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Resumen

En este informe se describe la implementacién en lenguaje JAVA del algo-
ritmo AREMAV para resolver el problema de encontrar todos los rectangulos
vacios maximales que existen en un conjunto de puntos S localizados en una
regiéon R C R?. El algoritmo AREMAV se extendi para resolver una variante
del problema que consiste en encontrar el rectangulo de mayor area en torno
aun punto ¢ ¢ S. De acuerdo a la literatura, ambos problemas son de mucha
utilidad préactica, en ambitos como la mineria de datos, sistemas de informa-
cién geografica, por nombrar algunos. En el informe se describen con mucho
detalle ambos algoritmos y su implementacién. Con el objeto de verificar
la correctitud y eficiencia de los algoritmos se muestra una serie de expe-
rimentos considerando datos sintéticos. Los resultados de los experimentos
fueron contrastados con resultados de experimentos similares reportados en
el articulo original mostrando un comportamiento muy similar.
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Capitulo 1

Introduccion

1.1. Introduccién

La Geometria Computacional es un area de las matematicas que se ocu-
pa de estudiar y proponer soluciones algoritmicas a problemas geométricos.
Es un area muy joven, pues sus primeros resultados se pueden apreciar en
la década del 80. Sea S; y S5 conjuntos de puntos ubicados en regiones
Ry C R4 (tipicamente d = 2) y Ry C RY respectivamente, algunos de los
problemas estudiados por la Geometria Computacional son: (i) encontrar la
cerradura convexa de S1, (i7) dado un punto ¢ ¢ S1 y un pardmetro k > 0,
encontrar los k-puntos de S7 més cercanos a ¢, (i7i7) dado un parametro
k > 1 encontrar los k pares de puntos (uno de Sy y el otro de S3) cuyas
distancias sean las menores de entre todos los posibles pares que se puedan
formar (iv) dado un punto ¢ ¢ S; encontrar el rectangulo vacio de mayor
area incluido en R;. La utilidad de contar con soluciones algoritmicas para
estos problemas estd muy bien establecida en la literatura.

Las soluciones a los problemas geométricos, desde la Geometria Compu-
tacional, suponen que es posible almacenar todos los objetos en la memoria
de un computador. Sin embargo, con la aparicién de grandes conjuntos de
datos espaciales, se ha hecho necesario extender o crear soluciones que asu-
man que los datos se encuentran en estructuras de datos multidimensionales
residentes en memoria secundaria (principalmente disco). En este contexto,
las operaciones que predominan o determinan la eficiencia de un algoritmo
corresponden a operaciones de entrada/salida o accesos a bloques de disco,
las cuales son muy costosas en tiempo. Actualmente, existen soluciones para
varios de los problemas indicados arriba. Por ejemplo, suponiendo que el
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conjunto de puntos se encuentra almacenado en un R-tree, el cual es una es-
tructura de datos tipo arbol similar al B-tree, el R-tree esta disefiado para la
indexacién dindmica de un conjunto de objetos geométricos k-dimensional.
[1], en [2] se propone un algoritmo que resuelve el problema (i), en [3] se des-
cribe un algortimo para el problema (i), en [4, 5, 7] se aportan algoritmos
para el problema (iii) y en [7, 8] se proponen soluciones para una variante
del problema (iv).

En este informe se describe la implementacion de un algortimo para una
variante del problema (iv) propuesto en [6] y que llamaremos MER (Maxi-
mal Empty Rectangle). Informalmente, el problema MER consiste en dado
un conjunto de puntos S localizados en una region R C R?, encontrar todos
los rectangulos vacios, maximales y que estén contenidos en R. El algorit-
mo considera el escenario en que los puntos se encuentran almacenados en
un archivo sin formato (raw file). También se describe en este informe la
implemantacién de una variante MER, y que llamamos ¢MER (Query Ma-
ximal Empty Rectangle) y que consiste en dado un conjunto de puntos S
localizados en una region R C R? y un punto g ¢ S encontrar el rectangulo
maximal, de mayor area y que solo contine a ¢ y que esté contenido en R. La
utilidad de contar con soluciones para MER y gMER considerando grandes
volimenes de datos se pueden encontrar en [6] y [7, 8] respectivamente.

1.1.1. Objetivo General

El objetivo General de esta memoria de titulo es: “Implementar y Evaluar
algoritmos geométricos para grandes conjuntos de datos espaciales”.
1.1.2. Objetivos Especificos

= Implementar en lenguaje de programaciéon JAVA algoritmo definido
en [6] para el problema MER considerando grandes conjuntos de datos
espaciales.

= Disefiar e implementar en lenguaje de programacién JAVA algoritmo
para resolver problema ¢MER considerando grandes voliimenes de da-
tos espaciales inspirado en el algoritmo de [6].

= Evaluacién experimental de ambos algortimos.

El resto de este informe esta organizado de la siguiente forma. En el
Capitulo 2, se describen formalmente los problemas MER y gMER. También
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se realiza un revisién de la literatura (trabajos relacionados) describiendo
los principales algoritmos disponibles para ambos problemas tanto desde el
punto de vista de la Geometria Computacional, como desde las Bases de
Datos Espaciales (grandes volimenes de datos). El Capitulo 3 se ocupa de
describir con mucho detalle el algoritmo propuesto [6] (que en adelante lla-
mamos AREMAV ). Se explican las ideas detrés del algoritmo, estructuras de
datos utilizadas, ejemplos y aspectos de eficiencia. El Capitulo 4 muestra los
detalles de la implementacién (en lenguaje JAVA) del algoritmo AREMAV .
También se expone el algoritmo gAREMAV para resolver el problema ¢gMER.
En el Capitulo 5 se exponen los resultados experimentales de los algorit-
mos AREMAV y qAREM AV . Finalmente en el Capitulo 6 se detallan las
conclusiones y trabajos futuros.
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Capitulo 2

Descripcion del problema y
trabajo relacionado

Tal como se comenté en los objetivos, este trabajo tiene como propoési-
to principal implementar en JAVA el algoritmo AREMAV propuesto en [6]
para el problema MER y el diseno de un algoritmo para ¢gMER inspirado en
AREMAV. En este capitulo definiremos de manera formal el problema MER
vy gMER, se presenta una serie de aplicaciones que sirven de motivacion y se
presentan trabajos relacionados.

2.1. Problemas MER y gMER

Dado un conjunto de puntos D ubicados en un subespacio R C R? de-
finimos los siguientes problemas: (i) Encontrar todos los rectdngulos vacios
maximales, de lados paralelos a los ejes que limitan a R y que se encuentran
contenidos en R (MER)(ver Figura 2.1 (a), alli s6lo se presenta uno de mu-
chos rectdngulos vacios maximales) y (ii) dado un punto ¢ ¢ D encontrar el
rectangulo maximal de mayor area, de lados paralelos a R, que se encuentra
contenido en Ry que solo contiene a q (@VER), ver Figura 2.1 (b). Diremos
que un rectangulo A es maximal si es vacio, contenido en R, con lados para-
lelos a los de R y no existe un rectangulo B, vacio, contenido en R de lados
paralelos a Ry que contenga a A.

Tal como como adelantamos, el objetivo principal de este trabajo es
implementar en JAVA el algoritmo AREMAV propuesto en [6] para resolver
el problema MER. El algoritmo supone que el conjunto D se encuentra en
un archivo sin formato (raw file). Inspirados en el algoritmo AREMAV, un
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Ag

(a) Maximo Rectangulo Vacio (b) Méaximo Rectangulo Vacio

€on un punto g

Figura 2.1: Problemas MER y gMER

segundo objetivo es proponer e implementar un algoritmo para el problema

GMER.

2.2. Motivacion

Supongamos que contamos con una ldmina de acero en la cual existen
pequenas regiones con imperfecciones o fallas y que estamos interesados en
obtener regiones de la lamina libre de fallas. Es claro que este problema
se puede modelar como un problema MFER. Otros ejemplos de aplicaciones
los podemos encontrar en el contexto de los Sistemas de Informacién Geo-
grafica (SIG). Por ejemplo, si se quiere construir un parque en una regién
y se tienen los hitos (edificios, casas, postes de alumbrado publico, etc.)
georeferenciados. Las siguientes consultas pueden ser interesante resolverlas
eficientemente: (1);Cuédl es la zona vacia de mayor area donde construir el
parque? o (2) Encontrar el mayor espacio libre (con forma de rectangulo) en
torno a un punto donde se desea construir el parque. Notar que el problema
(1) se puede modelar como un problema MER y el problema (2) comogV/ER.
Otra aplicacién del problema ¢gMER puede ser la siguiente. Supongamos que
tenemos varios lugares donde podemos instalar una fabrica la cual genera
cierta toxidad (por ejemplo, gases, ruido , etc.). Si contamos con informa-
cién georreferenciada de poblaciones humanas, cultivos u otro elemento que
no queremos contaminar con nuestra fabrica, nosotros podriamos elegir el
punto adecuado donde instalarla.

En [6] se propone otro tipo de aplicaciones para MER dentro del contex-

10
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to de la mineria de datos. Por ejemplo, supongamos que una base de datos
almacena las cantidades y las fechas de depoésitos bancarios. Se considera un
grafico en donde se tiene el tiempo en el eje x y el monto en el eje y. Un
espacio vacio, indicard que durante un periodo determinado de tiempo no
hubo depoésitos dentro de un cierto rango de cantidades. Por ejemplo, si nos
encontramos con que durante los anos 2007 y 2008, no existian depodsitos
de méas de un millén de délares, esto podria ser un sintoma de una nueva
crisis econdémica que estd surgiendo. Este escenario puede ser tratado como
un problema gMER , si el punto de consulta g podria ser definido por un
punto en el tiempo y una minima cantidad de depdsito. Otro ejemplo podria
ser en una base de datos de un Sistema del Hospital. Teniendo en cuenta
los datos sobre las operaciones de cirugia, es posible descubrir que no hay
informacién sobre trasplantes de cara en la base de datos antes del afio 2008.
Este conocimiento indica que ese procedimiento no era posible antes de ese
ano, y puede ser introducido como una restriccion de integridad de la base
de datos, con el fin de realizar optimizaciones de consultas seméanticas.

Actualmente, estos problemas han cobrado interés en el ambito de las
Bases de Datos Espaciales, donde se considera que los objetos residen en
memoria secundaria y que tienen en cuenta las limitaciones de la memoria
principal.

2.3. Trabajos relacionado

Inicialmente el problema MER fue establecido desde la geometria compu-
tacional, suponiendo que todos los puntos caben en la memoria principal. En
este escenario el problema MER ha sido estudiado extensivamente. El primer
trabajo conocido fue de Naamad et al.[9], donde se describen dos algorit-
mos los cuales consideran que los puntos estan ubicados de forma aleatoria
dentro del espacio, el primer algoritmo es de tiempo O(n?) y O(n) de alma-
cenamiento, el segundo es de tiempo O(log? n) y O(n) de almacenamiento.
Luego Chazelle et al.[11] presentan un algoritmo estilo divide y venceras
con un tiempo de O(nlog®n) utilizando un almacenamiento de O(nlogn).
Un algoritmo con similar complejidad se discute en [12], este utiliza un orden
de O(n). Orlowski et al [10] presentan un algoritmo que utiliza un tiempo
O(slogn), donde s es el nimero de rectangulos vacios maximales. Ademas,
el algoritmo tiene una complejidad de O(nlogn). Otro trabajo mas recien-
te (Nandy et al.) [13] el algoritmo utiliza un tiempo de O(nlog?n + s) y

11
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un espacio de almacenamiento de O(logn) utilizando un arbol de biisqueda
prioritario (priority searchtree).

También hay trabajos enfocados a buscar los maximos espacios vacios
en 3 dimensiones, en este caso el algoritmo computa cubos vacios maximales

[14],[15].

