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Sumaério

Apresentamos descricoes sucintas de 7 problemas de comparacao de sequéncias de
caracteres, que podem ser resolvidos por programacao dinamica. Alguns desses pro-
blemas sao particularmente importantes na area de biologia computacional. Com base
nessas descri¢oes apresentamos uma formulacao geral que captura de maneira uniforme
todas as formulagoes especificas, permitindo assim a implementa¢ao de um 1nico pro-
grama que resolve todos os problemas. Essa implementagao foi realizada e se encontra
disponivel através da WWW. Descrevemos também um algoritmo associado simples
que permite contar o ntumero de solucoes étimas de um dado problema; tal recurso é
particularmente util em aplica¢oes de biologia computacional.

Abstract

We present succinct descriptions of 7 problems on character sequence comparison sol-
vable by dynamic programming. Some of these problems are particularly important in
computational biology. Based on these descriptions we present a general formulation
for all 7 problems, allowing thus the implementation of a simple program that is able
to solve each of those problems, depending on the user’s choice. This implementation
was written and the corresponding program is available through the WWW. We also
describe a simple associated algorithm that efficiently counts all optimal solutions of a
given problem. Such a feature is useful in computational biology applications.

1 Introducao

Este trabalho trata de problemas envolvendo comparacoes de pares de seqiiéncias de carac-
teres. Uma seqiiéncia de caracteres, ou simplesmente uma seqiiéncia, é uma sucessao finita
de simbolos pertencentes a um certo conjunto de tamanho finito (o alfabeto). Assim, se
Y ={A, C, G, T} é um alfabeto, ACCG e CGAAT sdo seqiiéncias.

O objetivo do trabalho foi produzir um programa com interface pela WWW que resolve
diversos problemas de comparacao de pares de seqiiéncias. Foram identificados sete proble-
mas deste tipo, todos eles passiveis de solucdo pela técnica de programacao dindmica. Uma
formulacido uniforme para o tratamento desses problemas foi desenvolvida, aproveitando a
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semelhanca entre eles. Com base nesta formulacao foi produzido um programa conforme o
objetivo.

Na secao 2 apresentamos os problemas de comparacdo de seqiiéncias enfocados e suas
formulagdes. Na secdo 3 mostramos a formulacdo uniforme para todos os problemas. Esta
formulacdo foi implementada, incluindo a possibilidade de recuperacdo ou contagem de
todas as solucoes 6timas de um problema. Na secdo 4 descrevemos o algoritmo de contagem
de solucbes e na secao 5 damos detalhes da implementacdo e da interface. Finalmente, a
secao 6 traz a conclusdo deste artigo.

2 Comparacao de seqiiéncias e programacao dinamica

Nesta secdo apresentamos os problemas enfocados pelo trabalho. Todos eles sdo problemas
bem conhecidos na literatura [1, 2, 3, 4], mas desconhecemos uma fonte que os descreva da
maneira sistemdtica e conjunta dada abaixo.

2.1 Alinhamento Global

O problema do alinhamento global de duas seqiiéncias consiste em se determinar quao
parecidas sao essas seqiiéncias. Formalmente, dadas duas seqiiéncias s e t sobre um alfabeto
Y, queremos posicionar s sobre ¢ de modo a formar colunas com dois caracteres (z,y) em
cada coluna (este posicionamento é o alinhamento de s e t). Vamos permitir que um caracter
de s ou um de t seja alinhado com um caracter especial - ¢ ¥ chamado de espaco. Tendo
um alinhamento, a cada coluna ¢ devemos associar uma pontuacao p;(z,y). Chamamos p
de sistema de pontuagao. O valor de um alinhamento é dado por >, p;(,y).

Dado um sistema de pontuacdo, o problema do alinhamento global (AG) consiste
em se determinar o alinhamento de valor maximo. Por exemplo, se s = ACGTTCGAAC e
t = ACTTCGAAG, e se p é dado por

1 sex =1y
p(xvy): -1 sex#y, T,y € Y (1)
-2 sex=-ouy=-,

um alinhamento global de valor maximo é o seguinte:

ACGTTCGAAC
ACTT-CGAAG

Seu valor é 7 x (+1) +2 x (—=1) 4+ 1 x (=2) = 3. O sistema de pontuacdo utilizado
recompensa colunas e caracteres iguais, e penaliza colunas com caracteres diferentes, prin-
cipalmente se um deles for um espaco. kste é um problema fundamental em diversos
contextos, particularmente para comparacao de seqiiéncias de DNA ou de proteinas [4].

Para resolver esse problema utiliza-se a conhecida técnica de programacao dinamica [1].
Nesta técnica chega-se ao valor desejado através do preenchimento de uma matriz M de
dimensdao n + 1 por m + 1 onde n = |s| e m = |t|. O alinhamento de valor maximo (ou
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alinhamento 6timo) é dado pelo valor de M[n,m], sendo que os valores intermediarios sao
dados pela seguinte recorréncia:

M[i—1,7 =11+ p(z,y)
M[i,j] = max ¢ M[i—1,j]+ v3 (2)
M, — 1]+ v4

onde

) N V1 se $Z:y]
p($“y]) - { vy S€ T 7£ Yi

As constantes simbdlicas v, tém o seguinte significado: v; é a pontuacido dada para
caracteres iguais, v, é a pontuacdo dada para caracteres diferentes e v3 e v4 840 pontuacoes
dadas no caso de haver um espaco na coluna. Para o sistema de pontuacao (1) acima esses
valores sao v1 = 1,v3 = —1,v3 = v4 = —2. (A razdo de se definir duas constantes diferentes
com o mesmo valor ficard clara na secdo 3.)

A base da recorréncia é dada pelos valores da primeira linha e primeira coluna:

M]Ji, 0] = ivs, para 0 < i < mn, e M[0,j] = jvs, para 0 < j < m.

O algoritmo que acha o valor do alinhamento 6timo deve simplesmente preencher os
valores da matriz obedecendo as regras da recorréncia acima. A existéncia da matriz evita
calculos supérfluos (e esta é a esséncia da técnica de programagao dindmica), resultando
numa complexidade de ©(nm).

A obtencdo do alinhamento propriamente dito se faz percorrendo o caminho que leva de
M{[n,m] a MJ0,0], seguindo as células de M que efetivamente contribuiram para o valor de
M{[n,m]. Note que pode haver mais de um caminho, o que significa que pode haver mais
de uma solucdo 6tima para o problema. Na secdo 4 é descrito um algoritmo que conta o
nimero de solucoes étimas.

2.2 Outros problemas de comparacao de sequéncias

Nesta secdo descrevemos os outros seis problemas de comparacdo de seqiiéncias abordados.

Alinhamento Prefixo-Sufixo (APS): neste problema estamos interessados em conse-
guir um alinhamento entre o prefixo de uma seqiiéncia e o sufixo de outra. Para descrever
este problema precisamos definir formalmente as noc¢des de prefixo e sufixo.

Se w é uma seqiiéncia formada pela concatenagao das seqiiéncias u, # e v (ou seja,
w = uzv), dizemos que u é um prefizo de w, x é um fator de w e v é um sufizo de w (v e v
sao também fatores de w).

Este problema é importante para a montagem de fragmentos de DNA [4]. Por exemplo:
dadas as seqiiéncias s = CTTGGATTCTCGG e t = CAGCGTGGT gostariamos de obter o seguinte
alinhamento:

---CTTGGATTCTCGG
CAGCGTGG-T------
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Note que para obter tal alinhamento ndo devemos penalizar espacos nas extremidades.
Isto é facilmente conseguido com uma inicializacdo conveniente da matriz de programacio
dinamica M, e o valor do alinhamento 6timo é dado pela célula de maior valor da ultima
linha de M. Os valores intermediarios sao dados pela mesma recorréncia ja vista, (2). A
inicializacdo deve ser assim:

M]Ji, 0] = ivs, para 0 <i<mn, e M[0,j]=0, para 0 < j < m.

Com essa inicializacdo da matriz obteremos o alinhamento étimo entre um prefixo de s
e um sufixo de t; se estivéssemos interessados no alinhamento étimo entre um prefixo de t e
um sufixo de s bastaria inicializar a primeira coluna da matriz com zeros e a primeira linha
com valores jvy. As constantes vg tém o mesmo significado que no problema AG.

Alinhamento Local (AL): este problema é outra variacdo do problema AG, sendo o
objetivo obter o melhor alinhamento de fatores de uma seqiiéncia com fatores da outra
seqiiéncia. Por exemplo: dadas as seqiiéncias s = TTCAGCACTTGGATTCTCGG e ¢ = AGCGTGG,
um possivel alinhamento seria:

TTCAGCA-CTTGGATTCTCGG

Este problema é importante na comparacao de seqiiéncias de proteinas, pois é comum
que duas proteinas possuam certos trechos muito parecidos em meio a outros que sao muito
diferentes [4].

O valor do alinhamento 6timo é dado pelo maior valor presente em M apds seu pre-
enchimento. Isso significa que pode haver mais de um elemento na matriz com esse valor
méaximo, o que indicaria a presenca de mais de um par de fatores cujo alinhamento é étimo.
Os valores da matriz sdo dados pela seguinte recorréncia:

M[i—1,j = 1]+ p(z,y)

. M[i =1, ]+ o5
M[i, j] = max Mli,j— 1]+ vy (3)
0

onde

) miser; =y
p($“y]) - { vy S€ T 7£ Yi

As constantes vy tém o mesmo significado que no problema AG e a primeira coluna
e a primeira linha devem ser inicializadas com zero. Note que embora tenha sido dada a
formulacao especifica (3) para este problema, a tunica diferenca dela para (2) é o acréscimo
de um zero.
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Subseqiiéncia Comum Maxima (SUBMAX): uma subseqiiéncia de uma seqiiéncia
dada é um subconjunto ordenado de elementos desta seqiiéncia, ndo necessariamente con-
secutivos. Exemplo: BCDB é uma subseqiiéncia de ABCBDAB. Dadas duas seqiiéncias s e t,
uma subseqiiéncia comum é uma seqiiéncia que é ao mesmo tempo subseqiiéncia de s e de .
Exemplo: BCA é subseqiiéncia comum as seqiiéncias ABCBDAB e BDCABA. Uma Subseqiiéncia
Comum Méxima é aquela de maior comprimento entre todas as possiveis subseqiiéncias co-
muns. Neste problema estamos interessados em encontrar a subseqiiéncia comum maxima
de duas seqiiéncias dadas. O tamanho desta subseqiiéncia é dado pelo valor de M[n,m],
sendo que os valores intermediarios sao dados pela seguinte recorréncia:

Mi=1,j =1+ vy sea; =y,

max{ Miyj— 1]+ v se x; £ y;
onde vy = 1, v3 = v4 = 0. A inicializacdo é dada por M[i,0] = 0 para 0 < i < n, e

MIJ0,7] =0 para 0 < j < m.

Os valores das constantes vy, v € v4 nao estdo vinculados a nenhum sistema de pon-
tuacdo, ou seja, terdo sempre os valores acima para este problema. O motivo de se usar
esta notagdo é que estas constantes sao usadas para facilitar o tratamento homogéneo apre-
sentado na Sec¢ao 3.

Supersequéncia Comum Minima (SUPMIN): se w é uma subseqiiéncia de u, dize-
mos que u é uma superseqiiéncia de w. Exemplo: ABCBDAB é uma superseqiiéncia de BCDB.
Dadas duas seqiiéncias s e t, uma superseqiiéncia comum ¢é uma seqiiéncia que é ao mesmo
tempo superseqiiéncia de s e de t. FExemplo: dadas as duas seqiiéncias: ABC e DCABEF,
uma superseqiiéncia comum as duas é: AAAAADCABECFDDD. Uma Superseqiiéncia Comum
Minima é aquela de menor comprimento entre todas as possiveis superseqiiéncias comuns.
Neste problema estamos interessados em encontrar a superseqiiéncia comum minima de
duas seqiiéncias dadas. O tamanho desta superseqiiéncia é dado pelo valor de M[n,m],
sendo que os valores intermediarios sao dados pela seguinte recorréncia:

Mii—1,j—1]+ v se z; = y;

Mli, jl = . M[i—1,7]4+ vs3 (5)

min Mliyj— 1]+ v4 se T; £ Y;
onde vy = v3 = vy = 1. A inicializacdo é dada por M[i,0] = i para 0 < ¢ < n, e
M]J0,j] = j para 0 < j < m. Novamente as constantes simbdlicas foram utilizadas para

facilitar o tratamento uniforme a ser visto abaixo.

Subcadeia Comum Mé&xima (SUBCAD): no problema SUBMAX foi enfatizado o
fato de que uma subseqiiéncia de uma seqiiéncia nao precisava ter seus elementos neces-
sariamente consecutivos. Se impusermos a necessidade dos elementos serem consecutivos,
passamos a chamar a subseqiiéncia de subcadeia e os termos subcadeia comum e Subcadeia
Comum Méxima sao definidos de maneira andloga a que foi feita no problema SUBMA X.
Neste problema estamos interessados em encontrar a subcadeia comum maxima de duas
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seqiiéncias s e t dadas. Exemplo: dadas as duas seqiiéncias: AEFJBCDK e GHBCDIFJ a sub-
cadeia comum maxima é BCD. Vale observar que este problema pode ser resolvido de forma
mais eficiente, sem o uso da programacao dinamica (usando arvore de sufixos [2]), mas foi
incluido por se tratar de um problema interessante envolvendo seqiiéncias. O tamanho da
subcadeia comum maxima é dado pelo maior valor presente em M apds seu preenchimento.
Os valores da matriz sdo dados pela seguinte recorréncia:

Mii—1,j— 1]+ vy se z; = y;
0 se x; # y;

sendo que v; = 1. A inicializacdo é dada por M[;,0] = 0 para 0 < ¢ < n,e M[0,j]=0

para 0 < 57 < m. Mais uma vez usamos uma constante simbdlica v; tendo em vista o
tratamento uniforme a ser visto na Secdo 3.

Distancia de Edigdo (DE): dadas duas seqiiéncias s e t, o objetivo é efetuar certas
operacOes sobre s para transforma-la em ¢. Estas operacoes sdo:

1. Substituicdo de um elemento por outro numa posicao qualquer da seqiiéncia.
2. Remocdo de um elemento da seqiiéncia.

3. Insercdo de um elemento qualquer numa posicao da seqiiéncia.

Cada operacao tem um custo ndo-negativo associado. O custo total é a soma dos custos
de todas as operacbes que transformam s em {. Da-se o nome de Distdancia de Fdi¢do ao
menor custo total possivel. Este valor é dado pelo valor de M[n,m], sendo que os valores
intermedidrios sdo dados pela seguinte recorréncia:

Mli—1,7=1]+ p(z,y)

M[lvj]:mln M[l—l,]]+?]3 (7)
Mli,j— 1]+ vq
onde
o) visen; =y
p($“y]) - { vy S€ T 7£ Yis
sendo que vy = 0, v = v3 = vg4 = 1. A inicializacdo é dada por M[i,0] = ¢ para

0<i<mn,eM[0,j]=jpara0 < j < m. As constantes tém o seguinte significado. v;:
custo de uma nao-operacao (substituicao de elementos iguais); vy: custo para substituir
um elemento por outro; v3: custo para remover um elemento z; da seqiiéncia s; v4: custo
para inserir um elemento y; na seqiiéncia s. Com os valores definidos acima estaremos
minimizando o nimero total de operacoes sem fazer distin¢ao entre elas. Para este problema,
assim como ocorre nos problemas AG, APS e AL, pode-se definir um outro sistema de
pontuagao.
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3 Tratamento uniforme

Nesta secao mostramos como todos os problemas apresentados na secdo anterior podem
ser resolvidos por uma mesma abordagem uniforme, o que constitui uma das principais
contribuicoes deste trabalho.

