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Una metaheuristica paralela para grandes problemas
de optimizacion dinamica entera mixta, con
aplicaciones en la biologia computacional
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Abstract—Esto es un resumen de nuestro articulo publicado
en PLoS ONE [1] para su presentacion en la Multiconferencia
CAEPIA’18 Key Works.

Index Terms—Optimizacion MIDO-MINLP, programacién
paralela, metaheuristica cooperativa, Scatter Search.

I. INTRODUCCION

Muchos problemas clave dentro de la bioinformatica, la
biologia computacional o la biologia de sistemas [2f, se
pueden resolver a través de formulaciones basadas en la opti-
mizacién matematica. Un ejemplo es el desarrollo de modelos
matemdticos dindmicos, donde se mapean comportamientos
que varian en el tiempo de determinados procesos bioldgicos,
como por ejemplo el de rutas metabdlicas, o la regulacion de
determinados genes.

En este trabajo nos hemos centrado en los conocidos en
bioinformética como problemas de ingenieria inversa [3[], los
cuales consisten en reconstruir la estructura de una red celular
a partir de sus datos experimentales. Este proceso puede
ser formulado como un problema de optimizacién dindmica
entera mixta (MIDO), debido a las variables dependientes en
el tiempo y al uso de loggic-ODEs [4] para mapear ciertos
comportamientos en el modelo, y donde ademds parte de
las variables de decision son discretas (binarias o enteras).
Adicionalmente, este tipo de optimizacién también pertenece
a la programacién no linear entera mixta (MINLP), dando
lugar a problemas extremadamente dificiles de resolver debido
a que presentan no linealidad, no convexidad, mal acondi-
cionamiento y multimodalidad.

Las metaheuristicas son una buena alternativa a tener en
cuenta en este contexto, ya que generalmente alcanzan una
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region cercana a la solucién global en un tiempo de ejecucion
aceptable. Sin embargo, cuando estos problemas tienen un
tamafio o complejidad considerable, el costo computacional
puede llegar a ser muy alto [S[], [6].

Por ello, en este trabajo se ha presentado saCeSS2 [[7]]: una
metaheuristica cooperativa y auto-adaptativa con capacidad
para resolver problemas MIDO-MINLP de manera satisfac-
toria en un tiempo de célculo razonable.

II. METODOS

Una de las contribuciones de este trabajo es la actualizacion
de saCeSS [, la cual es una herramienta distribuida, coop-
erativa y auto-adaptativa del método de busqueda dispersa,
en concreto del enhanced Scatter Search (eSS) [9], [10]. Asi,
saCeSS es un optimizador global orientado a trabajar con prob-
lemas NLP que implementa las siguientes funcionalidades:

o Paralelizacion a grano fino combinando el modelo
maestro-esclavo con un modelo en islas: cada esclavo/isla
ejecuta de manera aislada una busqueda con eSS, y
cuando se encuentra una solucién prometedora, se envia
al maestro, el cual es el encargado de gestionar las
comunicaciones entre las diferentes islas, evitando asi un
exceso de comparticién de resultados que podria degradar
la diversidad del método.

o Cooperacion de soluciones basado en la calidad de la
solucion: el intercambio de informacién entre islas solo
se realiza cuando una isla encuentra una solucién lo
suficientemente buena.

o Comunicaciones asincronas: el protocolo de comuni-
caciones disefiado es asincrono, para evitar retardos y
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esperas, haciendo que la bisqueda de soluciones de cada
isla nunca se pare.

o Esquema autoadaptativo: se ha implementado un mecan-
ismo de auto-configuraciéon de los pardmetros de la
metaheuristica. Cada isla comenzara el proceso de opti-
mizacién con unas opciones de configuracién diferentes.
A medida que la bisqueda avance, el maestro permitird
que los esclavos que hayan aportado menos soluciones a
la buasqueda global adquieran la configuracién de aquellos
que hayan sido mas exitosos.