En [16] y [17] se propone un algoritmo para resolver el problema ¢gMER.
Este algoritmo realiza un preprocesamiento de los datos, donde el espacio se
divide en un conjunto de celdas de tal manera que todos los puntos que caen
en la misma celda producen el mismo rectangulo vacio maximal que contie-
ne al punto de consulta q. Estas celdas se almacenan en memoria principal,
organizadas en una estructura de datos de dos dimensiones llamada arbol de
rango (range tree). La etapa de preprocesamiento utiliza un almacenamiento
de O(n?logn) y un tiempo de O(n?). Para extraer la respuesta se necesi-
ta un tiempo adicional de O(logn). Otra aproximacién es la presentada por
Kaplan et al. [18], esta corresponde a una mejora significante en términos de
tiempo de pre procesamiento respecto a [16] y [17]. Especificamente, este al-
goritmo requiere un espacio de almacenamiento de O(na(n)log® n) esto para
mantener la estructura de datos que se utiliza (SegmentTree) y un tiempo
de O(na(n)log!n) para construir la estructura, donde el termino de a(n)
es la inversa de la funcién de Ackermann. Estos algoritmos consideran que
todos los objetos se encuentran en memoria principal. Mas recientemente
en [7] y [8] se proponen algoritmos que consideran limitaciones de memoria
principal y asumen que los objetos residen en memoria secundaria en una
estructura de datos multidimensional R-tree.

Sin embargo, existen muchos escenarios en donde los objetos conside-
rados no caben en memoria principal y se encuentran almacenados en un
archivo raw files. Edmonds et al.[6] proponen un algoritmo para obtener los
rectangulos vacios maximales en un area compuesta por grandes conjuntos
de datos, este algoritmo requiere de un tiempo O(|X| x |Y]) y un almacena-
miento de O(]X|), con | X| siendo el nimero de valores distintos encontrados
en el eje z e |Y] todos los valores distintos que se encuentren en el eje y.

Dado que en este trabajo el objetivo es solucionar los problemas MER y

gMER, en el siguiente capitulo se explicara el funcionamiento del algoritmo
AREMAV para luego adaptarlo a un algoritmo que resuelva g M ER.

12
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Capitulo 3

Algoritmo AREMAV

Tal como anticipamos en el capitulo anterior, el algoritmo AREMAV sir-
ve para resolver el problema MER. En este capitulo se describe de manera
muy detallada el algoritmo AREMAV propuesto en Edmons et al.[6]. Este al-
goritmo requiere que los datos entren en un orden especifico, lo que permite
contar con un algoritmo con tiempo de ejecucién O(|X| x |Y]) (lineal con
respecto a los datos de entrada para los = < y). Ademas, los requerimientos
de memoria estdan en O(|X]), el cual es un orden de magnitud menor que el
tamano O(|X| x |Y|) para todos los datos de entrada.

3.1. Precondiciones del algoritmo

El algoritmo AREMAV procesa los datos a partir de un archivo sin forma-
to (raw file), el cual contiene las coordenadas ordenadas de mayor a menor
por la coordenada y y luego (por cada y) por la coordenada x de mayor a
menor, como se ve en la Figura 3.1. AREMAV requiere de una serie de pasos
previos para que este pueda ser ejecutado, al igual que posee limitaciones
a la hora de generar los rectangulos maximales vacios. Los pasos previos y
limitaciones son:

1. Un archivo raw files que contenga todos los puntos que se analizaran
de forma ordenada como se explic anteriormente (ordenar de forma
descendente las y y dentro de ella ordenar por las x de forma descen-
dente).

2. El programa debe leer primero la y, y luego la .

13
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Conjunto de datos

DALS y
3|2

2|3 1[1][o[1] |0
1]0 i1{ofofo] |1
0|3 0j/0j0|1| |2
01 ojojoj1]| |3
00

x 0123

Figura 3.1: Conjunto de datos y su representacion como matriz

3. Se debe saber cudles son los limites del subespacio R C R? donde estan
contenidos los puntos.

4. Se debe conocer la cantidad de valores distintos de la coordenada de
X que hay en el archivo y se asume que estas pueden ser almacenadas
en memoria principal.

3.2. Descripcion AREMAV

Para describir el algoritmo se hard de la misma forma en que se hace
en el articulo [6]. El algoritmo AREM AV se puede explicar méas facilmen-
te diseiando una matriz M, la cual es una representacion del conjunto de
datos D almacenados en el archivo (ver Figura 3.1). Esta matriz nunca se
construye en la implementacion del algoritmo, solo se muestra para hacer
mas facil la comprensién del mismo. De esta manera, el conjunto de datos
puede ser transformado en una matriz donde solo contenga los puntos del
conjunto de datos, mostrando con un 1 donde exista el punto y con un 0
donde no lo haya, asi lo muestra la Figura 3.1.

El algoritmo recorre solo una vez el conjunto de datos y encuentra to-
dos los rectdngulos maximales dentro de los cuales solo hallan 0 (los 1 solo
servirdn para limitar la forma del rectdngulo). Para que esto sea posible,
solo se llevaran a memoria principal dos filas consecutivas de la matriz a la
vez. Ambas filas se analizaran celda por celda de forma simultdnea (la fila
superior de la matriz serd conocida como “primera fila” y la fila siguiente
serd conocida como “segunda fila”) como se puede ver en la Figura 3.2. El
llevar a memoria principal ambas filas sirve para que durante el anélisis de

14
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primeraFila 3 1 n 3 1
segundaFila 2 | 1 1 ‘:>primeraFila 2|1 1|n
1 1 segundaFila 1 1
0|1 111 0 1 1
0o 1 3 o 1 2
size size

puntosAltos 4 m puntosAltos 4 n

Figura 3.2: Funcionamiento de variables primera fila, segunda fila y actua-
lizacién de los puntos altos.

la primera fila se encuentren los limites superiores de los rectdngulos maxi-
males vacios, mientras que el analisis de la segunda fila servira para detectar
cudl es el limite inferior de los rectangulos maximales vacios que puedan ser
generados. Cuando se hayan recorrido todas las celdas de las filas, se descar-
ta la primera fila y es reemplazada por la segunda fila. Por ultimo se deberd
traer desde memoria secundaria la fila inmediatamente inferior, la que se
convertird en la nueva segunda fila (ver Figura 3.2).

Para conocer ciiales seran los limites superiores que tendran los rectan-
gulos maximales vacios, se debera crear, para cada columna, una variable
yr(x,y), la cual es la coordenada del 0 mas alto de la columna = que co-
mienza en (z,y) y se extiende hacia arriba. (ver Figura 3.2)

En la Figura 3.2, se puede ver como cambian las variables de primera
fila y segunda fila a medida que se ha ido recorriendo la matriz. La letra n
representa la celda que se estd analizando. La variable de puntos altos se
actualiza a medida que se recorre la matriz como se ha explicado anterior-
mente, donde M es un valor muy grande, el cual indica que el limite superior
esta en el tope del espacio para esa columna.

Ahora que se tienen los limites inferiores y superiores para la generacién
de los rectangulos maximales, solo falta obtener el limite izquierdo y dere-
cho, para esto se utiliza una estructura de escalera la cual se implementa
mediante la estructura de datos Stack (pila). La escalera es solo una parte
de una escalera mazximal, la cual es la escalera méas grande que se podra
formar en esa fila, ya que se extendera lo méas a la derecha posible y lo méas
alto posible (ver Figura 3.3 ), ella contendra uno o muchos rectangulos ma-
ximales vacios como se podra ver mas adelante cuando se explique cémo se

15
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1 ‘ =y

Figura 3.3: Escalera mazimal para (x,y)

obtienen estos rectangulos a partir de la escalera mazimal.

La escalera se iniciard vacia cada vez que se comience a utilizar una
nueva fila. El comportamiento de la escalera ird variando con cada paso que
se avance en la matriz, pudiendo ocurrir 2 casos cuando se analiza cada
celda:

1. La celda contiene un 1: si esto sucede la pila se vaciard, ya que
yr(x,y) no estd bien definido pues el valor que contenia ya no es valido,
el dltimo cero ahora estd bajo (x,y), si hay alguno, y si lo hay no se
sabe la posicién.

2. La celda contiene un O: si esto sucede, se deberd a proceder con la
etapa siguiente para ver si se empilara el dato perteneciente a y,(z,y)
o no podra ser empilado.

Cuando el dato contenido en la celda de andlisis es 0, pueden ocurrir 3
casos: (i) que la escalera aumente un peldano (aumente su altura, co-
mo se ve en la Figura 3.4.a), (i7)que la escalera aumente el tamatio del
peldafio actual (aumente en longitud, como se ve en la Figura 3.4.b) o
(737) que la escalera disminuya sus peldanos (reduzca su altura como
se ve en la Figura 3.4.c).

En cambio si el dato contenido en la celda de andlisis es un 1, no se
podra construir la escalera por lo que esta debera ser eliminada, si el
dato de la celda siguiente es un 0, la escalera se comenzara a construir
de nuevo.
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Figura 3.4: Los tres diferentes casos cuando se construye una escalera desde
su paso anterior

3.2.1. Construyendo la escalera

Se debe tener presente que se esta trabajando solo con 2 filas de la ma-
triz, analizando solo una fila, celda por celda, y por cada celda la columna
() se analizan las coordenadas de y,. La forma en la que se construye la
escalera es tomar la altura del punto que se estd analizando y, y el punto
més alto anterior (y./) que es la posicién del dltimo y més alto peldafio de
la escalera. Se comparan estas dos alturas resultando 3 casos (los que se ven
en la Figura 3.4).

» Caso 1) y, <y.: (Figura 3.4(a)). Si el nuevo peldafio superior es més
alto que el anterior méas alto, entonces, se procederd a empilar este
punto, quedando como punto mas alto del stack (la escalera crece en
altura). Luego se sigue analizando la fila.

» Caso 2) y, = yl.: (Figura 3.4(b)). Si el nuevo peldafio superior tiene
la misma altura que el anterior més alto, se procederd a ampliar el
peldafio hacia la derecha (aumenta su longitud), en este caso no se
empilara nada, ya que el vertice superior izquierdo del peldafio seguira
siendo el mismo.

» Caso 3) y, >y, (Figura 3.4(c)). Si el nuevo peldanio superior es més
bajo que el anterior més alto, en este caso se desempilard (eliminaran
peldanios de la escalera) tantas veces como sea necesario hasta que la
coordenada gy, del tope del stack cumpla que: y, <y’,s (reduccién de
altura), de esta forma, dependiendo el valor que tome y../, se aplicaré
uno de los casos antes vistos.
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Figura 3.5: Obteniendo los rectangulos maximales vacios desde una escalera

3.2.2. Mostrar rectangulos maximales vacios

Ya que se tiene la escalera formada, solo falta cerrar el o los rectangulos
maximales vacios por debajo. Para determinar si esto es posible se debe re-
visar la fila siguiente a la que se estd analizando (razén por la cual se llevé
a memoria principal, como se mencioné anteriormente). Se debe considerar
dos casos, (i) donde un rectdngulo limitard por debajo con un 1, o (i) don-
de el rectangulo no limita por debajo con un 1, por lo cual podra seguir
creciendo hacia abajo.

Los rectangulos que se formen como se dijo anteriormente, deben con-
tener solamente 0 en su interior, y fuera de sus limites debe haber por lo
menos un 1 en cada lado o estar en el limite del conjunto de datos. El rec-
tangulo maximal vacio que se generard, tendra su vértice inferior derecho en
el lugar de la matriz que se estd analizando y su vértice superior izquierdo,
asi sucesivamente hasta dejar la pila vacia.