As descrigoes dos problemas da secdo anterior deixam claro que existe uma semelhanca
muito grande entre as formulacées dos diversos problemas. As seguintes diferencas podem
ser observadas: 1) em alguns problemas se usa a funcdo max e em outros a fungao min;
2) a situagao em que estas funcoes devem ser usadas difere: no caso dos problemas SUB-
MAX e SUPMIN essas fungoes sao usadas apenas se x; = y;, enquanto que nos demais
esta condi¢do ndo é verificada; 3) a forma como a matriz é inicializada e os valores das
constantes v, também diferem de problema para problema; 4) o valor 6timo procurado estd
em diferentes células da matriz depois de preenchida. Apesar dessas diferencas, é possivel
encontrar uma formulacio geral para todos os problemas.

Para obter uma formulagao geral para os problemas SUBMAX e SUPMIN, por exem-
plo, basta trocar a fun¢do min por max na matriz M de SUPMIN, inicializd-la com valores
negativos e mudar os sinais das constantes vg. Analogamente, uma mesma formulacao para
os problemas AG, APS e DE é obtida trocando min por max em DE. Fazendo uma analise
cuidadosa de todos os problemas, chega-se a seguinte formulacdo geral para a resolucao dos
7 problemas:

Mli—1,7—1]+ p(z,y)

. Mli—1,5]+ v
M[i, j] = max Mli,j— 1] + vy (8)
Us

onde

) N V1 se $Z:y]
p($“y]) - { vy S€ T 7£ Yi

Note que as constantes vy e a inicializacdo de M continuam dependendo do problema
que estd sendo resolvido. A seguir demonstramos que esta formulacdo estd correta.

Teorema 3.1 A formulacdo acima, com valores adequados para as constantes vy e ini-
cializacoes especificas, corretamente determina a solugdo de cada um dos problemas em
consideracdo.

Demonstragao:  Para resolver os problemas AG e APS defina vs = —o0 e para o
problema AL defina vs = 0. E imediato ver que a formulacio geral (8) acima “simula”
a formulacdo especifica (2), que vale tanto para AG quanto para APS. Para simular o
problema DE faca vs = —oo e tome wy,v3,v4 e a inicializacdo da primeira coluna e da
primeira linha com valores negativos para que a funcdo min possa ser substituida pela funcdo
max. Para o problema SUBMAX defina vy = 1, v3 = v4 = 0 e v = v5 = —00. Dessa
forma, se ocorrer que z; # y;, o valor da matriz saird de M[i— 1, j] 4+ v3 ou M, j — 1] 4 vy,
concordando com a definigao (4) de M em SUBMAX. Por outro lado, quando ocorrer
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Tabela 1: Valores das constantes e forma de inicializa¢do para cada problema.

problema v | v v3 on vs | M[i,0] | MO, 7]
AG 1 -1 -2 -2 | —© 13 jU3
APS 1 -1 -2 -2 | —x 13 0
AL 1 -1 ] -2 | -2 0 0 0

SUBMAX 1 | — 0 0 —00 0 0

SUPMIN | -1 | -0 | —1 -1 | — —1 -7

SUBCAD 1 | —00 | —00 | —© 0 0 0
DE 0 | =1 | =1 | =1 | =0 | = —;

x; = y; a escolha saird do maximo entre valores dependentes das trés células adjacentes
a célula com valor sendo calculado. Isso estda de acordo com a definigao (4) da matriz M
de SUBMAX, apesar desta s6 considerar o valor da célula da diagonal na situa¢do em
que z; = y;. A justificativa para isso é o fato do valor da célula de cima e da esquerda
diferirem da célula da diagonal em no mdximo uma unidade, ou seja, sempre teremos
M[i—1,j]< M[i—1,j—1]4+1e M[i,j—1] < M[t — 1,5 — 1] + 1. Isso ocorre porque
a diferenca de valores entre células vizinhas é no mdximo 1, j4 que o valor de uma célula
é o valor de uma vizinha acrescentando-se v3 = v4 = 0 ou v; = 1. Este mesmo raciocinio
vale para o problema SUPMIN, realizando a devida troca de sinais. Para o problema
SUBCAD defina v5 =0, v = v3 = v4 = —0o0 e v; = | e uma simples inspecdo mostra que
assim obtemos a formulagao especifica (6) desse problema. O

Resumimos na Tabela 1 os valores das constantes vy e a forma de inicializacao da matriz
M para cada problema.

4 Recuperagao das solugoes a partir da matriz de progra-
macao dinamica

A partir da matriz M a recuperagdo da solucao (por exemplo, o alinhamento 6timo em
AG), se faz percorrendo os elementos da matriz segundo a férmula de recorréncia que
gerou os valores das suas entradas. Para os problemas AG, SUBMAX, SUPMIN e DE
a posicdo inicial para se comecar a recuperacio da solucdo é M[n,m]. Para o problema
APS a recuperacio deve ser iniciada a partir da célula de valor mdximo da tltima coluna
da matriz. Os problemas AL e SUBCAD tém suas solugdes recuperadas iniciando-se a
partir das células de maior valor da matriz. A posicdo final da recuperacdo em geral é
M]J0,0], mas nos problemas AL e SUBCAD é a primeira célula encontrada com valor
7ero.

O algoritmo utilizado para a recuperagao da solucao 6tima (valido para todos os 7
problemas) consiste na realizagao de uma busca em profundidade no grafo definido pela
construcao dos valores da matriz M. Nesse grafo cada célula da matriz que efetivamente
contribuiu para o valor 6timo é um vértice; e existe aresta orientada do vértice M|, j] para
o vértice Mt —1,7—1] (ou M[i—1,j]ou M[i, j—1]) se esta dltima célula contribuiu para o
valor da primeira. Uma soluc¢do 6tima é um caminho orientado da célula inicial (que varia
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de problema para problema) para a célula final (idem). A realizagao de uma busca no grafo
descrito para encontrar um caminho terd que, no pior caso, percorrer todas as células da
matriz. Assim sendo seu tempo de execugao é O(nm).

O grafo descrito acima é aciclico. Isso permite modificar a busca em profundidade para
que ela recupere todas as solucdes 6timas de um dado problema ao invés de apenas uma. A
modificacdo é a seguinte: Ao fazer o retrocesso, a busca desmarca todos os vértices visitados;
isto permite que a partir de ramos (isto é trechos de um caminho) ainda nao visitados outros
ramos ja visitados venham a ser visitados novamente.

Uma justificativa para capacitar o programa a recuperar todas as solucdes 6timas vem da
aplicacdo dos problemas aqui discutidos em biologia computacional. Em biologia molecular
é muito comum a situagdo em que se sabe de antemio que um determinado problema
tem apenas uma solugao (por exemplo, o “alinhamento correto”). Porém, devido a erros
na leitura de uma seqiiéncia biolégica como o DNA, podem existir vdrias solucoes 6timas
para um problema de alinhamento, sendo que apenas uma delas é a corretal. O bidlogo
molecular precisa entao inspecionar todas as solugbes para decidir (baseado em informagoes
adicionais) qual delas é a correta.

Por outro lado, é também comum a situagdo em que o nimero de solucdes étimas é
enorme. Isso ocorre, por exemplo, quando comparamos duas seqiiéncias de DNA que tem
pouco ou nada a ver uma com a outra. Nesse caso provavelmente o nimero de solucoes
Otimas é muito grande, e nenhuma delas é “boa”. Assim sendo, é desejavel incorporar ao
programa a capacidade de contar eficientemente o nimero de solugoes étimas sem ter que
recupera-las uma por uma (o que levaria O(Snm), onde S é o nimero de solugbes 6timas).
Tal nimero, juntamente com o valor 6timo da matriz, sdo dois indicadores importantes
da qualidade da resposta. A seguir descrevemos um algoritmo que conta eficientemente o
nimero de solucoes étimas.

