individuos para a proxima geragao.

53 CONVERGENCIA DOS ALGORITIMOS GENETICOS

Observando a equacdo (5.12) € real afirmar que a parcela entre colchetes € uma constante
para um determinado problema (espécie) e se a relacdo dos desempenhos médios das
instancias do esquema H com a média de desempenho da populacdo constante pode-se

€SCrever:
m(H,t+1)=m(H,1)K (5.13)

Partindo de uma geracdo 7 =0 até uma geracdo ¢ qualquer, Barcellos (2000) observou que

a acdo dos operadores genéticos sobre os esquemas tem forma exponencial, ou seja:
m(H,t+1)=m(H,t)K' (5.14)

Isso mostra que esquemas com valores de K superiores a 1 produzem cromossomos

representantes a uma taxa de crescimento exponencial com o tempo e valores de K
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inferiores a 1 tem um decrescimento exponencial com o tempo e tendem a desaparecer,

sendo entdo o AG um método de otimizag@o de convergéncia exponencial.

54 FUNCIONAMENTO E FORMULACAO

O AG trabalha de forma a impor critérios de selecdo a uma determinada geracdo de
individuos gerando uma proxima com individuos mais aptos em relagdo a um determinado

objetivo.

Lemonge e Barbosa (2004) citam os principais aspectos para resolver um problema de

otimizagdo por AG’s:

1° Escolher uma forma de representagdo genética que armazene as informagdes

necessarias do problema.

2° Um procedimento para criar uma populacdo inicial de possiveis solucdes;
3° Uma fun¢do de avaliag@o que retorna a aptiddo de cada individuo;
4° Operadores genéticos que manipulam a codificagdo dos pais durante o processo de

reproducdo, dando origem a novos individuos;

5° Parametros a serem utilizados no algoritmo apds o processo de cruzamento e

mutagdo que indicam sinais de convergéncia.

Esses aspectos serdo descritos separadamente a seguir.

5.4.1 Representaciio genética

Antes de iniciar os trabalhos de criagdo dos individuos que serdo submetidos a evolugdo é
necessario determinar a codificagdo a ser utilizada para representar os individuos

(possiveis solugdes).

Existem varios tipos de codificagdo possiveis de serem utilizadas, dentre elas destacam-se
a codificacdo bindria e a codificacdo real. Neste trabalho, assim como em Partridge e
Wrobel (2007) e Castro e Partridge (2006), trabalha com codificagdo bindria que ¢ a mais

indicada para variaveis independentes.
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5.4.1.1 Dimensionamento das varidveis.

As variaveis tém que ser capazes de representar todo o espago de busca em que se deseja
investigar, ou seja, todo cromossomo gerado no algoritmo deve ser possivel de ser

representado na codificag@o escolhida.

Se um cromossomo representa n parametros de uma fungéo, entdo o espaco de busca ¢ um

espago com n dimensdes.

Para cada dimensao escolhe-se qual o nivel de precisdao que se deseja trabalhar, em seguida

anotam-se quantos pontos (7p ) essa precisdo representa dentro de seu espago de busca.

O namero de pontos possiveis para uma codificagcdo binaria ¢ dado por:

np =2 (5.15)
Onde / € o numero de bits em cada cromossomo.
Sabendo disto, agora sé resta mapear essa representacdo bindria dentro de um intervalo real

[a, b] qualquer. Isso pode ser feito pela formula:

: .\ b
x = mim + (max— mim)— 2~ (5.16)
2" -1
Onde x € o numero no intervalo [a, b], codificado pelo binario b. mim=a e max =5,
sdo os valores minimo e maximo respectivamente do intervalo que se deseja representar e

b,, € o valor do binério b em base decimal.

5.4.2 Populacio inicial.

A literatura de AG’s ndo possui um critério especifico para a determinagdo da quantidade
de individuos a ser adotada em um determinado problema, por tanto, a escolha vai

depender da experiéncia adquirida ao longo do processo (Lemonge e Barbosa, 2004).

Com uma populagdo pequena, o desempenho do AG pode cair, pois se terd representado
apenas uma pequena parte do espago de busca do problema. J& com grandes populagdes

haverds uma maior diversidade de solucdes, contudo, o tempo de processamento serad
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elevado, o computador ira efetuar muitas avaliagdes da func¢do de aptiddo. Portanto, as
principais influéncias deste parametro estdo relacionadas com o desempenho global e com

a eficiéncia (Castro e Partridge, 2005).

Uma das sugestdes de Kahn (2002) ¢ que o tamanho da populagdo cresga

exponencialmente com o tamanho do problema, ou seja:
n=1652"" (5.16)

A segunda sugestdo ¢ conseqiiéncia de suas observagdes praticas e de outros pesquisadores

e diz que para maioria dos problemas a populagdo deve estar entre / e 2/ :
[<n<2] (5.17)
Lembrado que / € o nimero de bits do cromossomo.

A primeira gera¢do de solugdes deve ser criada aleatoriamente, geralmente feita por
algoritmos randomicos livres de tendéncias especificas. Esta primeira populagdo ¢é
responsavel por abranger todo o espaco de busca onde o algoritmo ira selecionar as regides
mais aptas a se reproduzirem para gerarem filhos. A falta de material genético indicando
uma regido do espaco de busca pode implicar em problemas de convergéncia,

principalmente se a resposta 0tima estiver na regido nao representada.

5.4.3 Funcio de aptidao

Na fung¢do de aptiddo € onde ocorre a avaliagdo dos individuos, € a parte mais importante,
pois ¢ onde o AG se encontra com o problema. Avaliar um cromossomo em um AG
significa determinar a aptiddo de sobrevivéncia em relacdo aos demais individuos da

populagdo (Ochi e Rocha, 2000).