Con esto se dice que cada peldano es un extremo de un rectangulo ma-
ximal vacio, siempre y cuando se cumpla la siguiente condicion:

= Para saber si un rectdngulo es maximal, se deben utilizar dos valores
llamados z, € y.. Donde x, es la posiciéon del 0 ubicado en el extremo
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loop y=1...n
loop x=1...m
(I) Construir escalera(x,y)
(IT) Mostrar todos los rectangulos maximos vacios

Figura 3.6: Algoritmo AREMAYV visto de forma simple

izquierdo de la sucesién de ceros que se inicia en (z,y + 1) y es ante-
cedido por un 1, y, es el 0 mas alto que se encuentra en la columna
(x4 1,y) y este debe ser precedido por un 1.(Figura 3.5).

» Se debe considerar ademds un peldano de la escalera (x,y) cuya esqui-
na superior izquierda es (z;,v;), el rectdngulo (z;,x,v;,y), que tiene
sus lados superior e inferior (paralelos al eje x) extendiendose entre z;
y x, y sus lados izquierdo y derecho (paralelos al eje y) entre y; e y, es
maximal si y solo si ; < 4 e y; < Yx

= Si x; > x, implica que el rectangulo es bastante angosto como para
extenderse hacia abajo hasta el bloque de ceros de la fila (y + 1).
Por ejemplo, el peldano més alto en la Figura 3.5 corresponde al caso
indicado. Por otra parte, si x; < x., entonces el rectangulo que se
forma con (z,y) no se puede extender hacia abajo porque es bloqueado
por el 1 ubicado inmediatamente a la izquierda de x,, tal es el caso
del primer peldano de la escalera (el més bajo) en la Figura 3.5. De
manera similar, si y; > y, entonces el rectangulo es suficientemente
bajo como para extenderse hacia la derecha hasta el bloque de ceros
de la columna (z + 1). Esto se puede observar en el primer peldano de
la escalera en la Figura 3.5.

Una vez finalizada la obtencion de los rectangulos maximales vacios para
(x,y), se debe continuar con el andlisis de la celda a la derecha de esta en
la misma fila, esto es, (x + 1,y).

La Figura 3.6, muestra el algoritmo que se acaba de explicar, escrito de
forma muy resumida.
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Capitulo 4

Implementaciéon

El algoritmo AREMAV se utilizé6 como base para la definicién e imple-
mentacion del algoritmo gAREMAV el cual se describira a continuacién. Este
algortimo se implement6 en el lenguaje de programacion Java utilizando tres
clases.

= Clase gAREMAV: es la clase principal del programa, en esta clase se
encuentra toda la légica y el cédigo que se encarga de hacer una llama-
da a la clase ExternalMergeSort para que ordene el conjunto de datos
de entrada, de forma que la clase gAREMAV pueda leerlos y analizarlos.

= Clase ExternalMergeSort: es la clase encargada de tomar el raw file
y ordenarlo de forma que la clase gAREMAV pueda leerlo sin problemas
como se ha explicado anteriormente.

= Clase Punto: es la clase que contiene la definicién de un punto e im-
plementa las operaciones sobre este, permitiendo procesar el conjunto
de datos de un modo mas facil.

4.1. Antecedentes

4.1.1. Diferencias entre algoritmos

Si bien el algoritmo AREMAV de Edmonds et al.[6] obtiene todos los rec-
tangulos maximales vacios de un conjunto de puntos, no resuelve el problema
especifico que se aborda en este trabajo. Por lo tanto, se precisa modificarlo
para obtener el rectangulo maximal vacio de mayor 4rea que contenga el
punto gq.
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Rectangulo gAREMAV(File f, Punto q)

begin

// Suponemos que f contiene puntos, cada uno almacenado como vy, x, id

// Suponemos ademas que q no se encuentra almacenado en f

ordF - externalMerge(f)

filal < leeFila(ordF) // Una fila es un arreglo de puntos con igual y, ordenados en forma ascendente seguin x
fila2 ¢« leeFila(ordF) // Suponemos que es posible leer una segunda fila

ptsAltos <« filal

yBordeSup « fila1[0].getY()

escalera +— new Stack();

rqMayArea < null  // rqMayArea es Rectangulo, y se retornara como el rectangulo maximal de mayor area

// que contiene a q

while fila2 <> nulland do

ptoBajo < null

fori=0, i<filal.size()-1, i++ de  // Analiza hasta el penultime elemento o columna de filal

p(x,y) < filal[i] // p(x.y) representa la posicidn x,y que puede contener un punto, si es asi p(x.y) es Punto
if p(x,y).esPunto() && i>0 then [/ Se actualiza ptsAltos de x si no es el borde Izq. del conjunto de puntos
ptsAltos[i] < p(x.y)
end If
ptoAlto < ptsAltos[i] // El punto entre yBordeSup e y de la columna x, nuevo peldafio de la escalera
generaEscalera(escalera, ptoAlto, yBordeSup)
iffila2[i].esPunto() then //fila2[i] contiene elemento ubicado en (x,y-1), puede ser Punto
ptoBajo +— fila2[i]
end If
ptoAltoDer «— ptsAltos[i+1] // Recupera punto ubicado en columna a la derecha entre yBordeSup e y
esqinfDer «— fila2[i+1]  // Recupera la posicién que estd abajo y a la derecha de p(x,y) como Punto
rqMax <— obtieneRectMayArealescalera, esqlnfDer, ptoBajo, ptoAltoDer, q)
if rgqMax<>null and rgqMayArea<>null and rqMay.area()>rqMayArea.area() er rqMayArea=null then
rgMayArea = rqMax
end if
end for
escalera.clear()
filal « fila2
fila2 4— leeFila(ordF)

end while
return rqMayArea

end

Figura 4.1: Codigo que representa al algoritmo gAREMAV
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generaEscalera(Stack escalera, Punto ptoAlto, double yBordeSup)
begin
if escalera.isEmpty() then
escalera.push(ptoAlto)
else
if escalera.top().getY() < ptoAlto.getY() then
// Caso 1: escalera crecera hacia arriba un peldafio
escalera.push(ptoAlto)

else
if escalera.top().getY() = ptoAlto.getY() then
// Caso 2: Aumenta longitud del dltimo peldafio de la escalera, la que no se modifica
else
if escalera.top().getY() > ptoAlto.getY() then
/[ Caso 3: escalera elimina peldafios
while —escalera.empty() and escalera.top().getY() >= ptoAlto.getY() de
ultPto <— escalera.pop();
end while
/[ Caso 1, pero ultPto y ptoAlto no tienen x adyacente, no son adyacentes en la matriz
escalera.push(new Punto(ultPto.getX(), ptoAlto.getY()))
escalera.push{new Punto(ptoAlto.getX[),yBordeSup))
end if
end if
end if
end if

end

Figura 4.2: Método del algoritmo que genera la escalera

obtieneRectMayArea(Stack escalera, Punto esginfDer, Punto ptoBajo, Punto ptoAltoDer, Punto q)
if estaEnBordelnferiorDererechaDelConjPts(esqlnfDer) then
rectMax < obtieneRectMayAreaBordelnfDer(escalera, esginfDer, q)
else
if estaEnBordeDerechoDelConjPts (esqinfDer) and ptoBajo<>null then
rectMax ¢— obtieneRectMayAreaBordeDer(escalera, esqinfDer, ptoBajo, q)
else
if estaEnBordelnferiorDelConjPts (esqlnfDer) then
rectMax < obtieneRectMayAreaBordelnflescalera, esqinfDer, ptoAltoDer, q)
else
if ptoBajo<>null then
rectMax <— obtieneRectMayAreainterior(escalera, esqinfDer, ptoAltoDer, ptoBajo, q)
end if
end if
end if
end if

Figura 4.3: Método del algoritmo que genera los rectdngulos
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Otro aspecto a considerar es que los lados de los rectangulos que se desean
generar deben contener al menos un punto, en [6] se obtienen rectangulos
que no incluyen puntos.

4.1.2. Estructuras de datos a utilizar

Para desarrollar el algoritmo, se implement6 el algoritmo expuesto en
[6], salvo ciertas modificaciones, las cuales se exponen detalladamente maés
adelante, este algoritmo se llamard gAREMAV de aqui en adelante. Dado lo
anterior se hizo uso de las estructuras de datos senaladas en [6].

= Arreglos unidimensionales: Estos arreglos, son listas que poseen
un indice y un valor determinado. En este caso sirven para contener
mayormente los puntos mas altos por los que se han pasado y para
almacenar los valores de todas las x.

= Stack: Un stack o pila es una estructura de datos del tipo de lista orde-
nada que utiliza un modo de acceso a los datos del tipo LIFO (tltimo
en entrar, primero en salir). En este caso la pila servird principalmente
para construir la escalera y generar los rectangulos maximales vacios.
De esta estructura de datos se utilizaran las siguientes operaciones:

- push(): Sirve para empilar un dato y dejarlo en la parte superior
de la pila

- pop(): Sirve para desempilar un dato del stack y sacarlo, dejando
el dato siguiente en el tope

- peek(): Operacién que sirve para ver que hay en el tope del
stack.

- empty(): Operacién nos dice si la pila esta vacia o no.

- size(): Operacién que sirve para saber el tamafio del stack.

4.2. Implementaciéon del algoritmo

Para comenzar la implementacién del algoritmo ¢gAREMAV se debieron
definir ciertas condiciones que se deben dar para que el algoritmo funcione
como se ha planteado en este proyecto. Estas condiciones son las mismas
planteadas en el capitulo anterior, salvo que en esta implementacién los rec-
tangulos maximales contendran espacios vacios, pero en cada uno de los
bordes que los definen exisitird al menos un punto 1, excepto si se trata de
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un borde que coincida con los del conjunto de datos.

Otro de los cambios realizados, fue en cuanto a la lectura de los datos,
ya que en esta implementacién se hace con y decreciente y con x creciente,
al contrario de lo que se plantea en [6].

El algoritmo se separa en dos etapas, en la primera se preparan los datos
para que sean analizados, se buscan los limites del conjunto de datos, y se
ordenan los datos de entrada (Figura 4.1 lineas desde 1 hasta 10). La segunda
etapa es donde se buscan los rectdngulos maximales vacios que contienen el
punto ¢, utilizando lo realizado en la etapa anterior (Figura 4.1 lineas desde
11 hasta 34). En la secciones que siguen se detallan cada una de estas etapas.

4.2.1. Preparacion de los datos

La primera etapa de preparacién de datos contempla varios pasos que se
describen a continuacién.

El primer paso consiste en ordenar los datos almacenados en el raw fi-
le, dado que estos no siempre se encuentran ordenados del modo requerido
por el algoritmo. Cada linea del archivo almacena un punto cuyo forma-
to es (y,z,id), pudiendo contener una cantidad tal de puntos que impida
almacenarlos todos en memoria principal, por lo que se debe aplicar un
algoritmo de ordenamiento que opere sobre memoria secundaria tal como
MergeSort (Figura 4.1 linea 4). En la API de Java existe una clase llamada
EaxternalMergeSort que implementa dicho algoritmo de ordenamiento, el
cual tiene complejidad O(nlogn).

El siguiente paso tiene como finalidad conocer la cantidad de valores dis-
tintos de = que existen en el conjunto de datos, por lo que este se recorre y
se almacenan todas las z en una HashTable (se sabe que todas las  caben
en memoria principal). La HashTable solo almacena valores tnicos por lo
que no habran x repetidas. A continuacion la HashTable se transformara en
un arreglo unidimensional. Este serd ordenado utilizando el método Sort el
cual devuelve el arreglo de las x ordenadas de menor a mayor, este arreglo
se llamara distintasX . Por lo que obteniendo el primer y tltimo dato del
arreglo se tendén los limites izquierdo y derecho del conjunto de datos (Esto
aparece mas detallado en Apendice A).

Al mismo tiempo que se recorre todo el conjunto de datos para obtener
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las x también se obtendran las y, de las y se quiere conocer el valor mayor y
menor. El valor mayor sirve para poder conocer cudl es el tope superior del
conjunto de datos, mientras que el valor menor, sirve para conocer el tope
inferior del conjunto de datos. Para obtener el mayor valor de y solo basta
con obtener el primer dato desde el conjunto de datos ya ordenado, mientras
que para obtener el y menor, es necesario haber recorrido todo el conjunto
de datos hasta llegar a la ultima fila (Figura 4.1 linea 8) .

