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Le agradezco a mi papá Paulino por ser el soporte dentro de nuestra familia y a mis
hermanos Pablo y Pamela, que aunque son menores que yo, créanme, les he
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a que asimiliar nuevos idiomas es fácil y divertido cuando lo haces con amigos.
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Chapter 1

Introducción

La salud es una condición de bienestar f́ısica y mental de la cual gozamos todos y
cada uno de los seres vivos. Con el paso del tiempo, y de acuerdo a una serie de
eventos, ésta puede irse deteriorando hasta llegar a un punto en que la única salida
posible sea el fallecimiento. Con el apoyo de las ciencias médicas es posible
recuperar la salud, ya sea por medio de reposo, medicinas, tratamientos, ciruǵıa,
trasplante de órganos, entre otros. El trabajo que se presenta en esta tesis está
relacionado, particularmente, con el trasplante de órganos en México.

De acuerdo al Centro Nacional de Trasplantes (CENATRA) de la Secretaŕıa de
Salud, en su Reporte Nacional 2014 de la Donación de Trasplantes: en México,
para el 31 de Diciembre del 2014 hab́ıa 7,293 receptores en espera de córnea; 11,302
en espera de riñón; 394 en h́ıgado y 42 más en corazón. Por otra parte y para el
mismo año, se llevaron a cabo 3,204 trasplantes de córnea; 2,610 de riñón; 131 de
h́ıgado y 52 de corazón. Para los años 2013 y 2012 las cifras son muy similares, con
un ligero incremento hacia 2014. Esto es porque, año con año, hay menos donantes
que nuevos receptores.

Con respecto a los datos anteriores, y aclarando que la salud siempre es un tema
de consideración para la sociedad -y para cada persona-, se llevó a cabo este trabajo
para la elaboración de un software que permita encontrar una óptima asignación de
órganos para un conjunto de donantes y receptores. Dicho software conformó parte
de un proyecto desarrollado en 2015-2016 por la Facultad de Ciencias de la UNAM
para el Centro Nacional de Trasplantes de la Secretaŕıa de Salud, con el fin de
apoyar sus actividades diarias y su proceso de trasplante de órganos.

1



CHAPTER 1. INTRODUCCIÓN 2

El software desarrollado, contempló programas bilaterales de donación de
órganos, hasta ahora poco conocidos en México. Para ejemplificar, supóngase el
caso de donación de riñón. Este tipo de programas permiten a los pacientes
receptores, acompañados de donantes vivos aunque biológicamente incompatibles1,
intercambiar donantes a través de ciclos o de cadenas de trasplantes.

En un ciclo con dos parejas donante-receptor, cada receptor recibe el órgano del
donante de la otra pareja. De manera más general y teniendo más de dos parejas
donante-receptor, se pueden crear ciclos donde se asigne a cada donante un receptor
de tal manera que todos los individuos salgan beneficiados de la mejor manera.

En cambio, una cadena de donación inicia por algún donante indirecto2

entregando su órgano a alguno de los receptores de las parejas donante-receptor, el
donante relacionado al receptor beneficiado entrega su órgano al receptor de alguna
otra pareja donante-receptor, y aśı sucesivamente hasta llegar a que el último
donante pueda entregar su órgano a algún receptor que no pertenezca a ninguna de
las parejas donante-receptor (es decir, un receptor en lista de espera).

La idea de formar estos ciclos y cadenas es clara: incrementar el número de
trasplantes a realizar pero, sobretodo, incrementar el grado de compatibilidad entre
donante y receptor de cada trasplante. Al programa de donación de órganos que
sólo contempla una cadena, se le denomina programa Dominó; al programa que
sólo contempla dos o tres ciclos se le conoce como Cruzado.

El objetivo del software fue: obtener una determinada combinación de ciclos y
cadenas de trasplantes independientes entre śı y de longitud variable, tal que el
grado de compatibilidad donante-receptor fuese máximo para cada asignación.
Dicho problema quedó reducido a un problema de combinatoria, donde, para
encontrar la mejor solución, hab́ıa que buscar sobre todas las soluciones posibles.
Una búsqueda exhaustiva para obtener la solución al problema hubiese tomado
complejidad exponencial. Sin embargo, la solución aqúı descrita trabaja con
complejidad polinomial en el caso promedio, gracias al enfoque que se le dió,
apoyándonos en [1] por utilizar Programación Entera [11] para encontrar la
solución óptima.

1Algún amigo o familiar dispuesto a donar su riñón, aunque incompatible por razones médicas.
2Donante vivo altruista o cadáver no relacionado al receptor del órgano.
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1.1 Objetivo

Describir el análisis e implementación de dos procesos desarrollados para la asignación
óptima de órganos. Sean k, k2, q y q2 números enteros positivos.

• El primer proceso, el Proceso Completo, trata de resolver el problema de
encontrar la combinación óptima de ciclos y cadenas para trasplantes entre un
conjunto de donantes indirectos, parejas incompatibles y receptores en lista de
espera. Dicha solución deberá tener a lo más k2 ciclos, a lo más q2 cadenas,
cada ciclo con tamaño a lo más k y cada cadena con tamaño a lo más q.

• El segundo proceso, el Proceso Cruzado, trata de resolver el problema de
encontrar la combinación óptima de ciclos para trasplantes entre un conjunto
de parejas incompatibles. Dicha solución deberá tener a lo más k2 ciclos, cero
cadenas, y ciclos de tamaño a lo más dos.

Nótese que el segundo proceso es un subcaso del primero. Sin embargo, se llevó a
cabo su programación aparte, por motivos de optimización que se verán más adelante
(en la Sección 3.1).

1.2 Motivación

Tuvimos dos motivos a considerar para tomar este trabajo como tesis de posgrado.
La primera fue, el hecho de trabajar un problema con complejidad NP-duro y
poder establecer una solución rápida y eficiente en un tiempo mucho menor, por
medio de Programación Entera. La segunda fue precisamente, llevar a cabo una
solución óptima e innovadora en México. Una solución que permita, de la mano de
la Secretaŕıa de Salud -por medio del Centro Nacional de Trasplantes-, mejorar el
bienestar en cuestiones de salud dentro de nuestro páıs.

1.3 Trabajo relacionado

La idea de un intercambio renal entre una pareja donante receptor incompatible y
otra, fue primeramente propuesta por Rapaport [17] en 1986 y después por Ross et
al. [18] en 1997.

En Estados Unidos3 desde el año 2000 a la fecha, se han llevado a cabo varios
avances, entre los cuales se destaca lo siguiente:

3Estados Unidos páıs pionero en este sector de investigación.
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• En 2000 se realiza el primer trasplante de riñón cruzado en Estados Unidos.
Un ciclo de tamaño dos, por parte del Hospital de Rhode Island [29].

• En 2005 se establece un primer algoritmo de asignación de riñón para ciclos de
tamaño dos [21]. Un año después se proponen nuevas soluciones que integraban
ciclos pequeños y cadenas de tamaño a lo más tres [23][20].

• Hasta este momento cada trasplante de órganos dentro de un ciclo o cadena de
trasplantes deb́ıa hacerse de manera simultánea por cuestiones loǵısticas y de
incentivos4.

• En 2007 se lleva a cabo la primera cadena larga no-simultánea 5. En 2012 las
cadenas largas no-simultáneas se vuelven estándar debido a su éxito [19][2].

Para 2015 en México, suceden dos eventos importantes con respecto a los programas
bilaterales de donación de órganos. Uno, el Hospital Civil de Guadalajara realiza
el primer intercambio de riñón (ciclo de tamaño dos) en México [28]. Y dos, se
lleva a cabo un programa pionero llamado SIATRE[3][32], con el objetivo de obtener
cadenas de trasplantes, apoyándose del algoritmo de Búsqueda en Anchura (BFS por
sus siglas en inglés) para su funcionamiento. Con estos dos primeros pasos y aunado
al presente trabajo, se pretende colocar a México a la vanguardia en este sector a
nivel América Latina.

Descripción de los caṕıtulos

En el Caṕıtulo 2, se presenta la definición fomal del problema de Asignación de
Órganos. En el Caṕıtulo 3, se describen los procesos Completo y Cruzado, la
justificación de sus respectivos diseños, análisis y descripción de su implementación.
En el Caṕıtulo 4, se presenta una demostración para indicar la igualdad de
soluciones que los programas Chainscycles y SIATRE obtienen con parámetros
equivalentes. Chainscycles, el nombre del programa desarrollado, y SIATRE, un
programa similiar y precursor del presente trabajo. En el Caṕıtulo 5, se encuentran
los resultados generados por el sistema y sus respectivos análisis, además de la
descripción del hardware y sofware utilizados para las pruebas. Y finalmente, en el
Caṕıtulo 6, se presenta el análisis de los resultados, las conclusiones y trabajo a
futuro.

4Se trata este punto más adelante en la Sección 2.1
5Todos los trasplantes involucrados dentro de una cadena no-simultánea no necesariamente se

realizan de manera simultánea.



Chapter 2

Antecedentes y definiciones

Este caṕıtulo contiene las siguientes definiciones: Problema de Asignación de
Órganos, trasplante, donante, donante indirecto, receptor, pareja incompatible,
Proceso Completo, Proceso Cruzado, Programación Lineal y método Simplex.

Empezando por lo básico. ¿Qué es un trasplante? En este proyecto, un
trasplante se refiere a trasladar un órgano, tejido o un conjunto de células de una
persona (donante) a otra (receptor). El donante del órgano o tejido a trasplantar
no necesariamente debe ser una persona con vida. Si una persona donadora sufre
muerte cerebral, sus órganos pueden ser conservados por medio de diversos métodos
con la intención de que su funcionamiento no se vea afectado y sea de utilidad para
otro receptor que los requiera. La lista de órganos y tejidos trasplantables incluye:
pulmón, corazón, riñón, h́ıgado, páncreas, intestino, estómago, piel, córnea, médula
ósea, sangre, hueso, entre otros, siendo el riñón el órgano más comúnmente
trasplantado a nivel mundial.

