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1 Introdução e justificativa

Conhecer o comportamento de séries hidrológicas é de fundamental importância para
diferentes finalidades no planejamento e gerenciamento de recursos h́ıdricos. Geralmente,
séries históricas de vazões são bastante curtas, o que torna necessária a utilização de séries
sintéticas que contenham as mesmas propriedades estat́ısticas da série original, porém
simulando sequências maiores de posśıveis realizações de eventos de cheias e secas [3].
Mendonça, em [2], desenvolveu um modelo multiplicative Periodic AutoRegressive Moving
Average, denominado PARMA multiplicativo ou PMIX, que permite a geração de vazões
mensais e, por agregação, são geradas as vazões anuais. Tal modelo utiliza o processo de
otimização não linear, denominado algoritmo de Powell, para determinação dos parâmetros
periódicos. A forma matricial do PMIX está representada na Equação (1), onde p, P , q, Q
são as ordens do modelo; y é um valor de vazão medido e ε é um reśıduo aleatório, ambos
de um ano v e peŕıodo τ . Demais variáveis são os parâmetros a serem estimados.

[1 − φ1,τyv,τ−1 − ...− φp,τyv,τ−p][1 − Φ1,τ − ΦP,τyv−P,τ ]yv,τ =

[1 − θ1,τ εv,τ−1 − ...− θq,τ εv,τ−q][1 − Θ1,τ εv−1,τ − ΘQ,τ εv−Q,τ ]εv,τ
(1)

Nessa pesquisa, busca-se a estimação ótima dos parâmetros no modelo estocástico,
com aplicação de um Algoritmo Evolutivo multiobjetivo baseado no fast Nondominated
Sorting Genetic Algorithm (NSGA-II), proposto por [1].

2 Metodologia

O algoritmo foi escrito na linguagem R2, com o aux́ılio de pacotes-padrão dispońıveis no
software. Na implementação do Algoritmo Genético foram utilizadas restrições na geração
dos indiv́ıduos a partir da análise de valores at́ıpicos encontrados nas séries sintéticas
geradas. Os parâmetros genéticos - tamanho da população, probabilidades de cruzamento,
mutação e ciclo máximo - foram escolhidos empiricamente. A avaliação dos indiv́ıduos foi
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feita pela comparação da Média Percentual Absoluta do Erro (MAPE), das séries históricas
em relação às séries sintéticas. Foram definidas como funções objetivo as reduções dos
valores de avaliação de médias, desvios-padrão, autocorrelações mensais e anuais, além da
redução no somatório dos reśıduos.

3 Discussões e Conclusão

Os parâmetros genéticos que apresentaram os melhores resultados foram: populações
de 50 indiv́ıduos (vetor de parâmetros), probabilidade de cruzamento de 50%, probabili-
dade de mutação de 5% e ciclo máximo de 10 mil. Em todos os testes realizados, foram
encontrados resultados em que ocorreu a reprodução na série sintética da maioria das pro-
priedades estat́ısticas da série histórica, sobretudo médias e desvios-padrão mensais, além
de autocorrelações mensais e anuais em lags menores.

Tomando-se para análise a estação fluviométrica de Kinshasa (rio Congo, 1912 a 2010),
em um indiv́ıduo encontrado dentro do cenário de ótimos que se mostrou promissor a
melhor solução, em até 10 mil ciclos do Algoritmo Genético, foram encontrados valores
MAPE de médias de 0,213%, MAPE de desvios-padrão de 1,267%, MAPE de autocor-
relações anuais lag 1 de 18,795% e mensais lag 1 de 0,886%, e somatório de reśıduos de
283.369. Comparações entre parâmetros estat́ısticos são apresentadas na Figura 1.

Médias e desvios-padrão. Autocorrelações mensais de lag 1.

Figura 1: Comparação entre parâmetros históricos (em azul) e sintéticos (em vermelho) de um

indiv́ıduo dentro do cenário de ótimos. Ressalta-se o bom ajuste entre os dados.
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