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Abstract– This article describes a model using genetic 
algorithm to reorganize the employee in a suitable job position of a 
company based on their profile (or representation of their resume). 
In each chromosome the collaborator profile weighting was 
considered and contrasted with the valuation of the position profile 
proposed by the representative or head of human resources of the 
company. Considering that the proposed model is not going to 
withdraw personnel, nor enter new personnel for the company, just 
reorganize it. To verify the functionality of the model, the profiles 
of the 250 collaborators were exchanged with the same 20 profiles 
proposed by the human resources representative obtaining 0% 
exchange, when the evaluation was made with their real profiles an 
exchange was obtained in 14 collaborators, implying 5.6% of 
collaborators that their profile adapts to another job, delaying for 
the process 6.2 seconds. This proposed model has a quadratic 
temporal complexity of 5n2 + 17n + 7.
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Abstract– This article describes a model based on genetic 

algorithm, to reorganize the collaborator in a suitable job position 

based on their profile (or the representation of their CV). Being the 

important key partner for the development of a company and its 

productivity goes hand in hand with your satisfaction. Taking into 

account that the presented model does not intend to withdraw 

personnel or enter new personnel for the company, simply to 

reorganize it based on your profile. In the genetic algorithm for each 

chromosome, the weighting of the collaborator profile was 

considered and compared with the valuation of the position profile 

proposed by the company representative or the head of human 

resources. For the evolutionary process, an initial population of 601 

collaborators was required, selection by tournament, crossover by 

exchange, mutation by exchange with selection of 2 points and 

adaptation according to the weight of each collaborator. To verify 

the functionality of the model, the profiles of the 250 collaborators 

were made with the same 20 profiles proposed by the human 

resources representative, obtaining 0% exchange, when the 

evaluation was carried out with their real profiles, a exchange of 14 

collaborators, which implies that 5.6% of the collaborators their 

profile adapts to another job within the same company. This 

proposed model has a quadratic time complexity of 5n2 + 17n + 7. 

Keywords-- Genetic algorithm, reorganize, human resources, 

profile. 

I. INTRODUCCIÓN 

Según [1] la reorganización en una empresa “es una 

condición básica para su supervivencia en un ambiente 

cambiante”, así también en [2] menciona que la administración 

de recursos humanos “es, sin duda, una clave importante para 

el desarrollo de una fuerza de trabajo altamente productiva y 

satisfecha”. Para el tamaño de una empresa [3] señala que una 

mediana empresa tiene un máximo de 250 trabajadores y una 
empresa grande más de 250 trabajadores. Para el representante 

de recursos humanos, si el tamaño de una empresa es mediana 

o mayor, se pone en aprietos al saber que va a realizar una

reorganización de colaboradores, creándole problemas como 

gastos no planeados, incertidumbre entre los colaboradores 

pensando que posiblemente serán removidos de sus puestos, 

dotarle de conocimiento al colaborador en función del nuevo 

puesto asignado, tiempo para adaptarse al nuevo puesto, ubicar 
al colaborador calificado en el puesto idóneo según su perfil, 

etc. Esta investigación se centra en crear un modelo para dar 

solución a estos problemas, que es ubicar al colaborador 

calificado en el puesto idóneo según su perfil, reducir el tiempo 

para asignar al personal en el puesto idóneo, necesitar un 

colaborador extra para dar los resultados, certeza en el puesto 

idóneo de cada colaborador, etc.  

Investigaciones referenciales encontramos en [4] donde 

usa algoritmo genético de criterios múltiples para la generación 

de horarios de rotación de trabajo, con el objetivo de 

diversificar las tareas realizadas durante la hora de trabajo, 

considerando como insumo para el cromosoma las capacidades 

permanentes y temporales de cada trabajador. En la 
investigación de [5] propone un diseño de horario de rotación 

laboral, considerando los criterios ergonómicos de 

competencia, así también [6] en su investigación presenta un 

hibrido de algoritmo genético con el método de búsqueda Tabú 

para problemas de programación flexible, donde combina estos 

métodos para evaluar el conjunto de tareas y que éstos 

conjuntos son los genes del cromosoma. En esta investigación 

se va a presentar un modelo basado en algoritmo genético con 

cierta modificación en la estructura original de [7], 

específicamente en la selección se cromosoma para una nueva 

generación. 
Al dar una mirada desde el nacimiento del algoritmo 

genético, considerando al biólogo [8] donde publicó una serie 

de investigaciones acerca de sistemas biológicos en una 

computadora digital, que no es más que la representación de [9] 