Luego se deberan crear los arreglos filal y fila2 (Figura 4.1, lineas 5 y
6), estos se crearan y llenardn de la siguiente forma:

Se deben inicializar con tamafio igual al arreglo distintasX que se
cred en el segundo paso. Estos arreglos deberan ser llenados con las
combinaciones de los y obtenidos del conjunto de datos y con las x
almacenadas en el arreglo distintasX. Para hacer la combinacion se
leerd el archivo que contiene el conjunto de datos ordenado.

Luego se obtiene el dato que sera el punto inicial de la fila que se este
leyendo. Cuando se tenga el primer dato se debe ver cial es el valor
de su z e y.

Teniendo este dato, se recorre el arreglo distintasX y se comparan las
x, donde las x no coincidan se agregara un elemento tipo Punto con
los datos (z,y, false) en el arreglo filal, esto nos dice que se crea un
punto pero no es un 1, sino un 0 , esto es, no existe un punto para esa
posicion en el conjunto de datos. A dicho punto se le llamard punto
falso (z,y, false).

En cambio si el valor de z coincide con su posicién en el arreglo
de las X, se creard en el arreglo filal un elemento Punto con datos
(z,y,true), esto quiere decir que aqui hay un 1.

Después de poner el 1 correspondiente al primer elemento de la fila, se
analiza el siguiente punto del conjunto de datos. Si aqui el valor de y
cambia, se estd en presencia de un cambio de fila, por lo que se vuelve
a hacer lo mismo que antes, solo que esta vez se rellenard el arreglo
fila2 que representa la segunda fila de la matriz.

En el tercer paso, cada celda del arreglo de los puntos mas altos, llamado
ptsAltos se iniciara con los puntos del arreglo de fila1 (Figura4.1 linea 7).
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Figura 4.4: Matriz que representa el conjunto de datos que se quiere analizar

Para finalizar la primera etapa, se consulta al usuario ctal es el punto
g que debe contener el rectdngulo maximal vacio (parametro de entrada en
Figura 4.1).

La segunda etapa del algoritmo ¢gAREMAV se explicard en la seccién
siguiente.

4.2.2. Analisis de datos y construcciéon de la escalera

Teniendo todos los datos necesarios, ahora se explicard como funciona la
segunda etapa del algoritmo, en la que se leen dos filas y construye la escalera
mientras se analizan los datos y se utilizaran las siguientes variables, ademas
de las ya vistas.

= ptoBajo: es el punto mas hacia la derecha que se encuentre en la fila2

= escalera: es el stack donde se almacena la pila

Para una mejor comprensién de esta etapa del algoritmo, este se expli-
card resolviendo el problema ejemplo presentado en la Figura 4.4. El punto
g que se da para el andlisis serd el punto ¢ = (2,2) (Fig 4.4). La letra
p corresponde a la ubicacién actual que se estd analizando (x,y). La esca-
lera se presentard de color rojo para asi visualizar mejor su comportamiento.

Esta etapa, al igual que la anterior, esta compuesta por varios pasos, los
que se explican a continuacién:

El primer paso: es asegurar que la fila2 contenga puntos, de esa forma se
podré analizar el conjunto de datos. Luego se debe recorrer en su totalidad
la fila filal (Figura 4.1 linea 11). Cuando se termina de utilizar el arreglo
filal, el arreglo fila2 pasara a ser el arreglo filal y el arreglo fila2 se rellenara
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filal = [(0,3,false)],[(1,3 false)],[(2,3,true)],[(3,3.false)]
fila2 = [(0,2,false)],[(1,2,true)],[(2,2,false)],[(3,2,true)]
ptsAltos = [(0,3 false )], [(1,3,false)],[(2,3,true ,[(3,3.false )]
ptoBajo = null
escalera = [(0,3,true)]

Figura 4.5: Matriz y escalera que representa el analisis de primera celda
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filal = [(0,3.false)],[(1,3.false)],[(2,3,true)],[(3,3.false)]
fila2 = [(0,2 false)],[(1,2,true)],[(2,2, false)],[(3,2,true)]
ptsAltos = [(0,3,false )], [(1,3,false)],[(2,3,true],[(3,3,false )]
ptoBajo =(1,2,true)
escalera = [(0,3,true)]

Figura 4.6: Matriz y escalera que representa el analisis de la segunda celda
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filal = [(0,3,false)],[(1,3,false)],[(2,3,true)],[(3,3.false)]
fila2 =[(0,2,false )1,[(1,2,true )],[(2,2,false )1,[(3,2,true )]
ptsAltos = [(0,3,false)],[(1,2,true)],[(2,3,true ],[(3,3.false )]
ptoBajo = (1,2,true)
escalera = [(0,2,true)],[(1,3,true)]

Figura 4.7: Matriz y escalera que representa el andlisis de la tercera celda

de la forma que ya se explicé anteriormente (Figura 4.1 lineas 31 y 32).

Con esto se hallaran leidas las dos filas que deben ser procesadas por el
algoritmo. Estas filas no cambiardan a menos que ya se haya terminado de
analizar la primera fila. La tltima columna solo sirve para ubicar el borde
y no se analiza, al igual que la Ultima fila de la matriz.

Al ser recorrida la filal se deberd actualizar el arreglo de los puntos altos
(ptsAltos) y el stack para la escalera (escalera). Esto es explicado en el paso
que sigue.

En el segundo paso: se analiza la posicién que se estd analizando en el
arreglo filal, si es un 1 y no es un borde, se almacenard el valor de sus
coordenadas en la posicién correspondiente en el arreglo ptsAltos (Figura
4.1 lineas desde 15 hasta 17).

En el tercer paso: se analizara la posicién abajo de (z,y), esto es, la
posicién (z,y — 1) que se encuentra en la fila2, si esa celda contiene un 1 se
almacenard ese punto en una variable llamada ptoBajo (Figura 4.1 linea 18).

En el cuarto paso: se actualizara la escalera, la cual se genera de forma
similar a lo planteado en [6] en el capitulo anterior (Figura 4.1 linea desde

19). A continuacion se describen los casos que se pueden presentar (Figura
4.2):

28



Universidad del Bio-Bio. Red de Bibliotecas - Chile

ol
=]
-
=]

o 1 2 3

filal1= [(0,2,false)],[(1,2,true)],[(2,2,false)],[(3,2,true)]
fila2 = [(0,1,true)],[(1,1,false)],[(2,1,false )], [(3,1,false )]
ptsAltos = [(0,3,false)],[(1,3,false)],[(2,3,true ],[(3,3,false)]
ptoBajo = (0,1,true)
escalera = [{0,3,true)]

Figura 4.8: Matriz y escalera que representa el analisis de la cuarta celda

» Caso 1) Si ptsAltos(x) >escalera.peek: Se deberd almacenar en el tope
del stack las coordenadas correspondiente a la combinacién de = ob-
tenido de la posicién que se estd analizando del arreglo ptsAltos y la
coordenada y obtenida del punto que se encuentra en el tope del stack
(Figura 4.2 lineas desde 40 hasta 42).

Caso 2) Si ptsAltos(x) = escalera.peek: No se generaran nuevos pelda-
nos por lo que no se empilara nada (Figura 4.2 lineas desde 44 hasta
45).

Caso 3) Si ptsAltos(x) <escalera.peek: Se deberd desempilar el stack
tantas veces como sea necesario hasta que se cumpla que ptsAltos(x) >
escalera.peek , luego se debe proceder como se indica en los casos 1,
0 2, segin corresponda (Figura 4.2 lineas desde 47 hasta 54).

El quinto paso: ocurre despues de actualizada la escalera, sera necesario
ver si hasta ese punto se pueden generar rectangulos maximales vacios que
contengan a ¢g. Para esto es necesario analizar la posicién siguiente en el
arreglo ptsAltos, junto al punto almacenado en ptoBajo (z,y — 1) y deter-
minar si cumple con los requisitos planteados en el capitulo anterior para
la generacion de rectidngulos maximales vacios. Junto con verificar que ca-
da rectangulo generado sea maximal vacio, se deberd verificar que también
contiene al punto ¢ (Figura 4.1 lineas 25, se explica mejor en 4.3). Los rec-
tangulos de mayor area podran ser generados de la siguiente forma:
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filal = [(0,2,false)],[(1,2,true)],[(2,2,false)],[(3,2,true)]
fila2 = [(0,1,true)],[(1,1,false)],[(2,1,false )],[(3,1,false )]
ptsAltos = [(0,3,false)],[(1,2,true)],[(2,3,true ],[(3,3,false )]
ptoBajo = (0,1,true )
escalera = [{0,3,true)]

Figura 4.9: Matriz y escalera que representa el analisis de la quinta celda

» El rectdngulo se genera estando (z,y) en la esquina inferior derecha
del conjunto de datos: Aqui el punto inferior derecho con el que se
genera el rectangulo no sera (z,y), sino (z + 1,y — 1), fila2 seré el
borde inferior, y la coordenada x + 1 estara en la columna derecha del
conjunto de datos (Figura 4.3 linea 61 y 62).

» El rectdngulo se genera estando (z,y) en el extremo derecho del con-
junto de datos: Aqui el punto inferior derecho se encuentra en cualquier
posicion de la dltima columna de la derecha del conjunto de datos, por
lo que se deberd generar utilizando la variable de ptoBajo (Figura 4.3
linea 64 y 65).

» El rectangulo se genera estando (z,y) en el extremo inferior del con-
junto de datos: Aqui el punto inferior derecho se encuentra en cualquier
posicién sobre la dltima fila del conjunto de datos, aqui no sera nece-
sario utilizar la variable ptoBajo (Figura 4.3 linea 67 y 68).

» El rectdngulo se genera estando (x,y) en cualquier posicién dentro
del conjunto de datos: Aqui el punto inferior derecho se encuentra en
cualquier posiciéon que no sea alguno de los casos anteriores. Para este
caso se debera utilizar las variables ptoBajo y ptosAltosfi+1] (Figura
4.3 linea 70 y 71).

En el conjunto de datos que se muestra como ejemplo (Figura 4.4), du-
rante el andlisis de la primera fila segunda celda (Fig 4.6), durante el paso
3 ocurre que la variable de ptoBajo se actualiza. El peldano de la escalera
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filal= [(0,2,false)],[(1,2,true)],[(2,2,false)],[(3,2,true)]
fila2 = [(0,1,true)],[(1,1,false)],[(2,1,false)],[(3,1,false)]
ptsAltos = [(0,3,false )],[(1,2,true)],[(2,3,true,[(3,3.false)]
ptoBajo =(0,1,true)
escalera =[(0,3,true)]

Figura 4.10: Matriz y escalera que representa el andlisis de la sexta celda

aumenta su longitud (paso 4).

En el andlisis de la tercera celda de la filal, se genera un rectangulo ma-
ximal vacio, el cual se ve en la Figura 4.7 cuyos vertices son (0, 3), (3,2), ya
que cuando se llega al paso 5, se detecta que se llegd al borde derecho y por
debajo limita con el ptoBjo (1,2). Este rectangulo maximal vacio contiene al
punto ¢, por lo que se almacenan sus coordenadas de vértice inferior derecho
y vértice superior izquierdo para asi obtener su drea. Luego si se encuentra
otro rectangulo maximal vacio que contenga el punto ¢, se compararéd su
area contra la que ya se tiene almacenada y, de ser mayor, se almacenarian
los nuevos puntos, de no ser asi, se descartard el tltimo rectangulo que se
haya formado.

Continuando con el ejemplo (Figura 4.4) y terminada de analizar la pri-
mera fila, se debe proceder a analizar la siguiente fila, por lo que la variabe
fila2 pasara a ser filal y la fila2 serad llenada como se explico en el paso 1
de esta segunda etapa del algoritmo.