De acuerdo a los requerimientos del sistema realizado, el proceso de trasplante es
(de manera básica) como sigue:

1. El médico diagnostica un padecimiento que ha afectado gravemente un órgano
o tejido espećıfico de un paciente, quien es enviado a un especialista para
determinar si requiere un trasplante de órgano.

2. El paciente se somete a una serie de exámenes médicos que permiten determinar
sus condiciones espećıficas y la utilidad o no del trasplante.

3. Los casos son puestos a consideración y, en su caso avalados, por médicos
especialistas del comité interno de trasplantes de un hospital.

5
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4. Una vez que el paciente es aceptado ingresa sus datos en una base de datos
electrónica. Los criterios a considerar para llevar a cabo el trasplante son:

• la antigüedad en la base de datos electrónica,

• la urgencia ante la inminente pérdida de vida,

• la oportunidad o viabilidad del trasplante,

• la compatibilidad entre el órgano donado y el receptor,

• entre otros criterios de ı́ndole médica.

5. En caso de haber donantes disponibles, el sistema inicia un proceso de
asignación de órganos y se llevan a cabo los trasplantes correspondientes.

6. El hospital da seguimiento a aquellos pacientes involucrados en los trasplantes.

2.1 Problema de Asignación de Órganos

La siguiente definición de problema resalta por su importancia: el problema lo
definiremos en términos del Problema de Asignación Renal (KEP por sus siglas en
inglés). Sin embargo, se puede extender a la forma generalizada de Asignación de
Órganos.

Dentro del Problema de Asignación Renal, se tiene involucrado lo siguiente:

• Receptores. Hay dos tipos: receptores en lista de espera y receptores
provenientes de parejas incompatibles.

• Donantes. Hay dos tipos: donantes indirectos (donantes vivos altruistas y
cadáveres) y donantes provenientes de parejas incompatibles.

• Listas de compatibilidad. Por cada pareja (donante, receptor) se tiene una
relación de compatibilidad de trasplante.

El problema es el siguiente: dados los conjuntos S, P y T ; los tipos de cadenas
SPT , SP y ST ; y los ciclos PP ; el objetivo es encontrar la combinación de ciclos y
cadenas ajenos entre śı que represente la solución óptima de asignación de órganos,
conforme al grado de compatibilidad de los trasplantes, donde:

• S es el conjunto de nodos sólo con salida que representa a la lista de donantes
indirectos,
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• P es el conjunto de nodos de entrada y salida que representa la lista de parejas
incompatibles,

• T es el conjunto de nodos sólo con entrada que representa la lista de receptores
en espera,

• SPT el tipo de cadenas que empiezan con un nodo en S, pasan por nodos en P
y terminan con un nodo en T (i.e. una cadena SPT empieza con un donante
indirecto de S y le otorga su órgano a un receptor en P , la pareja de éste último
a su vez le otorga su órgano a otro receptor en P , y aśı sucesivamente hasta
que un donante de pareja incompatible en P le done a un receptor en lista de
espera en T . De manera análoga pasa con SP , ST y PP ),

• SP el tipo de cadenas que empiezan con un nodo en S, pasan por nodos en P
y terminan con un nodo en P 1,

• ST el tipo de cadenas que empiezan con un nodo en S y terminan con un nodo
en T ,

• PP el tipo de ciclos que empiezan con un nodo en P , posiblemente pasan por
por nodos en P y terminan con un nodo en P

Véanse las Figuras 2.1, 2.2, 2.3 y 2.4 para hacer una mejor visualización del problema.

Figure 2.1: Actores del Problema de Asignación Renal. El conjunto S se refiere a
los donantes indirectos, P a las parejas incompatibles y T a los receptores en lista de
espera. Los donantes en P son del mismo color que los del conjunto S; de manera
análoga con los receptores en P y T .

1Nótese que en este tipo de cadenas, el último nodo deja libre a un donante del conjunto P , que
más adelante (en otra asignación renal) pudiera reinterpretarse como si fuese un nodo del conjunto
T .
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Figure 2.2: Ejemplos de ciclos. El primero de tamaño dos y el segundo de tamaño
tres. Hay un solo tipo de ciclos: PP .

Figure 2.3: Ejemplos de cadenas. Las cadenas son de tamaño 3, 4 y 2,
respectivamente. Hay tres tipos de cadenas: SP , SPT y ST .

Figure 2.4: Ejemplo de un problema KEP visto desde una gráfica. Las flechas
punteadas significan posibilidad de trasplante y las flechas bien definidas indican la
solución óptima (la cual está conformada por la cadena s0-p1-p3-p4-t0 y el ciclo p5-p6).
Nótese que puede haber nodos sin vértices de salida o entrada.

Otras consideraciones del problema

En un trasplante se llevan a cabo dos ciruǵıas, una donde se extrae el órgano y otra
en donde se recibe. Para asegurar que cada receptor reciba su riñón antes de que su
respectiva pareja done su riñón, los trasplantes involucrados en un ciclo son
llevados a cabo de manera simultánea. De no ser aśı, si un donante ya no está
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disponible para el trasplante a un receptor del cual su pareja ya ha donado su
riñón: no sólo ese receptor no recibe el riñón sino que ya no le es posible participar
en futuros intercambios (ver ejemplo en Figura 2.5).

Debido a que los trasplantes involucrados en un ciclo deben llevarse a cabo de
manera simultánea, y a que el número de quirófanos y equipos médicos disponibles
para hacer los trasplantes en un centro médico puede ser limitado, entonces se tiene
una nueva limitante: restringir el número máximo de trasplantes que se pueden
hacer de manera simultánea en un ciclo. Dicho de otra forma: se acota el tamaño
máximo en los ciclos.

De manera análoga al hecho de limitar el número de ciclos, y para llevar a cabo
un sistema más personalizable para el cliente, se añadieron tres parámetros más:
el número máximo de ciclos permitidos, el tamaño máximo en cadenas y el número
máximo de cadenas permitidas.

Figure 2.5: Ejemplo de ciclo de tamaño tres. Un ejemplo de ruptura dentro de este
ciclo seŕıa cuando: el donante de p2 ya no puede donar, entonces el receptor de p0 ya
no obtiene su riñón y el receptor de p2 se queda sin pareja para una nueva asignación,
es decir se convierte en receptor en lista de espera. Un ciclo de tamaño tres involucra
tres trasplantes simultáneos, equivalentes a seis ciruǵıas simultáneas (en tres de ellas
se extrae el órgano y en otras tres se recibe).

Para finalizar con la descripción del problema, se añade una última condición de
acuerdo a lo siguiente: supóngase que por alguna razón se deba añadir a un elemento
-ya sea donante indirecto, pareja incompatible o receptor en lista de espera- en la
asignación de trasplantes de manera obligada; entonces la solución a obtener debe
contener dicho elemento.
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Problema de Intercambio de Órganos Cruzado

Hasta ahora ya se describió el problema en su totalidad. El problema de
Intercambio de Órganos Cruzado sólo se refiere a un problema derivado del
anterior. Únicamente consiste en fijarse en el conjunto de parejas incompatibles y
obtener ciclos excluyentes, normalmente de tamaño 2 ó 3, tal que la suma de las
compatibilidades por cada trasplante sea máxima.

Se hace mención particular de este subproblema pues, se llevó a cabo el
desarrollo de un segundo proceso. El Proceso Cruzado resuelve el problema descrito
sólo para ciclos de tamaño 2 y, el Proceso Completo resuelve -como su nombre lo
dice- el problema completo (ciclos y cadenas de cualquier tamaño).

Por otra parte cabe aclarar que, en la práctica es muy común llevar a cabo
trasplantes con ciclos de tamaño dos, por cuestiones de regla de negocio.

2.2 Programación Lineal

De acuerdo a [6], la Programación Lineal es una de las más desarrolladas y
utilizadas ramas del área de Investigación de Operaciones. Se refiere a la
optimización de asignación de recursos disponibles hacia actividades competentes,
bajo una serie de restricciones impuestas por la naturaleza del problema a ser
estudiado. Estas restricciones pueden ser de tipo financieras, tecnológicas,
organizacionales, de marketing, entre otras2.

En términos generales, la Programación Lineal se puede ver como una
representación matemática que pretende calcular la mejor asignación posible de
recursos disponibles, utilizando exclusivamente modelos con funciones lineales.

Un problema de Programación Lineal se expresa por medio de una función
objetivo, un conjunto de variables y una serie de restricciones. La función objetivo
es una expresión que se pretende, ya sea, maximizar o minimizar.

2De hecho, los oŕıgenes de la Programación Lineal se remontan a la Segunda Guerra Mundial,
donde surge como un modelo matemático para planificar los gastos a fin de reducir los costos al
ejército y aumentar las pérdidas del enemigo.



CHAPTER 2. ANTECEDENTES Y DEFINICIONES 11

A continuación se da la estructura de un problema de Programación Lineal.

minimizar z = cTx

sujeto a Ax ≤ b, (2.1)

x ≥ 0, (2.2)

Donde x representa el vector de variables a ser determinadas; c y b son vectores de
coeficientes conocidos; A una matriz conocida de coeficientes; juntos (c, b y A)
representan la expresión lineal de las restricciones; finalmente, cT una matriz
transpuesta de coeficientes, representa la expresión a ser minimizada (o
maximizada, según sea el caso).

Las desigualdades Ax ≤ b y x ≥ 0 son las restricciones que especifican un politopo
convexo sobre el cual la función objetivo, será optimizada.

En este contexto, y para llevar a cabo la minimización, se dice que, dos vectores
son comparables cuando ambos tienen las mismas dimensiones. Si cada entrada en
el primero es menor o igual a la correspondiente entrada del segundo, entonces se
puede decir que el primer vector es menor o igual al segundo.