donde “sobrevive el más apto”. Simulados por [10] y que 

posteriormente fue utilizada por [11] acuñando el nombre de 

“Algoritmos Genéticos”, posteriormente [12] toma ésta idea 

como “métodos adaptativos, generalmente usados en 

problemas de búsqueda y optimización de parámetros, basados 

en la reproducción sexual y en el principio de supervivencia del 

más apto”. Para [13] y [14] el algoritmo genético pertenece a la 

clase de métodos de optimización de búsqueda estocástica. 
Por tanto, algoritmo genético es un modelo computacional 

de búsqueda de la posible mejor solución, basándose en la 

adaptación del modelo evolutivo. 

II. REORGANIZACIÓN DE RECURSOS HUMANOS

Según [15] el recurso humano y la competitividad “son el 

factor decisivo en crear una ventaja competitiva a largo plazo 

para su empresa” y “son un activo valioso para la empresa”, 

también [16] menciona que “casi todas las empresas tienen que 

reorganizarse en algún momento a fin de hacer frente a los 
nuevos desafíos”. 

Para [17] “existe un vínculo entre el recurso humano y el 

éxito en la productividad”, también menciona que “la felicidad 

es primero”, se deduce que dicha felicidad va a resaltar si es que Digital Object Identifier (DOI): 
http://dx.doi.org/10.18687/LACCEI2020.1.1.73 
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el personal está en el puesto que se siente a gusto ya que su 

perfil encaja perfectamente a las competencias y actitudes 

requeridas. También para [15] diseña un método basado en 

algoritmo genético para la rotación de puesto laboral para 
prevenir trastornos musculares, tomando como base de 

información para el proceso evolutivo los movimientos 

repetitivos en función de su tipo de labor.  Haciendo un análisis 

de las opiniones de los autores relevantes en el tema de la 

reorganización de recursos humanos [16], [17], [18], resaltan 

un problema necesario por resolver que es el criterio para la 

reorganización de personal al puesto idóneo, con el objetivo del 

crecimiento empresarial. Una propuesta en esta investigación 
es usar el algoritmo genético para la reorganización de personal. 

Cabe resaltar que si el especialista en recursos humanos desea 

ver otros detalles de los perfiles como motivación, creatividad, 

etc. Puede colocarlo como otro perfil y bajo su criterio puede 

ponderarlo en la hoja de vida de cada colaborador para ser 

evaluado por el presente modelo. 

III. FUNCIONES DEL ALGORITMO GENÉTICO 

PARA REORGANIZAR PERSONAL

Según [19] la computación evolutiva en el mundo real ha 

demostrado tener éxito, y para demostrar esta técnica en la 

solución de búsqueda del personal en el puesto idóneo es 

necesario conocer las funciones propias del algoritmo genético, 

para ello hay que conocer los datos que se van a procesar. El 

esquema para el proceso de reorganización de personal está 

graficada en la Fig. 1. 

Cabe precisar que la valuación del perfil por cada 

colaborador, así como perfil por cada puesto se ha obtenido en 

un rango de 0 a100%, pero de manera interna se ha escalado, 

para cumplir con las restricciones (1) y (2). 

Cuadro de perfiles por colaborador, es el valor de cada uno 

de los perfiles según la hoja de vida del colaborador y que es 

indistinto del puesto que ocupa actualmente. En la Tabla I los n 
colaboradores se valúa en un rango de [0.0 - 1.0] de acuerdo a 

cada uno de los m perfiles y que la suma de los perfiles de cada 

colaborador necesariamente tiene que ser 1.0 (que es el 100%) 

representando la ecuación (1), donde 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑗𝑖  ≤ 1.0 , m es la

cantidad de perfiles de cada colaborador en la posición i del 

total n. 

TABLA I 
VALUACIÓN DE PERFILES (PERF) POR CADA COLABORADOR (COL). 

Col1 Col2 … Coln 

Perf1 [valor real] [valor real] … [valor real] 

Perf2 [valor real] [valor real] … [valor real] 

… … … … … 

Perfm [valor real] [valor real] … [valor real] 

1.0 1.0 … 1.0 

Para realizar el proceso es necesario considerar la siguiente 

restricción: 

∑ 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑗𝑖

𝑚

𝑗=1

= 1.0 (1) 

Cuadro de perfiles por puesto: El representante de recursos 

humanos tiene la tarea de valorar cada uno de los perfiles según 

puestos. En la Tabla II de los k puestos se valúa en un rango de 

[0.0 - 1.0] de acuerdo a cada uno de los m perfiles y que la suma 
de los perfiles de cada puesto necesariamente tiene que ser 1.0 

(que es el 100%) en referencia a la ecuación (2), donde 

𝑃𝑒𝑟𝑓𝑗𝑘  ≤ 1.0, m es la cantidad de perfiles de cada k-ésimo

puesto del total p. 