Analizando la primera celda de esta nueva filal, (Figura 4.9, en el paso
3, se deberd cambiar la variable de ptoBajo por la coordenada (0, 1)

En el andlisis de la segunda celda de la filal (Fig 4.9) se cambiara la

coordenada perteneciente al arreglo de ptsAltos correspondiente a x = 1
(paso 2), aqui el valor sera de (1, 2, true). Con esto, més adelante se cambiara
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filal =[(0,1,true)],[(1,1,false)],[(2,1,false)],[(3,1,.false )]
fila2z = borde [(0,0,true )1,[(1,0,true )],[(2,0.false )1,[(3,0,true )]
ptsAltos = [(0,3, false)],[(1,2,true)],[(2,3,true],[(3,3 false)]
ptoBajo = borde
escalera = [(0,3,true)]

Figura 4.11: Matriz y escalera que representa el analisis de la septima celda

la forma de la escalera.

Al terminar el andlisis de la fila (tercera celda Fig 4.10), en el paso 5 se
generara otro rectangulo maximal vacio que contiene a ¢, solo que no podra
ser mostrado ya que el mismo punto (z,y) bajo andlisis el ciial genera el
rectangulo es el punto q.

Ya terminada de analizar la segunda fila de la matriz, se debera hacer el
cambio de filas en los arreglos, donde como se explic anteriormente (paso
1), fila2 pasaré a ser filal y fila2, en este caso, la tltima fila sera el limite
inferior del conjunto de datos, por lo que fila2 estard en un caso espacial
que se llamaréd caso borde.

Analizando esta tultima fila, se comienza con la celda ubicada en la Fi-
gura 4.11, donde la celda tiene un valor de 1 y se debera actualizar el valor
correspondiente en el arreglo de ptsAltos (paso 2). Durante el andlisis de
esta fila no serd necesario realizar el paso 3, ya que la fila2 serd el limite
inferior del conjunto. La escalera comenzara en el punto correspondiente al
(0,3) (paso 4). En el paso 5 se generard un rectangulo maximal vacio, con las
coordenadas de (0,3), (1,0). Este rectangulo generado no contiene al punto
q por lo que es descartado.

En la segunda celda de esta fila (Figura 4.12), la variable escalera crecera

hacia arriba y a la derecha por el punto 1 que se encuentra en la coordenada
(1,2) (paso 4).
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filal =[(0,1,true)],[(1,1,false )1,[(2,1.false)],[(3,1.false )]
fila2 =borde [(0,0,true)],[(1,0,true)],[(2,0,false )],[(3,0,true )]
ptsAltos = [(0,3,false)],[(1,2,true)],[(2,3,true,[(3,3.false )]
ptoBajo = borde
escalera = [(0,2,true)],[(1,3,true)]

Figura 4.12: Matriz y escalera que representa el andlisis de la octava celda
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filal =[(0,1,true)],[(1,1,false)],[(2,1.false)],[(3,1,false )]
fila2 = borde [(0,0,true )],[(1,0,true )],[(2,0,false )],[(3,0,true )]
ptsAltos = [(0,3,false)],[(1,2,true)),[(2,3,true,[(3,3.false)]
ptoBajo = borde
escalera = [(0,2,true)],[(1,3,true)]

Figura 4.13: Matriz y escalera que representa el andlisis de la novena celda
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Para finalizar la resolucion del problema que se propuso al inicio de esta
seccién (problema ejemplo), en la tercera celda de la fila (Figura 4.13) se
analiza la Utima casilla que no es borde. Con esta celda se pueden generar
dos rectangulos en el paso 5, los cuales deben ser construidos como se men-
cioné anteriormente. El primero sera construido con el valor que se encuentra
mas arriba de la pila, el cdal es (1,3) y el valor inferior derecho de donde se
estd analizando (3,0). Luego de que ese valor se desempila, queda en el tope
de la pila el valor (0,2) y (3,3). En ambos casos los rectdngulos maximales
vacios contienen al punto q y su drea es mayor al primer rectdngulo obtenido.

Ya terminado de resolver el ejemplo, cabe notar que es muy probable
que los puntos del conjunto de datos no tendran x e y consecutivas, esto es,
el eje X e Y de la matriz almacenara valores no uniformemente distribuidos.
Ademas, se debe especificar que no se analizan todas las celdas, ya que la
ultima columna y tultima fila de la matriz sirve de limites derecho e inferior
respectivamente, para el conjunto de datos.

El c6digo completo de gAREMAV se encuentra en el Apendice A.

4.3. Modelo de Clases

4.3.1. Clase qQAREMAV

La clases gAREMAV (Figura 4.14) es la clase principal, aqui se encuentra
todo el c6digo necesario para resolver el problema de hallar todos los rec-
tangulos mvacios, y el maximo rectangulo vacio que contiene el punto gq.

El método para obtener todos los rectangulos maximales vacios y el mé-
todo que selecciona el rectangulo maximal vacio que contenga al punto g,
es un método iterativo, el cual necesita de otros métodos de apoyo para
cumplir esta tarea.

Se trabajé con varios métodos ya que ello facilita la reutilizacién de
cbdigo, asi como entender su funcionamiento.

4.3.2. Implementacion de ExternalMergeSort

La clase ExternalMergeSort (Figura 4.15) sirve para ordenar el conjun-
to de datos de entrada, este conjunto de datos estd compuesto por datos
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= QAREMAV

Attribute s
private double equis[0.."
private double yMayar
private double yMenor=10
public String linealoProcesada =""

Operations
public vaid main{ String arg[0.."13

public int obtieneDatosiniciales! 3
i P o] Fila(B R is0.7]
private int agregaPuntol Punto fila[0.."], double x, double v, int inicio, double equis[0.."] 3
private woid rellenaFilal Punto fila[0.."], double v, int inicio, double equisf0.."])
private int obtieneNroPuntos{ Punto fila[0.."] )

. . . (P 0L P a7
private double calculaXsal Punto fila[d."], int limiteDerecho )
ublic void generaEscaleralint iDequis, Punto pinfDer, Punto yr0."], Punto pilaAlturald..”

private int construirRectanguloConBordeExtremoberechol Punto escalerafd..”], Punto pinfDer, Punto plnfDerDelBaorde, double xhdax )

public int construirReetangulosConBordeExtremolnferion Punte escalerald."], Punto pinfDer, Punto pinfDerDelBorde, double yiMax )

private int construirRectangulosEninteriorDelaRegion{ Punta escalerald.."], Punto pinfDer, Punta pinfRerDelBarde, double xMax, double yiax )

u\[@__“ puntoQue/

E Punto
Attributes

private int id

private double x

private double y

private boolean esPunto

Cperations
public Puntof int id, double x, double y, boolean esPunto )
public Puntof int id, double x, double y)
public int getld{ )
public void setld{ int id )
public double get¥( )
public void set®( double x}
public double getyy{ )
public void sety( double y 3
public boolean getEsPuntol )
public void setEsPuntaf boolean esPunta )
public String toString )

Figura 4.14: clases implementadas
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ElExternalSort

Aftributes
package int DEFAULTMAXTEMPFILES = 1024

Operations
public long estimateBestSize OfBlocks( File filetobesaorted, int maxtmpfiles )

public File[0..*] sortinBatch( File file, Comparator<String= cmp )

public File[0..*] sortinBatch( File file, Comparator<String=> cmp, int maxtmpfiles, Charset s, File tmpdirectory )
public File sortAndSave( String tmplist[0..*], Comparator<String> cmp, Charset cs, File tmpdirectory )

public int mergeSortedFilesi File files[0..*], File outputfile, Comparator<String= cmp )

public int mergeSortedFiles( File files[0. *]. File outputfile, Comparator<String> cmp, Charset cs )

public void main( String args[0..*] )

Figura 4.15: Diagrama de clase ExternalMergeSort
desordenados de la forma y, z, id.

4.4. Ejecucion del algoritmo

El modo de uso es simple, se debe ejecutar por consola ya que no dispone
de una interfaz con la que interaccionar.
En el apéndice C se encuentran las imagenes paso por paso de la ejecucion
del algoritmo, junto aun grafico del rectangulo maximal vacio dentro del
conjunto de puntos que se ingresa al programa.

1. El programa pediré ingresar el nombre del archivo donde se encuentra
el set de datos desordenado.

2. El usuario deberd ingresar el nombre y luego hacer clic en la tecla
ENTER.

3. El programa pediréd las coordenadas x e y donde ubica el punto ¢ de
consulta.

4. El usuario deberd ingresar los nimeros en forma de decimales o enteros.

5. Al hacer clic en ENTER el programa procesara los datos y entregara
el mayor rectdngulo vacio que contega a q.

Se debe recordar, que el punto g no debe pertenecer al conjunto de datos
inicial.
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Capitulo 5
Validacion y experimentaciéon

La validacién de este programa se desarrollé en base a la experimenta-
cién y que forman parte de los objetivos que se propusieron en este proyecto.
Estos experimentos son en su mayoria comparar los resultados del programa
que se implemento, contra los resultados obtenidos en en el articulo original

[6].

Antes de comenzar la experimentacién se compararon las maquinas don-
de se harian los experimentos, esto debido a que los experimentos realizados
en [6] fueron en el afio 2001, entonces las maquinas eran més lentas, por lo
cual si se realizan estos mismos experimentos en las nuevas maquinas, los
resultados cambiarian tanto en la velocidad como en la capacidad de alma-
cenamiento en memoria principal.

La maquina que se utiliz6 en [6] fue: IBM RISC System/6000, 256 MB
RAM, multiuser 42MHz.

Para estos experimentos se utilizé un espacio en el servidor Parra, dis-
ponible en la Universidad del Bio-Bio, el cual tiene fines de investigaciéon
para alumnos que desarrollan su actividad de titulacién. La méaquina tiene
las siguientes caracteristicas.

Servidor Debian, 8GB RAM, 4 Nucleos de 3.092 MHz.
Como se puede ver, a simple vista la maquina con la que se trabaja ac-

tualmente es mucho més poderosa que la se utilizé6 hace varios afios atrés
por los autores [6], por lo que se podré ver esto reflejado en la velocidad de
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procesamiento, pero no debera afectar la forma de los graficos que se veran
en la seccién siguiente.

Para entender como se hace la validacion es necesario definir algunos
términos que se aplicaron a la hora de ejecutar los experimentos:

Tupla (7): Una tupla corresponde a un punto p existente en la matriz.
Esta tupla corresponde a un punto dado en el conjunto de datos inicial.

Tamaiio de matriz (S): Es el tamaifio de la matriz, este tamafio estd
dado por los distintos valores de z (N), multiplicados por los distintos valores

de y (M).

Densidad (D): La densidad estd dada por la ecuacién D = %, esta
ecuaciéon define cudl es la densidad de separaciéon de las tuplas dentro de la
matriz. Asi una densidad menor, seran menos tuplas dentro de la matriz,
y una densidad mayor seran tuplas més cercanas entre si dentro de la matriz.

Antes de proceder a la experimentacién se deben estudiar los resultados
obtenidos en [6]. Sus experimentos se basaron en datos obtenidos al azar con
una densidad especifica del 20 % y junto a eso, un ntmero fijo de N=1000.
De esta manera, con esos antecedentes se crearon los conjuntos de datos que

serfan necesarios para esta experimentacion. (El programa se encuentra en
el Apéndice B)

Los experimentos que se realizaron son en relacién a (i) como influye
la densidad en la velocidad de procesamiento, (i) cémo influye la densidad
en la cantidad de méximos rectangulos vacios, (iii) la velocidad de distintos
tamanos de la matriz y (iv) la cantidad de méximos rectangulos vacios res-
pecto al tamano de la matriz.

Los primeros dos experimentos se realizaron con datos generados al azar
de 500.000 tuplas, 1.000.000 de tuplas, 1.500.000 de tuplas y 2.000.000 de
tuplas; cada una con densidades de 10 %, 20 %, 30 %, 40 %, 50 % y 60 %.

