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ia de elementos e reverte a sua ordem,tro
ando tamb�em os seus sinais. Apresentamos o primeiro algoritmo polino-mial para determinar esta distân
ia, baseado no algoritmo de Kaplan, Shamire Tarjan para resolver o problema da distân
ia de revers~ao de 
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om sinais. Es
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1 Introdu�
~aoO grande volume de dados, oriundos de seq�uen
iamento de genes em Biologia Mole
-ular, vem sus
itando um 
res
ente interesse pelo desenvolvimento de algoritmos para
ompara�
~ao de genomas de esp�e
ies rela
ionadas, em termos de muta�
~oes o
orrendoem por�
~oes grandes dos seus 
romossomos. Existem diversos tipos de eventos demuta�
~ao que podem o
orrer em genomas de organismos, dentre os quais, 
itamosrevers~ao, que substitui uma seq�uên
ia de genes de uma regi~ao arbitr�aria do 
ro-mossomo pela sua seq�uên
ia 
omplementar reversa. Isto tem o efeito de reverter aordem dos genes nesta regi~ao, e de mudar a orienta�
~ao de 
ada gene. Neste artigoestudamos a 
ompara�
~ao de dois genomas 
onstitu��dos por um �uni
o 
romossomo
ir
ular, 
om base na ordem e orienta�
~ao dos seus genes 
omuns, e em termos doevento de revers~ao.Um 
romossomo 
ir
ular pode ser visto 
omo um arranjo 
ir
ular de blo
os degenes, sendo que 
ada um dos blo
os tem uma orienta�
~ao. A Figura 1 mostraexemplos de 
romossomos 
ir
ulares de duas esp�e
ies de plantas, onde 
ada n�umerorepresenta um blo
o 
ontendo um ou mais genes, e as setas indi
am as orienta�
~oesrelativas dos blo
os de genes de uma esp�e
ie em rela�
~ao a outra.
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Figura 1: Exemplos de 
romossomos 
ir
ulares de duas esp�e
ies de plantas. (a)As setas indi
am as orienta�
~oes relativas dos blo
os de genes de uma esp�e
ie emrela�
~ao a outra. (b) Os exemplos mostram diferentes representa�
~oes para o mesmo
romossomo. (
) Os exemplos mostram o mesmo 
romossomo, 
onsiderando duasformas poss��veis de observar os blo
os de genes de um 
romossomo 
ir
ular. Estasduas formas s~ao 
onsideradas equivalentes, e estes 
romossomos s~ao obtidos um apartir do outro por re
ex~ao em rela�
~ao ao eixo da �gura.Uma revers~ao no 
romossomo 
ir
ular �e obtida determinando-se dois pontos de
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Figura 2: Este exemplo mostra as duas formas poss��veis de o
orrer uma revers~aoem um 
romossomo 
ir
ular, dados os pontos onde o
orreram as quebras.quebra no 
romossomo, e invertendo-se uma das regi~oes que estes pontos delimitam(ver Figura 2).De forma gen�eri
a, o problema da distân
ia de revers~ao para 
romossomos 
ir
u-lares 
om sinais �e modelado da seguinte forma. Dados dois 
romossomos 
ir
ularesA e B, queremos en
ontrar a menor s�erie de revers~oes ne
ess�arias para transformarA em B. O n�umero m��nimo de revers~oes �e 
hamado de distân
ia de revers~ao. AFigura 3 mostra um exemplo de transforma�
~ao de um 
romossomo 
ir
ular em outro.Uma variante deste problema surge quando n~ao s~ao 
onhe
idas as orienta�
~oesdos genes nos 
romossomos. Neste 
aso, surge a vers~ao sem sinal do problema, ondeas revers~oes apenas invertem a ordem dos genes. Existem ainda outras vers~oes domesmo problema, 
onsiderando 
romossomos lineares, e tamb�em outros eventos demuta�
~ao, al�em de revers~ao. A seguir, 
itamos apenas os trabalhos mais diretamenterela
ionados a este, pois a literatura �e extremamente vasta.Ke
e
ioglu e Sanko� [5℄ estudaram o problema da distân
ia de revers~ao de per-muta�
~oes lineares sem sinais, e desenvolveram o primeiro algoritmo de aproxima�
~aopara o problema. Bafna e Pevzner [1℄ posteriormente introduziram uma estrutura
hamada de grafo de pontos-de-quebra de uma permuta�
~ao ini
ial em rela�
~ao a umapermuta�
~ao alvo, e 
onsideraram um novo parâmetro, baseado numa de
omposi�
~aode 
i
los alternantes de m�axima 
ardinalidade. Hannenhalli e Pevzner [3℄ apresen-tam outros dois parâmetros no grafo de pontos-de-quebra: o n�umero de obst�a
ulose o indi
ador de fortalezas, que, juntamente 
om o n�umero de 
i
los alternantes,permitiram provar um teorema da dualidade. Com base neste teorema, eles apre-sentaram o primeiro algoritmo polinomial para o problema da distân
ia de revers~aode permuta�
~oes lineares 
om sinais, 
om 
omplexidade de tempo O(n4). Berman eHannenhalli [2℄ introduziram novas estruturas de dados neste algoritmo, e baixarama sua 
omplexidade para O(n2�(n)). Finalmente, Kaplan, Shamir e Tarjan [4℄,baseados na teoria de Hannenhalli e Pevzner, e utilizando parte do algoritmo de
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Figura 3: Este exemplo mostra uma s�erie de revers~oes que transforma B. olera
ea(repolho) em B. 
