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Introducao



Introdugdo

Motivacao

e Rearranjos de Genomas sdo muta¢des que afetam uma grande porcao
do genoma.

e O numero de rearranjos capazes de transformar um genoma em outro
pode ser usado como uma medida da distancia evolutiva entre os
genomas.

e Essa distancia pode ser usada em outros problemas no campo da
Biologia Computacional como a construgdo de arvores filogenéticas e a
deteccdo de genes ortdlogos.
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Introdugdo

Eventos de Rearranjo

e Chamamos de modelo de rearranjo o conjunto de eventos de rearranjo

sendo considerado.

e Alguns eventos de rearranjo: transposi¢ao, revers3o, insercdo, delecio,
translocagdo e double cut and join (DCJ).
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Introdugdo

Representacao do Genoma

Depende das caracteristicas dos genomas e do modelo de rearranjo.

e Vamos considerar apenas genomas lineares que possuem um Unico

Cromossomo.

Para tornar a notacdo uniforme, adicionamos um gene artificial no

comego e no final do genoma.

A quantidade de nucleotideos entre genes (tamanho das regides

intergénicas) é considerada na representagio.
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Introdugdo

Representacao do Genoma

Um genoma G ¢é representado por uma string S e uma lista de inteiros

S.

e Cada caractere da string S representa um gene.

A orientagdo dos genes é representada por um sinal + ou — associado
a cada caractere.

e Quando omitimos os sinais, temos um genoma sem sinais. Caso
contrério, temos um genoma com sinais.

Cada inteiro de S representa o tamanho de uma regido intergénica.
o= (1AL (a1 (E)o (A 1 (8]0 (+0)

S=[+-A+B+B-A-B+F], $=[341010]
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Introdugdo

Representacao do Genoma

S| e |5 sdo os tamanhos de S e de § (|S| = |5] + 1).
o S;

v

e S5; é a regido intergénica entre S; e S;11.

¢é o caractere na i-ésima posicdo de S.

e 3> s é o conjunto de caracteres distintos, sem considerar os sinais.

e Os elementos de X5 sdo chamados de rétulos.

occ(a, S) é a ocorréncia de aw em S.

occ(S) = maxqex (occ(a, 5)).

FOHOnORONORODG

S| =7, |S| =6, ¥s={I,A, B,F}, occ(S) = occ(B,S) =3
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Introdugdo

Representacao do Genoma

e Quando comparamos um par de genomas por eventos conservativos,
esses genomas devem ser balanceados.
e Dois genomas G = (5, 5) e H = (P, P) sdo balanceados se:

> Y5 =12p;
> occ(a, S) = occ(a P), para todo a € Xs;
S )

e Dois genomas sao desbalanceados caso contrério.
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Eventos de Rearranjo



Eventos de Rearranjo

Reversao

G=(5) — (5:) IW(E) E) W) (5

P N\ TN
6.2 = (5] () IS (S ] (S

o =(+ P B2 BIe (AT (0 B{ 0] ()
6.(38)  (+1 2L+ BY OO T+ A 2 (B (+BJU3(-D) 2 (+F)
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Eventos de Rearranjo

Transposicao

G= 51) (51'71) $|x/( Si) (Sj—l) y|y’(5j) (Sk—l) Z|Z/(Sk) (S\SI
G =15 =@) o (Sin) oW( S5 ) () 2l (S ) (Sg) ' (5 ) - (s

g=(+1)21 (-B) 2 (-B) 11 (-4) 1 (+c) o (-B) 3 (-D)0)2 (+F

R OEONONONOIOBOIG

©,
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Eventos de Rearranjo

Insercao

6=(5 Y (5 Y (51) — (Sis
N ORI OE DD

6~ ()3 (B8] 2 (-1 @

Gt - (oA B8 e (A1 (+F)
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Ev

entos de Rearranjo

Delecao

ORI MO PORID)

Gyl = C) HAEOE (@

o =(+ (B AT )0 (1)
603" =(+I JI(+B 0 (+F)
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

e Distancia de Reversao:

(2 (e PO 2] 2 (] 1 (2] 2 (1)
OnOnONGRORQS EC
w=( a0 (AT (o2 (a2 (re) s ()3 (1)

dist(G,H) =3
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

e Os primeiros estudos de distancia de rearranjo [Bafna e Pevzner 1996;
Bafna e Pevzner 1998; Walter et al. 1998; Watterson et al. 1982]
possuem as seguintes limita¢des:

» Os genomas devem ser balanceados;
> Regides intergénicas ndo eram consideradas;
» Cada gene aparecia apenas uma vez no genoma.
e Nesse cendrio, a distancia de reversao em genomas com sinais pode ser
encontrada com um algoritmo polinomial exato [Hannenhalli e Pevzner
1999].

e Entretanto, encontrar a distancia de reversdo em genomas sem sinais
ou as distancias envolvendo transposicdo pertence a classe de
problemas NP-dificil [Bulteau et al. 2012; Caprara 1999; Oliveira et al.
2019].
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

e Novos estudos comecaram a introduzir as operacdes de insercao e
dele¢do (indels) para lidar com genomas desbalanceados [Braga et al.
2011; El-Mabrouk 2000].

e Nesse cendrio, a distdncia de reversio e indels em genomas com sinais
pode ser encontrada com um algoritmo polinomial exato [Willing et al.
2021].

e Entretanto, encontrar a distancia de reversao e indels em genomas sem
sinais ou as distancias envolvendo transposicdo pertence a classe de
problemas NP-dificil [Alexandrino et al. 2021b].
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

e Qutros estudos incluiram regides intergénicas ao modelar os genomas
[Brito et al. 2020; Fertin et al. 2017].

e Nesse cendrio, encontrar as distancias envolvendo reversdo ou
transposicdo em genomas com ou sem sinais pertence a classe de
problemas NP-dificil [Brito et al. 2020; Oliveira et al. 2021a; Oliveira
et al. 2021b].

e Estudos recentes combinam regides intergénicas e indels [Alexandrino
et al. 2021a; Alexandrino et al. 2021c].
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

e Existem ainda estudos que consideram que genes podem ter miltiplas
copias e lidam com genomas balanceados sem considerar as regides
intergénicas [Chen et al. 2005; Rubert et al. 2017].

e Nesse cendrio, encontrar as distancias envolvendo reversio ou
transposicdo em genomas com ou sem sinais pertence a classe de
problemas NP-dificil [Christie e Irving 2001; Radcliffe et al. 2005].
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

Tabela 1: Aproximagdes conhecidas para distancias de rearranjo em genomas com sinais levando
em conta a presenca de repeticdo de genes ou regides intergénicas (RI).

Distancia de...

Sem Repeticdo de Genes

Com Repeticao de Genes

e Indels

Sem RI Com RI Sem RI Com RI
Reversio Exato 2 160cc(S), 4occ(S)  8occ(S)
Reversdo e Transposicdo 2 3 240cc(S), 6oce(S)  9occ(S)
Reversao e Indels Exato 3 - -
Revers3o, Transposi¢cdo 3 _ _
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Eventos de Rearranjo

Distancia de Rearranjo

Tabela 2: Aproximagdes conhecidas para distancias de rearranjo em genomas sem sinais levando
em conta a presenca de repeticdo de genes ou regides intergénicas (RI).

Distancia de... Sem Repeticdo de Genes Com Repeticao de Genes
Sem RI Com RI Sem RI Com RI
Revers3o 1.375 4 160cc(S), 4occ(S)  8occ(S)
Transposicio 1.375 3.5 120cc(S), 6occ(S)  6oce(S)?
Reverso e Transposicdo | 2.8334 + € 4 240cc(S), 6oce(S)  8occ(S)
Reversdo e Indels 2 4 - -
Transposi¢ao e Indels 8 4.5 = =
Revers3o, Transposicdo
3 6 - -
e Indels

Laproximac3o assintética.
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Particao Intergénica




Particdo Intergénica

Reverso de um Genoma

e rev(G) = (R, R) é o reverso de um genoma G = (S, 5):
> [Rl =S}
» Ri = —S5/i+1,V1 < i < |S], se G é um genoma com sinais;
» Ri = Sis|—it1, V1 < i < [S], se G é um genoma sem sinais;

> Ri=5z_;1-
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Quebra

e Uma quebra de um genoma G = (S
em dois genomas H = (P, P) e K =
intergénica Si.

(A3 (81 (+0) 1 (+0) 2 (0o (B) 1{-C) 2 (+2)

é uma operacdo que separa G

v

,5) é
(Q, Q) a partir de uma regido
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Particdo Intergénica

Particao com Sinais

e Uma particdo com sinais comum entre duas strings com sinais
balanceadas S e P é um par de sequéncias de strings (S, P) tal que:

1. As strings de S quando concatenadas correspondem a S.

2. As strings de P quando concatenadas correspondem a P.

3. As strings de S podem ser reordenadas e revertidas para obtermos as
strings de P.

s=(+1|+c -B|+A B —B|-D +F)

p=(+I[+B +B —A|+c -B|[=D ¥H)
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica com Sinais

e Uma particdo intergénica com sinais comum entre dois genomas com
sinais balanceados G = (S, 5) e # = (P, P) é um par de sequéncias de
genomas com sinais (S, P) tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.
3. Os genomas de S podem ser reordenados e revertidos para obtermos os

genomas de P.

BOBCE
()0
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica com Sinais

e Uma particdo intergénica com sinais comum entre dois genomas com
sinais G = (S, 5) e H=(P, 1‘5) é um par de sequéncias de genomas
com sinais (S, P) tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.

3. Existe uma bijecdo ¢ entre uma subsequéncia S’ de genomas de S e uma
subsequéncia P’ de genomas de P, tal que: (i) Se ¢(i) = j, onde S; € &
e P; € P, entdo S; = P; ou rev(S;) = P;; e (ii) Seja X o conjunto de
rétulos dos caracteres de S que n3o pertencem a S’ e Y o conjunto de
rétulos dos caracteres de P que n3o pertencem a P/, entdio X NY = 0.

- @E@ = @@
SOnin - NOAON I
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica com Sinais

e Uma particdo intergénica com sinais comum entre dois genomas com
sinais G = (S, 5) e H=(P, 1‘5) é um par de sequéncias de genomas
com sinais (S, P) tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.

3. Existe uma bijecdo ¢ entre uma subsequéncia S’ de genomas de S e uma
subsequéncia P’ de genomas de P, tal que: (i) Se ¢(i) = j, onde S; € &
e P; € P, entdo S; = P; ou rev(S;) = P;; e (ii) Seja X o conjunto de
rétulos dos caracteres de S que n3o pertencem a S’ e Y o conjunto de
rétulos dos caracteres de P que n3o pertencem a P/, entdio X NY = 0.

- @E@ = @@
SOnin - NOAON I
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica Reversa

e Uma particdo intergénica reversa comum entre dois genomas sem
sinais G = (S, 5) e H=(P, 1‘5) é um par de sequéncias de genomas
sem sinais (S, P) tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.

3. Existe uma bijecdo ¢ entre uma subsequéncia S’ de genomas de S e uma
subsequéncia P’ de genomas de P, tal que: (i) Se ¢(i) = j, onde S; € &
e P; € P, entdo S; = P; ou rev(S;) = P;; e (ii) Seja X o conjunto de
rétulos dos caracteres de S que n3o pertencem a S’ e Y o conjunto de
rétulos dos caracteres de P que n3o pertencem a P/, entdio X NY = 0.

SOBOHOROS DGR BC
S OB "---@.--®
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica Direta

e Uma particdo intergénica direta comum entre dois genomas sem sinais
G =(S,5) e " = (P,P) éum par de sequéncias de genomas sem
sinais (S, P) tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.

3. Existe uma bijecdo ¢ entre uma subsequéncia S’ de genomas de S e uma
subsequéncia P’ de genomas de P, tal que: (i) Se ¢(i) = j, onde S; € &
e P; € P, entdo S; = Pj; e (ii) Seja X o conjunto de rétulos dos
caracteres de S que n3o pertencem a S’ e Y o conjunto de rétulos dos
caracteres de P que n3o pertencem a I/, entdo XN Y = (.

S OBOIORORODCIE HC)
NOHGNONOROBORONO
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Particdo Intergénica

Particoes Flexiveis

e Nas versGes do problema de particio apresentadas até aqui, temos uma
condicdo muito restrita ao exigirmos que as regides intergénicas sejam
iguais.

e Podemos aceitar pequenas diferencas nas regides intergénicas.

e Um genoma flexivel H = (P, ,E’) ¢ representado por uma string P e
uma lista de pares de inteiros P. Cada par (15{, I5f) de P indica que a
regido intergénica correspondente a esse par tem seu tamanho no
intervalo [P!, P?].

e Um genoma G = (S, §) é dito compativel com um genoma flexivel
H = (P, P), denotado por G ~ H se S=P e
Pi<S <Psvl<i<l|§.
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Particdo Intergénica

Particao Intergénica Flexivel Direta

e Uma particdo intergénica flexivel direta comum entre um genoma sem
sinais G = (S, S) e um genoma flexivel sem sinais % = (P, P) é um
par (S,IP), composto por uma sequéncia de genomas sem sinais S e
uma sequéncia de genomas flexiveis sem sinais PP, tal que:

1. O genoma G pode ser quebrado nos genomas de S.

2. O genoma H pode ser quebrado nos genomas de P.

3. Existe uma bijecdo ¢ entre uma subsequéncia S’ de genomas de S e uma
subsequéncia P’ de genomas de P, tal que: (i) Se ¢(i) = j, onde S; € &
e P; € P, entdo S; = Pj; e (ii) Seja X o conjunto de rétulos dos
caracteres de S que n3o pertencem a S’ e Y o conjunto de rétulos dos
caracteres de P que n3o pertencem a I/, entdo X N Y = (.

OO0 O OXKEENEN ) =x )
FOLIGLIOHOHOLOWE 0
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Problemas de Particao Minima
Tabela 3: Problemas de particdo minima de strings de acordo com o tipo de particdo e com a

representacdo das regides intergénicas (RI). Esses problemas buscam minimizar o nimero de
quebras necessarias para formar a partic3o (S, P).

Particao Direta | Particao Reversa | Particdao com Sinais
Sem RI PCMS PRCMS PSCMS
RI Fixas PICMS PIRCMS PISCMS
RI Flexiveis PFCMS PFRCMS PFSCMS

PCMS: Particgdo Comum Minima de Strings;

PRCMS: Parti¢do Reversa Comum Minima de Strings;

PSCMS: Partigdo com Sinais Comum Minima de Strings;

PICMS: Parti¢do Intergénica Comum Minima de Strings;

PIRCMS: Parti¢do Intergénica Reversa Comum Minima de Strings;

PISCMS: Particdo Intergénica com Sinais Comum Minima de Strings;
PFCMS: Parti¢do Intergénica Flexivel Comum Minima de Strings;

PFRCMS: Parti¢do Intergénica Flexivel Reversa Comum Minima de Strings;
PFSCMS: Particdo Intergénica Flexivel com Sinais Comum Minima de Strings.

© N RN
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Particdo Intergénica

Relacoes entre Particoes e Rearranjos

e Para genomas balanceados com sinais e sem regides intergénicas, uma
(-aproximac¢do para PSCMS garante uma 2/-aproximacgdo para a
distancia de reversdo [Chen et al. 2005] e uma 3/-aproximacdo para a
distancia de reversdo e transposi¢do [Siqueira 2021].

e Para genomas balanceados sem sinais e sem regides intergénicas, uma
(-aproximac¢do para PRCMS garante uma 2/{-aproximacdo para a
distancia de reversdo e uma 3/-aproximacao para a distancia de
reversdo e transposi¢do [Siqueira 2021].

e Para genomas balanceados sem sinais e sem regides intergénicas, uma
l-aproximacdo para PCMS garante uma 3/-aproximac3o para a
distancia de transposicdo [Shapira e Storer 2007].
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Particdo Intergénica

Relacoes entre Particoes e Rearranjos

e Para genomas balanceados com sinais e com regides intergénicas, uma
(-aproximacdo para PISCMS garante uma 4/-aproximac3o para a
distancia de reversdo e uma 4.5/-aproximacao para a distancia de
reversdo e transposi¢do [Siqueira et al. 2022].

e Para genomas balanceados sem sinais e com regides intergénicas, uma
l-aproximacdo para PIRCMS garante uma 4/-aproximacdo para a
distancia de reversdo e uma 4/-aproximag¢ao para a distancia de
reversdo e transposi¢do [Siqueira et al. 2021a].