Los tltimos dos experimentos se realizaron con datos generados al azar
de 50.000.000 de tuplas, 100.000.000 de tuplas, 150.000.000 de tuplas y
200.000.000 de tuplas con una densidad del 20 %. Esto debido a que los
experimentos en el articulo original fueron desarrollados con esta densidad
ya que era la que mas aproximaba a datos reales [6].
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Puntos

Densidad 500k 1m 1,5m 2m

10% 47126[ms] | 85405[ms] | 122085[ms| | 179702[ms]
20% 28324[ms| | 54608[ms] | 86502[ms] | 116811[ms]
30 % 18676[ms]| | 38388[ms| | 56243[ms| | 69362[ms]
40 % 16244[ms] | 26847[ms| | 41056[ms] | 51557[ms]
50 % 11294[ms] | 19284[ms| | 29681[ms] | 38110[ms]
60 % 7792[ms| | 13765[ms] | 24529[ms] | 29088[ms]

Tabla 5.1: Resultados Densidades y velocidades

Ahora se detallaran los experimentos realizados, contra los experimentos
realizados en [6]. Con estos resultados se podran comparar las semejanzas y
diferencias que se obtuvieron en la realizacién de estos experimentos. Pos-
teriormente se discuten algunas conclusiones.

1. Influencia de las distintas densidades en la velocidad de pro-

cesamiento.

En este primer experimento, se quiere probar como afectan las distin-
tas densidades aplicadas a distintos conjuntos de datos en relacion a la
velocidad. Para obtener estos resultados se crearon 10 set de datos dis-
tintos para todas las tuplas (500.000, 1.000.000, 1.500.000 y 2.000.000)
en sus distintas densidades desde 10 % hasta el 60 %. Después de ob-
tenidos los resultados, se calcularon los promedios para luego ser ta-
bulados en el Cuadro 5.1 y graficados en la Figura 5.1. Los resultados
obtenidos por Edmonds et al.[6] se encuentran en la Figura 5.2

Como se puede apreciar en la Figura 5.1 y Figura 5.2 ambas imple-
mentaciones tienen comportamientos muy parecidos, lo que permite
afirmar que nuestra implementacién esta dentro de la complejidad del
algoritmo AREMAV .

. Influencia de las distintas densidades en la generacién de rec-
tangulos maximales vacios.

Este experimento se enfocd principalmente en saber cuantos rectan-
gulos maximales vacios se generaban al tener mas ntmeros de tuplas
a distintas densidades. Se utilizaron los mismos conjuntos de datos
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Figura 5.1: Grafico Resultados Densidades y velocidades

2000

1000

Runtime (sec)

00k 1M 13M M
Number of Tuples

Figura 5.2: Resultados de velocidad del algoritmo obtenido por los autores,
con una densidad del 20 % [6]
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Puntos

Densidad 500k 1m 1,5m 2m

10% 1.017.818 | 2.035.203 | 3.051.799 | 4.068.361
20 % 629.414 1.135.060 | 1.888.129 | 2.516.943
30 % 443.473 886.613 1.329.708 | 1.772.420
40 % 328.624 656.932 984.776 1.312.701
50 % 247.820 495.459 742.667 990.034
60 % 186.090 372.042 557.830 743.162

Tabla 5.2: Resultados Densidades y cantidad de rectdngulos generados
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Figura 5.3: Resultados Densidades y Rectangulos

del experimento anterior, esta vez se enfocd en obtener la cantidad de
rectangulos maximales vacios en vez de la velocidad. El Cuadro 5.2
muestra el promedio de los rectangulos maximales vacios obtenidos al
analizar los 10 conjuntos de datos con las densidades desde 10 % hasta
60 % y estdn graficados en la Figura 5.3. Luego son comparados con
la Figura 5.4 que obtuvieron Edmonds et al. en sus experimentos con
una densidad especifica del 20 % [6].

De manera similar que para el caso del tiempo de jecucién, la canti-
dad de rectangulos maximales vacios de ambas implementaciones del
algoritmo, evidencian el mismo comportamiento (ver Figura 5.3 y 5.4).
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Figura 5.4: Rectangulos obtenido por Edmonds en distintos conjuntos de
datos a densidad del 20 %

Tamaiio | Tiempo (ms)
50m 43130[ms]
100m 57014 [ms]
150m | 63588[ms|
200m | 66510[ms]

Tabla 5.3: Tamano de matriz y velocidad

3. Influencia de el tamano de la matriz en velocidad.

Este experimento tiene como finalidad ver la incidencia de los distin-
tos tamafos de matriz con un nimero constante de N y el tamafio de
la matriz variable (50.000.000, 100.000.000, 150.000.000, 200.000.000),
todo con una densidad de el 20 % para los distintos conjuntos de datos
contra la velocidad de procesamiento. Los resultados estan tabulados
en el Cuadro de resultados 5.3 y graficados en la Figura 5.5. Luego se
comparan los datos obtenidos en [6] en la Figura 5.6.

Como se puede ver en las Figuras 5.5 y 5.6 las implementaciones di-
fieren en cierto grado, esto producto de que las velocidades no son
las mismas debido a las distintas maquinas utilizadas. Las similitudes
que tienenen ambas Figuras (5.5 y 5.6) es que ambas son funciones
crecientes, por lo que si se puede afirmar que nuestra implementaciéon
estd dentro de la complejidad del algoritmo AREMAV .

4. Influencia del tamano de la matriz en la generacién de Rec-
tangulos maximales vacios.
El ultimo experimento que se realizé no fue realizado por Edmonds,
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Edmonds con una densidad del 20 %
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Tamano | Rectangulos
50m 888.356
100m 1.007.313
150m 1.061.112
200m 1.090.694

Tabla 5.4: Tamano de matriz y velocidad
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1000000 ./‘v___________*—-—-—"

800000

600000

400000

Rectangulos generados

200000

0

T T T
50m 100m 150m 200m

Tamafio de matriz

Figura 5.7: Resultados Tamano de Matriz y de Rectangulos generados con
densidad del 20 %

en este experimento se analizan los anteriores conjuntos de datos para
saber cuantos rectangulos maximales vacios se podrian obtener con
grandes tamafnos de matrices y con una densidad constante del 20 %.
Los datos estdn tabulados en el Cuadro de resultados 5.4 y graficados
en la Figura 5.7.

Este experimento sirvié para demostrar la cantidad de rectangulos
maximales vacios generados con conjuntos de datos cuya densidad es
del 20 %. La Figura 5.7 muestra la consistencia del algoritmo AREMAV
con grandes conjuntos de datos con una densidad del 20 %, donde se
ha mostrado que el algoritmo es muy lento en comparacién a las otras
densidades.
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Capitulo 6

Conclusiones

El trabajo muestra la implementacién del algoritmo AREMAV para en-
contrar todos los rectdngulos vacios maximales posibles de obtener en un
conjunto de puntos. La implementacién fue realizada en JAVA. Con el ob-
jeto de validar la implementacién del algoritmo se replicaron una serie de
experimentos realizados en el trabajo original. Los resultados experimenta-
les permiten concluir que nuestra implementacioén se ajusta a la complejidad
del algoritmo. La diferencia en la cantidad de rectangulos maximales vacios
estd dado por que en [6] no se utiliza los limites del conjunto de datos, en
cambio en el algoritmo desarrollado en este trabajo, si se considera la gene-
racion de rectangulos maximales vacios con los limites del conjunto de datos,
por lo que se generaran mas rectangulos maximales vacios en este programa.

Otra conclusion que se puede obtener de los experimentos realizados, fue
acerca de la influencia de las distintas densidades en los conjuntos de datos.
Donde se puede ver que a mayor densidad el algoritmo funciona mejor, ya
que existen menos espacios vacios para ser analizados y una mayor canti-
dad de tuplas, por lo que la escalera no crecera mucho y se ird vaciando
continuamente. Al contrario, teniendo una menor densidad el algoritmo se
demora mas en ejecutar ya que se debe utilizar mucho la escalera, tanto en
empilar datos como en desempilarlos. También existen una cantidad ma-
yor de espacios vacios por lo que el algoritmo deberd detenerse en muchas
celdas para analizarlas. Con respecto al tamafo de la matriz hay algunas
diferencias mayores. Sin embargo, solo en lo relativo al tiempo de ejecucion,
ya que utilizando una matriz tan grande y con una densidad del 20 % los
resultados experimentales deberian ser muy similares a los valores obtenidos
con los conjuntos de datos a densidades del 20 % y asi resultd, por lo que
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complementa las afirmaciones realizadas anteriormente.

Para finalizar se puede decir que el desarrollo de este trabajo permitio
conocer la importancia de lograr encontrar los espacios vacios de forma rapi-
da y efectiva ya que son de mucha utilidad para la mineria de datos y otras
areas de estudio. Como una alternativa de trabajo futuro, es la de lograr
optimizar la forma en que el algoritmo AREMAV encuentra el rectangulo
maximal vacio que contenga al punto g. Ya sea optimizando su velocidad
descartando celdas que no sean tutiles u optimizandolo o utilizando algin
método para compactar el conjunto de datos, para que luego al revisarlo sea
menor el tiempo de analisis.
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Apéndice A

Codigo qAREMAYV
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import
import
import
import
import
import
import
import
import
import

VLT

*

java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.

gAREMAV. java

io.BufferedReader;
io.FileNotFoundException;
io.FileReader;
io.IOException;

util.
util.

util

util

Collection;
Hashtable;

.StringTokenizer;
util.

Stack;

.Arrays;
util.

ArrayLlist;

* Qauthor Felipe Lara R.

*/

public class qAREMAV {
//Los distintos valores de X en el conjunto de puntos,

//ordenados de

private static

// Arreglo que

menor a mayor
double[] equis;
almacena todos los puntos mas proximos a la fila de analists,

//incluye esta (Yr)
private static
// Variables que almacenan los wvalores extremos de Y en el conjunto de puntos

private static double yMayor, yMenor=0;

//Almacena el punto mas a la derecha en la fila ubicada bajo la que se analiza
private static Punto ptoBajolzq;

//ElL wvalor "" indica que no se ha iniciado la lectura para gemerar rectangulos
public static String lineaNoProcesada=""};

// Variables que almacenan los wvalores de T e y que Se quieren buscar

public static Punto puntoQuery;

// Variable que almacena la superficie del rectangulo obtenido

public static double area = O;

Punto [] yr ;

public static void main(String[] arg) {
//Despliega el contenido de las variables relevantes del algoritmo
//para verificar su funcionamiento

// Vartable que cuenta el numero de rectangulos que se van generando
long cont =
int nroPuntosAProcesar;
double xMaxDer;

Punto[] primeraFila = null;
Punto[] segundaFila = null;

0;
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Punto pInfDer;
Stack<Punto> escalera = new Stack<Punto>();

try {

// Obtiene los datos que requiere el algoritmo MER
nroPuntosAProcesar = obtieneDatosIniciales(arg);
xMaxDer = equis[equis.length-1];

// Despliega valores extremos de los ejes X (mazimo) e Y (minimo)
System.out.println("\nNro de puntos a procesar: " + nroPuntosAProcesar);
System.out.println("xMaxDer=" + (int)xMaxDer + "; yMenor=" + (int)yMenor);

// Implementacion algoritmo MER para obtener rectangulos mazimales
BufferedReader br = new BufferedReader (new FileReader ("DatosOrdena.txt"));

int nrosProcesados = 0O;

primeraFila = leeFila(br, equis);

if (primeraFila.length > 0) {
segundaFila = leeFila(br, equis);

}

while (segundaFila != null && segundaFila.length > 0) {
ptoBajolzq = null;
//Existe una fila a procesar (primeraFila) y
//la siguiente a ella (segundaFila)
System.out.print ("\nPrimera fila = ");
despliegaFila(primeraFila);
System.out.print ("\nSegunda fila = ");
despliegaFila(segundaFila) ;