ampestris (nabo).Berman e Hannenhalli, mostraram um novo algoritmo 
om 
omplexidade O(n2).Chamaremos este �ultimo de algoritmo KST.Watterson e 
o-autores [9℄, num trabalho pioneiro, mostraram um algoritmobastante simples para en
ontrar a distân
ia de revers~ao de permuta�
~oes 
ir
ularessem sinais. Ke
e
ioglu e Sanko� [6℄ apresentam um algoritmo exato bran
h-and-bound para o problema da distân
ia de revers~ao para permuta�
~oes 
ir
ulares 
omsinais. Este algoritmo determinou limites extremamente pre
isos para a distân
ia derevers~ao, em v�arios experimentos. Os autores relatam por�em que n~ao en
ontrarammotivos para que estes limites fossem t~ao pr�oximos.Neste artigo mostramos um algoritmo polinomial para o problema da distân
iade revers~ao de 
romossomos 
ir
ulares 
om sinais. Para tanto, apresentamos umaformaliza�
~ao para 
romossomos 
ir
ulares e para revers~oes atuando neles. O algo-ritmo �e baseado na teoria para o problema linear dada por Hannenhalli e Pevzner [3℄.Al�em disso, elu
idamos algumas quest~oes envolvendo 
romossomos lineares e 
al
u-lamos o diâmetro de revers~ao para ambos os 
asos, linear e 
ir
ular.Na Se�
~ao 2, formalizamos um 
romossomo 
ir
ular por meio de uma 
lasse deequivalên
ia, e de�nimos revers~oes atuando em 
romossomos 
ir
ulares por meio derevers~oes atuando em 
romossomos lineares. A Se�
~ao 3 traz um algoritmo polinomialpara resolver o problema da distân
ia de revers~ao de 
romossomos 
ir
ulares, quebasi
amente utiliza o algoritmo KST, tendo 
omo entrada duas seq�uên
ias espe
iaisque representam os 
romossomos 
ir
ulares. Na Se�
~ao 4 apresentamos resultadosrelativos a distân
ias de revers~ao de 
romossomos lineares e 
ir
ulares. Na Se�
~ao 5apresentamos o 
�al
ulo do diâmetro de revers~ao. Finalmente, a �ultima se�
~ao traz as
on
lus~oes do trabalho e dire�
~oes futuras.



2 Formaliza�
~ao do problemaIni
iamos esta se�
~ao 
om um breve resumo dos prin
ipais resultados 
onhe
idos sobre
romossomos lineares 
om sinais, devidos prin
ipalmente a Bafna e Pevzner [1℄ eHannenhalli e Pevzner [3℄. Um 
romossomo linear 
om sinais �e representado por umapermuta�
~ao 
om sinais. Uma permuta�
~ao 
om sinais �e uma permuta�
~ao 
omum, masna qual 
ada elemento tem sinal positivo (+) ou negativo (�) indi
ando a orienta�
~aorelativa do blo
o. Neste 
aso, uma revers~ao % do intervalo [i; j℄ �e denotada por%(i; j) � � = (�1 : : : �i�1�j�j�1 : : : �i+1�i�j+1 : : : �n)onde �k indi
a invers~ao do sinal de �k.O problema da distân
ia de revers~ao para 
romossomos lineares �e modelado 
omose segue. Dadas duas permuta�
~oes � e � representando dois 
romossomos lineares
om sinais, o problema da distân
ia de revers~ao entre � e � �e en
ontrar umas�erie de revers~oes %1; %2; : : : ; %t tal que %t � %t�1 � : : : � %2 � %1 � � = � e t �e m��nimo.Chamamos t de distân
ia de revers~ao entre � e �, denotado tamb�em por d(�; �).Os trabalhos de Bafna e Pevzner [1℄ e de Hannenhalli e Pevzner [3℄ baseiam-se numa estrutura 
hamada de grafo de pontos-de-quebra. Este grafo �e 
onstru��doa partir de � e � 
omo segue. Cada inteiro 
om sinal �e representado por umaseta, sendo esta da esquerda para a direita quando o sinal �e +, e da direita para aesquerda 
aso 
ontr�ario. Os pontos ini
iais e �nais destas setas s~ao os v�erti
es dografo. Adi
ionam-se ainda dois pontos de referên
ia, um �a esquerda da seq�uên
ia eum �a sua direita. A seguir, arestas ditas de realidade s~ao 
olo
adas entre extremosde setas adja
entes em �, e arestas ditas de desejo s~ao in
luidas entre extremos desetas adja
entes em �. Propriedades importantes deste grafo s~ao:1. O grafo resultante �e 
omposto de uma 
ole�
~ao de 
i
los pares. Quando � = �,o n�umero destes 
i
los atinge seu valor m�aximo, que �e n + 1. Para qualqueroutro par de permuta�
~oes, h�a menos de n+ 1 
i
los.2. Qualquer aresta realidade perten
ente a um 
i
lo de tamanho maior do que 2representa um ponto de quebra na permuta�
~ao, isto �e, um ponto no qual algumarevers~ao ter�a que passar para transformar � em �. Quando dois v�erti
esperten
em a um 
i
lo de tamanho 2, ou seja, s~ao ligados por duas arestasparalelas, sendo uma de realidade e a outra de desejo, dizemos que n~ao h�auma quebra nesta posi�
~ao.A partir deste grafo s~ao 
al
ulados três parâmetros que determinam a distân
ia entre� e �: o n�umero de 
i
los 
(�; �), o n�umero de obst�a
ulos h(�; �) e o indi
ador defortalezas f(�; �), este �ultimo podendo ser igual a zero ou um apenas. A distân
ia�e dada ent~ao pela f�ormula:d(�; �) = n + 1� 
(�; �) + h(�; �) + f(�; �):Remetemos o leitor aos artigos relevantes [3, 2, 4℄ ou ao texto introdut�orio deMeidanis e Setubal [7℄ para uma expli
a�
~ao mais detalhada sobre estes parâmetros.Pro
uraremos es
lare
er outras propriedades fundamentais desta 
onstru�
~ao �a me-dida que forem ne
ess�arias neste texto.
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(+1 -5 +4 -3 +2)(+2 +1 -5 +4 -3)(-3 +2 +1 -5 +4) (+4 -3 +2 +1 -5) (-5 +4 -3 +2 +1)Figura 4: No 
romossomo 
ir
ular podemos 
onsiderar qualquer um dos blo
osde genes 
omo sendo o primeiro. Portanto, todas estas seq�uên
ias s~ao 
onsideradasequivalentes, e representam o 
romossomo 
ir
ular de B. olera
eamostrado na Figura1 (a).