e Para genomas balanceados sem sinais e com regides intergénicas, uma
l-aproximacdo para PICMS garante uma 3/-aproximac3o assintdtica
para a distancia de transposi¢do [Siqueira et al. 2021a].
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Particdo Intergénica

Algoritmos para Particao

e Algoritmos da literatura:
» Nao consideram regides intergénicas e assumem que 0Ss genomas sao
balanceados.
» O melhor fator de aproximagdo conhecido era 4occ(S) para PCMS e
8occ(S) para PRCMS e PSCMS [Kolman e Walen 2007].
e Em genomas balanceados, o algoritmo que propomos [Siqueira et al.
2021a] garante uma aproximagdo com fator 2occ(S) para os problemas

sem regides intergénicas e com regides intergénicas fixas.

e Adaptamos esse algoritmo, como uma heuristica, para lidar com

genomas ndo balanceados.
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Empacotamento Maximo de Ciclos




Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

S=(+] +A -B -B —A -B +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F)

I -A +A 4B -B 4B -B +A -A +B -B -C +C -F
. . L] L] L] . L] L] L] . . L] L] L]
L] Ld L] L L] . L] L L] L L] Ld L] L

41 -B +B -B +B +A -A -B +B 4D -D -C +C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

S=(+] +A -B -B —A -B +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F)

+1 -A +A +B -B +B -B 4+A -A +B -B -C +C -F

+41 -B +B -B +B +A -A -B +B +D -D -C +C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

S=(+] +A -B -B —A -B +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F)

+I -A—~+A4 +B~-B +B—~-B +4—~-A +B—~-B -C~+C -F

+I -B\_4B -B\_+B +A/-A4 -B\_+B +D\_/-D -C\_J+C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

S=(+] +A -B -B —A -B +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F)

+1 —Am—#—A +BnB +BmB +A[\A +BmB -C/~t+C -F

+I —B\_/+B —BU+B A A —BU+B +D\/-D -C\_J+C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

S=(+] +A -B -B —A -B +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F)

+1 —Am—#—A +BnB +BmB +A[\A +BmB -C/~t+C -F

+I —B\_/+B —BU+B +AU A —BU+B +D\/-D -C\_J+C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

e Um empacotamento de ciclos alternados é um conjunto de ciclos
alternados disjuntos, tais que:

» Cada vértice pertence a exatamente um ciclo.

» Uma aresta cinza pertence a um ciclo see ela ndo tem uma aresta gémea
ou sua aresta gémea também pertence a algum ciclo do empacotamento.

» A quantidade de arestas vermelhas que conectam dois vértices +a e —«
em algum ciclo é igual a max(0, occ(a, S) — occ(cv, P)), se a aresta
conecta vértices advindos de S, ou a max(0, occ(«, P) — occ(a, S)), se
a aresta conecta vértices advindos de P.

+1 -A—~+A +B -B +B -B +A -A +B -B -C +C -F

T T
1 l- - - 1
z Z -7 Z
z Z Z
1 A A~ gt s 1
1 =7 1
1 Prand //’/ e //// 1
- e - e - - - -

+1 -B 4B -B +B +A -A -B +B +D/-D -C +C -F
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Empacotamento Maximo de Ciclos

Grafo de Adjacéncias

e Um empacotamento de ciclos alternados codifica uma correspondéncia
entre os caracteres, o que permite transformar as strings em

permutacdes (strings sem repeticdo de caracteres).

§=(+I +A -B -B -A -B +C +F) w=(+l +A —B -B' -A" -B" +C +F)

P=(+I +B +B -A +B -D +C +F) o=(4I +B +B" -A"4B" -D +C +F)

+1 -A—~+A +B -B +B -B +A -A +B -B -C +C -F

hg - Pl - ?

! 2l Ll P o7 !