// Inicializa variables para procesar primeraFila
actualizaYr(yr, primeraFila);

System.out.print ("\n\nPuntos Altos = ");
despliegaFila(yr);

escalera.clear();

// Procesa cada punto de primeraFila, excepto el mas derecho
for(int i=0; i<primeraFila.length-1; i++) {

pInfDer = primeraFilal[i]; // Corresponde a (z,y)
generaEscalera(i, pInfDer, yr, escalera);
System.out.println("\nPILA = " + escalera);

cont += obtieneRectangulos(i, primeraFila, segundaFila, xMaxDer,
yr, escalera);

}

nrosProcesados += obtieneNroPuntos(primeraFila) ;
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System.out.println("\nNro puntos procesados hasta el momento... "
+ nrosProcesados) ;

primeraFila = segundaFila;

segundaFila = leeFila(br, equis);

}

System.out.println("\nNmero total de rectangulos generados: " + cont);
br.close();
by
catch (Exception e) {
System.err.println(e);
by
X

public static int obtieneDatosIniciales(String[] arg) throws

FileNotFoundException, IOException {

// Vartables para medir tiempos

long inicio, termino, total;

// Ordenar archivo de texzto de coordenadas

inicio = System.currentTimeMillis();

ExternalSort.main(arg) ;

termino = System.currentTimeMillis();

total = termino-inicio;

System.out.println("tiempo en ordenar ExternalMerge :"+ total);

// Variables a usar

// Crea el file

BufferedReader br = new BufferedReader (new FileReader("File.txt"));
StringTokenizer st = null;

String xst,ys=null,linea=null; // String parae cada coordenada y flags
//hashtable para almacenar X sin que se repitan
Hashtable<String,Double> ht = new Hashtable<String,Double>();
Object[] x0;// Arreglo de Objetos para almacenar desde una collection
// Crear una collection para almacenar todos los X sin que se repitan

// Almacena los puntos para inicializar yr
ArrayList<Punto> ptosPrimeraFila = new ArrayList<Punto>();
int nroPuntosAProcesar=0; // Para saber cuantos puntos hay en el
// Obtiene variables inictales a partir del archivo ordenado
inicio = System.currentTimeMillis();
try{
linea=br.readLine();
while(linea!=null){
st = new StringTokenizer(linea);
ys=st.nextToken() ;

archivo,
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if (nroPuntosAProcesar == 0) {
yMayor=Double.valueOf (ys) ;
}
xst=st.nextToken() ;
// Se lee el id, pero mo se procesa por no ser relevante en este caso
st.nextToken() ;
ht.put(xst, Double.parseDouble(xst));
// Almacena los puntos de la primera fila para inicializar en yr

// Los puntos estan ordenados descendentes en y,x
if (yMayor==Double.valueOf(ys)) {
ptosPrimeraFila.add(0,new Punto(Double.parseDouble(xst),yMayor,true));

¥
nroPuntosAProcesar++; // Almacena la cantidad de puntos leidos
linea = br.readLine();

b

}catch(Exception e){
System.out.println(e);
}
if (ys!'=null) {
yMenor = Double.valueOf (ys);
}
Collection<Double> v = ht.values();
x0 = v.toArray();
equis = new double[x0.length];
for (int i = 0; i < equis.length; i++) {
equis[i]=Double.parseDouble(x0[i] .toString());
}
// Nueva linea
Arrays.sort(equis) ;
termino = System.currentTimeMillis();
total = termino-inicio;
System.out.println("Tiempo utilizado en ordenar arreglo de las Xs: "+total);
// Rellenar lista de puntos altos con walores disponibles
yr = new Puntolequis.lengthl; //almacenar todos los puntos altos para cada x
for(int i=0; i<equis.length; i++){
if (!ptosPrimeraFila.isEmpty() && ptosPrimeraFila.get(0).getX()==equis([i]){
yr[i] = ptosPrimeraFila.get (0);
ptosPrimeraFila.remove(0);
telse {
yr[i]=(new Punto(equis[i],yMayor,false));
}
¥
br.close();
return nroPuntosAProcesar;
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private static Punto[] leeFila(BufferedReader br, double[] equis) throws

}

FileNotFoundException, IOException {
String linea;
StringTokenizer stk;
double y,x,yAntiguo;
int posActual=equis.length;
Punto[] fila = new Punto[equis.length];
if (lineaNoProcesada == null) { // El archivo ya fue leido en su totalidad
return new Punto[0];
}
else {
if (lineaNoProcesada.equals("")) { // El archivo recien se comienza a leer
linea = br.readLine();
if (linea == null) { // El archivo esta vacio
return new Punto[0];
}
// El archivo se esta leyendo y queda una linea sin procesar en la lectura
//de la fila antertior (correspondiente a una nueva fila)
Yelse {
linea = linealNoProcesada;
}
}
stk = new StringTokenizer(linea);
y = Double.parseDouble(stk.nextToken()) ;
x = Double.parseDouble(stk.nextToken());
// Se lee el id, pero mo se procesa por mo ser relevante en este caso
Integer.parselnt (stk.nextToken()) ;
yAntiguo = y;
while (yAntiguo == y && linea != null) {
// Agrega punto leido a la fila
posActual = agregaPunto(fila, x, y, posActual-1, equis);
linea = br.readLine();
if (linea !'= null) {
stk = new StringTokenizer(linea);
y = Double.parseDouble(stk.nextToken());
x = Double.parseDouble (stk.nextToken());
Integer.parselnt (stk.nextToken()) // Se lee el td, pero mo se procesa
}
}
rellenaFila(fila, yAntiguo, posActual-1, equis);
lineaNoProcesada = linea;
return fila;

private static int agregaPunto(Punto[] fila, double x, double y, int inicio,
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230 double[] equis){

231 // Precondicion: inict0>=0

232 // Agrega el punto en la postcion correspondiente desde inicto
233 int i=inicio;

234 while (i>=0 && equis[i] !'= x){ //se crea cada elemento de la fila
235 filal[i] = new Punto(equis[i],y,false);

236 i-——;

237 }

238 if (1 >=0) {

239 fila[i] = new Punto(x,y,true);

240 return i; // Retorna ubicacion donde se agrego el punto
241 }

242 // Indica error, pues z del punto a agregar mo corresponde a los
243 //puntos hallados antes en el mismo archivo

244 return -1;

245 }

247 private static void rellenaFila(Punto[] fila, double y, int inicio,
248 double[] equis) {

249 // Rellena con puntos ficticios hasta el final (primer elemento) de la fila
250 for (int i=inicio; i>=0; i--) {

251 fila[i] = new Punto(equis[i],y,false);

252 }

253 }

254

255  private static int obtieneNroPuntos(Punto[] fila) {
256 int nroPuntos=0;

257 for (Punto posiblePunto : fila) {

258 if (posiblePunto.esPunto()) {

259 nroPuntos++;

260 }

261 }

262 return nroPuntos;

263 }

264

265 private static void despliegaFila(Punto[] fila) {
266 for (Punto posiblePunto : fila) {

267 System.out.print (posiblePunto + "-" + posiblePunto.esPuntoStr() + "; ");
268 }

269 }

270
271 private static void actualizaYr(Punto[] yr, Punto[] fila) {
272 // Actualiza puntos altos

273 for (int i = 0; i < fila.length; i++) {
274 if(fila[i] .esPunto() && fila[i].getX() > equis[0]){
275 /* La condicton filal[i].getX() > equis[0] deja fuera los puntos
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presentes en el extremo izquierdo de los datos de este modo mo son
considerados puntos altos a fin de no distorsionar la escalera,

dado que ese extremo es parte de rectangulos mazimales

*/

yrlil = filalil;

3
3
3

public static void generaEscalera(int iDequis, Punto pInfDer, Puntol[] yr,
Stack<Punto> escalera) {
// Genera escalera hasta el punto eQuis[i] de la primera fila
Punto ultimoPuntoPop = null;
if (escalera.isEmpty() /#6444 yr[iDequis].getY() >= pInfDer.getY()*/) {
// Caso 0, inicia la escalera

/* La segunda condicion nmo se observa cuando pueda presentarse al comenzar

a generar la escalera, pues siempre se empila como inicio del primer
peldao el extremo superior izquierdo del area de puntos (0,yMayor)
*/
escalera.push(yr[iDequis]) ;
Yelse{
// Caso 1, y del ultimo punto (tope de la pila) < y del nuevo punto
if (escalera.peek().getV() < yr[iDequis].getY()) {
if (yr[iDequis].getY() >= pInfDer.getY()) {
escalera.push(yr[iDequis]) ;
}
Yelsed{
// Caso 2, y del ltimo punto (tope de la pila) > y del nuevo punto
if (escalera.peek().getY() > yr[iDequis].get¥Y()) {

while(!escalera.empty()&& escalera.peek().getY()>=yr[iDequis].getV()){

/% La condicion: escalera.peek().getY() >= yr[iDequis].getY()
elimina la posibilidad que dos puntos con igual coordenada y
sean parte de la escalera

*/

ultimoPuntoPop = escalera.pop();

b
if (yr[iDequis].getY() >= pInfDer.getY()) {

// Sube desde el ultimo peldao de la escalera hasta y de yr

escalera.push(new Punto(ultimoPuntoPop.getX(), yr[iDequis].getV(),

false));

/* Hace que la escalera llegue hasta el tope superior del area de

datos, el que constituye un posible lado de rectangulos mazimales

*/

escalera.push(new Punto(yr[iDequis].getX() ,yMayor,false));

}
Yelse {
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322 // Caso 3, escalera.tope.y = yr[iDequis].y

323 // Se conserva el punto de la ptla y se desecha yr

324 }

325 }

326 }

327 }

328

329  private static int obtieneRectangulos(int iDequis, Punto[] primeraFila,

330 Punto[] segundaFila, double xMaxDer, Punto[] yr, Stack<Punto> pilaAltura) {
331 // Precondicton: 0 <= tDequis <= equis.length-2, pila no wvacia

332 int nroRectObtenidos = 0;

333 Stack<Punto> stack = new Stack<Punto>();

334 stack.addAll (pilaAltura);

335 Punto pInfDer = primeraFila[iDequis];

336 Punto pInfDerDelBorde = segundaFila[iDequis+1];

337 // y* es la coordenada y del punto del borde derecho mas bajo desde la

338 //fila 1 hasta la fila pInfDerDelBorde

339 Punto yrDer=yr[iDequis+1]; // Corresponde a y*

340 // z* es la coordenada = del borde inferior mas a la derecha desde la

341 //columna 1 hasta la columna iDequts

342 if (segundaFila[iDequis].esPunto()) {

343 ptoBajoIlzq = segundaFila[iDequis]; // Corresponde a x*

344 }

345 System.out.println("Punto inferior derecho (bajo analisis): " + pInfDer);
346 System.out.println("Punto inferior derecho del borde: " + pInfDerDelBorde) ;
347 if (ptoBajoIzq != null) {

348 System.out.println("x*="+(int)ptoBajoIlzq.getX () +";y*="+(int)yrDer.getY());
349 Yelse {

350 System.out.println("No existe un x*" + "; y*=" + (int)yrDer.getV());

351 }

352 // Genera rectangulos, si es posible

353 if (pInfDerDelBorde.getX() == xMaxDer && pInfDerDelBorde.getY() == yMenor) {
354 // Ultimo punto de la "matriz (inferior derecho)"

355 System.out.print ("Rectangulo(s) con el punto del extremo inferior derecho"
356 + " de la matriz ( _| ) ==>");

357 nroRectObtenidos += construirRectangulosConTodalaEscalera(stack,

358 pInfDerDelBorde) ;

359 System.out.println();

360 } else {

361 if (pInfDerDelBorde.getX() == xMaxDer && ptoBajolzq!=null) {

362 /* Penultimo punto de la fila bajo anlists (punto en el

363 [extremo derecho-1] de la primera fila)

364 Luego no es necesario verificar: yMaz >= pInfDer.getY()

365 */

366 System.out.print ("Rectangulo(s) con el punto del extremo derecho "

367 + "de la fila ( -| ) ==>");
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nroRectObtenidos += construirRectangulosConBordeExtremoDerecho(stack,

pInfDer, pInfDerDelBorde, ptoBajoIzq.getX());

System.out.println();

} else {

/* Se elimino la verificacipon que en la posicion de pInfDer se almacene
un punto, pues evita la formacion de rectangulos maxrimales que lo
tengan como lado superior

*/

if (pInfDerDelBorde.getY() == yMenor){

//El punto de la fila bajo analisis se ubica en el [extremo inferior-1],

//no se debe wverificar con ptoBajolzq
if (pInfDer.getY() <= yrDer.getY()){

System.out.print ("Rectangulos cuyo punto inferior derecho se ubica
+ "en el extremo inferior de la matriz ( __ ) ==>");
nroRectObtenidos += construirRectangulosConBordeExtremoInferior (
stack, pInfDer, pInfDerDelBorde, yrDer.getY());
System.out.println();
3
Yelse{
/* Si no es un caso limite, se debe cumplir que debe existir un punto
en la matriz entre:
* la coordenada Y del punto tope de la pila y la coordenada Y del
punto de la primera fila bajo analisis,
* la coordenada X del punto tope de la pila y la coordinada X del
punto de la primera fila bajo analists.