Em problemas de otimizag¢do onde exista um grande nimero de restrigdes ou em alguns
casos a FO (Fungdo Objetivo) que se deseja minimizar ou maximizar pode apresentar
pontos de maximos ou minimos globais melhores fora do intervalo a ser estudado, pode-se
utilizar de artificios de penalizagdo para reduzir drasticamente a possibilidade de

reprodugdo desses individuos que ndo atendam as restrigdes impostas.

Nesses casos a FO pode ser montada da seguinte forma (Lemonge e Barbosa, 2004);
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F(x) = f(x) + penal(x) (4.18)

Se o problema ndo apresentar restricdes em sua formulagdo, a fungdo de penalizagdo ndo ¢

considerada e a funcdo de aptiddo sera propria fungdo objetivo.

Porém na maioria dos casos o valor da FO néo ¢ indicado para ser usado como parametro
direto de aptiddo para sele¢do. Diferencas acentuadas no valor da FO podem levar a
convergéncia prematura, assim como valores muito préximos tornam a sele¢do aleatodria.
Com a inten¢@o de reduzir esses efeitos ordena-se os valores da FO de forma a se ter uma

fun¢do de aptidao que seja possivel controlar a pressdo de selecdo.

Pressdo de selegdo ¢ a relacdo entre a maior aptiddo e a aptiddo média da populag@o. Se em
uma determinada geragdo existir um individuo com um valor de aptiddo muito maior que
os demais isso levarda a uma pressdo de selecdo muito grande nessa regido e
conseqiientemente a uma convergéncia prematura proxima a ele. Por outro lado se a
pressdo de selecdo ¢ muito baixa, os valores estardo muito proximos € 0 processo se torna

aleatorio.
5.4.3.1 Ordenamento linear

Neste método a fungdo de aptiddo € dada por:

N—i

AF, = mim + (max— mim) (4.19)

Onde 1 ¢ o indice do cromossomo na populacdo em ordem decrescente de valor da fungédo

objetivo e N ¢ o numero de individuos da populagdo.
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Figura 5.1: Pressdo de Sele¢do (Lacerda e Carvalho, 1999).

A alta pressdo de selecdo favorece os melhores cromossomos, direcionando a busca as
melhores solugdes encontradas até entdo, isto &, aperfeicoando certa regido do espago de
busca. J4 a baixa pressdo de sele¢do favorece os piores cromossomos, direcionando a busca

para regides desconhecidas no espaco de busca (Castro e Partridge, 2006).
5.4.3.2 Ordenamento exponencial

Segundo Michalewicz (1996) o ordenamento exponencial ¢ dado por:
AF, =4(1-¢)" (4.20)

Em que g€ [O,l]e 1 ¢ o indice de posi¢do do cromossomo na populagdo em ordem

decrescente do valor da fung¢do objetivo. Este tipo de ordenamento permite um maior

controle da intensidade de pressdo de sele¢do do que do ordenamento linear.

5.4.4 Selecao

Com a populagdo devidamente organizada, o algoritmo agora tem que escolher aqueles que
fardo parte da proxima geracdo ou serdo submetidos ao cruzamento. Cada individuo tem

uma probabilidade de ser escolhido de acordo com sua posi¢do na fun¢do de aptidao.
5.4.4.1 Elitismo

E possivel que no processo de escolha um individuo com alta aptiddo seja eliminado. E
importante garantir que o melhor individuo passe de uma geragdo para a outra sem

alteracdes e para tanto se utiliza uma estratégia denominada Elitismo. Essa técnica simples
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consiste em apenas eleger um ou dois cromossomos de uma geragdo e inseri-lo direto na

préxima, privando-os de passar pelos demais processos de selegdo.

5.4.4.2 Amostragem estocastica universal.

Este método, também conhecido como algoritmo da roleta, pode ser exemplificado por
uma populagdo disposta em um grafico circular dividido em fatias onde cada fatia tem
tamanho proporcional a aptiddo que cada cromossomo representa. No centro do circulo ¢
colocado uma ou mais setas (Figura 5.2). Apos girar a roleta e ela parar, a seta indicard um
cromossomo ou, a cada dois giros, um par de cromossomos, que fardo parte da populacio
intermedidria e que passardo pelos demais operadores de cruzamento e mutagdo. Esta

operagdo ¢ repetida diversas vezes de acordo com o tamanho da populagéo.

Figura 5.2: Exemplo de roleta.

5.4.4.3 Torneio

Nesse caso utiliza-se o algoritmo da roleta para se encontrar dois ou mais cromossomos e
aquele com maior desempenho entre os escolhidos serd o eleito para fazer parte da
populacdo intermediaria. Este método visa diminuir, mas ndo elimina, a possibilidade de

um cromossomo de baixo desempenho fazer parte da populagdo intermediaria.

5.4.4.4 Cruzamento e mutagio

Os operadores de cruzamento (crossover) € a mutagdo sdo os principais mecanismos de
busca dos AG’s. Sao eles que exploram as regides desconhecidas do espago de busca. O
operador de cruzamento ¢ aplicado aos pares de cromossomos selecionados pela roleta ou

roleta com torneio e cada par de cromossomos gera dois cromossomos filhos. Cada um dos
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cromossomos pais tem sua cadeia cortada em um posto aleatorio, produzindo duas cabegas

e duas caudas. As caudas sdo trocadas, gerando dois novos cromossomos.

Pai 1 Pai 2

! 1 4 ¥
(777 D (179 Gy
¥

Fillvm 1 LU RN 1 ijojoj1l

Filbho 2 tjojurjrjojrjojl

Figura 5.3: Cruzamento de um ponto (Sampaio, 2004)

O tipo de cruzamento mais conhecido ¢ o de n pontos uniformes. O cruzamento de 1
ponto ¢ o descrito na Figura 5.3. O de 2 pontos ¢ apresentado na Figura 5.4. Os dois
pontos de corte sdo escolhidos aleatoriamente e as se¢des entre os dois pontos sdo trocadas

entre os pais.
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Figura 5.4: Cruzamento de dois pontos (Castro e Partridge, 2005).