2.2.1 El método Simplex

En 1947, el estadounidense George Bernard Dantzig desarrolló el método Simplex
[8] para resolver de manera general el Problema de Programación Entera.

Este método es un proceso iterativo que permite ir mejorando la solución en
cada paso. La razón matemática de esta mejora radica en que el método consiste en
caminar del vértice de un poliedro a un vértice vecino de manera que, se disminuya
el valor de la función objetivo (o aumente, según sea el caso del problema).

El método Simplex se puede ver como una forma ordenada de escanear vértices.
Dado que el número de vértices que presenta un poliedro solución es finito, siempre
se hallará solución, en caso de existir.

Análisis del método

Este método es muy eficiente en la práctica. De acuerdo a su complejidad, el peor caso
toma O(nm2n) (Klee-Minty [24]), aunque su caso promedio es polinomial (Karloff
[11]), con n el número de variables y m el número de restricciones.
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2.2.2 Variantes de Programación Lineal

• La Programación Lineal Entera Mixta (MILP por sus siglas en inglés)
involucra problemas en donde sólo algunas de las variables están restringidas
a ser números enteros, mientras que otras no.

• Si todas las variables necesitan ser enteras, se llama Programación Entera
(IP por sus siglas en inglés).

• Si todas las variables necesitan ser 1 o 0, se llama Programación Lineal 0-1.

Los casos en que se requiere que la solución óptima se componga únicamente de
valores enteros para las variables, conllevan a un nuevo problema pues, muchas
veces, la solución del programa lineal truncado está lejos de ser el óptimo entero.
La resolución a este problema se obtiene analizando las posibles alternativas de
valores enteros de esas variables en un entorno alrededor de la solución obtenida
considerando las variables reales [11].

El Problema de Asignación de Órganos puede representarse como un Problema
en Programación Entera y resolverse mediante el método Simplex. Se justifica la
selección del método Simplex dentro del proyecto, debido a su extraordinaria
eficiencia computacional y robustez. Esto último pudo corroborarse dentro de uno
de los experimentos realizados en este trabajo donde, se compara el desempeño de
dicho método para resolver un problema NP-dif́ıcil tal como el Problema del
Agente Viajero (TSP por sus siglas en inglés), en comparación con otros tipos de
modelos computacionales tal como el Algoritmo de Ramificación y Poda [12].

El Problema del Agente Viajero, formulado por los matemáticos W.R. Hamilton
y Thomas Kirkman en el siglo XVIII, se enuncia de la siguiente manera: Dada una
lista de ciudades y el costo de viaje entre cada par de ellas, ¿cuál es la ruta más
económica de viajar, de tal manera que se visite cada ciudad exactamente una vez y
se regrese al mismo punto de origen?

TSP se puede modelar por medio de Programación Lineal [5]:

Sea G(V,E) una gráfica dirigida.
Notación: Sea δ(v) el conjunto de aristas que entran o que salen de v, y δ(A) el

conjunto de aristas que entran o que salen de v, para cada v ∈ A.
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minimizar
∑
e∈E

xewe (2.3)

sujeto a
∑
e∈δ(S)

xe ≥ 2 ∀S ⊂ V, S 6= ∅, (2.4)

∑
e∈δ(v)

xe = 2 ∀v ∈ V, (2.5)

xe ∈ {0, 1} ∀e ∈ E. (2.6)

Explicación:

(2.3) La función objetivo indica que se desea minimizar la suma de los pesos
de las aristas seleccionadas en el tour final.

(2.4) Se asegura que al menos dos aristas de cada corte δ(S) deban estar en la
solución.

(2.5) Se garantiza que exactamente dos aristas están conectadas para cada
vértice.

(2.6) La bandera xe de la arista e, indica con un 1 si esa arista se toma en
cuenta en la solución final, 0 en caso contrario.

2.3 SMBD y UDF

Los Sistemas Manejadores de Bases de Datos (SMBD) son sistemas de cómputo
que permiten a los usuarios a crear y dar mantenimiento a Bases de Datos[9].

Las Funciones Definidas por el Usuario (UDF por sus siglas en inglés) son un
mecanismo que proveen los Sistemas Manejadores de Bases de Datos [9] para
extender la funcionalidad de los mismos. Una UDF ofrece ciertas ventajas, dos de
las cuales seŕıan: uno, mejorar el tiempo de procesamiento de los datos, y dos,
evitar la exposición de los mismos a ambientes inseguros [16].



Chapter 3

Diseño e implementación del
proceso

Este caṕıtulo describe los procesos Completo y Cruzado, su diseño, complejidad
computacional e implementación en el programa denominado Chainscycles.

3.1 Diseño por Programación Lineal

De manera formal, una instancia del Programa de Asignación de Órganos (Ver Figura
3.1) contiene:

• una gráfica G(V,E), donde:

– V = S ∪ P ∪ T , donde:

∗ S = {s0, s1, . . . , sm−1} es el conjunto de m donantes indirectos,

∗ P = {p0, p1, . . . , pn−1} es el conjunto de n parejas incompatibles,

∗ T = {t0, t1, . . . , tr−1} es el conjunto de r pacientes en lista de espera,

– E es el conjunto de aristas dirigidas entre cada vértice del conjunto S
hacia cada vértice en P y T , y de cada vértice en P hacia cada vértice
en P y T . Los pesos de estas aristas estan dadas por las matrices WSP ,
WST , WPP y WPT , donde:

∗ WSP es la matriz de compatibilidad (de tamaño m×n) entre donantes
indirectos y parejas compatibles.

∗ WST es la matriz de compatibilidad (de tamaño m×r) entre donantes
indirectos y receptores en lista de espera.

14
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∗ WPP es la matriz de compatibilidad (de tamaño n×n) entre donantes
y receptores de las parejas compatibles.

∗ WPT es la matriz de compatibilidad (de tamaño n×r) entre donantes
de las parejas incompatibles y receptores en lista de espera.

∗ Nota: el valor de las entradas (i, j), de cualquiera de estas matrices
está dada por números enteros positivos, los cuales hacen referencia
al nivel de compatibilidad entre el donante de la fila i con el receptor
de la columna j; una entrada con valor cero indica que no existe
compatiblidad.

• un parámetro k como cota máxima para el tamaño de los ciclos,

• un parámetro k2 como cota máxima para el número de ciclos permitidos,

• un parámetro q como cota máxima para el tamaño de las cadenas,

• un parámetro q2 como cota máxima para el número de cadenas permitidas.

Figure 3.1: Parámetros de una instancia de Problema de Asignación de Órganos.
V = S ∪ P ∪ T el conjunto de nodos conformado por donantes indirectos, parejas
incompatibles y receptores en lista de espera; WSP , WST , WPP , WPT las matrices de
adyacencia entre los nodos; k, k2, q y q2 cotas de restricción.
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3.1.1 Modelo del Proceso Completo

Para conseguir el objetivo presentado en la Sección 2.1 se presenta el siguiente modelo
en Programación Lineal Entera (inspirado en [1]).

Notación: Para cada v en V , sea δ−(v) el conjunto de aristas que entran a v y
δ+(v) el conjunto de aristas que salen de v.

maximizar
∑
e∈E

xewe (3.1)

sujeto a
∑

e∈δ+(v)

xe ≤ 1 ∀v ∈ S, (3.2)

∑
e∈δ−(v)

xe ≤
∑

e∈δ+(v)

xe ∀v ∈ P, (3.3)

∑
e∈δ+(v)

xe ≤ 1 ∀v ∈ P, (3.4)

∑
e∈δ−(v)

xe ≤ 1 ∀v ∈ T, (3.5)

∑
e∈δ+(v)

xe ≤ q2 v ∈ S, (3.6)

xe ∈ {0, 1} ∀e ∈ E, (3.7)

we ∈ R+ ∀e ∈ E. (3.8)

Explicación:

(3.1) La función objetivo indica que se desea maximizar el peso de las aristas
seleccionadas en los ciclos y cadenas solución.

(3.2) Para cada vértice en S, el número de aristas que salen es a lo más uno.

⇒ Para cada donante indirecto, el número de veces a donar es a lo más
uno.

(3.3) Para cada vértice en P , el número de aristas que entran debe ser menor
o igual al que salen.

⇒ Para cada pareja incompatible, el número de veces que se recibe un
órgano es a lo más el número de veces que se dona.
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(3.4) Para cada vértice en P , el número de aristas que salen es a lo más uno.

⇒ Para cada pareja incompatible, el número veces a donar es a lo más
uno.

(3.5) Para cada vértice en T , el número de aristas que entran es a lo más uno.

⇒ Para cada receptor en lista de espera, el número veces veces que se
recibe un órgano es a lo más uno.

(3.6) El número máximo de salidas por parte de los vértices en S es q2.

⇒ El número máximo de veces a donar por parte de los donantes no
directos es q2. Cada donante sólo puede donar a lo más una vez (por la
Restricción 3.2). Por lo que, el número máximo de cadenas es a lo más
q2.

(3.7) La bandera xe de la arista e, indica con un 1 si esa arista se toma en
cuenta en la solución final, 0 en caso contrario.

⇒ La bandera xe de la arista e(i, j) indica con un 1 si en la asignación
renal se lleva a cabo el trasplante de órgano del donante i al paciente j, 0
en caso contrario

(3.8) Los pesos de las aristas pueden ser cualquier número real positivo.

⇒ Las compatibilidades entre los pacientes sólo pueden ser representadas
por números reales positivos.

Introduciendo datos y ejecutando este modelo se obtienen un conjunto de cadenas
(a lo más q2 cadenas, de acuerdo a la Restricción 3.6) y ciclos disjuntos entre śı, los
cuales representan una serie de trasplantes. Dicho conjunto también garantiza que
la suma de cada una de las compatibilidades en cada emparejamiento sea máxima.

