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Resumo

Rearranjos de Genomas, diferentemente das mutacoes mais comuns
que afetam pontualmente o genoma, afetam grandes trechos do genoma
e sao um desafio para a teoria da computacdo, uma vez que, na mai-
oria dos casos, computar a distancia entre dois genomas considerando
operagoes globais resultam em problemas NP-Dificeis. Além disso, te-
mos o Problema da Ordenacao de Genomas, onde buscamos calcular
o numero minimo de eventos de rearranjos necessarios para ordenar
blocos conservados de genomas, onde os genomas sao representados
por permutagoes. Um modelo de rearranjo determina quais eventos de
rearranjo sao permitidos para ordenar uma permutacao ou transfor-
mar uma permutacao em outra. Dentre os eventos de rearranjo mais
comuns, temos a reversao e a transposicao. Modelos considerando os
dois eventos citados acima, separadamente, ja possuem vasta biblio-
grafia. Entretanto, modelos considerando os dois eventos em conjunto
ainda foram pouco explorados. Nosso trabalho de mestrado tera como
meta estudar a versao do problema que permite o uso de reversoes
e transposigoes. Esta proposta apresenta alguns conceitos iniciais e
resultados j& existentes sobre este problema, bem como especifica o

objetivo do nosso trabalho.

1 Introducao

O problema de rearranjo de genomas busca, dados dois genomas, encontrar
uma sequéncia de rearranjos que transforma um genoma no outro. Esta
sequéncia pode ser utilizada para estimar a distancia evolutiva ou mesmo o
grau de parentesco entre os dois genomas comparados. Diferente das muta-

¢oes pontuais que afetam moléculas constituintes do genoma, os eventos de



rearranjo afetam grandes porc¢oes do genoma, tornando esta abordagem mais
adequada para comparacao de genomas completos.

O genoma de uma espécie é composto de cromossomos, representados
como um conjunto ordenado de genes. Outra forma de representacao dos
cromossomos se da por meio de blocos conservados, sendo estes blocos regioes
de alta similaridade entre os dois genomas comparados. Estes blocos podem
ser genes, ou qualquer subsequéncia conservada em ambos os genomas.

O objetivo em problemas de rearranjo de genomas é encontrar a menor
sequéncia de eventos de rearranjo que transforma um genoma em outro. O
tamanho desta sequéncia ¢ denominado distdincia evoluciondria entre indivi-
duos, e parte do principio de que a natureza sempre utiliza o menor niimero
de operagoes, com base em uma teoria conhecida como principio da maxima
parcimonia.

Na literatura foram propostos diversos eventos de rearranjo de genomas,
também conhecidos como operagoes, dentre os quais podemos citar fusao,
fissao, reversao, transposicao e transreversao. Estes eventos de rearranjo
formam um grupo de mutagoes que afetam um trecho do genoma, em con-
trapartida com as mutacoes pontuais que afetam apenas um nucleotideo.

Um modelo de rearranjo determina o conjunto de operagoes permitidas
para se transformar um genoma em outro. Nos estudos iniciais em rearranjos
de genomas, o foco se deu em modelos de rearranjo que permitiam apenas
um tipo de operacao, capazes de explicar cenarios evolutivos simples. Mais
tarde, surgiram modelos que permitiam duas ou mais operagoes, possibili-
tando assim a analise de cenarios evolutivos mais complexos.

As segOes seguintes estao organizadas da seguinte forma: a Sec¢ao 2 apre-
senta conceitos tedricos importantes para este trabalho. A Secao 3 apre-

senta formalmente o Problema da Ordenacao de Permutagoes por Reversoes



e Transposi¢oes. A Sec¢ao 4 apresenta limitantes para problemas de rearranjo
de genomas. A Secao 5 descreve os objetivos deste trabalho. A Segao 6 apre-
senta a metodologia que utilizaremos neste trabalho. A Secao 7 descreve o

cronograma que seguiremos no decorrer do trabalho.

2 Fundamentacao Teoérica

Em Problemas de Rearranjos de Genomas, um genoma é representado como
uma n-tupla cujos elementos representam os genes. Supondo que nao haja
repeticao de genes, esta n-tupla é uma permutacao m = (m; w3 ... T,), com
m€{-n,—(n—1),..., =2, -1, 41,42, ..., +(n—1),+n} e |m| # |m;| <> i # j.
Cada elemento m; possui um sinal, + ou —, que indica a orientacao do gene
que ele representa. Quando nao hé informacao sobre a orientagao dos genes,
este sinal é omitido.

Dadas duas permutacoes m e o, e um modelo de rearranjo M, o pro-
blema de transformar a permutagao 7 na permutacgao ¢ consiste em encon-
trar a menor sequéncia de operagoes pi, po, ..., p; pertencentes a M tal que
mp1pe...pr = 0. O tamanho desta sequéncia representa a distancia entre as
permutagoes m e o com respeito ao modelo M, e é denotada por dy(m, o)
(neste caso, dy(m,0) = t). A maior distancia entre duas permutagoes de
tamanho n com respeito ao modelo M é chamada de didmetro da distancia
de rearranjo, e é denotada por Dy(n).

Definindo-se a permutagao identidade como ¢, = (1 2 ... n), a ordenagao
de uma permutacao a na permutacao identidade ¢,, e a distancia entre elas
com respeito a um modelo M é denotada por dys(a, t,) = dp(). Este pro-

cesso é equivalente ao processo de transformar a permutacao 7 na permutagao

! 1 ¢ ainversa de o tal que 07! -0 = ¢,

o se tomarmos a« = o~ - 7, onde o



Vomoo™ - 0) = dyla,t,) = dy(a). Por

uma vez que dy(m,0) = dy(o~
exemplo, se m = (13254)eoc=(24513),entao o' = (41523),

o l-0=(12345)=15,ec0 - m=(45132).

2.1 Reversao

Uma reversao p(i,j) ¢ uma operacao que inverte a ordem e a orientagao dos
genes entre os pontos ¢ e j de um cromossomo. Formalmente, uma reversao
p(i,7), com 1 < i < j < n, aplicada ao genoma 7™ = (m 7 ... 7,), gera a
permutagao wp(i,j) = (M1 ... Mim1 —Tj co. — T Wi .. Tp)-

Quando nao se conhece a orientagao dos genes, tem-se o Problema de
Reversao de Permutagdes sem Sinal, que foi provado ser NP-Completo por
Caprara [7]. