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Abstract The optimization of kinematics of closed chains is one of the open problems in kinematics. In fact, there are not 
general methods to the dimensional synthesis of mechanisms. The method proposed here allows to carry on the dimensional syn-
thesis of parallel planar kinematic chains using genetic algorithms by optimizing the dimensions of the links of the chain in or-
der to allow that the end-effector, a chosen link of the chain, follows a pre-defined trajectory and move on a workspace with 
minimum error. This method applies screw theory and Davies’ method, which are based on the Kirchhoff laws. The movement 
in the end-effector, is imposed by Assur Virtual Chains. The movement of the end-effector is described in the operational space, 
when the mobility of the chain is smaller than the dimension of the operational space, the system is redundant and a pseudoin-
verse solution is necessary. The objective function developed for the genetic algorithm is based on the joint errors. The method 
is applied to a slider-crank. 

Keywords Synthesis of Mechanisms, Genetic Algorithms, Assur Virtual Chains, Screw Theory. 

Resumo A otimização de cadeias cinemáticas fechadas é um dos problemas abertos em cinemática. De fato, não há nenhum 
método geral de síntese dimensional de mecanismos. O método aqui proposto objetiva a síntese dimensional de cadeias cinemá-
ticas paralelas planas utilizando algoritmo genético para realizar a otimização das dimensões dos elos da cadeia, de forma que 
um ponto dessa cadeia siga uma trajetória pré-definida, em um espaço de trabalho restrito com o menor erro. Este método utiliza 
as teorias de helicóide, e Método de Davies que é baseado nas leis de Kirchhoff. Para a imposição do movimento ao efetuador 
final, é utilizada uma Cadeia Virtual de Assur. O movimento do efetuador final no espaço operacional quando a mobilidade da 
cadeia excede a dimensão do espaço operacional, é redundante e uma solução baseada em pseudoinversa é necessária. A função 
objetivo desenvolvida para o algoritmo genético é baseada no erro de posicionamento das juntas. O método é aplicado a um me-
canismo de 4 elos RRRP. 

Palavras-chave Síntese de Mecanismos, Algoritmo Genético, Cadeia Virtual de Assur, Teoria de Helicóides. 

1 Introdução  

O projeto de mecanismos é normalmente compos-
to por uma série de fases, muito assemelhadas a reso-
lução de problemas gerais de engenharia, porém al-
gumas peculiaridades estão presentes. 

Os mecanismos, sendo basicamente dispositivos 
de transformação de movimento temos como primei-
ra etapa de projeto a definição da tarefa, ou seja, das 
posições de um ou mais corpos e/ou a definição de 
uma trajetória a ser percorrida por algum elemento 
deste mecanismo. 

Como segundo passo no projeto de mecanismos, 
temos a definição dos parâmetros e requisitos do me-
canismo a ser gerado, tais como relações e ângulos de 
transmissão, limitações de tamanho, proporções entre 
os corpos, possíveis localizações dos pivôs fixos, 
limites dimensionais da região de trabalho ou confi-
namento e mobilidade desejada do mecanismo. 

A etapa seguinte visa obter as possíveis configu-
rações topológicas dos mecanismos que poderão rea-
lizar a tarefa desejada, isto é, número e tipo dos cor-
pos e juntas, e como esses corpos estarão interconec-
tados. Esta etapa é chamada de síntese de número. 
Baseando-se na formulação do problema, aplica-se 
alguma das metodologias de síntese dimensional a 
fim de obter o conjunto das dimensões dos corpos de 
forma que este execute a tarefa definida.  

Durante os últimos anos, houve avanços impor-
tantes na solução de problemas relacionados a síntese 
de mecanismos, principalmente devido ao crescimen-
to no desempenho dos computadores, e melhorias nas 
metodologias de otimização. Isto permitiu a aplica-
ção de técnicas de programação matemática à síntese 
dimensional, porém a maioria dos métodos desenvol-
vidos abrange apenas problemas particulares. Além 
disso, estas técnicas conduzem a métodos de difícil 
aplicação e não levam em conta parâmetros impor-
tantes no projeto como o trabalho em espaço confi-
nado. 

Os métodos gráficos para síntese cinemática de 
mecanismos são aplicáveis somente a mecanismos 
simples, devido ao aumento da complexidade das 
construções gráficas quando aplicados às cadeias 
cinemáticas com grande número de elementos. Os 
métodos analíticos são limitados pelo aumento da 
complexidade de obtenção das suas equações com o 
aumento do número de elementos, estão restritos a 
um determinado número de pontos da precisão a fim 
de permitir que a solução do sistema matemático seja 
fechada e apresentam problemas causados pela se-
qüência incorreta dos pontos de precisão a serem 
seguidos [1] [2] [3].  

O uso de métodos de otimização na síntese de 
manipuladores paralelos torna-se inevitável quando o 
número de pontos da trajetória excede um determina-
do valor e quando o número de corpos é grande. A 
síntese desses manipuladores envolve grande número 



de variáveis e o espaço de solução contém um grande 
número de mínimos locais. Porém, normalmente e-
xiste apenas um mínimo global [4]. 

Os métodos de busca direta como os métodos ba-
seados no gradiente e em elementos finitos, tendem a 
convergir ao ponto de mínimo mais próximo. Desta 
forma a obtenção de um mínimo global só será possí-
vel se os parâmetros iniciais forem dados próximos 
ao mínimo global, caso contrário, o método convergi-
rá a um mínimo local. 

Embora não totalmente garantidos, os métodos de 
busca globais têm uma possibilidade muito melhor da 
convergência ao mínimo global e na média, requerem 
menor tempo computacional. Os métodos de busca 
globais são estruturados para procurar no espaço in-
teiro de solução e para encontrar regiões onde os 
valores da função têm baixo custo. É importante res-
saltar que, embora os métodos de busca globais, tais 
como os algoritmos genéticos, procurem todo o espa-
ço de soluções possíveis, o tamanho da população é 
limitado e, assim, há sempre uma possibilidade de 
não se encontrar um mínimo global [5]. 

Este trabalho apresenta um método de síntese de 
manipuladores paralelos planos, utilizando Algoritmo 
Genético (AG) na otimização dimensional dos elos 
do manipulador, Método de Davies para resolução da 
cinemática, Newton-Raphson na integração, Cadeias 
Virtuais de Assur na imposição do movimento e ga-
rantia de fechamento da cadeia e inversa de Moore-
Penrose para inversão de matrizes retangulares. Com 
o método proposto é possível realizar a síntese di-
mensional de manipuladores paralelos planos que 
trabalhem em espaços confinados. Este método não 
está limitado à configuração inicial do manipulador, 
ao número de pontos de controle da trajetória nem à 
complexidade da cadeia. 

2 Metodo 

O AG é um algoritmo de busca global baseado na 
evolução natural e na adaptação ao meio, onde os 
mais aptos sobrevivem e se reproduzem, produzindo 
maior número de descendentes e passando a seus 
filhos suas características. Assim, a população evolui 
de forma a melhorar sua adaptação ao meio. Compu-
tacionalmente a adaptação ao meio é dada a partir de 
uma função avaliação, sendo que o indivíduo com 
melhor avaliação é considerado mais apto [6]. 

Holland fornece uma forma de descrever a evolu-
ção da população de um algoritmo genético em fun-
ção do tempo, provando sua convergência a partir do 
Schema Theorem. Com isto, o AG é um processo 
paralelo que executa uma busca através do espaço de 
possíveis schemas e ao mesmo tempo executa uma 
busca através do espaço de indivíduos. Então a equa-
ção do teorema indica que schemas de maior aptidão 
crescerão em influência com o passar das gerações, 
induzindo a convergência do sistema para um ponto 
de ótimo global, se for admitida uma população sufi-

cientemente grande interagindo por um número sufi-
cientemente grande de gerações [7]. 

Em geral um AG é dividido em 4 partes: a)repre-
sentação ou codificação; b)criação da população ini-
cial; c)avaliação dos indivíduos da população em 
termos de uma função avaliação; d)operações genéti-
cas incluindo seleção dos reprodutores e reprodução 
e mutação. Cada uma das partes do AG será descrita 
a seguir. 

2.1 Codificação 

Cada indivíduo da população é representado por 
um vetor de números reais que corresponde às di-
mensões de um elo ou uma variável de junta. Os ge-
nes de cada individuo da população são compostos 
pelas variáveis a serem otimizadas, ou seja um com-
primento de elo ou uma variável de junta. Nem todas 
as variáveis do mecanismo são variáveis genéticas, 
mas podem vir a ser. Por exemplo, os pontos onde a 
cadeia cinemática é fixada a base, pode ser uma vari-
ável a ser otimizada ou pode ser um local pré-
definido. Apenas as variáveis genéticas sofrem o pro-
cesso de recombinação e mutação. 