¿Porqué éste modelo entrega ciclos y cadenas? Nótese que en la Restricción 3.7,
xe indica una bandera para cada e ∈ E. Es decir, se tiene una matriz binaria en x.
Lo único que se tiene que hacer para obtener los ciclos y cadenas es interpretar
dicha matriz. En cualesquier entrada (i, j) que haya un 1 significa que esa arista
está dentro de un ciclo o alguna cadena. Posteriormente, nos fijamos en la fila j
para encontrar algún otro 1 (sólo puede haber un 1 en ese renglón, pues aśı se
tienen las restricciones en el modelo); de existir un 1 en la entrada (j, h), significa
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que esa arista está dentro del mismo ciclo o cadena. Se continúa del mismo modo,
hasta que la última entrada (i∗, j∗) contenga un 1 y que j∗ = i -esto implicaŕıa que
se tiene un ciclo-; o que se contenga un 0 -significaŕıa que se tiene una cadena con
un último elemento en j∗-. Cada que se encuentra un 1, se guarda el ı́ndice del
vértice referido y, posteriormente, se actualiza la entrada con un 0. Se obtienen
todos los ciclos y cadenas cuando la matriz x contiene únicamente ceros.

Todo va bien hasta ahora, sin embargo, a este modelo aún le falta cumplir con
tener ciclos de tamaño a lo más k, tener a lo más k2 ciclos y tener cadenas de
tamaño a lo más q. Estas últimas tres restricciones no se ponen en el modelo
anterior a propósito. No se introducen, con el fin de relajar el problema. De no
hacerlo aśı, el número de restricciones seŕıa muy largo y contraproducente. A
continuación se da una explicación más a detalle.

Supóngase que se desea añadir la restricción de tener sólo ciclos de tamaño a lo
más k. Esto implicaŕıa que dentro del modelo se sabe cómo identificar un ciclo, lo
cual es imposible si lo que se tienen son ciclos y cadenas. Suponiendo que las
cadenas y ciclos se encuentran por separado, habŕıa que crear un número
exponencial de restricciones con respecto a k para poder obtener ciclos con tamaño
a lo más k1. Aparte de esto último, habŕıa que agregar que, al unir tanto ciclos y
cadenas, se tendŕıa que afrontar un esfuerzo computacional extra, al tener que
asegurar la condición de que sigan siendo excluyentes entre ellos. El hecho de tener
la oportunidad de identificar ciclos durante el proceso en que se desarrolla el
método de Simplex, seŕıa un tema a debatir. Un primer obstáculo seŕıa modificar el
código de la biblioteca de funciones de Programación Entera2. Suponiendo que no
hay problema con ello, se mejoraŕıa el tiempo de búsqueda del método en algunos
casos, dado lo siguiente: si sólo se encuentran ciclos que no cumplen con la regla
(ser menores a k), entonces el programa terminaŕıa pronto; de haber ciclos que
cumplen con la regla, el programa seguiŕıa ejecutándose hasta encontrar la solución
deseada, sin embargo, surgen dos detalles: uno, que en cada paso, habŕıa que hacer
la verificación de que se siga cumpliendo con la regla; y dos, que cada verificación
toma tiempo cuadrático con respecto al número de nodos que se tengan.

Involucrar las restricciones correspondientes para k2 y q al modelo de
Programación Entera, implicaŕıa un problema análogo al anterior (para k).

1Al menos una restricción por cada tamaño de ciclo, del 1 a k, más cada una de las combinaciones
de agrupamiento de ciclos

2Se utilizó un software de Programación Entera para resolver el problema.
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Entonces, ¿cómo lidiar con aquellas restricciones que involucran a k, k2 y q?. Lo
que se hizo fue lo siguiente: omitir las restricciones correspondientes a estos
parámetros y correr el programa con el modelo tal cual se propuso originalmente.
Al terminar la ejecución y obtener el resultado, lo único que hab́ıa que hacer era
interpretar la matriz y determinar si aquella solución encontrada cumpĺıa o no con
lo especificado por los parámetros k, k2 y q. Esta determinación resulta ser mucho
más sencilla que incluir desde un principio las restricciones correspondientes. Si la
solución cumpĺıa con lo especificado, entonces el proceso terminaba ah́ı, de lo
contrario se introdućıa la solución arrojada de vuelta al modelo pero ahora como
una restricción; una restricción que obligase que, la solución a obtener deb́ıa ser
diferente a la anterior. Para lograr esto último hubo que hacer uso de la operación
lógica XOR. La idea es como sigue a continuación:

1. La solución que arroja la biblioteca de Programación Entera es un arreglo de
bits. Este arreglo binario es el equivalente a la matriz binaria x mencionada
en la Restricción 3.8, pero linealizada. Ver Figura 3.2.

Figure 3.2: En la parte A se presenta una pequeña gráfica. En la parte B se muestra
la matriz de pesos en w con respecto a dicha gráfica; en x una matriz solución
por parte de Programación Entera; posteriormente se muestra la misma matriz x,
pero linealizada, la cual cuenta con dos arreglos auxiliares que muestran de forma
ordenada las coordenadas originales. Finalmente, en la parte C se muestra la misma x
linealizada, pero sólo conservando información de los elementos relevantes (al tratarse
de una matriz no completa, varias aristas no están necesariamente definidas, por lo
que se omiten los valores de las aristas inexistentes).
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2. Para marcar una solución como nueva, se utiliza la operación XOR entre cada
elemento del arreglo actual con el correspondiente -de acuerdo al orden- del
arreglo anterior.

3. Si la suma de los elementos resultado del XOR es mayor a 0, significa que los
arreglos son diferentes. Ver Figura 3.3.

Figure 3.3: Tabla XOR y ejemplo de uso. En la parte A se puede ver que los arreglos
S0 y S1 son iguales, por lo que la suma de los elementos resultado de XOR es 0. En
la parte B las arreglos son distintos por 5 elementos.

Durante este punto del diseño del programa surgió un problema: la operación
lógica XOR no es una operación definida dentro de la Programación Lineal. Hubo
que hacer unos ajustes para poder hacer uso de ella . Si p y q son valores dentro de
{1, 0}, entonces se puede obtener dicha operación de la siguiente manera:
XOR(p, q) = pq + pq. Entiéndase p por p negada.

Otro problema a considerar fue que la operación lógica NOT (o negación)
tampoco es una operación definida dentro de la Programación Lineal. Sin embargo,
se pudo hacer uso de ella por medio de una ecuación: sea p un valor dentro de
{1, 0}, entonces se puede obtener p con: p+ p = 1.

Recapitulando lo anterior: dentro de nuestro modelo de Programación Lineal,
para obtener una nueva solución, diferente a las α anteriores, hay que agregar α
restricciones tal como se indica en la Ecuación 3.9.

∑
e∈E

xiexe + xiexe ≥ 1,∀i ∈ {1, . . . , α}, (3.9)

Donde xie es el valor de una constante, que representa el valor de xe en la i-ésima
solución.
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Por último, para considerar aquellos donantes o receptores de forma obligada
en la solución, habŕıa que modificar ligeramente el modelo presentado. De hecho,
a cada vértice (ya sea en S, P ó T ) que deba incluirse, habŕıa que modificar su
respectiva restricción en 3.2, 3.4 ó 3.5. En particular, bastaŕıa cambiar la relación
de desigualdad (en este caso menor o igual que 1) por una de igualdad (igual a 1).
La justificación de este cambio es, forzar al modelo a que al menos una arista salga
o entre al vértice en cuestión. Ejemplo: supóngase que se debe incluir al donante
indirecto v0 ∈ S. La Restricción 3.2 se modificaŕıa, para ese vértice en particular, de
la siguiente manera: ∑

e∈δ+(v0)

xe = 1, v0 ∈ S

3.1.2 Modelo del Proceso Cruzado

El siguiente modelo responde al problema de encontrar sólo ciclos de tamaño dos
(tal como se presentó en la Sección 2.1).

Notación: Para cada v en V , sea δ(v) el conjunto de aristas que entran a v
unión el conjunto de aristas que salen de v. Es decir δ(v) = δ−(v) ∪ δ+(v).

Sea E∗ = {e(u, v)|u, v ∈ P, u 6= v}.

maximizar
∑
e∈E∗

xewe (3.10)

sujeto a
∑
e∈δ(v)

xe ≤ 2 ∀v ∈ P, (3.11)

xe(u,v) − xe(v,u) = 0 ∀u, v ∈ P, (3.12)

xe ∈ {0, 1} ∀e ∈ E∗, (3.13)

we ∈ R+ ∀e ∈ E∗. (3.14)

Explicación:

(3.10) La función objetivo indica que se desea maximizar el peso de las aristas
seleccionadas en los ciclos solución.

(3.11) Para cada vértice en P , el número de aristas que salen o entran es a lo
más dos.
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⇒ Para cada pareja indirecta, el número de veces a donar o recibir órgano
es a lo más dos. Con las Restricción siguiente (3.12) aseguramos que sólo
se recibe un órgano y sólo se dona un órgano por pareja.

(3.12) Para dos vértices cualesquiera u, v en P , las banderas x para las aristas de
u a v y de v a u deben tener el mismo valor. Los únicos dos valores disponibles
son 1 ó 0 (por la Restricción 3.13). Por lo que: o se añaden ambas aristas a la
solución (con 1) o se descartan de ella (con 0).

⇒ Para cualesquiera dos parejas incompatibles u, v: Sólo si el donante
de la pareja u le dona su órgano al receptor de la pareja v, entonces el
donante de v le dona al receptor de u.

(3.13) La bandera xe de la arista e, indica con un 1 si esa arista se toma en
cuenta en la solución final, 0 en caso contrario.

⇒ La bandera xe de la arista e(i, j) indica con un 1 si en la asignación
renal se lleva a cabo el trasplante de órgano del donante i al paciente j, 0
en caso contrario

(3.14) Los pesos de las aristas pueden ser cualquier número real positivo.