Os individuos resultantes da operacdo de cruzamentos agora serdo submetidos a operagdo
de mutacdo. Esta consiste em efetuar a inversdo de 0 para 1 ou de 1 para 0, passando em
todos os bits de todos os filhos gerados no cruzamento, porém somente naqueles os quais a
operagdo de probabilidade se mostra verdadeira. Geralmente se trabalha com uma

probabilidade de 1%, ou seja, somente 1 a cada 100 bits analisados serdo invertidos.
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5.4.5 Critérios de atualizaciio e parada

Juntando os novos individuos resultantes das operacdes de elitismo e cruzamento, assim
como suas demais operagdes, pode-se atualizar a populagdo anterior com 0s novos
cromossomos gerados. Geralmente trabalha-se com um nimero fixo de representantes, de

forma que a atualizagdo seja feita sobre todos.

Depois de atualizado ¢ possivel novamente ordené-los sobre os valores da FO e executar
novamente todos os processos, caracterizando assim um processo ciclico infinito. Fica
entdo necessaria a determinagdo de um critério de parada que interromperd o processo
quando sua necessidade for atingida ou quando um exaustivo numero de ciclos for

executado caracterizando algum problema de convergéncia no processo.
Existem diversos tipos de critérios de parada, alguns deles podem ser:

e O algoritmo atingir um determinado numero de ciclos;

e Chegar ao valor 6timo da funcédo objetivo, se este for conhecido;

e Convergéncia, isto ¢, quando ndo ocorrer melhoramento significativo na qualidade

dos cromossomos em um dado niimero de geragdes.

Vale ressaltar que ndo existe um critério exato para se encerrar a execu¢do de um AG,

ficando a escolha feita pelo pesquisador.
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6 PROBLEMA INVERSO DE LOCALIZACAO DE TUMOR

O Algoritmo Genético deste trabalho foi desenvolvido para o problema de otimizacdo onde
pode ter muitas aplicagdes. Aqui o método € usado para obter a posicdo e o tamanho do
tumor de cada geometria definida anteriormente. Como visto o método é de um tipo
evolutivo, baseado no processo de selecdo natural, ndo requerendo nenhuma suposicio
inicial sobre posi¢do e/ou tamanho do tumor e nenhum célculo de derivadas, sensibilidades

ou dire¢des onde procurar.

7

Neste trabalho um Algoritmo Genético simples ¢ empregado e suas principais

caracteristicas sio:

e Cromossomos binarios com 14 digitos, sendo 4 digitos para representar a
coordenada x, 7 digitos para a coordenada y e 3 digitos para representar o tamanho
do tumor (estes valores podem ser editados pelo usudrio no arquivo de entrada sem

necessidade de recompilar o programa);

e A fungdo objetivo deve minimizar o valor da soma dos quadrados das diferengas
entre as temperaturas calculadas nos n6s em AD do limite de I'; (Figura 4.2 ou 4.3)
e os valores predeterminados que correspondem a uma determinada posi¢do do

centro ¢ tamanho de um tumor;
e Os cromossomos sdo ordenados de acordo com o valor da soma dos quadrados;
e A fungdo de aptidio ¢ feita por escalonamento linear;

e Os individuos que tém a maior probabilidade de selecdo de acordo com a fung¢éo de
aptiddo sdo selecionados para crossover, usando o método da roda de roleta

descrito por Goldberg (1989);

e Crossovers de trés até seis pontos sdo realizados entre os pares de cromossomos

selecionados, sendo 1 ou 2 por alelo;

e Todos os bits de todos os cromossomos, como excec¢do do primeiro e segundo, sdo

submetidos a mutacdo com uma probabilidade de 2%;
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e Um processo de elitismo ¢ empregado onde os dois melhores individuos de uma
geracdo passam automaticamente a proxima, assegurando que a melhor solucdo ndo

seja perdida;

e Um maximo de 200 geragdes € permitido. Se o processo ndo convergir depois 160
geragdes a funcdo de aptiddo passa a ser exponencial para aumentar a pressdo de
sele¢do. Se chegar até a ultima geragdo o processo de repeti¢do € interrompido € o

algoritmo retorna a melhor resposta até 0 momento;
e O critério de parada considera que 80% dos individuos t€ém que ter o mesmo valor.

A geometria do tumor pode ser retangular ou circular, devendo ser indicada no inicio do
arquivo de entrada. O nimero e o tamanho da populagdo inicial de cromossomos sio

definidos também no mesmo arquivo.

O espaco a ser procurado compreende toda regido de tecido discretizada definida
anteriormente como sendo 0,03m x 0,08m. Os cromossomos que indicarem tumor saindo
do espaco de busca sdo automaticamente eliminados por possuirem uma distribuicdo de

temperatura muito descontinua e cheia de picos completamente diferente da procurada.

6.1 RESULTADOS

Os exemplos a seguir sdo os resultados do algoritmo genético descrito acima aplicado as
distribui¢des de temperatura encontradas nos exemplos do capitulo 4 e em outros novos

exemplos.

6.1.1 Retangulares

Caso 1 retangular - Neste caso os resultados obtidos pelo programa na centésima terceira
geracdo foram centro (0,01000; -0,00031), classificado sob tamanho 1,00. Os valores
originais segundo o item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,01; 0,00) e tamanho 1,00.
No trabalho de Partridge ¢ Wrobel (2007) eram centro (0,00952; -0,00024) e tamanho 1,00

apo6s 30 geragdes.