\ -z z T - P4 \

1 / ,/ - /’/ // |
Pt ~= - - ~=

1 -7 - R - 1

+I -B 4B -B +B +A -A -B 4B +D/-D -C +C -F
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Experimentos Praticos

Bases de Dados

e Criamos bases para cada modelo de rearranjo considerando genomas

com e sem sinais.

e Apresentaremos aqui as bases para os genomas com sinais e para o
modelo considerando apenas o evento de revers3o.

e As bases foram geradas a partir dos parametros O € {25, 50, 75,100},
e L € {10, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80,90, 100}. Para cada par desses
parametros, construimos duas base contendo 1000 genomas cada.
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Experimentos Praticos

Bases de Dados

° RL Para a construcao dos genomas dessas bases, geramos uma string
S escolhendo 100 caracteres de um alfabeto de tamanho L. Em
seguida, transformamos S em uma nova string P aplicando O
operacdes de reversdo, seguidas de L—J operacdes de delecdo de um
tnico caractere, seguidas de L—J operacdes de insercdo de um dnico
caractere.

° ﬁé: Essas bases s3o construidas por um processo similar ao usado nas
bases Ré, mas além da string S foi gerada também um lista de inteiros
S. Para a lista S foram escolhidos aleatoriamente, com uma
distribuicdo uniforme, 101 inteiros no intervalo [0,100]. Além disso, as
operacdes aplicadas em P envolvem também a lista S, 0 que produz
uma lista P.
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Experimentos Praticos

Para cada par de genomas, geramos 100 correspondéncias entre genes
de ambos os genomas.

Aplicamos o algoritmo de particdo para cada par de genomas.

Para cada novo par, geramos novamente 100 correspondéncias entre
genes de ambos os genomas.

e Com as correspondéncias, computamos as distancias de reversao
usando um algoritmo para o caso em que n3o hda mais de uma cépia de
cada gene [Alexandrino et al. 2021b].

Para as bases Ré, computamos também as distancias usando duas
heuristicas para o problema de Empacotamento Méximo de Ciclos (a
heuristica de Algoritmo Genético (AG) e a heuristica de
Empacotamentos Aleatérios (EA)).
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Experimentos Praticos

Resultados

Tabela 4: Cada linha corresponde a um conjunto de bases (unindo todos os valores de L) e

apresenta a média das distancias de reversdo (considerando o minimo e a média de todas as

correspondéncias) e a média dos tempos de execucdo (para calcular as distancias ou as partigdes).

Sem Particdo Com Particao
Base Distancia Tempo (s) Distancia Tempo (s)
Min. Med. Distancia Min. Med. Particao Distancia

RL | 8819 9548  19.04 65.11  70.36  0.90 11.92
Rk, | 89.00 9439  18.25 81.18 8580  0.96 16.40
Rk | 8441 8877  16.94 80.92 8491  1.04 16.05
Rbo | 7481  78.44 1450 73.05 7648  1.13 13.91
RL | 10235 11513  21.89 7547  84.94  0.89 14.01
REL | 10132 11126  20.62 93.84 10278  0.99 17.40
RL | 9350 10153  18.71 9128  98.92  1.06 16.91
Rk, | 80.68 8699  15.93 80.06  86.22  1.15 15.20
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Experimentos Praticos

Resultados

Tabela 5: Médias das distancias de reversdo e dos tempos de execu¢do considerando o minimo
das correspondéncias (MAP) ou as heuristicas de empacotamento (AG e EA). A primeira parte da
tabela apresenta os resultados sem o algoritmo de particdo e a segunda com o algoritmo de

particdo.

Base Distéancia Tempo (s)

MAP AG EA | Particio MAP AG EA
RL | 88.19 80.62  83.59 - 19.04  0.18 0.12
RE, | 89.00 8333  84.42 - 18.25  0.16 0.11
RL | 8441 7189 7257 - 16.94  0.12 0.09
RLy | 7481 5268  53.34 - 1450  0.07 0.07
RE | 6511  66.02  66.34 0.90 11.92 011 0.08
RL | 8118 7676  77.38 0.96 16.40  0.13 0.08
RL | 80.92 6811  68.70 1.04 16.05  0.11 0.09
Rl | 73.05 5051  51.11 1.13 13.91  0.06 0.06
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Objetivos

e Encontrar novas solucdes para as diferentes variacGes dos problemas de
particdo.
e Estabelecer novas relagdes entre esses problemas e os problemas de

rearranjo de genomas.

e Buscar por novos algoritmos para os problemas de rearranjo utilizando
mapeamentos das strings em permutacdes e empacotamento maximo
de ciclos.
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Metodologia

e Para cada um dos problemas, iniciaremos com um estudo tedrico,
desenvolvendo heuristicas, algoritmos exatos ou algoritmos que
garantam um fator de aproximac3o.

e |Implementaremos os algoritmos descritos e realizaremos experimentos
praticos para verificar o desempenho obtido.

e Realizaremos testes primariamente em bases de dados construidas
artificialmente (quando possivel, utilizaremos bases ja presentes na
literatura).

e Pretendemos realizar testes com genomas reais para validar o uso dos
algoritmos desenvolvidos.

e Realizaremos, quando possivel, uma comparagdo com outros algoritmos

existentes na literatura.
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Planejamento

Cronograma das Atividades

Semestres

2021/1 | 2021/2 | 2022/1 | 2022/2 | 2023/1 | 2023/2 | 2024/1 | 2024/2
1 X X X X
2 X X
3 X
4 X
5 X X
6 X X
7 X X X
8 X X X
9 X X X
10 X X
11 X

. Revisdo da literatura;

. Participagdo no Programa de Estdgio Docente (PED);
. Escrita da proposta de doutorado;

. Exame de Qualificagdo Especifico (EQE);
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Planejamento

Cronograma das Atividades

Semestres

2021/1 | 2021/2 | 2022/1 | 2022/2 | 2023/1 | 2023/2 | 2024/1 | 2024/2
1 X X X X
2 X X
3 X
4 X
5 X X
6 X X
7 X X X
8 X X X
9 X X X
10 X X
11 X

5. Estagio de Pesquisa no Exterior;
6. Investigacdo dos problemas de particdo e distdncia de rearranjo com e
sem regides intergénicas em genomas balanceados;
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Planejamento

Cronograma das Atividades

Semestres

2021/1 | 2021/2 | 2022/1 | 2022/2 | 2023/1 | 2023/2 | 2024/1 | 2024/2
1 X X X X
2 X X
3 X
4 X
5 X X
6 X X
7 X X X
8 X X X
9 X X X
10 X X
11 X

7. Investigacdo dos problemas de particdo e distancia de rearranjo com e
sem regides intergénicas em genomas ndo balanceados;

8. Investigacdo dos problemas de particdo e distdncia de rearranjo com
regides intergénicas flexiveis em genomas balanceados;
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Planejamento

Cronograma das Atividades

Semestres

2021/1 | 2021/2 | 2022/1 | 2022/2 | 2023/1 | 2023/2 | 2024/1 | 2024/2
1 X X X X
2 X X
3 X
4 X
5 X X
6 X X
7 X X X
8 X X X
9 X X X
10 X X
11 X

9. Investigacdo dos problemas de particdo e distancia de rearranjo com
regides intergénicas flexiveis em genomas n3o balanceados;

10. Escrita e revisdo da tese;

11. Defesa da tese.
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Publicagées

Publicacoes

e “Heuristics for Genome Rearrangement Distance with Replicated
Genes" (Gabriel Siqueira, Klairton Lima Brito, Ulisses Dias e Zanoni
Dias), publicado na revista IEEE/ACM Transactions on Computational
Biology and Bioinformatics (2021).

e “Heuristics for Cycle Packing of Adjacency Graphs for Genomes with
Repeated Genes" (Gabriel Siqueira, André Rodrigues Oliveira,
Alexsandro Oliveira Alexandrino e Zanoni Dias), apresentado na
conferéncia Brazilian Symposium on Bioinformatics (BSB'2021). Esse
trabalho recebeu o prémio de melhor artigo da conferéncia.
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Publicagées

Publicacoes

e "Approximation Algorithm for Rearrangement Distances Considering
Repeated Genes and Intergenic Regions” (Gabriel Siqueira, Alexsandro
Oliveira Alexandrino, André Rodrigues Oliveira e Zanoni Dias),
publicado na revista Algorithms for Molecular Biology (2021).

e “Signed Rearrangement Distances Considering Repeated Genes and
Intergenic Regions" (Gabriel Siqueira, Alexsandro Oliveira Alexandrino
e Zanoni Dias), apresentado na conferéncia 14th International
Conference on Bioinformatics and Computational Biology
(BICOB’2022).
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