TABLA II 
VALUACIÓN DE PERFILES (PERF) POR CADA PUESTO (PTO) 

Pto1 Pto2 … Ptop 

Perf1 [valor real] [valor real] … [valor real] 

Perf2 [valor real] [valor real] … [valor real] 

… … … … … 

Perfm [valor real] [valor real] … [valor real] 

1.0 1.0 … 1.0 

Para realizar el proceso es necesario considerar la siguiente 

restricción: 

∑ 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑗𝑘

𝑚

𝑗=1

= 1.0 (2) 

En la Fig. 1, muestra el modelo de trabajo del algoritmo 

genético, como están estructurados los datos para poder iniciar 

con las funciones propias del algoritmo genético, considerando 

que Perf1, Perf2,…,Perfm tanto para los perfiles de la hoja de 

vida del colaborador, como del propuesto por el representante 

de recursos humanos por cada puesto son valores reales en el 

rango de [0.0 a 1.0]. 

Fig. 1 Representación de la estructura de datos para procesar el 

algoritmo genético. 

A. Funciones del algoritmo genético 

1) Cromosoma: Cada cromosoma representa una posible

solución, sus genes son datos del mismo tipo y que son los 
puestos laborales de cada colaborador.  Para este problema en 
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particular el cromosoma debe tener las siguientes características 

representadas en la Fig. 2, cabe resaltar que la posición de cada 

colaborador (con su respectivo puesto) es de manera aleatoria y 

que durante el proceso de ejecución del algoritmo genético se 

van a ir moviendo de posición a los colaboradores (para la 

evaluación), más no los puestos. 
 

 
Fig. 2 Representación del cromosoma con los i-ésimo colaboradores 

(Coli) en cada gen. 

 

2) Población inicial: Está constituido por un conjunto de 
cromosomas, cada gen del cromosoma representa un 

colaborador y las posiciones de cada colaborador es generado 

de manera aleatoria, la población inicial tiene n cromosomas, 

teniendo en cuenta que en cada cromosoma deben estar todos 

los colaboradores tal como se evidencia en la Fig. 3, esto para 

evitar inconsistencia en la reorganización de colaboradores. 

 
Fig. 3 Representación de la población inicial con ‘TamPoblacion’ 

cromosomasc (posibles soluciones). 

 

3) Selección de padres: El método de selección de los padres 

es por torneo de 4 individuos, los 2 cromosomas escogidos al 

azar (candidatos) se le considera padre 1 al que tiene mayor 

valor de adaptación, lo mismo para el segundo padre, así se 

muestra en la Fig. 4 y la representación está en la ecuación (3). 

Considerando que no es un método elitista, ya que ser así 

perdería el proceso de selección natural y evitaría buscar otras 

posibilidades de solución (cuando se van a cruzar uno de mejor 

fitness frente a otro de un poco menos). 

 

 
Fig. 4 Representación de selección de padres. 

 

𝑃𝑎𝑑𝑟𝑒1 = {
𝐶𝑟1, 𝑎𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛(𝐶𝑟1) ≥ 𝑎𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛(𝐶𝑟2)
𝐶𝑟2, 𝑎𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛(𝐶𝑟1) < 𝑎𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛(𝐶𝑟2)

 (3) 

Donde: 

𝐶𝑟1, 𝐶𝑟2: 𝑆𝑜𝑛 𝑙𝑜𝑠 𝑐𝑟𝑜𝑚𝑜𝑠𝑜𝑚𝑎𝑠 𝑜 𝑝𝑜𝑠𝑖𝑏𝑙𝑒 𝑠𝑜𝑙𝑢𝑐𝑖ó𝑛 𝑦  

𝑠𝑜𝑛 𝑙𝑜𝑠 𝑞𝑢𝑒 𝑡𝑖𝑒𝑛𝑒𝑛 𝑚𝑒𝑗𝑜𝑟 𝑓𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠. 

 

 

4) Cruce: La reproducción asexual de 2 cromosomas 

produce una descendencia (Hijo1, Hijo2) de la misma 

característica de los padres y que estará presto para insertarse 

en la siguiente generación. Necesariamente se va a realizar el 

cruce por el método combinatorio o intercambio, ya que por 

naturaleza del problema los datos tienen que estar completos y 

no duplicados tal como se visualiza en la Fig. 5. El punto cruce 

es un valor aleatorio en el rango de [1 – (tamañoCromosoma-
1)]. 

 

 
Fig. 5 Representación del cruce de un punto por intercambio, generando 

2 hijos. 

 

5) Mutación: Es la modificación en los genes del 

cromosoma, produce diversidad en la población. Generalmente 

se aplica después de hacer uso del operador cruce. La mutación 

es por intercambio y se selecciona 2 puntos. En la Fig. 6 muestra 

el cromosoma hijo realizando la mutación por intercambio de 

los genes, las 02 posiciones de intercambio son seleccionados 

de manera aleatorios, ejemplo la posición 2 con la posición k-1 

“punto mutación 1” y “punto de mutación 2” respectivamente. 

Este proceso de mutación se efectúa si es que la probabilidad 
de mutación del individuo obtenida al azar es menor que la 

probabilidad de mutación de todo el proceso (Pm). Cabe 

resaltar que el cambio es del colaborador, mas no del puesto que 

está en esas posiciones. 

 

 
Fig. 6 Representación de la Mutación por intercambio. 
 
6) Aptitud o desempeño: Permite evaluar que tanto se 

adapta el cromosoma hasta encontrar la mejor solución. Donde 

se realiza la multiplicación de los perfiles de cada candidato con 

su homólogo perfil del puesto laboral, expresado en la ecuación 

(4), a su vez estos valores son normalizados expresado en la 

ecuación (5). Cabe resaltar que mientras más cercano el valor 

de cada perfil 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑐𝑗  con 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑘𝑗 , implica mayor valor de 

adaptación o el óptimo deseado. 

𝑉𝑎𝑙𝑜𝑟𝐴𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛𝑐 =  ∑ ∑ ∑ 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑖𝑗 ∗ 𝑃𝑒𝑟𝑓𝑘𝑗

𝑚

𝑗=1

𝑝

𝑘=1

𝑛

𝑖=1

 (4) 
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𝐹𝑖𝑡𝑛𝑒𝑠𝑠𝑁𝑜𝑟𝑚𝑎𝑙𝑖𝑧𝑎𝑑𝑜𝑐

=
𝑉𝑎𝑙𝑜𝑟𝐴𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛𝑐

∑ 𝑉𝑎𝑙𝑜𝑟𝐴𝑑𝑎𝑝𝑡𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛𝑡
𝑇𝑎𝑚𝑃𝑜𝑏𝑙𝑎𝑐𝑖𝑜𝑛
𝑡=1

 
(5) 

Donde: 

 j es el j-ésimo perfil de un total de m. 

 i es el i-ésimo colaborador dentro de un gen del 

cromosoma, de n genes o TamañoCromosoma 

 k es el k-ésimo puesto laboral del i-ésimo 

colaborador, de p puestos lablorales. 

 c es el c-ésimo cromosoma dentro de la población 

(TamPoblacion). 

 t es el t-ésimo cromosoma dentro de la población 

(TamPoblacion). 

 

 

7) Converge: Necesariamente se tiene que evaluar los 

resultados de la nuevaPoblacion para poder culminar el proceso 

evolutivo de esa generación y ver el fitness del mejor individuo. 

Teniendo en cuenta que cada generación tiene un individuo 

mejor adaptado que la generación anterior, va a llega un 

momento que su valor de adaptación de las ultimas 

generaciones son similares. Por tanto, según la evaluación del 

resultado del cromosoma de la última generación va a terminar 

el proceso evolutivo. 

 

8) Condición de parada: El proceso evolutivo tiene que 

detenerse para ver el cromosoma que más se ha adaptado en 

todas las generaciones, para ello se considera dos métodos, 

primero el método de la varianza usando la ecuación (6) 

obtenida de [20], donde S2 es la varianza, q es la cantidad de 

datos a evaluar y xi es el valor i- ésimo del total de q datos, para 

definir el tamaño q según [21] y [22] sugieren calcular el 

tamaño de la muestra en un 2%. EL segundo método está en 

definir la cantidad de generaciones que se va a considerar en el 

proceso evolutivo, tomando el valor fitness del mejor individuo 

de cada generación. 

𝑺𝟐 =
𝟏

𝒒
∑(𝒙𝒊 − 𝒙̅)𝟐

𝒒

𝒊=𝟏

 

 

(6) 

B. Estrategia del algoritmo genético para reorganizar 

personal. 