Tendo sido definida a codificação e as variáveis 
genéticas, são criados os indivíduos que compõe a 
população inicial. A população inicial é formada por 
n indivíduos em que cada variável genética a ser oti-
mizada é iniciada de forma aleatória. Igualmente ale-
atória é a definição das variáveis de junta na configu-
ração inicial. 

2.2 Função Avaliação 

A função avaliação utilizada é baseada no Méto-
do de Davies [8], apresentada esquematicamente nas 
Fig.1 e 2, de onde são obtidos valores referentes aos 
erros de fechamento da cadeia EF [9] e erro de traje-
tória ET . Inicialmente a função avaliação é o soma-
tório dos módulos dos erros de fechamento da cadeia 
cinemática, dos erros de trajetória e do número de 
inversões geométricas IG  multiplicados por um coe-
ficiente de adaptação CA . Após certo número de 
gerações, a função avaliação passa a ser apenas o 
somatório do erro de trajetória e do erro relativo às 
inversões geométricas, sendo o erro de fechamento 
da cadeia igual à zero. A aptidão do indivíduo é ex-
pressa pela eq. (1). 
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Quando se deseja a síntese de um manipulador 
para ser utilizado em ambiente confinado, outras ava-
liações devem ser realizadas e seus valores devem ser 
adicionados ao somatório dos erros na função avalia-
ção. A avaliação do confinamento é realizada defi-
nindo-se uma fronteira, a qual o manipulador não 
deverá transpor e quando algum ponto do manipula-
dor transpuser esta fronteira o módulo desse erro é 
adicionado à função avaliação. 



Outros problemas que podem estar associados à 
síntese de mecanismos, tais como, ângulos de trans-
missão, variações de velocidade ou aceleração, entre 
outros, podem ser detectados e adicionados na função 
avaliação, assim, influenciando a convergência a uma 
configuração que garanta ângulos de transmissão ou 
variações de velocidade e aceleração dentro dos limi-
tes especificados. 

O Método de Davies em sua forma genérica é 
descrito a seguir. 

2.2.1 Método de Davies 

O método de Davies é uma variação do método 
baseado em helicóides e das leis de Kirchhoff, [10] 
[11] [12], possibilitando a determinação da cinemáti-
ca direta e inversa utilizando uma abordagem siste-
mática. 

A teoria de helicóides formulada inicialmente por 
Mozzi e sistematizada por Ball [8], foi utilizada por 
Hunt [13] e Tsai [14] onde aspectos da geometria 
cinemática foram adicionados. Baseado nesses de-
senvolvimentos e mesclando com as leis de Kirc-
hhoff, Davies desenvolveu um método com o qual é 
estabelecida uma equação de restrição, de forma 
instantânea, entre as velocidades de todas as juntas 
do manipulador de cadeia fechada, onde as velocida-
des das juntas são representadas por helicóides. Com 
isso, dadas as magnitudes de algumas juntas, as mag-
nitudes das demais são encontradas através da rela-
ção de restrição [15]. 

O movimento de uma junta pode ser representado 
univocamente por um helicóide coincidente com o 
eixo da junta. Este helicóide pode ser representado 
por um helicóide normalizado multiplicado por uma 
magnitude Ψ , por meio de: 

Ψ= $̂$  (2)  

Este helicóide normalizado $̂ , é constituído por: 
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Onde S  é o vetor normalizado paralelo ao eixo 
do helicóide, 0S  o vetor que liga o sistema de coor-

denadas inercial ao vetor S  e h  o passo do helicói-
de. 