⇒ Las compatibilidades entre los pacientes sólo pueden ser representadas
por números reales positivos.

3.2 Complejidad del proceso

Proceso Completo

El cálculo de la complejidad del proceso considera dos cosas: uno, qué tan complejo
es el problema a resolver por medio del programa Simplex en una iteración, y dos,
cuál es el número de iteraciones que tomará el proceso hasta encontrar la solución
deseada, en el peor caso. Nótese que esta iteración no se refiere a la iteración que
realiza el método Simplex de manera interna, sino que, una vez que se obtiene un
resultado por parte de Simplex, se hace una interpretación de los datos para saber
si se cumple con las condiciones dadas por las variables k, k2 y q.

Tomando en cuenta el modelo del Proceso Completo, sea:

• cols = 2(nz wsp + nz wst + nz wpp + nz wpt), el número de columnas a
utilizar en Simplex, donde:
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• nz wsp es el número de entradas mayores a cero, en la matriz WSP ,

• nz wst es el número de entradas mayores a cero, en la matriz WST ,

• nz wpp es el número de entradas mayores a cero, en la matriz WPP ,

• nz wpt es el número de entradas mayores a cero, en la matriz WPT .

• rows = m+n+n+ r+ cols/2 + 1 +α, el número de restricciones a utilizar en
Simplex para la (α + 1)-ésima iteración, donde:

• m, la cardinalidad de S, indica el número de sub-restricciones a utilizar
para cumplir con la Restricción 3.2,

• n, la cardinalidad de P , indica el número de sub-restricciones a utilizar
para cumplir con la Restricción 3.3,

• n, la cardinalidad de P , (de nuevo, pero ahora) indica el número de sub-
restricciones a utilizar para cumplir con la Restricción 3.4,

• r, la cardinalidad de T , indica el número de sub-restricciones a utilizar
para cumplir con la Restricción 3.5,

• cols/2, indican el número de restricciones a agregar para poder cumplir
con la Restricción 3.7; estas restricciones permitirán obtener el valor de
una variable negada dentro de Simplex,

• 1, indica que se utiliza una sola restricción para cumplir con el número de
sub-restricciones a utilizar para cumplir la Restricción 3.6,

• α, indica el número de restricciones a añadir para indicar que la próxima
solución debe ser diferente a las α anteriores.

La constante cols es el número de aristas que se tomarán en cuenta multiplicado
por dos. Es decir, se requieren dos variables por cada arista e; una, para la bandera
xe, y la segunda para xe negada. Esto último es con el fin de poder utilizar la
operación XOR dentro de Simplex (Restricción 3.9).

La variable rows, a diferencia de cols, es de valor dinámico en cada iteración.
Esto es debido a que, en cada iteración, se agrega una nueva restricción para
indicar que se desea una solución diferente a las α anteriores.

Vale la pena volver a recalcar que, en caso de tener vértices forzados a aparecer
en la solución, no hace falta añadir más restricciones, sino modificarlas.
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Simplex, en el peor de los casos, tiene complejidad O(2rows). En la práctica, el
número de variables (o columnas) de cols está entre rows (el número de
restricciones) y 10rows; y el número de pasos para encontrar la solución está entre
rows y 4rows. Rara vez, se tiene un número de pasos mayor a 10rows. Es decir,
tenemos un tiempo polinomial [11][10][25].

El número de iteraciones que tomará el proceso hasta encontrar la solución
deseada en el peor caso, será igual al número de todas las combinaciones posibles
en las que se pueden formar un conjunto de ciclos y cadenas de trasplantes. Este
peor caso va de la mano con la densidad de las matrices de adyacencia y se puede
establecer por medio de los números de Bell3.

Dado un conjunto de n elementos, se puede obtener el número total de posibles
soluciones, por medio de los números de Bell [31]:

Bn+1 =
n∑
k=0

(
n

k

)
Bk

Considérese la Figura 3.4. En ella se tiene un conjunto de cinco elementos, y
a partir de ellos, se contemplan todas las posibilidades que se pueden obtener para
formar conjuntos de ciclos o cadenas, de tal manera que no se repita un elemento. De
acuerdo a los números de Bell, el número total de dichas posibilidades es cincuenta
y dos.

Figure 3.4: Cincuenta y dos particiones de un conjunto de tamaño cinco.

3Dichos números también relacionados con el Problema de Partición de un conjunto [4]
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Proceso Cruzado

La complejidad del Proceso Cruzado es análoga a la anterior. Las principales
diferencias son que el número de filas (rows) y columnas (cols) son de menor
tamaño. Lo que implica un menor costo computacional, de entrada. Tomando en
cuenta el modelo del Proceso Cruzado, sea:

• cols = 2nzp wpp, el número de columnas a utilizar en Simplex, donde:

• nzp wpp es el número de entradas (i, j), en la matriz WPP tal que si
la entrada (i, j) es mayor a cero, entonces (j, i) también. Esto último se
hace para descartar todas aquellas parejas de parejas incompatibles que
no puedan establecer un ciclo de tamaño dos. En el peor caso se tiene que:
nzp wpp = (n)(n− 1), donde n es el número de parejas incompatibles.

• rows = nzp wpp/2 + n + cols/2 + α, el número de restricciones a utilizar en
Simplex para la (α + 1)-ésima iteración, donde:

• nzp wpp/2, (nzp wpp definido hace un momento) indica el número de
sub-restricciones a utilizar para cumplir con la Restricción 3.11,

• n, la cardinalidad de P , indica el número de sub-restricciones a utilizar
para cumplir con la Restricción 3.12,

• cols/2, indican el número de restricciones a agregar para poder cumplir
con la Restricción 3.13; estas restricciones permitirán obtener el valor de
una variable negada dentro de Simplex,

• α, indica el número de restricciones a añadir, para restringir que la
próxima solución deba ser diferente a las α anteriores.

3.3 Implementación de Chainscycles

Chainscycles4 es el nombre del programa desarrollado en este trabajo. El desarrollo
de Chainscycles se llevó a cabo en el lenguaje de programación C con ayuda de
la biblioteca SYMPHONY5 (escrita en C++). Posteriormente, se implementó una
función externa (o Función Definida por el Usuario, UDF) en el Sistema Manejador
de Bases de Datos Oracle 12c para poder llamar al programa con los datos reales. Por
último, se elaboró la interfaz gráfica correspondiente, para que el usuario puediera
acceder a la aplicación.

4Registro ante INDAUTOR 03-2015-120312293400-01 (ver Figura A.5 del Anexo A).
5https://projects.coin-or.org/SYMPHONY/
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3.3.1 Programación en lenguaje C

A continuación se presenta la firma del método Chainscycles. Dicho método se utilizó
para obtener los ciclos y cadenas solución, ya sea por medio del Proceso Completo o
el Proceso Cruzado6.

void chainscycles
(

int s cardinality , //m
int p cardinality, //n
int t cardinality , //r
unsigned long int ∗ s indices,
unsigned long int ∗ p indices,
unsigned long int ∗ t indices,
int ∗∗ w sp,
int ∗∗ w st,
int ∗∗ w pp,
int ∗∗ w pt,
char ∗ s forced indices,
char ∗ p forced indices,
char ∗ t forced indices,
int max size of cycle, //k
int max num of cycles, //k2
int max size of chain, //q
int max num of chains, //q2
int n requested solutions,
int max n iterations,
int id process,
char ∗ previous process data,
char ∗∗ solution string

) ;

Con respecto al diseño de los procesos Completo y Cruzado, presentados en el
inicio de esta Sección 3.1, este método tiene como parámetros de entrada distintos
elementos, tales como:

• La cardinalidad de los conjuntos S, P y T .

• Tres arreglos de tipo entero -grande- que guarden las etiquetas de identificación
(tales como llaves primarias de una base de datos) para cada elemento de los
conjuntos S, P y T . Internamente, para cada conjunto, se consideran los ı́ndices

6Indicando por medio de la combinación: q2 = 0 y k = 2 en los parámetros del método, se
solicita la funcionalidad del Proceso Cruzado. Se utiliza el Proceso Completo en caso contrario.
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de sus elementos desde el cero hasta el número de su respectiva cardinalidad
menos uno.

• Cuatro arreglos bidimensionales de tipo entero para representar las matrices
WSP , WST , WPP y WPT . La dimensión de estas matrices está determinado por
la cardinalidad de los conjuntos S, P y T .

• Tres arreglos de tipo caracter7 para marcar qué elementos deben estar
forzosamante en la solución. Se utilizan śımbolos de verdadero o falso
únicamente. Hay un arreglo por cada conjunto y la cardinalidad es la misma
correspondiente.

• La cota máxima para el tamaño de los ciclos.

• La cota máxima para el número de ciclos permitidos.

• La cota máxima para el tamaño de las cadenas.

• La cota máxima para el número de cadenas permitidas.

• Número de soluciones requeridas. De existir, es posible que el programa
entregue más de una solución.

• Máximo número de iteraciones. Debido a que el programa itera de manera
necesaria hasta que se cumplan ciertas condiciones, es posible restringir dicho
número con esta variable.

• Un número entero positivo para identificación del proceso. Se tiene programada
la funcionalidad de ejecutar el programa una primera vez y obtener cierta
cantidad de soluciones, y posteriormente ejecutar otra vez para obtener los
siguientes resultados (diferentes a los anteriores). Para esto, fue necesario el
apoyo de la memoria secundaria. Con el valor -1 se indica que no se desea
utilizar dicha funcionalidad.

• Una cadena de caracteres que indica la ruta a un archivo donde se puedan
guardar las soluciones obtenidas del proceso indicado.

• Un apuntador a memoria para guardar la solución obtenida en una cadena de
caracteres.

7El lenguaje de programación C no tiene tipo de dato booleano. La unidad más pequeña de
memoria es el tipo caracter (char).
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El resultado del programa se presenta de acuerdo a una gramática libre de
contexto, la cual se presenta en el Código A.1 del Apéndice A.