*/
System.out.print ("Rectangulo(s) cuyo punto inferior derecho se
+ "encuentra al interior de la matriz (no es borde) ==>");
if (ptoBajoIzq != null && yrDer.getVY() >= pInfDer.getY() &&
ptoBajoIzq.getX() <= pInfDer.getX()) {
nroRectObtenidos += construirRectangulosEnInteriorDeLaRegion(
stack, pInfDer, pInfDerDelBorde, ptoBajoIzq.getX(), yrDer.getY());

b
System.out.println();
b
b
¥

return nroRectObtenidos;

}

private static int construirRectangulosConTodaLaEscalera(
Stack<Punto> escalera, Punto pInfDerDelBorde) {
Punto puntoPila;
int nroRectObtenidos=0;
while (escalera.size() >= 1 ) {
puntoPila = escalera.pop();
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if (generarRectangulo(puntoPila, pInfDerDelBorde))

nroRectObtenidos++;

return nroRectObtenidos;

}

private static int construirRectangulosConBordeExtremoDerecho (
Stack<Punto> escalera, Punto pInfDer, Punto pInfDerDelBorde, double xMax){

Punto puntoPila;
int nroRectObtenidos=0;

while (escalera.size() >= 1) {
puntoPila = escalera.pop();

if (puntoPila.getX() < xMax && pInfDer.getX() >= xMax) {
if (generarRectangulo(puntoPila, pInfDerDelBorde))

nroRectObtenidos++;
}
}
return nroRectObtenidos;

}

public static int construirRectangulosConBordeExtremoInferior (
Stack<Punto> escalera, Punto pInfDer, Punto pInfDerDelBorde, double yMax) {
// pInfDerDelBorde.getY() <= yMaz

Punto puntoPila;
int nroRectObtenidos=0;

while (escalera.size() >= 1) {
puntoPila = escalera.pop();

if (puntoPila.getY() > yMax && pInfDer.getY() <= yMax) {
if (generarRectangulo(puntoPila, pInfDerDelBorde))

nroRectObtenidos++;
}
}
return nroRectObtenidos;

}

private static int construirRectangulosEnInteriorDeLaRegion(
Stack<Punto> escalera, Punto pInfDer, Punto pInfDerDelBorde,
double xMax, double yMax) {

int nroRectObtenidos=0;
Punto puntoPila;

while (escalera.size() >= 1) {
puntoPila = escalera.pop();

if (puntoPila.getX() < xMax && pInfDer.getX() >= xMax && puntoPila.getV()
> yMax && pInfDer.getY() <= yMax) {
if (generarRectangulo(puntoPila, pInfDerDelBorde))

nroRectObtenidos++;

10
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}
}
return nroRectObtenidos;

}

private static boolean generarRectangulo(Punto pSupIlzq, Punto pInfDer) {
if (pSuplzq.getX() != pInfDer.getX() && pSuplzq.getY() !'= pInfDer.getY()){
// Verifica que nmo sea punto ni linea.
// se debe verificar que el rectangulo contenga al punto q
if (contienePuntoq(pSupIzq, pInfDer)){
System.out.print ("{(" + (int)pSuplzq.getX() + ", " + (int)pSuplzq.get¥Y()
+ ") = "+ "(" +(int)pInfDer.getX() + ", " + (int)pInfDer.getY() +
") T oxxx 1)
return true;
Yelsed{
return false;
}
} else {
return false;
}
}

private static boolean contienePuntoq(Punto pSupIzq, Punto pInfDer){
double nuevaArea ;
if (pSupIzq.getX ()< puntoQuery.getX() && pSupIlzq.getY() > puntoQuery.getY()){
if (pInfDer.getX () >puntoQuery.getX () && pInfDer.get¥Y() <puntoQuery.getY()){
//se debe verificar que el area sea mayor a otra obtenida anteriormente
nuevaArea=(pInfDer.getX() - pSupIlzq.getX()) =*
(pSupIzq.getY() - pInfDer.getY());
if (nuevaArea > area){
area = nuevalrea;
return true;
telse
return false;
telsed{
return false;
}
Yelsed{
return false;

11
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Apéndice B

Codigo CrearSetDatos

61
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CreadorPuntos. java

package creador.puntos;

import
import
import
import
import
import
import
import
J*x

*

java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.
java.

io
io
io
io

io.
io.

io

.BufferedReader;
.BufferedWriter;
.File;
.FileWriter;

I0Exception;
InputStreamReader;

.PrintWriter;

util.Random;

* Qauthor Felipe

*/

public class CreadorPuntos {

Jk*
* @param args the command line arguments

*/

public static void main(String[] args) throws IOException {

System.out.println("Ingresar cant Y");

BufferedReader brQuery = new BufferedReader(
new InputStreamReader (System.in));

String my = brQuery.readlLine();
int mY = Integer.parselnt (my) ;
String nombre = "100p2";

int

mx

= 100;

for(int u=0;u<i;u++){
boolean[] [] matriz = new boolean[mx] [mY];
//rellanar matriz

Random ram = new Random() ;

int

X

(int) (ram.nextDouble () *mx) ;

int y = (int) (ram.nextDouble ()*mY) ;

int

i =

0;

int total =0;

while(i<100){

if (matriz[x] [y] == false){
matriz[x] [y] = true;

i++;
}
x = pedirNumeroX (mx) ;
y = pedirNumeroY(mY) ;
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for(int j=0;j<mx;j++){
for(int k=0;k<mY;k++){
if (matriz[j] [kl==true){

total++;
¥
}
}
System.out.println("matriz "+ total);
total = 0;
imprimirMatriz(matriz, mY, u, nombre, mx);
imprimirMatrizOR(matriz, mY, u, nombre, mx);
}
}

public static int pedirNumeroX(int mx){
Random ram = new Random() ;
int x = (int) (ram.nextDouble () *mx) ;
return x;
}
public static int pedirNumeroY(int mY){
Random ram = new Random();
int y = (int) (ram.nextDouble () *mY) ;
return y;
}
public static void imprimirMatriz(boolean matriz[][], int mY, int u,
String nombre, int mx){
File £f;
f = new File(nombre+u+".txt");
//Escritura
try{
FileWriter w = new FileWriter(f);
BufferedWriter bw = new BufferedWriter (w);
PrintWriter wr = new PrintWriter (bw);
for(int i=0;i<mx;i++){
for(int j=0;j<mY;j++){
if (matriz[i] [j]==true){
wr.write(i+" "+j);
bw.newlLine() ;

}
}
wr.close();
bw.close();
}catch(IOException e){
System.out.println(e);
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}
}
public static void imprimirMatrizOR(boolean matriz[][], int mY,int u,
String nombre, int mx){
File f£f;
f = new File(nombre+"ORD"+u+".txt");
long id = O;
//Escritura
try{
FileWriter w = new FileWriter(f);
BufferedWriter bw = new BufferedWriter (w);
PrintWriter wr = new PrintWriter (bw);
for(int i=0;i<mx;i++){
for(int j=0;j<mY;j++){
if (matriz[i] [jl==true){
wr.write(j+" "+i+" "+id);
bw.newLine() ;
id++;

}
}
wr.close();
bw.close();
}catch(IOException e){
System.out.println(e);
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Apéndice C
Ejecucion y resultados

En este apéndice se mostraran las imagenes relacionadas a la ejecucion
del algoritmo y el resultado que se obtiene al graficar el rectangulo maximal
vacio que entrega el programa, sobre el conjunto de datos.

65



Universidad del Bio-Bio. Red de Bibliotecas - Chile

[flara@localhost pruebas de QREMAV]$ javac gAREMAV.java
[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ java qAREMAVI

Figura C.1: Paso 1: compilar y ejecutar el algoritmo.

[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ javac gAREMAV.java
[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ java gAREMAV
Ingresar nombre del archivo:

1000t

Iagresar numero de archivo

1

Figura C.2: Paso 2: ingresar archivo de puntos.
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Figura C.3: Archivo de puntos mostrado de forma gréfica

[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ javac gAREMAV.java
[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ java gAREMAV
Ingresar nombre del archivo:

10006t

Ingresar numero de archivo

1

tiempo en ordenar ExternalMerge :4784 [ns]

Tiempo utilizado en ordenar arreglo de las Xs: 18 [ns]

Nro de puntos a procesar: 1002
¥MaxDer=1; yMenor=0

Figura C.4: Paso 3: se muestran los tiempos y datos que lee el algortimo
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[flara@localhost pruebas de AREMAVI]$ javac gAREMAV.java
[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ java gAREMAV
Ingresar nombre del archivo:

1000t

Ingresar numero de archivo

1

tiempo en ordenar ExternalMerge :4784 [ns]

Tiempo utilizado en ordenar arreglo de las Xs: 18 [ns]

Nro de puntos a procesar: 1002
¥MaxDer=1; yMenor=0

X del punto a analizar

0.45

y del punto a analizar

0.45]

Figura C.5: Paso 4: Se debe ingresar x e y del punto ¢

[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ javac gAREMAV.java
[flara@localhost pruebas de AREMAV]$ java gAREMAV
Ingresar nombre del archivo:

1600t

Ingresar numero de archivo

tiempo en ordenar ExternalMerge :4509 [ns]
Tiempo utilizado en ordenar arreglo de las Xs: 18 [ns]

Nro de puntos a procesar: 1862
xMaxDer=1; yMenor=0

X del punto a analizar

0.45

y del punto a analizar

0.45

Rectangulos gue se generan :

{(0.27868623602976095, 0.46523347966131223) - (0.5611894403315315, 0.44813532768332565)}, Superficie = 0.0045477795180839855
{(0.3463248616921768, 0.5015790030567988) - (0.4911212458694044, 0.4414625256213214)}, Superficie = 0.008704648562129026
{(0.38895355883030147, 0.5395731333892236) - (0.4911212458694044, 0.4228477413908135)}, Superficie = 0.01192556331921018
{(0.37481293710407726, 0.5288146263055341) - (0.4911212458654044, 0.4228477413908135)}, Superficie = 0.012324829168561215
Numero total de rectangulos generados:
Tiempo total en ejecucion de gAREMAY
[flara@localhost pruebas de AREMAVI$ I

4
411 [ns]

Figura C.6: Paso 5: se muestran los rectangulos maximales vacios que con-
tienen al punto g
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Figura C.7: Rectangulo maximal vacio que contiene a ¢q de forma grafica
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