A distribuicdo de temperatura encontrada nesse caso foi minimizada de forma a

praticamente sobrepor a distribui¢do de temperatura original da Figura 4.5.
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Figura 6.1: Sobreposicdo das curvas de distribui¢do de temperatura: Original e Encontrado.

Caso 1 - Retangular.

Para exemplificar a convergéncia do algoritmo genético neste caso, a Figura 6.2 mostra

exemplos da populagdo nas geracdes indicadas.
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Figura 6.2: Convergéncia do Algoritmo Genético para o Caso 1 retangular: Populagdo

Inicial, Geragdo 30, Geracdo 60 e Geragao 103.
A populagdo inicial € caracterizada por apresentar varios pontos aleatorios € uma boa

dispersdo na regido de procura.

Na geracdo de numero 30 pode-se observar que o algoritmo ja indica algumas possiveis
solugdes dtimas além de investigar outras regides do espaco de busca que ndo estavam

contempladas na populagdo inicial.

J4 na gerag¢do de niimero 60 a populacdo j4 comega a convergir para os possiveis pontos

otimos indicando os possiveis resultados.
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Na ultima geragdo (103) praticamente toda a populagdo indica para um unico ponto que

entdo ¢ retornado pelo algoritmo como a solugdo do problema.

Caso 2 retangular - Os resultados obtidos pelo programa apds 103 geragdes foram centro
(0,02000; 0,02047), classificado sob tamanho 1,00. Os valores originais segundo o item
4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,02; 0,02) e tamanho 1,00. No trabalho de Partridge e
Wrobel (2007) eram centro (0,02048; 0,01915) tamanho 1,00 apo6s 57 geracdes (ver Figura
4.7).

Caso 3 retangular - Neste caso os resultados obtidos pelo apos 112 geragdes foram centro
(0,00600; 0,02047), classificado sob tamanho 0,50. Os valores originais segundo o item
4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,005; 0,02) e tamanho 0,50. No trabalho de Partridge e
Wrobel (2007) eram: centro (0,00653; 0,01957) tamanho 0,50 apds 75 geracdes (ver
Figura 4.7).

Caso 4 retangular - Os resultados obtidos pelo programa na centésima décima geragado
foram centro (0,01600; -0,00031), classificado sob tamanho 1,75. Os valores originais
segundo o item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,016; 0,000) e tamanho 1,75. No
trabalho de Partridge e Wrobel (2007) eram centro (0,01681; -0,00088) tamanho 1,75 (ver
Figura 4.7).

Caso 5 retangular - Neste caso os resultados obtidos pelo programa na centésima quarta
geracdo foram: centro (0,02000; 0,01984), classificado sob tamanho 0,50. Os valores
originais segundo o item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,02; 0,02) e tamanho 0,50.
No trabalho de Partridge e Wrobel (2007) este caso ndo recebeu solugdo. Segundo eles “a
analise inversa ndo convergiu no caso da figura 4b”, este mesmo porque, “O tumor que
gerava estes resultados era muito pequeno e também longe da superficie de pele,

representado pela curva 4b, quase horizontal” (ver Figura 4.7).

Para confirmar a eficiéncia do novo algoritmo na localiza¢do de pequenos tumores foram

escolhidos dois novos casos. Sao eles:

Caso 6 retangular - Tamanho 0,25 e posi¢do de centro (0,015; -0,02).

49



0.04 e S ot S I
003] T 5
002 T T

0.01 T T

0.1 i B =P

-0.02 1 % T

-0.03 - E F

004 e e e

0 0.005 0.01 0.015 0.02 0.025 0.03

Figura 6.3:Ilusracdo da localizacdo do tumor Caso 6 retangular.

Nesse caso o resultado obtido apds 114 geracdes foi (0,01400; -0,01795), classificado sob

o tamanho de 0,25;

Caso 7 retangular - Tamanho 0,25 e posi¢ao de centro (0,005; -0,02).
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Figura 6.4:Ilustragdo da localizagdo do tumor Caso 7 retangular.
Nesse ultimo caso o resultado obtido apos 157 geragdes foi (0,00600; -0,02047),

classificado sob o tamanho de 0,25.

Os graficos de distribuicdo de temperatura nesses dois ultimos casos sdo muito proximos
de graficos horizontais, porém ndo impediram a identificacdo dos tumores, como pode ser

observado na figura a seguir:
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Figura 6.5: Distribuicao de temperatura dos Casos 6 e 7 retangulares.

6.1.2 Circulares

Caso 1 circular - Neste caso os resultados obtidos pelo programa apds 103 geragdes foram:
centro (0,01000; -0,00031), classificado sob tamanho 1,00. Os valores originais segundo o

item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,01; 0,00) e tamanho 1,00.

A distribui¢do de temperatura encontrada nesse caso foi minimizada de forma a também

praticamente sobrepor a distribui¢do de temperatura original da Figura 4.7.
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Figura 6.6: Sobreposic¢do das curvas de distribui¢do de temperatura: Original e Encontrado.

Caso 1 Circular.

Caso 2 circular - Os resultados obtidos pelo programa apds 120 geragdes foram centro
(0,02000; 0,01984), classificado sob tamanho 1,00. Os valores originais segundo o item
4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,02; 0,02) e tamanho 1,00 (ver Figura 4.7).

Caso 3 circular - Neste caso os resultados obtidos pelo programa apds 112 geragdes foram
centro (0,00600; 0,01984), classificado sob tamanho 0,50. Os valores originais segundo o
item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,005; 0,02) e tamanho 0,50 (ver Figura 4.7).

Para exemplificar a convergéncia do algoritmo genético neste caso, a Figura 6.7 mostra

exemplos da populagdo nas geragdes indicadas.
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Figura 6.7: Convergéncia do Algoritmo Genético para o Caso 3 circular: Populagio inicial,
geracdo n° 30, geragdo n° 60 e geragdo n® 112.
Novamente a populagdo inicial é caracterizada por apresentar varios pontos aleatorios e

uma boa dispersao na regido de procura.