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(-2 +3 -4 +5 -1)Figura 5: No 
romossomo 
ir
ular duas seq�uên
ias onde uma �e obtida a partir daoutra por re
ex~ao s~ao 
onsideradas equivalentes. O 
romossomo 
ir
ular represen-tado �e B. olera
ea mostrada na Figura 1 (a).Mostramos agora uma representa�
~ao de um 
romossomo 
ir
ular por uma 
lassede equivalên
ia, e de�nimos 
omo revers~ao atuar�a no 
romossomo 
ir
ular.Dado um ponto ini
ial e uma dire�
~ao (hor�aria ou anti-hor�aria), podemos repre-sentar o 
romossomo 
ir
ular por uma seq�uên
ia da forma seguinte. Um blo
o degenes do 
romossomo ser�a modelado por um inteiro 
om sinal. O sinal \+" indi
aa seta 
om sentido hor�ario da Figura 1, e o sinal \�" indi
a a seta 
om sentidoanti-hor�ario. Assim, � = (�1�2 : : : �n) denotar�a um 
romossomo 
ir
ular, 
om nblo
os de genes. Por exemplo, o 
romossomo de B. olera
ea da Figura 1 pode serrepresentado pela seq�uên
ia (+1 �5 +4 �3 +2).Como podemos es
olher qualquer um dos blo
os 
omo sendo o primeiro, temosdiversas seq�uên
ias representando o mesmo 
romossomo (ver Figura 4), e todas estasseq�uên
ias s~ao 
onsideradas equivalentes. Al�em disso, duas seq�uên
ias onde uma �eobtida a partir da outra por re
ex~ao s~ao 
onsideradas equivalentes (ver Figura 5).Por 
onven�
~ao, os blo
os s~ao lidos no sentido hor�ario.De�niremos a seguir as opera�
~oes de rota�
~ao e re
ex~ao, que formalizar~ao asduas 
ara
ter��sti
as des
ritas a
ima, e a 
lasse de equivalên
ia que representar�a um
romossomo 
ir
ular.Seja Sn o 
onjunto de todas as poss��veis seq�uên
ias de inteiros distintos 
omsinais, onde 
ada seq�uên
ia tem tamanho n. Os inteiros devem estar no intervalo[1::n℄. Seja � = (�1�2 : : : �n) uma seq�uên
ia de Sn. De�nimos dois tipos de opera�
~oesatuando em � da seguinte forma:



� Rota�
~oes. Denotaremos pela letra r a rota�
~ao b�asi
a que deslo
a os elementosde uma permuta�
~ao de uma posi�
~ao para a esquerda, 
omo segue:r � � = (�2�3 : : : �n�1):As opera�
~oes da forma ri s~ao 
hamadas de rota�
~oes.� Re
ex~oes. Denotaremos por s a re
ex~ao b�asi
a que inverte a ordem dos ele-mentos de uma permuta�
~ao e tamb�em o sinal de todos eles. Assim,s � � = (�n�n�1 : : : �2�1):De modo geral, as opera�
~oes da forma sri s~ao 
hamadas de re
ex~oes. Cadare
ex~ao �e igual �a sua pr�opria inversa.A seguinte rela�
~ao vale: rs = sr�1: (1)De�niremos agora uma rela�
~ao de equivalên
ia entre duas seq�uên
ias � e 
:� � 
 se e somente se existem i; j 2 Z tais que 
 = risj � �.A rela�
~ao a
ima �e de equivalên
ia. A veri�
a�
~ao deste fato �e simples. AEqua�
~ao (1) �e �util nesta veri�
a�
~ao.A partir desta rela�
~ao de equivalên
ia, de�niremos a 
lasse de equivalên
ia daseq�uên
ia �, denotada por [�℄, que representa um 
romossomo 
ir
ular 
om sinais,
omo [�℄ = f
 2 Snj� � 
gEsta formaliza�
~ao �e interessante sob o ponto de vista biol�ogi
o, pois n~ao �xao primeiro elemento da seq�uên
ia, e portanto qualquer blo
o de genes pode ser oprimeiro, bastando apli
ar uma rota�
~ao. Al�em disso, duas seq�uên
ias onde uma �eobtida a partir da outra por re
ex~ao podem ser produzidas por apli
a�
~ao do operadors. Formalizaremos agora 
omo uma revers~ao atuar�a numa 
lasse A que representaum 
romossomo 
ir
ular. N~ao ser�a permitida uma es
olha aleat�oria da seq�uên
iaem A na qual a revers~ao atuar�a. De�niremos uma representante 
anôni
a de A,denotada por 
an(A), 
om as 
ara
ter��sti
as de ter o blo
o 1 �xado 
omo sendo oprimeiro, e ter a orienta�
~ao +. Por exemplo:A = f (+1� 5 + 4� 3 + 2) (�5 + 4� 3 + 2 + 1) (+4� 3 + 2 + 1� 5)(�3 + 2 + 1� 5 + 4) (+2 + 1� 5 + 4� 3) (�2 + 3� 4 + 5� 1)(+3� 4 + 5� 1� 2) (�4 + 5� 1� 2 + 3) (+5� 1� 2 + 3� 4)(�1� 2 + 3� 4 + 5) g
an(A) = (+1� 5 + 4� 3 + 2)Note que toda 
lasse de equivalên
ia possui uma �uni
a representante 
anôni
a.Em termos do formalismo, uma revers~ao ser�a apli
ada apenas na representante
anôni
a.De�niremos agora revers~ao atuando num 
romossomo 
ir
ular utilizando o for-malismo j�a dispon��vel de revers~ao atuando num 
romossomo linear. Ini
ialmenteapresentaremos um exemplo intuitivo e em seguida a formaliza�
~ao.