De manera general, el método Chainscycles hace lo siguiente:

1. Validación de los parámetros de entrada. Se hace validación de números enteros
positivos, acceso de escritura a disco o factibilidad del problema.

2. Preanálisis y reducción de matrices de compatibilidad. Hay algunos nodos que
tal vez nunca se relacionen con algún otro. Estos se pueden descartar.

3. Lectura de datos previos desde memoria secundaria, en caso de haber.

4. Asignación de memoria para las estructuras de datos que se utilizarán.

5. Configuración de los datos con respecto al modelo de Programación Lineal y,
de acuerdo a los lineamientos de la biblioteca de SYMPHONY.

6. Ejecución del programa SYMPHONY y obtención de resultados.

7. Interpretación de la solución obtenida y validación con respecto a las
restricciones con respecto a k, k2 y q.

8. Se repite desde el paso 5, aclarando que ahora al modelo se le han integrado las
restricciones correspodientes para que la próxima solución sea diferente a las
ya obtenidas. Se termina el proceso hasta que se haya encontrado el número
de soluciones pedidas, se haya agotado el número de iteraciones permitidas o
el software de SYMPHONY indique que ya no hay soluciones posibles.

9. Entrega de la cadena resultado en la dirección del apuntador solution string.

10. En caso de requerirse, se guardan las soluciones obtenidas en memoria
secundaria.

11. Liberación de memoria solicitada.

En el Apéndice A se puede ver un ejemplo del uso de Chainscycles (figuras A.1, A.2,
A.3 y A.4).
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3.3.2 Funciones Definidas por el Usuario (UDF)

Se llevó a cabo la implementación de una UDF dentro del Sistema Manejador de
Bases de Datos para que sirviera como interfaz intermedia entre la aplicación final y
el programa Chainscycles. A continuación se describe lo que se llevó a cabo:

• Elaboración del modelo de la base de datos, incluyendo las tablas respectivas
para donantes indirectos, parejas incompatibles y pacientes en lista de espera.

• Implementación de función de compatibilidad de trasplante de órgano (una por
cada órgano) entre un donante y un receptor.

• Implementación en lenguaje C, de la función externa conv para el acceso a las
funciones de la biblioteca de Chainscycles.

• Desarrollo de función que llame a conv para cada tipo de trasplante de órgano.
Es decir, una función conv riñón para trasplantes de riñón, conv corazón para
trasplantes de corazón, conv córnea para córneas.

En la Figura 3.5 se puede ver la arquitectura empleada.

Figure 3.5: Las funciones CONV RIÑÓN, CONV CORAZÓN y CONV CÓRNEA
son dependientes de la función externa CONV, que a su vez, depende de Chainscycles
y ésta última de la biblioteca COIN OR SYMPHONY.
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Demostración de la igualdad de
soluciones entre los programas
SIATRE y Chainscycles

En este caṕıtulo se presenta una demostración para mostrar la igualdad de
soluciones que los programas SIATRE y Chainscycles obtienen con parámetros
equivalentes. Recordando que Chainscycles es el nombre del programa
desarrollado, y SIATRE [3] un programa precursor del presente trabajo. Ambos
buscan resolver el Problema de Asignación Renal, el primero utilizando
Programación Entera, y el segundo obteniendo resultados de forma constructiva.

Se pretende a continuación, demostrar la igualdad entre las soluciones que ambos
programas obtienen con los siguientes parámetros:

• Un conjunto de n parejas incompatibles P .

• Un donante indirecto denotado por λ.

Y las siguientes condiciones:

• Que no admita ciclos.

• Los arcos no tendrán peso asignado.

Vimos conveniente comparar las soluciones de nuestro programa con las de el
sistema SIATRE dado que el objetivo que buscan ambos programas es el mismo
para los parametros señalados.

30
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Para poder realizar la demostración es necesario hacer un pequeño análisis de
los dos métodos a los que se recurre por cada uno de los programas, para que de
este modo, podamos establecer cómo se realiza la construcción de las soluciones por
programa.

SIATRE

El programa SIATRE recurre al algoritmo Búsqueda en Anchura (BFS por sus
siglas en inglés) como principal método para obtener su solución.

BFS es un algoritmo de búsqueda sin información que expande y examina
sistemáticamente todos los nodos de una gráfica para “descubrir” cada vértice
alcanzable desde un nodo ráız [7]. Por ello sabemos que recorrerá todos los nodos,
explorando las posibles adyacencias entre nodos para poder establecer las cadenas
de compatibilidad que den solución al problema.

Proposición 4.0.1 El programa SIATRE construye todas las cadenas posibles dado
un conjunto de nodos, un listado de compatibilidad y un único donante indirecto λ.

Demostración Sea P = {p1, p2, . . . , pn} el conjunto de nodos de parejas
incompatibles y un vértice λ que denota al donante indirecto.

Dado que queremos que λ esté presente e inicie todas las cadenas que surjan, se
introduce λ como nodo ráız del árbol que construye el algoritmo BFS. Éste último
explora a partir del listado de compatibilidad WPP entre nodos del conjunto P para
encontrar los pi ∈ P que pueden ser alcanzados desde λ por medio de cadenas
(trayectorias), formando de esta manera, las cadenas solución. BFS asegura que se
recorran todas las posibilidades, agotando los nodos de P sin repetición por cadenas-
trayectorias.

Sea Y = {Y1, Y2, . . . , Yβ} el conjunto que contiene sin repetición todas las
posibles cadenas solución, donde Yi = [λ, p∗1, p

∗
2, . . . , p

∗
t ], con i ∈ N, p∗h ∈ P ,

{h, t} ⊂ {1, 2, . . . , n}. En la Figura 4.1 se presenta un ejemplo de solución obtenida
mediante el programa SIATRE.

Chainscycles

El programa Chainscycles es descrito a lo largo del Caṕıtulo 3.
Al finalizar la ejecución del método Simplex, que pretende resolver un problema

en Programación Lineal, se obtienen los valores solución de las distintas variables
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(a) Gráfica original. (b) Ejemplo cadena Yi = [c, b, g, f, e]

Figure 4.1: Ejemplo de cadena obtenida, por medio de BFS.

utilizadas, en caso que el problema sea factible de resolver. En el caso del programa
Chainscycles, se obtiene una matriz binaria que indica las adyacencias utilizadas en
la cadena de nodos.

Proposición 4.0.2 El método Simplex, dentro del programa Chainscycles, revisa
todas las combinaciones para formar cadenas, descartando repeticiones.

Demostración El método Simplex siempre devuelve la solución óptima para
problemas de Programación Lineal factibles, pues cumple con el Teorema
Fundamental de la Programación Lineal (Teorema 4.0.3) [7].

Dado lo anterior, suponiendo el caso de tener un problema factible, entonces
Simplex obtiene la óptima solución. Para la segunda mejor solución, Chainscycles
introduce la solución anterior como restricción y Simplex obtiene dicha segunda
mejor solución. Para la i-ésima mejor solución, de igual manera, Chainscycles
introduce las (i − 1) soluciones anteriores como restricción para que Simplex
obtenga dicha i-ésima mejor solución.

Sea Zi = [λ, p∗1, p
∗
2, . . . , p

∗
d], con p∗h ∈ P , {h, d} ⊂ {1, 2, . . . , n}, la i-ésima mejor

cadena-solución obtenida en la i-ésima iteración.



CHAPTER 4. IGUALDAD ENTRE SIATRE Y CHAINSCYCLES 33

Simplex devolverá una solución siempre y cuando el problema sea factible.
Chainscycles termina de recorrer todas las posibles cadenas solución cuando el
método Simplex determine que ya no hay más, pues es infactible.

Sea W = {W1,W2, . . . ,Wγ} el conjunto que contiene todos los posibles conjuntos
de cadenas solución , donde Wj = {Z1, Z2, . . . , Zω}, con Zi = [λ, p∗1, p

∗
2, . . . , p

∗
d], con

p∗h ∈, {i, j} ⊂ N, {h, d} ⊂ {1, 2, . . . , n}. Nótese que |Wj| = 1 ∀j ∈ {1, . . . , ω}, ya
que una solución está compuesta únicamente de una cadena solución, al haber un
único donante indirecto (por las condiciones descritas al inicio de este Caṕıtulo).

Nota: El método Simplex, dentro del programa Chainscycles, no sólo revisa todas
las combinaciones para formar cadenas, sino que revisa todas las combinaciones de
ciclos y cadenas, descartando repeticiones. Tal como se vió en la Sección 3.2 del
Caṕıtulo 3, el número total de posibles combinaciones de ciclos y cadenas, en el peor
caso se puede expresar por medio de los números de Bell.

Teorema 4.0.3 (Teorema Fundamental de la Programación Lineal [7]) Cada
problema de Programación Lineal tiene las siguientes tres propiedades:

1. Si el problema no tiene solución óptima entonces es no acotado o infactible.

2. Si tiene una solución factible, tiene una solución básica factible.

3. Si el problema tiene solución óptima, tiene una solución básica factible óptima.

Igualdad de soluciones para SIATRE y Chainscycles

Proposición 4.0.4 Las soluciones que los programas SIATRE y Chainscycles
devuelven son iguales.

Demostración Sean Y y W los conjuntos de soluciones que arrojan los programas
SIATRE y Chainscycles, respectivamente.

• Y = {Y1, Y2, . . . , Yβ}, donde Yi = [λ, p∗1, p
∗
2, . . . , p

∗
t ], con i ∈ N, t ∈ {1, 2, . . . , n}.

• W = {W1,W2, . . . ,Wγ}, donde Wj = {Z1, Z2, . . . , Zω}, con |Wj| = 1 ∀j ∈
{1, . . . , ω}, y Zi = [λ, p∗1, p

∗
2, . . . , p

∗
d], con {i, j} ∈ N, p∗h, {h, d} ⊂ {1, 2, . . . , n}.