Na gera¢do de nimero 30 vemos que o algoritmo ja indica algumas concentragdes de
individuos em possiveis solugdes, além de investigar outras regides do espaco de busca que

ndo estavam contempladas na populagdo inicial.

Ja na geragdo de nimero 60 a populagdo comeca a convergir para o ponto que € a solugdo

do problema.
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Na ultima geragdo (112) toda a populagdo indica para um unico ponto que entdo ¢

retornado pelo algoritmo como a solugdo do problema.

Caso 4 circular - Os resultados obtidos pelo programa apds 113 geragdes foram centro
(0,01600; -0,00031), classificado sob tamanho 1,75. Os valores originais segundo o item
4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,016; 0,000) e tamanho 1,75 (ver Figura 4.7).

Caso 5 circular - Neste ultimo caso os resultados obtidos pelo programa apos 107 geracdes
foram centro (0,02000; 0,020470), classificado sob tamanho 0,50. Os valores originais
segundo o item 4.2.2.1 deste trabalho eram centro (0,02; 0,02) e tamanho 0,50 (ver Figura
4.7).

Novamente, como nos casos retangulares, foram escolhidos outros dois casos especiais

com tumores pequenos para confirmar a eficiéncia do novo algoritmo. Sao eles:

Caso 6 circular - Tamanho 0,25 e posi¢ao de centro (0,005; -0,02).

0.04
0.03
0.02

0.01

-0.01

-0.02 T #:}

-0.03

-0.04

0 0.0050.01 0.015 0.02 0.025 0.03

Figura 6.8: Ilustracdo da localizacdo do tumor Caso 6 retangular.
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Nesse caso o resultado obtido apds 120 geracdes foi (0,00600; -0,02110), classificado sob
o tamanho de 0,25;

Caso 7 circular - Tamanho 0,25 e posi¢do de centro (0,015; -0,02).

0.04
0.03
0.02

0.01

0.01

0.02 - o

0.03

0.04

-0.005 0 0.0050.010.0150.020.0250.03
Figura 6.9: Tlustragdo da localizagdo do tumor Caso 7 circular.
Nesse ultimo caso o resultado obtido apds 120 geragdes foi (0,01600; -0,02110),

classificado sob o tamanho de 0,25.

Os graficos de distribuicdo de temperatura nesses dois ultimos casos sdo ainda mais

proximos de graficos horizontais, como mostrado na figura a seguir:
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3?.5 T T T T T T T
Caso 6 ——

Caso 7 —#%—

37.45 1

3.4 1

37.35 b

37.3 r 4

37.29 1

Yalores da temperatura

ir.2 r 4

b— 1
37,15 | e ——— % -

3?.1 1 1 1 1 1 1 1
-68.84 =-B,83 -8.82 =-8.,81 a 8,81 8.82 8.83 a.84

y Supeficie da pele

Figura 6.10: Distribui¢do de temperatura dos Casos 6 e 7 circulares.

6.1.3 Problemas com ruido.

Para simular uma medi¢@o de temperatura direta na superficie da pele foram introduzidas
possiveis imprecisdes dos equipamentos de medida adicionando alguns ruidos nas
medicdes da temperatura. O erro de equipamentos eletronicos usados para medir a
temperatura corporal humana segundo o trabalho Fogelsonet et al (1996) ¢ de 0,05 ° C para

mais ou para menaos.

Partindo do Caso 1 retangular citado anteriormente, os dados da temperatura superficial da
pele foram perturbados por meio da adicdo de variaveis de Gauss aleatorias com média
zero e desvio padrdo ¢ = 0,01 (Caso 8 retangular), aplicado nos valores de temperaturas
medidas nesse caso. Embora estes erros ndo paregam significativos, as diferengas de
temperatura geradas pelo tumor sdo tdo pequenas que o efeito deste ruido muda
notavelmente a curva de distribuicdo de temperatura (Figura 6.11). Apesar disto, o tumor

ainda pode ser identificado apos 103 geragdes como centrado na posicdo (0,01000;

57



-0,00031) e tamanho 1,00. No trabalho de Partridge e Wrobel (2007) eram centro (0,0191;
0,0002) e tamanho 1,50.

3? - 5 T T T T T T - T
Con ruido ——
Encontrado —#—
Exato —H&—

37.45 1

37.4 b

37.35

37.3 r

37.29

Yalores da temperatura

IF.2

37.15 b

3?'1 1 1 1 1 1 1 1
-8.84 =-8.83 =-8.82 =-8.,01 a 8,81 8.82 a.83 8,84

y Supeficie da pele

Figura 6.11: Problema com ruido, Caso 8 retangular.

O problema também foi analisado com ruidos de desvio padrio ¢ = 0,05 (caso 9
retangular) e assim as perturbagdes adicionadas a variagcdo da temperatura sdo ainda mais
significativas. A posi¢do do tumor identificado foi (0,01000; -0.00031) com tamanho 1,00,
Figura 6.12, a convergéncia do algoritmo genético foi obtida apds 103 geracdes. No
trabalho de Partridge e Wrobel (2007) eram: centro (0,0212; -0,0005) e tamanho 1,75 apds

33 geragdes.
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Con ruide ——
Encontrado —#—
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37.45 1

3.4 1

37.35

37.3 r

37.29

Yalores da temperatura

ir.2 r

3715

3?.1 1 1 1 1 1 1 1
-68.84 =-B,83 -8.82 =-8.,81 a 8,81 8.82 8.83 a.84

y Supeficie da pele

Figura 6.12: Problema com ruido, ¢ = 0,05.