Por lo tanto, la principal aportacién de este trabajo es la
presentacién de un nuevo método, saCeSS2, que resulta de
las modificaciones del método saCeSS original con el principal
objetivo de resolver problemas MIDO-MINLP. Esta extension
de funcionalidades ha seguido tres direcciones principales:

1) Inclusion de un solucionador local especializado en la
resolucion de problemas de optimizacion entera mixta:
se ha combinado el eSS con un método de programacién
cuadrdtica, llamado Mixed-Integer Sequential Quadratic
Programming (MISQP) [11]], en cada isla.

2) Modificacion del mecanismo de auto-adaptacion con el
objetivo de evitar estancamiento prematuro de la conver-
gencia: en este tipo de problemas de optimizacién, en-
contrar nuevas soluciones candidatas a ser compartidas
no es facil, por lo tanto se han relajado las condiciones
de adaptacion del método.

3) Implementacion de nuevos mecanismo para mantener
la diversidad durante el proceso de cooperacion: se ha
observado que en este tipo de problemas hay que ser
muy cautos durante la comparticién de soluciones, ya
que una cooperacion agresiva dafia muy rdpidamente
la diversidad de la isla. Por eso, cuando se realice
un cambio en los pardmetros de configuracién de una
isla que no ha contribuido lo suficiente, se produce un
reinicio aleatorio de la mayoria de soluciones de su
poblacion.

Otra de las contribuciones de este trabajo ha sido la
extension y generalizaciéon de la formulacién considerada
por Henriques et al [4] al adoptar un enfoque genérico del
problema del control 6ptimo entero mixto, pero sin utilizar
relajaciones o transformaciones del problema original durante
su resolucion.

III. RESULTADOS

Se ha probado el método propuesto en tres casos de estudio
de ingenieria inversa muy complejos relacionados con la
sefalizacion celular: (1) un problema que considera una via de
sefializacidn sintética, con 84 variables de decisién continuas
y 34 binarias; (2) un modelo dindmico de sefializacién en
cancer de higado que utiliza datos de alto rendimiento, con
135 variables de decision continuas y 109 binarias; y (3) un
problema extremadamente dificil relacionado con el cdncer de
mama, con 690 variables de decisién continuas y 138 binarias.

Se reportaron resultados computacionales obtenidos en
diferentes infraestructuras, incluyendo un cldster local, un

gran superordenador y una plataforma de Cloud ptblica.
Curiosamente, los resultados muestran cémo la cooperacién
de busquedas paralelas individuales modifica las propiedades
sistémicas del algoritmo secuencial, logrando aceleraciones
superlineales en comparacién con una busqueda individual
(por ejemplo, aceleraciones de 15 con 10 nicleos) y mejorando
significativamente (por encima del 60%) el rendimiento con
respecto a un esquema paralelo no cooperativo. La escalabil-
idad del método también es buena (las pruebas se realizaron
usando hasta 300 nicleos). Adicionalmente, se ha obtenido
que la utilizacién de saCeSS2 en una infraestructura puiblica de
Cloud tiene un buen rendimiento en configuraciones que usan
10 ndcleos, pero el rendimiento se degrada considerablemente
cuando se trata de utilizar mds procesadores.

IV. CONCLUSIONES

Los resultados mostrados en este trabajo demuestran que
saCeSS2 puede ser titil en los problemas de ingenieria inversa
en modelos dindmicos de complejas rutas bioldgicas. Ademads,
los éxitos obtenidos mediante esta herramienta pueden ser
facilmente exportados a otros casos de estudios que también
generen problemas de optimizaciéon MIDO-MINLP a gran
escala, como por ejemplo la ingenieria metabdlica, la biologia
sintética, o la programacién de farmacos.

Por otro lado, desde el punto de vista computacional,
también se han demostrado que las estrategias de virtualicién
y computacién en Cloud, pueden ser una buena alternativa,
aunque presentan unas bien conocidas limitaciones debido
principalmente a sobrecargas en la comparticién de recursos.
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