Normalmente as juntas têm um grau de liberdade 
e são do tipo rotativa ou prismática. Para uma junta 
rotativa, o passo h  é igual a 0 e o helicóide normali-
zado é dado por: 
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Para uma junta prismática, onde ∞=h , o helicóide 
normalizado é dado por: 
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A lei das malhas de Kirchhoff estabelece que o 
somatório das diferenças de potencial ao longo de 
qualquer um circuito elétrico é nula, pois os pontos 
inicial e o final são os mesmos. O método de Davies 

estabelece de forma análoga que o somatório das 
velocidades relativas entre elos adjacentes, ao longo 
de um circuito de uma cadeia fechada, é cinematica-
mente nulo. Com isto podemos denotar que: 
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Esta equação, substituindo pelos helicóides nor-
malizados dados na eq.(3), é chamada de equação de 
restrição, e pode ser escrita como: 
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A equação de restrição pode ser escrita na forma 
matricial como: 
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ou na forma compacta: 
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onde [ ]N  é a matriz de rede dos movimentos norma-
lizados. Separando em juntas primárias e juntas se-
cundárias temos: 

PPSs NN Ψ−=Ψ ˆˆ  (10) 

onde [ ]SN̂  é a de rede matriz dos movimentos norma-

lizados correspondentes às juntas secundárias, [ ]PN̂  é 

a matriz de rede dos movimentos normalizados cor-
respondentes às juntas primárias, 

SΨ  é o vetor das 

magnitudes das variáveis secundarias e  
PΨ  é o vetor 

das magnitudes das variáveis primárias. Isolando o 
vetor das magnitudes das variáveis secundarias temos 
que: 

PPsS NN Ψ−=Ψ − ˆˆ 1  (11) 

Para a cinemática de posição podemos integrar a 
eq.(10) por exemplo, pelo método de Newton-
Raphson [8], assim temos que: 
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onde ( )ktSq
 é o vetor com as variáveis secundárias no 

tempo kt , ( )1−ktSq  é o vetor com as variáveis secunda-

rias no tempo 1−kt , ( )ktPq  é o vetor com as variáveis 

primarias no tempo kt  e ( )1−ktPq  é o vetor com as vari-

áveis primarias no tempo 1−kt , sendo os helicóides 

montados com a configuração no tempo 1−kt .Desta 

forma tendo a configuração inicial, e dado ( )ktPq , ob-

tém-se ( )ktSq . 

Como pode ser visto acima, o método de Davies 
necessita de uma configuração inicial para, a partir 
desta, seguir os movimentos impostos. Essa configu-
ração inicial não é necessariamente uma posição ci-
nematicamente coerente, é possível estipular uma 



configuração “quase qualquer” e iterativamente atin-
gir a primeira configuração cinematicamente coeren-
te, caso exista. Este método consiste em, dada uma 
configuração inicial qualquer ( )1−ktSq  e ( )1−ktPq  e um 

ponto a ser atingido, montam-se as matrizes sN  e 
PN  

e obtém-se ( )ktSq . Fazendo ( ) ( )kk tStS qq =
−1

 e 

( ) atingidotP qq
k

=
−1

 calcula-se novamente ( )ktSq
 e iterativa-

mente chega-se aos valores de ( )ktSq
 da configuração 

inicial possível, caso exista. O fluxo de operações 
pode ser visto na Fig. 3. 

Porém dependendo das variáveis iniciais das jun-
tas, a primeira configuração cinematicamente coeren-
te atingida pode ser uma configuração geometrica-
mente invertida, assim o método fica atrelado a pri-
meira configuração inicial dada. 

2.2.2 Cadeia Virtual de Assur 

Uma Cadeia Virtual de Assur é essencialmente 
uma ferramenta para obter informações sobre o mo-
vimento de algum ponto da cadeia ou para impor 
movimentos em uma cadeia cinemática. 

A utilização de Cadeias Virtuais de Assur é nor-
malmente aplicada à análise de manipuladores seriais 
e/ou para a imposição de movimento a este tipo de 
manipuladores, contudo, nada impede que esta técni-
ca seja aplicada a manipuladores paralelos. Neste 
trabalho as Cadeias Virtuais de Assur são utilizadas 
para garantia do fechamento da cadeia [9] e na impo-
sição do movimento ao efetuador final. 

As Cadeias Virtuais de Assur são cadeias cinemá-
ticas compostas de corpos e juntas virtuais que satis-
fazem às seguintes propriedades: a) a Cadeia Virtual 
de Assur é aberta; b) os helicóides normalizados da 
suas juntas são linearmente independentes; c) não 
alteram a mobilidade da cadeia cinemática real na 
qual for unida [15] [16]. 