6.1.4 Casos considerando a conveccio.

Assim como referido anteriormente, pode-se considerar uma segunda condi¢do de
contorno na superficie da pele, que se trata de considerar a convecc¢do (troca de calor na
superficie da pele com o meio externo por radiagdo). Assim como Partridge ¢ Wrobel

(2007) é empregada uma condi¢do linear de radiag@o:
q:_ho(T_To) (6.1)

Onde a temperatura do ambiente externo 7, ¢ adotada 25°C e o coeficiente de transferéncia

de calor ~,=10W/m>.

Este valor de temperatura externa ¢ mais baixo que temperatura na superficie da pele o que

indica que havera uma constante troca de calor com o meio externo, resultando em valores
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de temperatura observadas menor, o que ¢ coerente com a troca de calor para um ambiente

mais frio.
Os exemplos a seguir ilustram essas condigdes:

Caso 10 retangular convectivo - Tumor retangular tamanho 1,00 posi¢do de centro (0,01;

0,00).

3E - 95 T T T T T T
Exato ——

Encontrado —#—

36.9

36.89

36.8

36,79

36.7

Yalores da tenperatura

36.69

36.6

36,55 1 1 1 1 I 1 I
-8.84 =-8.83 -8.82 -6.81 a 68.81 8.82 68,83 8,84

y Supeficie da pele

Figura 6.13: Distribui¢do de temperatura Exata e Encontrada para o Caso 10 retangular

convectivo.

Observa-se uma redugdo nos valores de temperatura obtidos agora na casa dos 36°C,
porém € observado um pico que permite que a distribui¢do de temperatura possa ser

utilizada para a detec¢@o do tumor.

O problema de localizagdo encontrou o tumor para este caso indicando a resposta como
sendo centro (0,01000; -0,00031) e tamanho 1,00 apds 103 geracdes. No trabalho de
Partridge e Wrobel (2007) eram centro (0,01016; 0,00118) tamanho 1,00 apos 27 geragdes.

Caso 11 retangular convectivo - Tumor retangular tamanho 1,00 e posi¢@o de centro (0,02;

0,02).
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O resultado obtido pelo programa apos 116 geragdes foi: centro (0,02000; 0,02047)
classificado sob tamanho 1,00. No trabalho de Partridge e Wrobel (2007) era centro
(0,02093; 0,01927) tamanho 1,00.

36.7 T
Exato ——

Encontrado

J6.6

36.95

J6.4

Valores da tenperatura

36.3 [

36.2 [

36.1
-a.84 -8.,83 -8.82 -B8.81 a 8.1 a.82 8.83 8.84

y Supeficie da pele

Figura 6.14: Distribui¢do de temperatura Exata e Encontrada no Caso 11 retangular

convectivo.

Caso 12 retangular convectivo - Tumor retangular tamanho 0,50 e posi¢do de centro

(0,005; 0,02).

O resultado obtido pelo programa apos 116 geracdes foi centro (0,00484; 0,02086),
classificado sob tamanho 0,50. No trabalho de Partridge e Wrobel (2007) era centro
(0,00564; 0,01960) tamanho 0,50.
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Exato ——
Encontrado —#—

37.4 1

37.2 4

37 -

36.8 4

VYalores da temperatura

36.6 4

36'4 1 1 1 1 1 1 1
-8.84 =-8.83 =-8.,82 -8.81 a 8.1 8,82 8,83 8,84

y Supeficie da pele

Figura 6.15: Distribui¢do de temperatura Exata e Encontrada no Caso 12 retangular

convectivo.

Novos casos de tumores retangulares e circulares com troca de calor foram propostos com
a inten¢do de testar separadamente o desempenho do algoritmo com tumores pequenos

(0,50) e grandes (1,50):

Caso 13 retangular convectivo - Tumor retangular tamanho 0,50 e posi¢do de centro
(0,015; -0,02). O resultado obtido pelo programa apoés 116 geragdes foi centro (0,01600;
-0,01984), classificado sob tamanho 0,50.

Caso 14 retangular convectivo - Tumor retangular tamanho 1,50 posi¢do de centro (0,016;
-0,01). O resultado obtido pelo programa apds 116 geragdes foi centro (0,01600; -0,00976)

classificado sob tamanho 1,50.

Também foram escolhidos aleatoriamente exemplos convectivos com tumores circulares.

Sdo os Casos 8 e 9 circulares.

Caso 8 circular convectivo - Tumor retangular tamanho 1,50 e posicdo de centro (0,016;

-0,01).
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O resultado obtido pelo programa apds 116 geragdes foi centro (0,01600; -0,01039),

classificado sob tamanho 1,50.

33.3 T T T T T
o Exato —+—

Encontrado —#—

I6.75

36,7

36.69

36.6

36,959

36.9

VYalores da temperatura

36,49

36,4

36.39

36.3 | | 1 1 1 1 |
-B.84 -8.83 -8.82 -8.81 a a.81 8,82 8,83 a.84

y Supeficie da pele

Figura 6.16: Distribui¢do de temperatura Exata e Encontrada no Caso 8 circular

convectivo.

Caso 9 circular convectivo: Tumor retangular tamanho 0,50 e posicdo de centro (0,015;
-0,02). O resultado obtido pelo programa apos 103 geragdes foi centro (0,01400;
-0,01984), classificado sob tamanho 0,50.

6.1.5 Problemas convectivos com ruido.

Esses ultimos casos simulam as duas principais condigdes adversas citadas anteriormente,
a conveccdo ¢ a presenga de ruidos. Em um ambiente laboratorial todos os casos serdo
convectivos porque ¢ praticamente impossivel simular uma situacdo em que nao haja troca
de calor com o meio externo e nesta mesma situagdo € preciso considerar a possivel

imprecisdo dos equipamentos de medida.