Para reorganizar a los colaboradores en el puesto idóneo 

según el perfil de cada colaborador y el perfil idóneo propuesto 

por el representante de recursos humanos, se propone el 

siguiente algoritmo, que no es más que una adaptación de 

modelo presentado por [23]. En la Fig. 7 se identifica la 

complejidad computacional de cada una de las líneas de código 

de la estructura del algoritmo en pseudo-código, y la suma de 

todo el proceso genera una complejidad cuadrática O(n) = 

5n2+17n+7. 

 

 

Fig. 7. Estructura del algoritmo genético para reorganizar a los 

colaboradores y su complejidad temporal 

 

La estrategia de la estructura del algoritmo genético es 
agregar adrede a la nueva población de cada generación los 

primeros 2 cromosomas de la generación anterior que tengan un 

mejor fitness seleccionado según su valor de adaptación, 

implicando una estrategia elitista en los 02 primeros 

cromosomas de la generación anterior. Las pruebas realizadas 

llevan a dar un mejor resultado y se grafica en la Fig. 11.  

 

IV. DATOS PARA EL PROCESO EVOLUTIVO 

Para las pruebas de funcionalidad del modelo de algoritmo 

genético de la Fig. 7. es necesario obtener datos para ejecutar el 

proceso evolutivo. En la Fig. 8 muestra los 26 puestos laborales 
que va a evaluar la prevalencia de cada colaborador. En la Fig. 

9 los 20 perfiles que van a ser contrastados con cada 

colaborador y en la Fig. 10 muestra los puestos laborales 

actuales de los 250 colaboradores presentados de manera 

representativa de una empresa. Cabe resaltar que los nombres 

de los colaboradores están etiquetados con Colaborador i y el 

DNI (Documento Nacional de Identidad) está entrecortado por 

respeto a la identidad y el puesto: 

 

Pseudo-codigo Complejidad 

temporal 

poblacionInicial = generarPoblaciónInicial() O(n) 

dimElite = 2 O(1) 

condicionParada=True O(1) 

numeroCruces = (dimPoblacion - dimElite) /2 O(1) 

mientras (condicionParada==True) O(n) 

    nuevaPoblación = vacio         O(1) 

    evaluarPoblacion(poblacionInicial)     O(n) 

    [ComoElite1,  ComoElite2] =  

seleccionarCromoElite(poblacionInicial) 

    O(n) 

    nuevaPoblacion.insertar( ComoElite1,  ComoElite2)     O(2) 

    Desde i = 0 hasta numeroCruces      O(n) 

        [Padre1, Padre2] = 

seleccionarPadres(poblacionInicial) 

             O(n) 

        [Hijo1, Hijo2] = cruce(Padre1,Padre2)              O(n) 

        Hijo1 = mutacion(Hijo1)              O(5) 

        Hijo2 = mutacion(Hijo2)              O(5) 

        nuevaPoblacion.insertar(Hijo1,Hijo2)              O(2) 

    Fin Desde  

   Si converge(nuevaPoblacion) entonces      O(n+1) 

        condicionParada = False          O(1) 

   Si no      O(1) 

        poblacionInicial = nuevaPoblacion          O(n) 

   Fin si  

Fin mientras  

imprimir (nuevaPoblacion[0])  O(1) 

 

 

5n2+17n+7 
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Fig. 8 Lista de los 26 puestos laborales. 

 

 
Fig. 9 Lista de los 20 perfiles 

 

 
Fig. 10 Lista de los 250 colaboradores con sus respectivos puestos laborales. 

 

En la Tabla III muestra los valores de los 20 perfiles por 

cada uno de los 250 colaboradores, que representa la hoja de 
vida. Considerando que en esta parte no es necesario conocer el 

puesto laboral en que se encuentra cada colaborador. La 

restricción es que la suma de los perfiles tiene que ser 1.0, 

establecida en la ecuación (1). 

 

TABLA III 
LISTA DE 250 COLABORADORES (COLI) CON SU VALUACIÓN RESPECTO A 

SUS 20 PERFILES (PERFK) 

 
 

En la Tabla IV muestra los valores de los 20 perfiles ideales 

propuesto por el representante del área de recursos humanos 

para cada uno de los puestos laborales. El requisito considerado 
es que la suma de cada uno de los perfiles de los 26 puestos 

laborales tiene que ser 1.0, restricción establecida en la 

ecuación (2). Estos valores son obtenidos en función de su hoja 

de vida de cada colaborador por cada uno de sus perfiles de la 

Fig. 9. 