Como por exemplo, um mecanismo biela-
manivela de 3 juntas rotativa e 1 prismática, Fig.3, 
possui 1 DOF. Uma Cadeia Virtual de Assur para 
representar o movimento do efetuador final deste 
manipulador poderia ser uma cadeia com três juntas 
sendo duas prismáticas e uma rotativa (PPR), de 3 
DOF. A ligação das duas cadeias resulta em uma 
cadeia cinemática fechada com 6 corpos e 7 juntas, 
com mobilidade 1, como pode ser verificado pela 
equação geral da mobilidade apresentado na eq.(13). 
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onde M  é a mobilidade da cadeia fechada, λ  é a 
dimensão do espaço operacional, n  o numero de 
corpos e j  o numero de juntas de 1 DOF. 

 

2.3 Seleção e Reprodução 

Similarmente a natureza, onde os indivíduos 
mais aptos se reproduzem maior número de vezes 
que os demais, computacionalmente um individuo 
com melhor avaliação, ou aptidão, também tende a se 
reproduzir mais. 
 

 
Figura 1. Fluxograma do Método de Davies. 
 
 

 
Figura 2. Fluxograma da obtenção do valor de apti-

dão de cada indivíduo. 
 
Para o processo de recombinação no algoritmo 

genético é realizada uma seleção dentre o grupo de 
indivíduos pertencentes à população. Uma relação de 
reprodutores é montada com base na avaliação de 
cada indivíduo, os mais aptos aparecendo um maior 
número de vezes. 



Uma seleção baseada apenas na aptidão dos indi-
víduos tende a diminuir a robustez do algoritmo po-
dendo encaminhar a convergência para um ponto não 
de máximo. O grande problema na utilização direta 
dos valores da avaliação dos indivíduos é a ocorrên-
cia de crowding, onde um superindivíduo com avali-
ação muito maior que os demais poderia monopolizar 
as reproduções, exterminando a diversidade da popu-
lação.  

Similarmente como ocorre na vida animal, por 
exemplo, em bandos de macacos, o macho dominante 
do bando, mais forte que os demais, produz maior 
número de descendentes, tomando para si todas as 
fêmeas. Porém existem outros machos no bando que 
também se reproduzirão podendo chegar a algumas 
fêmeas antes do macho dominante. Assim, mesmo 
que o macho dominante cruze com todas as fêmeas, 
ele chegará atrasado em algumas, limitando suas re-
produções. Da mesma forma aplicamos essa teoria ao 
algoritmo, limitando o número de reproduções do 
individuo com maior aptidão. 

O novo indivíduo gerado terá seus genes forma-
dos por uma média entre os valores dos genes dos 
pais, os quais são selecionados do grupo de reprodu-
tores, e são escolhidos aleatoriamente pelo método da 
roleta, com o algoritmo abaixo. 
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onde m é o número de indivíduos da população de 
reprodutores, rand é um número aleatório entre 0 e 1 
e  b  retorna o maior valor menor que b . É utilizado 

o elitismo para clonar o melhor individuo da popula-
ção a fim de garantir que este esteja presente na pró-
xima geração facilitando a convergência. 

2.4 Mutação 

A mutação é um processo aleatório de modifica-
ção de genes, muito útil para a manutenção da diver-
sidade da população e para possibilitar a criação de 
novos indivíduos, desta forma fortalecendo a busca 
em todo o espectro. 

Neste estudo a mutação ocorre aleatoriamente 
com uma chance de 6%. O processo é realizado após 
todas as reproduções, onde o indivíduo selecionado 
para a mutação sofre duas mutações locais, onde dois 
genes escolhidos aleatoriamente são substituídos por 
um número aleatório entre um máximo e um mínimo, 
previamente definidos gerando assim um novo indi-
víduo. Este indivíduo criado será somente avaliado 
na próxima geração, não importando se é um indivi-
duo viável ou não. 

3 Aplicação do Método 

O algoritmo proposto foi aplicado a síntese de um 
manipulador de 4 elos, RRRP, com mobilidade 1, a 

fim de obter a combinação das dimensões dos seus 
elos para que este manipulador siga a trajetória esti-
pulada. O manipulador foi sintetizado para executar 
uma tarefa em um espaço de trabalho confinado, sen-
do a fronteira de confinamento definida como a união 
de uma reta horizontal que passa pelo ponto y=10 
mm e de uma reta vertical que passa pelo ponto x=25 
mm. Este confinamento sendo definido apenas para 
as juntas B, C e D. 