Com a inten¢@o de simular um diagnostico em laboratdrio foram escolhidos aleatoriamente

0s seguintes casos:
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Caso 10 circular.

Trata-se de um caso convectivo de um tumor localizado na posi¢do (0,01600; -0,01000)

com tamanho 1,50. Sobre uma interferéncia de média 0,0 e desvio padrio 0,016.

Os valores obtidos pelo programa apds 103 geragdes foram centro (0,01600; -0,001039)

classificado sobre o tamanho 1,50.

SE.B T T . T T T - T

—— Con Ruido ——
Encontrado —#—
Exato —H5— |

36,75

36.7

36.69

36.6

36,95

36.5

Yalores da temperatura

36.45

36.4

36.39

35'3 1 1 1 1 1 1 1
-8.84 -8.83 -8.82 -8.81 a 8.81 a.82 8.83 a.84

y Supeficie da pele

Figura 6.17: Caso 10 circular, convectivo e com ruido.

Caso 11 circular.

Também ¢ um caso convectivo de um tumor localizado na posi¢ao (0,01000; 0,0000) com

tamanho 1,00. Sobre uma interferéncia de média 0,0 e desvio padrio 0,02.

Os valores obtidos pelo programa apds 102 geragdes foram centro (0,01000; -0,00031)

classificado sobre o tamanho 1,00.
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Encontrado —#%—
Exato —5— |
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36,65

36.6

36.55

36.5 1 1 1 1 1 1 1
-A8.84 -8.83 -8.82 -8.81 a a.81 a.e2 8.83 8.84

y Supeficie da pele

Figura 6.18: Caso 11 circular, convectivo e com ruido.

Caso 12 circular.

Caso convectivo com ruido de um tumor localizado na posi¢ao (0,02000; 0,01000) com

tamanho 0,50. Sobre uma interferéncia de média 0,0 e desvio padrao 0,025.

Os valores obtidos pelo programa apds 116 geracdes foram centro (0,02000; 0,00976)

classificado sobre o tamanho 0,50.
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Figura 6.19: Caso 12 circular, convectivo e com ruido.

Caso 13 circular.

Caso convectivo com ruido de um tumor localizado na posi¢ao (0,01000; 0,00000) com

tamanho 0,25. Sobre uma interferéncia de média 0,0 e desvio padrdo 0,01.

Os valores obtidos pelo programa apoés 103 geragdes foram centro (0,01000; 0,00031)

classificado sobre o tamanho 0,25.
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Figura 6.20: Caso 13 circular, convectivo e com ruido.

Caso 15 retangular.

Convectivo com tumor localizado na posi¢ao (0,006000; 0,0200) com tamanho 0,50. Sobre

uma interferéncia de média 0,00 e desvio padrao 0,016.

Os valores obtidos pelo programa apds 106 geracdes foram centro (0,006000; 0,01984)

classificado sobre o tamanho 0,50.
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Yalores da temperatura
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Figura 6.21: Caso 15 retangular, convectivo e com ruido.
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7 CONSIDERACOES FINAIS

7.1

Os casos apresentados anteriormente podem ser resumidos em tabelas para facilitar as

RESUMO DAS ANALISES E DISCUSSOES

comparagoes.
Tabela 7.1: Resumo de resultados Tumores Retangulares
Problemas Retangulares
Caso Originais Calculados Partridge e Wrobel (2007)

X y Tamanho X y Tamanho |Geracdes X y Tamanho |Geracdes
1 0,010 | 0,000 1,00 ] 0,01000 | -0,00031 1,00 103 ] 0,00952 | -0,00024 1,00 30
2 ] 0,020 | 0,020 1,00 ] 0,02000 | 0,02047 1,00 103 ]0,02048] 0,01915 1,00 57
3 0,005 | 0,020 0,50 0,00600 | 0,02047 0,50 112 0,00653 | 0,01957 0,50 75
4 0,016 | 0,000 1,75 0,01600 | -0,00031 1,75 110 0,01681 | -0,00088 1,75 40
5 | 0,020 | 0,020 0,50 ] 0,02000 | 0,01984 0,50 104 NZo convergiu
6 0,015 | -0,020 0,25 0,01400 | -0,01795 0,25 114

J ) ) ) 3 ) E I
7 10,005 ]-0,200] 0,25 | 0,00600 | -0,02047 | 0,25 157 XeMPIos NOVOS

Com Ruido
8 0,010 | 0,000 1,00 0,01000 | -0,00031 1,00 103 0,0191 | 0,0002 1,50 33
9 0,010 | 0,000 1,00 0,01000 -0,0_0031 1,00 103 0,0212 | -0,0005 1,75 33
Problema convectivo

10 | 0,010 | 0,000 1,00 ] 0,01000 | -0,00031 1,00 103 ]0,01016] 0,00118 1,00 27
11 0,020 | 0,020 1,00 0,02000 | 0,02047 1,00 116 0,02093 | 0,01920 1,00 24
12 | 0,005 | 0,020 0,50 0,00484 | 0,02086 0,50 116 0,00564 | 0,0196 0,50 24
13 ] 0,015] -0,020 | 0,50 | 0,01600 | -0,01984 0,50 116
14 ] 0,016 | -0,010] 1,50 ] 0,01600 | -0,00976 | 1,50 116 Exemplos novos

Nos casos 1, 2, 3 e 4 o algoritmo genético deste trabalho apresentou uma melhora nos
resultados, principalmente na coordenada x. Nos casos 5, 6 € 7 0 novo algoritmo ndo teve
problemas em encontrar tumores pequenos apresentando excelentes resultados para

pequenas variacdes de temperatura.

Nos casos 8 e 9 retangulares as interferéncias nas leituras das temperaturas na superficie da
pele continuam produzindo uma variagdo no tamanho do tumor, obtendo uma significativa

melhora nos resultados do tamanho e na sua localizag3o.