Nótese que |Y | = β y |W | = γ. Sea Z el conjunto donde se encuentran todas las Zi.
Es decir:

• Z = {Zi| Zi ∈ Wj ∀Wj ∈ W}.
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Tenemos que |Z| = γ; pues por cada Wj ∈ W , tenemos que |Wj| = 1.

Para esta demostración basta asegurar que Y = Z. Esta última demostración es
por contradicción. Sea Y 6= Z. Esto implica dos opciones: existe al menos un
elemento en Z que no está en Y ó existe al menos un elemento en Y que no está en
Z.

Para la primera opción tenemos que Z es un conjunto que contiene al menos un
elemento que no está en Y . Es decir, existe al menos una cadena solución que śı
contempla W pero no Y . Contradicción. Tanto Y como W contienen todas las
posibles cadenas para un conjunto de parejas incompatibles y un único donante
indirecto. Por lo que, no puede ser que a Y le falte un elemento que śı esté
contemplando un conjunto en W . El caso en que Y es un conjunto que contiene un
elemento que no está en Z, es análogo.

Por lo tanto Y y Z son iguales y tenemos que los conjuntos de soluciones que
arrojan los programas SIATRE y Chainscycles son idénticos.

Para terminar este caṕıtulo, cabe aclarar que, la comparación tanto teórica
como práctica de ambos programas, SIATRE y Chainscycles, fue productiva y
exitosa por dos razones: uno, nos permitió contar con la tranquilidad de saber que
por dos v́ıas distintas se encontraba la misma solución; y dos, permitió la
comparación total de los resultados, es decir, se pudo verificar que a ninguno de los
dos le faltase contemplar alguna solución para las pruebas realizadas.

Para la elaboración de las demostraciones, se agradece el apoyo del estudiante de
la carrera de Matemáticas Daniel Scognamiglio Moreno.
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Resultados

Este caṕıtulo presenta las pruebas realizadas en el sistema, aśı como, sus
respectivos análisis y herramientas utilizadas.

Las pruebas realizadas se presentan en cuatro subsecciones. En la primera
subsección “Pruebas de desempeño en SYMPHONY” se compara el desempeño de
la herramienta de Programación Entera SYMPHONY al momento de resolver un
problema NP-dif́ıcil. La prueba se enfocó en resolver un problema similiar al de
Asignación de Órganos. Se escogió el Problema del Agente Viajero como objetivo a
resolver y como modelo computacional para comparación de desempeño al
Algoritmo de Ramificación y Poda (Branch and Bound) [12].

En la segunda subsección “Pruebas en base de datos real” se muestran los tiempos
obtenidos al ejecutar el programa Chainscycles sobre una base de datos real, aunque
pequeña de tamaño; la tercera “Pruebas en base de datos sintética”, de manera
similar, indica los tiempos que se tomaron al ejecutar Chainscycles sobre una base
de datos sintética aunque a mayor escala que la base de datos real; y finalmente, la
cuarta subsección “Proceso Completo vs Proceso Cruzado” muestra las diferencias
en cuanto a tiempos entre ejecutar el Proceso Completo y el Proceso Cruzado sobre
el mismo conjunto de datos.
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5.1 Herramientas utilizadas y descripción del

conjunto de datos

Herramientas utilizadas

• Lenguaje de programación C, C++. Compilador GCC 4.2

• Sistema Manejador de Bases de Datos Oracle 12c

• Biblioteca para Programación Lineal COIN OR SYMPHONY 5.6.11

Dentro de los requerimientos no funcionales del sistema se solicitó el uso del SMBD
de Oracle.

Por otra parte, la biblioteca SYMPHONY se eligió como herramienta para la
Programación Lineal por tres motivos: uno, por ser open source; dos, por tener una
fuerte comunidad activa la cual permite su continuo mejoramiento y soporte; y
tres, por tener un buen rendimiento en sus resultados [13].

El uso del lenguaje C se debió a dos razones principalmente: una, por
compatibilidad y manejo de la biblioteca SYMPHONY; y dos, por la necesidad de
un programa intermediario (UDF) entre el SMBD y el programa Chainscycles.

En el Apéndice A se pueden ver las capturas de pantalla del sistema desarrollado
(figuras A.6, A.7 y A.8).

Descripción del conjunto de datos

El conjunto de datos fue tomado de una base de datos real, para el caso particular
de trasplante renal. Dentro de ella, se definió una función para determinar la
compatibilidad donante-receptor (tal como en [3]), por medio de propiedades
médicas tales como número y relación de ant́ıgenos, anticuerpos, edad, sexo y
grupo sangúıneo1.

1En el presente trabajo no se dá más información por motivos de confidencialidad, únicamente
basta saber que la función de compatibilidad entrega un número entero positivo, donde a mayor
valor, mayor compatibilidad.
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5.2 Resultados y análisis

Las pruebas se llevaron a cabo en una PC con Intel(R) Core(TM) CPU @ 2.20GHz,
8 Gb de memoria RAM y 256 Gb de HDD.

5.2.1 Pruebas de desempeño en SYMPHONY

En la Tabla 5.1 se presentan los tiempos obtenidos para TSP con respecto a dos
programas solución. El primero, usando Programación Lineal Entera, y el segundo
la técnica de Ramificación y Poda [12]. En dichas pruebas se utilizaron los problemas
TSP para 17 ciudades de Gröetschel, 26 ciudades de Fricker y 42 ciudades de Dantzig,
entre otras [30].

Table 5.1: Tiempos resultado para el problema TSP con Ramificación y Poda, y con
Programación Entera

n n! Ramificación y Poda Programación Entera
5 120 0.005s 0.025s
17 3.55e+14 3.559s 2.817s
26 4.03e+26 10min 15s 54.431s
37 1.37e+43 3min 38s 14.867s
42 1.40e+51 - -

En esta prueba, como en las siguientes, los casos donde se marca un guión (-)
indica que el proceso fue detenido después de dos d́ıas de ejecución.

Los resultados indican que para 5 y 17 ciudades, el algoritmo de Ramificación y
Poda es más rápido. La razón del porqué el procedimiento de Programación Entera
es más lento al principio es porque, éste último necesita construir estructuras de
datos que le permitan interpretar el modelo del problema. Sin embargo, vemos que
conforme el problema se agranda, el procedimiento de Programación Entera supera
en tiempo al algoritmo de Ramificación y Poda.

Los resultados en el caso de 37 ciudades, el tiempo es menor que el caso de 26
ciudades. La complejidad del problema determina el tiempo de ejecución. Es decir,
el caso de 26 ciudades teńıa un espacio de búsqueda menor, pero hab́ıa un número
mayor de soluciones más cercanas al óptimo que con respecto al número de soluciones
cercanas al óptimo del problema de 37 ciudades. En el caso de 42 ciudades, ambos
procedimientos fueron detenidos después de dos d́ıas de ejecución, el problema era
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muy grande.

5.2.2 Pruebas en base de datos real

Se hicieron dos pruebas sobre una base de datos real, la cual contó con 20 parejas
incompatibles, 1 donante indirecto y una matriz de compatibilidad dispersa.

La primera prueba fue obtener la solución óptima para el problema de
asignación de riñón. El resultado fue bueno, pues nuestro programa Chainscycles
no tardaba más de 1 segundo en resolver.

En la segunda prueba se hizo una comparación de nuestro programa
Chainscycles con el programa SIATRE [3].

El programa Chainscycles puede producir soluciones con más de una cadena y
más de un ciclo, mientras que, SIATRE sólo permite soluciones con una cadena y
cero ciclos. Dado lo anterior, se optó por que el objetivo fuese obtener todas las
cadenas solución para el conjunto de datos de 20 parejas incompatibles y 1 donante
indirecto. Para asegurar que las condiciones de ambos programas fuesen las
mismas, hubo que configurar los parámetros de entrada del programa Chainscycles
para admitir solo resultados con una sola cadena y un solo donante indirecto. Los
resultados de la prueba fueron satisfactorios, ya que, ambos programas presentaron
las mismas soluciones.

Se obtuvieron distintos tiempos de ejecución. En SIATRE la prueba se realizó
en 1min 15s. En el caso de Chainscycles, la prueba duró 4min 35s. Esto último,
como ya se ha mencionado, se debió a que para cada siguiente solución, el
programa introduce las soluciones anteriores como restricción al modelo del
problema en Programación Entera. Lo cual haćıa cada vez más dificil el problema y
de ah́ı, el tiempo requerido para su solución.

En resumen, Chainscycles funciona mejor cuando no se busca obtener todas las
soluciones posibles, sino las mejores disponibles. SIATRE es una buena
herramienta cuando se trata de obtener todas las opciones posibles, cuando el
número de elementos (donantes y receptores) es pequeño.
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5.2.3 Pruebas en base de datos sintética

Dentro de esta sección se generaron datos de manera masiva para poder indentificar
el desempeño del programa Chainscycles.

Como se vió en la Sección 3.1, la posibilidad de trasplante entre un paciente y
un receptor esta representada por matrices de adyacencias. La densidad de éstas
matrices se generó con respecto a una probabilidad de compatibilidad:

– Muy Alta (la densidad es 100%, todas las entradas de las matrices estan
definidas),

– Alta (probabilidad de compatibildad de 50%),

– Media (probabilidad de 25%),

– Baja (12.5%) y

– Muy Baja (6.25%).

Se espera que en problemas reales, la densidad de las matrices sea muy baja
(aproximadamente 6.25% del total disponible). Esto, debido al escaso número de
compatibilidades entre donantes y receptores 2.

En la Tabla 5.2 se presentan las pruebas realizadas para diferentes cardinalidades
de los conjuntos de Donantes Indirectos (S), Parejas Incompatibles (P ) y Pacientes
en Lista de Espera (T ).