 

 

 
 



 

18th LACCEI International Multi-Conference for Engineering, Education, and Technology: “Engineering, Integration, and Alliances for a Sustainable 

Development” “Hemispheric Cooperation for Competitiveness and Prosperity on a Knowledge-Based Economy”, 29-31 July 2020, Buenos Aires, Argentina. 6 

TABLA IV 
LISTA DE 26 PUESTOS (PTO) CON SU VALUACIÓN IDEAL RESPECTO A SUS 

20 PERFILES (PERF) 

 
 

V. RESULTADOS 

Del modelo propuesto para encontrar los puestos laborales 

idóneos de los 250 colaboradores, según sus 20 perfiles con 26 
puestos laborales, se ha considerado para el algoritmo genético 

a los parámetros como probabilidad de cruce de 0.75, 

probabilidad de mutación de 0.005, dimensión de Elite para 

insertar a la generación siguiente es 2 y tamaño de la población 

inicial de 601 cromosomas, dando como resultado: 

1. La reasignación de puestos laborales fué a 14 

colaboradores de 250, tal como se muestra en la Tabla V, 

lo que representa el 5.6% de cambios del total de 

colaboradores.  

2. Según la Fig. 11. encuentra la posible mejor solución con 

un fitness idóneo de 19,767685 después de 14596 

generaciones. 

3. Tiene una complejidad computacional cuadrática de 

5n2+17n+7 extraída de la Fig. 7. 

 
Fig. 11 Evolución para encontrar la mejor solución del algoritmo genético 

 

TABLA V 
RELACIÓN DE LOS 14 COLABORADORES NECESARIOS PARA REALIZAR EL 

INTERCAMBIO DE PUESTOS LABORALES 

 

Nro Colaborador Puesto Actual Puesto Reasignado 

1 Col41 Pto20 Pto19 

2 Col43 Pto20 Pto19 

3 Col74 Pto17 Pto18 

4 Col30 Pto18 Pto17 

5 Col7 Pto7 Pto10 

6 Col157 Pto24 Pto25 

7 Col224 Pto19 Pto20 

8 Col158 Pto25 Pto24 

9 Col56 Pto25 Pto24 

10 Col159 Pto25 Pto24 

11 Col226 Pto19 Pto20 

12 Col10 Pto10 Pto7 

13 Col207 Pto24 Pto25 

14 Col54 Pto24 Pto25 

 

VI. DISCUSIÓN 

Según [4] muestra que ha reorganizado el 69% de los 

colaboradores por el criterio de ergonomía física de cada uno, 

tomando como parámetros de entradas para el proceso 

evolutivo las posiciones comunes de cada uno de ellos, frente 

al modelo propuesto que da como resultado la reorganización 

del 5.6% de colaboradores, donde el parámetro de entrada es el 

criterio de su hoja de vida. 

De la misma manera según [15] menciona que ha 
reorganizado el 100% de los trabajadores considerando como 

parámetros de entrada para el proceso evolutivo la cantidad de 

acciones repetitivas. 

El modelo propuesto tiene una complejidad computacional 

cuadrática, implicando una mejor opción ante la programación 

dinámica que tiene una complejidad cúbica. 

 

VII. RECOMENDACIÓN 

Considerar esta propuesta como un modelo de 

reorganización de colaboradores para empresas mediana o 

grande según el tamaño de la cantidad de colaboradores. Así 
también este modelo pretende resolver el problema de 

reorganización de colaboradores, en un tiempo mínimo 

aceptable de 6.2 segundos, en un computador de características 

mínimas como Core I3 para la ejecución del algoritmo y 

también el resultado está sujeto de manera estricta a la 

valuación de la hoja de vida de cada colaborador. 

Tomar este modelo como referencia para mejorar el 

proceso de reorganización y en un futuro próximo, tomándolo 

como herramienta necesaria para reorganizar colaboradores. 

A partir de este modelo se pueden realizar pruebas 

funcionales en organizaciones grandes, ya que según los 

intercambios de puestos laborales de la tabla V representa un 
5.6% del total.  

Se recomienda implementar el aplicativo en un lenguaje de 

bajo nivel para disminuir los tiempos ya que las pruebas del 

modelo propuesto se han realizado en el lenguaje de 

programación Java con el IDE Netbeans 8.0.2 y demoró en 

realizar el proceso 6.2 segundos. 
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