Em 10, 11 e 12 retangulares o algoritmo genético continuou mostrando significativas
melhoras nos resultados e observando também os casos 13 e 14 conclui-se que algoritmo

localiza perfeitamente os tumores com condi¢do de contorno com convecgao.
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Estas melhoras aconteceram devido a varias mudangas no algoritmo genético em relagdo

ao trabalho pioneiro, so elas:

Alteracdo da precisdo das medidas de temperatura no arquivo de entrada de dados. Sdo
utilizados nimeros muito precisos e digitos apds a terceira casa decimal ainda sdo muito
importantes. Porém se ndo for necessaria uma precisdo muito alta na localizag¢do, pode-se
trabalhar com leitura um pouco menos precisa. O algoritmo genético € robusto e encontra o

tumor normalmente;

Mudanga na rotina de selecdo, a roleta agora esta organizada em angulos de 0 a 360°,
distribuindo melhor a probabilidade de selecdo entre os cromossomos com valores

proximos;

A rotina de cruzamento passou a ser executada com crossover de 3 a 6 pontos, executados

aleatoriamente, permitindo maior troca e diversificacdo das informagdes genéticas;

O mapeamento da regido de procura foi definido como constante mesmo quando se varia o
tamanho do tumor. Essa mudang¢a ¢ fundamental porque alelos idénticos tém que indicar
sempre um mesmo ponto do espaco de busca. Se este variar de acordo com cada tamanho
de tumor pesquisado o processo se torna muito aleatério comprometendo a troca de

informagdes entre cromossomos de tamanhos diferentes;

A probabilidade de mutagdo passou de 1% para 2% o que aumenta consideravelmente a
diversidade das informagdes genéticas dentro da populacdo, permitindo ao algoritmo
analisar novas regides do espaco de busca e melhorar a precisio do resultado final. E
preciso ter cuidado com este valor pois, também aumenta o numero de geragdes que o

algoritmo vai executar;

Correcdo do processo de atualizagdo de coordenadas do tumor, evitando erros no célculo
do comprimento dos elementos que conseqiientemente evita erros no calculo das

distribuicdes de temperatura para todos os individuos.

Todas essas alteracdes levaram a um melhor desempenho do processo inverso, o que
permitiu o seu uso para localizar tumores circulares mostrando a sua capacidade de
distinguir pequenas variacdes de temperatura. A tabela abaixo mostra o resumo dos

resultados no caso de tumores circulares.
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Tabela 7.2: Resumo de resultado de Tumores Circulares

Problemas Circulares
Originais Calculados
Caso
X y Tamanho X y Tamanho | Geracoées

1 0,01000 | 0,00000 1,00 0,01000 | -0,00031 1,00 103
2 0,02000 | 0,02000 1,00 0,02000 | 0,01984 1,00 120
3 0,00500 | 0,02000 0,50 0,00600 | 0,01984 0,50 112
4 0,01600 | 0,00000 1,75 0,01600 | -0,00031 1,75 113
5 0,02000 | 0,02000 0,50 0,02000 | 0,02047 0,50 107
6 0,00500 | -0,02000 0,25 0,00600 | -0,02110 0,25 120
7 0,01500 | -0,02000 0,25 0,01600 | -0,02110 0,25 120

Problema Convectivo
8 0,01600 | -0,01000 1,50 0,01600 | -0,01039 1,50 116
9 0,01500 | -0,02000 0,50 0,01400 | -0,01984 0,50 103

Tumores circulares apresentam caracteristicas geométricas mais suaves o que torna
tumores de mesmos tamanhos e muito proximos, semelhantes. Porém os resultados acima
mostram o bom desempenho do Método dos Elementos de Contorno com Reciprocidade

Dual associado a um robusto Algoritmo Genético.

O bom comportamento do algoritmo tanto para problemas com ruido como para problemas
com convengdo permitiu rodar exemplos com as duas condi¢des juntas, com a finalidade

de simularmos uma localizagdo préxima da realidade. Os resultados foram:

Tabela 7.3: Problemas convectivos com ruido.

Problemas convectivos com ruido
Originais Calculados
Caso
X y Tamanho X y Tamanho | Geracdes
10 circular ] 0,01600 | -0,01000 1,50 0,01600 | -0,01039 1,50 103
11 circular | 0,01000 | 0,00000 1,00 0,01000 | -0,00031 1,00 103
12 circular ] 0,02000 | 0,01000 0,50 0,02000 | 0,00976 0,50 116
13 circular | 0,01000 | 0,00000 0,25 0,01000 [ 0,00031 0,25 103
15 retangular | 0,00600 [ 0,02000 0,50 0,00600 | 0,01984 0,50 116

Estes ultimos exemplos foram perfeitamente resolvidos pelo programa, apresentando
variagdes muito pequenas. Estes resultados aprovam a capacidade algoritmo para a
localizag@o de tumores, indicando que o mesmo estd pronto para iniciar os ensaios praticos
com esta técnica, construindo o equipamento para ler os valores de temperatura nas

posigdes corretas e gerar as informagdes de entrada para o algoritmo deste trabalho.
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7.2 SUGESTOES PARA TRABALHOS FUTUROS

Apds a realizacdo deste trabalho algumas sugestdes para os pesquisadores que se

interessarem sdo deixadas:

e Realizar uma analise tridimensional, criando um modelo em trés dimensdes em
elementos de contorno e acrescentar somente mais uma variavel no cromossomo do

algoritmo genético;

e Criar um equipamento para efetuar as medidas de temperatura na superficie da

pele, obedecendo o modelo deste trabalho ou criando um modelo semelhante;

e Criacdo de uma interface grafica, o que tornaria o processo de otimizacdo mais

interativo, pois possibilitaria acompanhar a otimizag@o em tempo real.
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