A Figura 6 mostra um exemplo para as duas poss��veis formas de o
orrer umarevers~ao em um 
romossomo 
ir
ular, dados os dois pontos onde o
orreram as que-bras. Podemos observar que as seq�uên
ias resultantes perten
em �a mesma 
lasse deequivalên
ia.
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Figura 6: Este exemplo mostra que os dois 
romossomos 
ir
ulares resultantes derevers~ao s~ao representados por duas seq�uên
ias que perten
em �a mesma 
lasse deequivalên
ia. Observe que a seta, antes de o
orrer a revers~ao, aponta para o primeiroblo
o da representante 
anôni
a da 
lasse de equivalên
ia que representa este 
ro-mossomo 
ir
ular. O tre
ho do 
romossomo que sofre a revers~ao pode envolver oun~ao a seta. (a) Neste 
aso, a revers~ao leva uma representante 
anôni
a em outra. (b)Neste 
aso, a revers~ao leva uma representante 
anôni
a em uma seq�uên
ia que n~ao�e representante 
anôni
a. Podemos apli
ar re
ex~ao e rota�
~ao numa das seq�uên
iaspara obter a outra.Teorema 2.1 Para qualquer revers~ao 
ir
ular P , existem inteiros i e j 
om 2 �i � j � n tais que P � A = [%(i; j) � 
an(A)℄:Demonstra�
~ao: A prova baseia-se na Figura 6. H�a dois 
asos, 
onforme a regi~aoa ser revertida 
ontenha ou n~ao o s��mbolo +1. Em ambos os 
asos, �e f�a
il ver pela�gura que obtem-se uma revers~ao %(i; j) 
om 2 � i � j � n. 2Nas 
ondi�
~oes do Teorema 2.1 denotamos P por %
(i; j).Podemos agora enun
iar o problema da en
ontrar o menor n�umero de revers~oesatuando em 
romossomos 
ir
ulares 
om orienta�
~oes relativas 
onhe
idas.Dadas duas 
lasses de equivalên
ia A e B, que representam dois 
romossomos
ir
ulares 
om orienta�
~oes relativas 
onhe
idas, o problema da distân
ia de re-vers~ao de 
romossomos 
ir
ulares 
om sinais �e en
ontrar uma s�erie de re-vers~oes P1; P2; : : : ; Pu de tal forma que Pu �Pu�1 � : : : �P2 �P1 �A = B e u seja m��nimo.Chamamos u de distân
ia de revers~ao entre A e B, denotado por d
(A;B).



3 Algoritmo MWDA distân
ia de revers~ao do 
romossomo 
ir
ular 
om sinais ser�a 
al
ulada utilizandoo algoritmo KST [4℄.Temos imediatamente, pelas de�ni�
~oes de r e s e de P e Q da Figura 6, umalgoritmo exaustivo para 
al
ular um limite superior para d
(A;B), que 
onsiste emobter o m��nimo entre d(�; �), para todos � 2 A; � 2 B, utilizando o algoritmo KST.Temos 4n2 poss��veis entradas para o algoritmo KST, pois temos 2n seq�uên
ias emA e 2n em B. Assim, a 
omplexidade do algoritmo exaustivo �e de O(n4).Mas existe um meio de 
hamar o algoritmo KST uma �uni
a vez, forne
endo 
omoentrada duas seq�uên
ias que levam a uma distân
ia de revers~ao m��nima, 
onformedes
rito em seguida. O resultado prin
ipal nesta dire�
~ao �e o Teorema 3.1. Antes,por�em, ne
essitamos de um resultado preliminar.Lema 3.1 Se �1 = +1 e 2 � i � j � n ent~ao [%(i; j) � �℄ = %
(i; j) � [�℄.Esta prova �e imediata das de�ni�
~oes de revers~ao 
ir
ular e de representante
anôni
a.O seguinte teorema resolve o problema da distân
ia de revers~ao para 
romosso-mos 
ir
ulares 
om sinal.Teorema 3.1 Dados dois 
romossomos 
ir
ulares representados pelas 
lasses A eB temos que d
(A;B) = d(
an(A); 
an(B)).Demonstra�
~ao: Primeiro vamos mostrar que d
(A;B) � d(
an(A); 
an(B)).Sejam � = 
an(A) e � = 
an(B). Um resultado que de
orre da teoria de Hannenhallie Pevzner a�rma que �e sempre poss��vel obter uma seq�uên
ia m��nima de revers~oestal que nenhuma destas revers~oes a
res
enta pontos de quebra onde n~ao existiam.As revers~oes usadas por esta seq�uên
ia m��nima espe
ial para �, � forne
em umaseq�uên
ia de revers~oes para o 
aso 
ir
ular da seguinte forma.De a
ordo 
om a de�ni�
~ao, a primeira revers~ao ser�a apli
ada numa representante
anôni
a da 
lasse de equivalên
ia que modela a seq�uên
ia ini
ial �, resultando numarepresentante 
anôni
a de uma outra 
lasse de equivalên
ia. E assim su
essivamente,as revers~oes sempre produzir~ao representantes 
anôni
as, pois nun
a v~ao atuar em�1 = +1, pois isto 
riaria um ponto de quebra onde n~ao havia. Estas revers~oes por-tanto sempre atuam no intervalo [2; n℄ das permuta�
~oes que representam as 
lassesde equivalên
ia.Isto nos leva a uma s�erie de revers~oes %1; : : : ; %t tal que %t � %t�1 � : : : � %1 � � = �,onde 
ada %k �e igual a uma revers~ao da forma %k(i; j), 
om 2 � i � j � n. Assim,[%t � %t�1 � : : : � %2 � %1 � �℄ = [�℄ = BPelo Lema 3.1, %
t � %
t�1 � : : : � %
2 � %
1 � [�℄ = B%
t � %
t�1 � : : : � %
2 � %
1 � A = BAssim, d
(A;B) � t onde t = d(
an(A); 
an(B)).Em seguida, mostraremos que d
(A;B) � d(
an(A); 
an(B)). Para resolver oproblema da distân
ia de revers~ao do 
romossomo 
ir
ular 
om sinais, utilizamos



revers~oes no intervalo [2; n℄, que atuam sempre na seq�uên
ia representante 
anôni
a.Em termos do 
romossomo linear, no in��
io, �1 = +1 est�a na posi�
~ao 
orreta, eportanto n~ao pre
isa ser modi�
ado. Portanto elas forne
em uma s�erie de revers~oespara o 
aso linear tamb�em. 2O algoritmo MWD 
onsiste em 
hamar o algoritmo KST forne
endo 
omo en-trada as representantes 
anôni
as de A e B. O algoritmo MWD est�a 
orreto peloTeorema 3.1, e sua 
omplexidade �e O(n2) (da 
omplexidade do algoritmo KST),onde n �e o n�umero de blo
os de genes dos 
romossomos 
ir
ulares.4 Outros resultadosNesta se�
~ao reunimos alguns resultados importantes a respeito de distân
ias derevers~oes de permuta�
~oes 
om sinais. Em primeiro lugar, damos uma f�ormula paraa distân
ia de revers~ao de 
romossomos 
ir
ulares.Em seguida, observamos que h�a menos revers~oes no 
aso 
ir
ular do que no
aso linear de mesmo tamanho. Os resultados subseq�uentes ajudam a expli
ar umapr�ati
a muito freq�uente em artigos onde se estuda 
omo 
al
ular distân
ia de re-vers~ao de 
romossomos lineares, que passamos a des
rever. Dado um 
romossomolinear, h�a essen
ialmente duas maneiras de es
revê-lo 
omo uma permuta�
~ao, sendouma a re
ex~ao da outra. Isto �e devido ao fato de que mol�e
ulas de DNA livresn~ao possuem uma extremidade distuing�u��vel em geral, de modo que a leitura podeser feita 
ome�
ando de qualquer uma das pontas. Assim sendo, ao 
omparar dois
romossomos, devemos na realidade 
onsiderar ambas as possibilidades para 
adaum deles e tomar o m��nimo 
omo sendo a distân
ia. Contudo, em artigos, �e 
o-mum a pr�ati
a de tomar permuta�
~oes 
om um extremo 