A fronteira de confinamento juntamente com o 
esquema topológico do mecanismo e a cadeia virtual 
de Assur, a qual impõe o movimento ao mecanismo, 
estão ilustrados na Fig.3. 

 

 
Figura 3. Manipulador com Cadeia Virtual de Assur 

e fronteira de confinamento. 
 
Como variáveis genéticas temos as dimensões dos 

corpos a2 (distancia AB), a3 (3 variáveis, distancias 
BC, CE e BE), a4 (distancia AD) e a coordenada Ax. 
Os valores de Ay e Dy foram definidos como iguais a 
zero. 

A população inicial foi constituída de 200 indiví-
duos com dimensões de seus corpos estando dentro 
dos limites dimensionais de 30 mm e 5 mm. 

 
Tabela 1. Resultados de simulação. 

N° gerações 40 39 40
População inicial 200 200 200
Erro médio [mm] 0.302 0.262 0.386  

 

 
Figura 4. Representação do manipulador gerado. 
 
O critério de parada do algoritmo foi o número 

máximo de iterações de 40 gerações ou diversidade 
da população menor que 10 mm. A diversidade da 
população foi definida como sendo o somatório das 
diferenças entre a maior e a menor dimensão de cada 
corpo do mecanismo. 

Os dados das simulações estão exaustos na Tab. 1 
e o mecanismo gerado na Fig. 4. 

A movimentação do manipulador dada pela Ca-
deia Virtual de Assur é função dos pontos de contro-
le, assim, a distribuição destes pontos tende a influ-
enciar no resultado final.  



4 Discussão e Conclusão 

No exemplo apresentado, a fronteira de confina-
mento foi definida por retas, porém esta região de 
confinamento pode ser definida de outras formas, 
necessitando apenas a implementação de algoritmo 
que monitore esta fronteira.  

O método aqui apresentado não está atrelado à 
configuração inicial do manipulador como em muitos 
outros casos apresentados na literatura, desta forma 
apresenta grande vantagem em relação aos demais 
métodos de síntese dimensional de mecanismos, po-
dendo iniciar o processo de síntese dimensional sem 
se preocupar em obter uma configuração inicial ci-
nematicamente coerente, a qual interfere no resultado 
final quando a busca do ótimo é direta. 

Em muitos casos de síntese de mecanismos, é de-
sejável além da imposição da posição a imposição da 
orientação ao efetuador final. Com o método aqui 
apresentado, posição e orientação do efetuador final 
são impostas ao mecanismo não importando qual a 
mobilidade deste. Esta estratégia, a qual utiliza o 
método da Inversa de Moore-Penrose, promove um 
pequeno acumulo de erro, o que em muitos casos não 
interfere no resultado final. 

Em grande número de aplicações de síntese di-
mensional de mecanismos as quais utilizam algoritmo 
genético como ferramenta de otimização, este algo-
ritmo genético é programado e configurado para cada 
caso específico não sendo uma ferramenta flexível. 
No estudo aqui apresentado, a alimentação do algo-
ritmo genético é realizada totalmente em função de 
avaliações de erro, seja de posição do efetuador final, 
fechamento da cadeia e confinamento, desta forma, a 
topologia do mecanismo a ser sintetizado não influ-
encia em nada à atuação do algoritmo genético, sen-
do ele neste caso totalmente genérico. 

Foi verificado que devido a aleatoriedade da con-
figuração inicial, os pontos iniciais da trajetória apre-
sentam valores de erro superiores aos demais pontos, 
por isto é recomendado uma maior densidade de pon-
tos de controle no inicio da trajetória a fim de mini-
mizar esse efeito. 

Este método, mesmo sendo um método compro-
vadamente viável, ainda não está concluído, pois 
como em muitos outros métodos está sendo aplicado 
a um mecanismo útil, mas simples e em um espaço 
planar. Os próximos passos deste trabalho serão a 
expansão do espaço de trabalho de planar para espe-
cial, a implementação de detecção de inversões geo-
métricas as quais entrarão juntamente como alimen-
tação do algoritmo genético em forma de erro e utili-
zando o mesmo algoritmo genético, permitindo a 
aplicação do método a mecanismos com maior mobi-
lidade e maior número de circuitos. Passos futuros 
serão a incorporação da cinoestática ao método, as-
sim como a síntese de dwell mechanisms ou meca-
nismos com parada.  
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