O algoritmo é uma busca em largura modificada no mesmo grafo descrito acima. A
modificacdo consiste em levar em conta o grau de um vértice no momento de inseri-lo na
fila utilizada numa busca em largura. O grau de um vértice v é definido aqui como o nimero
de arestas da forma (u,v) (ou seja, quantos vértices tem v como vizinho). Cada vértice s6
é inserido se o nimero de vezes que foi visitado (incluindo a visita corrente) é igual a seu
grau. Um pseudo-cédigo para o algoritmo é mostrado na Figura 1. Um argumento indutivo
simples mostra que esse algoritmo estd correto. Seu tempo de execucdo é proporcional
a0 nimero de células da matriz no pior caso, sendo portanto o mesmo do algoritmo que
determina o valor da solucdo, isto é, O(nm).

5 Implementacgao e interface

O programa que implementa os algoritmos descritos neste trabalho foi escrito em C++4
usando o compilador GCC (GNU software) em ambiente Unix. O ndmero de linhas do
nicleo do programa (referente a inicializagao das constantes v;, inicializagao e célculo da

1A - . , - () . . .

A rigor, nesse caso devem ser incluidas também as solugdes sub-dtimas, pois os erros de leitura mencio-
nados podem fazer com que a solugao correta nao esteja entre as solugoes 6timas. Nao seria dificil adaptar o
programa aqui descrito para recuperar também todas as soluges que estejam a um certo € do valor étimo.
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Contadores (todos inicialmente zerados):
¢,: numero de caminhos que passam pelo vértice v
0, grau do vértice v
Z,: numero de visitas feitas ao vértice v
Num primeiro percurso do grafo, calculamos 6,
O percurso se inicia na célula t (que depende do problema)
Filalnsere(fila, t)
enquanto fila ndo estd vazia faga
u — FilaRemove(fila)
Visita u
para todo vizinho v de u faga
by, — 6, + 1
se v ainda nao foi visitado entao
Filalnsere(fila, v)
No segundo percurso, contamos todos os caminhos
cp — 1
Filalnsere(fila, t)
enquanto fila ndo estd vazia faga
u — FilaRemove(fila)
para todo vizinho v de u faga
Ty — Ty +1
Cy — Cy Ty
se ¢, = z, entao
Filalnsere(fila, v)
devolve ¢, onde s é o vértice final de todos os caminhos.

Figura 1: Algoritmo para contagem do nimero de solucoes
matriz) é cerca de 150, o que mostra a economia do tratamento uniforme aqui proposto. A
interface tem duas versdes, uma para a execucao através de linha de comando e outra através
da WWW, utilizando algum browser. Esta tltima foi implementada usando o padrao CGI

(Common Gateway Interface).
Os campos disponiveis para preenchimento na tela pelo usudrio sdo os seguintes:

e as duas seqiiéncias de entrada (maximo de 80 caracteres)

e problema a ser resolvido

e sistema de pontuacao a ser usado nos problemas 1, 2, 3 ou 7 (defaults sao fornecidos)
e forma de apresentacao da solucao:

— apenas o niimero de soluc¢bes 6timas
— apenas a matriz de programacdo dinamica

— todas as soluctes 6timas
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— a matriz de programacdo dindmica e todas as solu¢bes 6timas
— visualizacao grafica da matriz de programacao dinamica
O programa estd disponivel em

http://www.dcc.unicamp.br:8368/seq_problems.html

6 Conclusao

Neste trabalho mostramos como é possivel criar um mesmo algoritmo que resolve 7 proble-

mas distintos de comparacao de seqiiéncias, partindo do fato de que todos eles podem ser

resolvidos por programacio dindmica. Esse tratamento uniforme permitiu a criacdo de um

programa elegante e conciso, disponivel via WWW, que resolve os problemas descritos.
As extensoes previstas do trabalho sdo as seguintes:

e Permitir leitura e gravagdo em arquivos (o que também permitird a resolugao de
problemas de tamanho grande).

¢ Incluir outros problemas da literatura que se encaixem nesta formulacdo geral.
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