omum, se poss��vel. Nossosresultados justi�
am isso mostrando que, neste 
aso, os representantes es
olhidos
onduzem ao m��nimo.Por �m, provamos um resultado ligando distân
ias lineares e 
ir
ulares.Teorema 4.1 Dadas duas 
lasses A e B que representam dois 
romossomos 
ir
u-lares 
om sinais, temos qued
(A;B) = d(
an(A); 
an(B)) =(n+ 1)� 
(
an(A); 
an(B)) + h(
an(A); 
an(B)) + f(
an(A); 
an(B))Este teorema de
orre imediatamente do Teorema 3.1 e da distân
ia de revers~aode 
romossomos lineares proposta por Hannenhalli e Pevzner [3℄.Temos 
omo motiva�
~ao para os pr�oximos dois teoremas, o fato de que a distân
iareal de revers~ao para 
romossomos lineares � e � �e dada porminfd(�; �); d(s � �; �); d(�; s � �); d(s � �; s � �)g (2)Ent~ao, 
onsiderando o Teorema 4.2, e se tivermos representantes 
om as 
ara
-ter��sti
as do Teorema 4.3, temos que os resultados en
ontrados nos artigos 
al
ulandoapenas d(�; �) �e realmente o m��nimo entre os quatro.Enun
iamos agora o teorema que reduz para duas as possibilidades para 
al
ulara menor distân
ia de revers~ao, formulada na Equa�
~ao (2). Sua demonstra�
~ao �esimples e ser�a omitida.



Teorema 4.2 Dadas duas permuta�
~oes � e � quaisquer, ent~aod(�; �) = d(s � �; s � �) e d(s � �; �) = d(�; s � �)O teorema seguinte justi�
a a pr�ati
a de es
olher, para o 
�al
ulo da distân
ia,permuta�
~oes que 
ome�
am ou terminam 
om a mesma seq�uên
ia de genes e 
om amesma orienta�
~ao.Teorema 4.3 Se dadas duas seq�uên
ias � e � tal que �1 = �1 ou �n = �n ent~aod(�; �) � d(�; s � �)Gostar��amos agora de saber qual �e a rela�
~ao entre d(�; �) e d
([�℄; [�℄) para � e� quaisquer. Temos o seguinte resultado.Teorema 4.4 Dadas duas permuta�
~oes � e � quaisquer,d(�; �) � d
([�℄; [�℄)A prova deste teorema en
ontra-se na vers~ao estendida deste trabalho.O teorema seguinte nos permite veri�
ar que as representantes 
anôni
as das
lasses que representam os 
romossomos 
ir
ulares, dadas 
omo entrada para o al-goritmo MWD, forne
em u = d
(A;B) m��nimo, dentre todas as permuta�
~oes queperten
em �as duas 
lasses, dadas 
omo entrada para o algoritmo exaustivo.Teorema 4.5 Dadas duas permuta�
~oes � e � quaisquer, e as duas 
lasses 
orre-spondentes A = [�℄ e B = [�℄, � 2 A e � 2 B, temos qued(
an(A); 
an(B)) = min�2A�2B fd(�; �)gEste teorema de
orre dos Teoremas 3.1 e 4.4.5 O diâmetro de revers~ao de 
romossomos 
omsinaisO diâmetro de revers~ao 
ir
ular, denotado por D
(n), do 
onjunto das 
lassesde equivalên
ia em Sn, 
om respeito �a distân
ia de revers~ao 
ir
ular, �e o m�aximon�umero de revers~oes ne
ess�arias para transformar uma 
lasse de equivalên
ia emoutra. Analogamente, o diâmetro de revers~ao linear, denotado por D(n), do
onjunto Sn de permuta�
~oes de n elementos, 
om respeito �a distân
ia de revers~aolinear, �e o m�aximo n�umero de revers~oes ne
ess�arias para transformar uma per-muta�
~ao de n elementos em outra. Mostramos agora que o diâmetro de revers~aode 
romossomos 
ir
ulares e lineares 
om sinais �e respe
tivamente n e n+ 1 (ex
etoem alguns pou
os 
asos). Isto vem a 
orrigir uma a�rma�
~ao feita por Ke
e
ioglu eSanko� de que n� 2 � D(n) � n� 1 [6℄.