Table 5.2: Resultados en la Base de Datos sintética

Densidad de las matrices
|S| |P | |T | Muy alta Alta Media Baja Muy baja
1 10 100 0.130s 0.042s 0.022s 0.016s 0.013s
2 20 200 0.294s 0.163s 0.074s 0.041s 0.020s
5 50 500 7.873s 2.663s 0.778s 0.305s 0.121s
10 100 1000 1min 52s 27.945s 7.993s 2.750s 0.812s
20 200 2000 - 17min 05s 1min 44s 27.393s 8.210s

Para cada densidad, los tiempos obtenidos van incrementando conforme se
aumenta el número de elementos en S, P y T . Esto era de esperarse. Sin embargo,

2El número de compatibilidades es escaso de acuerdo a nuestra base de datos real, sin embargo,
no se descarta que a futuro incremente.
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nótese que cuando la densidad de las matrices es alta, entonces los tiempos son
demasiado grandes. Esto es porque, dentro del programa Chainscycles, el modelo
en Programación Entera está tomando en cuenta cada una de las posibles
adyacencias. Por lo que, para matrices dispersas se tiene un buen desempeño, aún
cuando el tamaño de estas matrices crece.

5.2.4 Proceso Completo vs Proceso Cruzado

En la Tabla 5.3 se presentan los resultados obtenidos al ejecutar los procesos
Completo y Cruzado (Sección 3.1 del Caṕıtulo 3), considerando sólo al grupo de las
parejas incompatibles, compatibilidad 100% para todos los participantes, y una
configuración para obtener sólo soluciones que contemplen ciclos de tamaño dos.

Sea n = |P |, el número de parejas incompatibles.

Table 5.3: Comparación de resultados entre Proceso Completo y Cruzado

n Proceso Completo Proceso Cruzado
4 0.034s 0.014s
6 13.103s 0.015s
8 1min 48s 0.015s
10 - 0.017s
32 - 0.096s
64 - 0.359s
128 - 7.743s
256 - 52.089s
512 - 10min 4.773s
1024 - -

Para esta prueba, el Proceso Cruzado es más eficiente. La diferencia comienza
desde la prueba para 8 elementos. Mientras al proceso Cruzado le toma menos de
un segundo obtener la solución, el proceso Completo toma 12 segundos más. A
continuación se indica porqué.

El proceso Completo es más lento en esta prueba porque siempre entrega la
mejor solución. Esto quiere decir que primero obtiene, posiblemente, una solución
que tenga ciclos o cadenas de tamaño casi igual al número de elementos que se
tiene. Poco a poco, conforme a las iteraciones que tiene que hacer el programa para
cumplir con las condiciones presentadas por los valores k, k2, q y q2, se van
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obteniendo soluciones con ciclos o cadenas más pequeños que los anteriores. Es
decir, si se tiene un conjunto con cinco elementos y lo que se pretende es obtener
ciclos de tamaño dos, lo más probable es que primero se obtengan soluciones con
cadenas o ciclos de tamaño cinco, luego las de tamaño cuatro, luego las de tamaño
tres y por último las de tamaño dos. No hay un orden estricto en esto último,
puesto que la compatibilidad entre donantes y receptores, es la que decide qué
solución es mejor que otra.

En resumen, dado que el Proceso Completo tiene que visitar las mejores
soluciones antes de obtener sólo las de ciclos de tamaño dos y a que, conforme el
paso de las iteraciones el problema se vuelve más complejo (ya que se van
añadiendo más restricciones al modelo), tenemos que el Proceso Completo es más
lento que el Proceso Cruzado para esta prueba.

Por último y para concluir esta sección, se presenta la Figura 5.1. En ella se
presentan los resultados obtenidos para matrices de compatibilidad desde 100 hasta
2000 elementos. La densidad de las matrices es muy baja, se tomó una probabilidad
de compatibilidad de 6.25%, la cual se pretende que sea la más cercana a la de los
problemas reales.

Figure 5.1: Resultados para matrices dispersas.

Se concluye que, el rendimiento del programa Chainscycles es mejor cuando se
tienen matrices de compatibilidad dispersas para las compatibilidades de trasplante
entre donantes y receptores.
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Conclusiones

Los objetivos de implementar satisfactoriamente los procesos Completo y Cruzado
se cumplieron. Durante el trabajo realizado nos dimos cuenta que los problemas
combinatorios pueden resultar un gran desaf́ıo, más que nada cuando el tamaño de
los datos aumenta.

Los resultados indican un buen desempeño por parte de nuestro programa.
Cabe señalar que nuestro conjunto de datos no es precisamente gigantesco, en
cuanto a escala se refiere. Esto se debe a que, en la vida real, no se tiene tal
histórico de datos en cuanto a donantes y receptores (no más de 13,000 registros
[32]). Esto último es importante, pues permitirá al programa Chainscycles entregar
resultados de manera casi instantánea y consecuentemente, en caso de órganos con
peŕıodo muy corto (tal vez horas) de vida, se puedan llevar a cabo las acciones
correspondientes dentro del área médica.

En la práctica se espera que el tamaño de la base de datos de pacientes y
receptores para trasplantes de órganos vaya creciendo. Sin embargo, cada
determinado tiempo -cada semana, mes o meses, según el hospital- el número de
pacientes y receptores irá decrementando, puesto que se habrán hecho las
correspondientes asignaciones de órganos.

La aportación social del trabajo presentado fue, la posibilidad de tener en
México un sistema que permita una correcta asignación de órganos con respecto al
mayor grado de compatibilidad entre cada donante y receptor.

Durante el proceso de desarrollo, se tuvieron dos complicaciones a destacar.

42
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Uno, llevar a cabo un modelo dinámico que se ajustase a los parámetros de entrada
del programa SYMPHONY para poder resolver el problema. Y dos, la construcción
de la Función Externa en el Sistema Manejador de Bases de Datos Oracle; la
documentación de la herramienta implicó un gran desaf́ıo para mı́, al no tener
experiencia en esa tarea en particular.

Trabajo a futuro

El modelo aqúı presentado (Sección 3.1) se pudiera mejorar para el caso de obtener
las cadenas más largas, tal como se sugiere en [1] y [5]. En palabras: Por medio de
Programación Lineal, para cada vértice de las parejas incompatibles y pacientes en
lista de espera, se corre el programa para resolver el modelo, añadiendo la
restricción de que ese vértice debe estar en la solución. Una vez obtenida la mejor
solución para cada vértice, se hace una transformación de la solución obtenida en
un nuevo problema. Dicha transformación basada en el Método de Christofides
[15]. Posteriormente, se resuelve para cada solución y se obtiene la mejor de ellas;
la solución óptima al problema. Implementando esta heuŕıstica, también conocida
como heuŕıstica MLP (Modified LP relaxation heuristic), se obtiene como solución
un conjunto optimizado de las cadenas más largas. Los vértices no utilizados se
pudieran emplear para una nueva búsqueda sólo de ciclos.
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Chainscycles

Formato de la solución

La solución se entrega con respecto a la siguiente Gramática Libre de Contexto:

Código A.1: Gramática Libre de Contexto para Chainscycles

S → 0 | 1ZMZT //CODIGO DE SALIDA. 0:ERROR, 1:OK
M →N //NUMERO DE SOLUCIONES ENCONTRADAS
T → IZWZAZBZX | TZT //DESCRIPCION DE SOLUCION
I → N //NUMERO DE SOLUCION
W →N //PESO TOTAL DE LA SOLUCION
A →N //NUMERO DE CADENAS EN LA SOLUCION
B →N //NUMERO DE CICLOS EN LA SOLUCION
X →FZLZVZE | XZX //DESCRIPCION DE CADENA O CICLO
F → 0|1 //BANDERA CADENA O CICLO. 1:SP, 2:SPT, 3:ST, 4:PP
L → N //CARDINALIDAD DE LA CADENA O CICLO
V →N //PESO DE LA CADENA O CICLO
E → D | EYE //CADENA O CICLO
N →D | DN //NUMERO NATURAL
Z → ’ | ’ //SIMBOLO FINAL. SEPARADOR PRIMARIO
Y → ’ , ’ //SIMBOLO FINAL. SEPARADOR SECUNDARIO
D → 0|1|2|3|4|5|6|7|8|9 //SIMBOLOS FINALES. DIGITOS

44
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Ejemplo de uso

Figure A.1: Ejemplo del Problema de Asignación de Órganos. Los donantes
no directos, las parejas incompatibles y los receptores en lista de espera quedan
representados por ı́ndices distintos.

Figure A.2: Ejemplo del Problema de Asignación de Órganos. Parámetros de
entrada.



APPENDIX A. CHAINSCYCLES 46

Figure A.3: Ejemplo del Problema de Asignación de Órganos. Salida del programa.

Figure A.4: Ejemplo del Problema de Asignación de Órganos. Solución óptima.
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Registro ante INDAUTOR

Figure A.5: Registro de Chainscycles. Autores: Javier Garćıa Garćıa y Alan
Gutiérrez Ruiz
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Sistema desarrollado

Figure A.6: Captura de pantalla del sistema desarrollado. Se tiene una tabla para
configurar las preferencias en cuanto a las funciones de compatibilidad del órgano;
una sección para seleccionar el Proceso Completo o el Cruzado; y tres tablas para
la selección de los donantes indirectos, parejas incompatibles y receptores en lista de
espera que serán considerados.
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Figure A.7: Captura de pantalla del sistema desarrollado. Hay una celda de selección
F a lado de cada donante y receptor, con el fin de indicar si se trata de un donante
o receptor forzado (véase esta definición en la Sección 2.1).
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Figure A.8: Captura de pantalla del sistema desarrollado. Del lado derecho se
muestran los ciclos y cadenas de la solución.
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Exchange. Journal of Economic Theory, 125(2): 151– 88.

[22] Roth, Alvin E., Tayfun Sönmez, and M. Utku Ünver (2004) Kidney Exchange,
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