Teorema 5.1 O diâmetro de revers~ao para 
romossomos 
ir
ulares e lineares 
omsinais �e respe
tivamenteD
(n) = maxA 2 S
nB 2 S
n fd
(A;B)g = ( n� 1 se n = 1, n = 2 ou n = 4n 
aso 
ontr�arioD(n) = max�2Sn�2Sn fd(�; �)g = ( n se n = 1 ou n = 3n+ 1 
aso 
ontr�arioDemonstra�
~ao: Para o 
aso do 
romossomo 
ir
ular, �e poss��vel exibir duas 
lassesde equivalên
ia, [�n℄ e [�n℄, para as quais d
([�n℄; [�n℄) �e n. Isto �e feito 
onstru-indo permuta�
~oes que geram, no grafo de pontos-de-quebra, obst�a
ulos 
om n�umero��mpar de arestas realidade, ou 
ombina�
~oes de obst�a
ulos 
om 3 e 5 arestas reali-dade. A 
onstru�
~ao s�o n~ao fun
iona nos 
asos ex
ep
ionais desta
ados no enun
i-ado. Com isto temos que D
(n) � n. Usando o Teorema de Ke
e
ioglu e Sanko�[6℄ (n� 1 � D
(n) � n) temos o resultado do teorema.Neste mesmo trabalho, Ke
e
ioglu e Sanko� d~ao limites para o diâmetro linearque s~ao in
orretos, e que 
orrigimos a seguir. Para o 
aso do 
romossomo linear, deforma an�aloga ao 
ir
ular, temos duas seq�uên
ias, �n e �n, para as quais d(�n; �n)�e n + 1, para 
ada n, ex
eto os desta
ados no enun
iado. Temos que provar aindaque D(n) < n + 2, para obter o resultado desejado. Pela f�ormula de Hannenhalli ePevzner [3℄ temos que: d(�n; �n) = (n+1)�
(�n; �n)+h(�n; �n)+f(�n; �n). Primeiro,temos que h(�n; �n) � 
(�n; �n), pela de�ni�
~ao de h(�n; �n). Assim, se h(�n; �n) =
(�n; �n) (m�aximo poss��vel), d(�n; �n) � (n+ 1) + 1, ou seja, d(�n; �n) � n+ 2. Maspara f(�n; �n) = 1, h(�n; �n) < 
(�n; �n), e portanto, d(�n; �n) < n+ 2. 26 Con
lus~oesNeste texto pro
uramos sistematizar um pou
o mais a teoria sobre problemas dedistân
ia de revers~ao para 
romossomos 
om sinal. Para tanto, 
ontribu��mos nosaspe
tos des
ritos em seguida. Para o problema da distân
ia de revers~ao de 
ro-mossomos 
ir
ulares 
om sinais, propusemos um algoritmo polinomial, baseado noalgoritmo polinomial de Kaplan, Shamir e Tarjan [4℄. Esta solu�
~ao in
lui as difer-entes possibilidades de visualizar um 
romossomo 
ir
ular 
om sinais, obtidas umaa partir da outra por rota�
~oes e re
ex~oes. Determinamos o diâmetro de revers~aopara permuta�
~oes lineares (D(n) = n + 1) e 
ir
ulares (D(n) = n), 
om sinais,
orrigindo uma a�rma�
~ao do artigo de Ke
e
ioglu e Sanko� [6℄ sobre o diâmetrolinear D(n). Finalmente, justi�
amos a pr�ati
a, 
omum nos artigos, de 
al
ulars�o d(�; �), �xando a priori uma das pontas das mol�e
ulas de DNA. Provamos quequando �1 = �1 ou �n = �n �e su�
iente 
al
ular d(�; �).A partir destes estudos, surgiram algumas quest~oes que passamos a 
omentar.Primeiro, em que 
ondi�
~oes temos d(�; �) � d(�; s � �)? Neste trabalho, demos
ondi�
~oes su�
ientes para que isto o
orra (Teorema 4.3). Contudo, um exemploapresentado por Palmer e 
o-autores [8℄ n~ao seguia este padr~ao, mas tamb�em levavaa uma distân
ia m��nima. Por �m, 
hamamos de representantes �otimas de duas
lasses, que representam dois 
romossomos 
ir
ulares, duas permuta�
~oes, uma de




ada 
lasse, que levam a uma distân
ia de revers~ao m��nima. A quest~ao neste 
aso �e
omo 
ara
terizar este 
onjunto das representantes �otimas.Referên
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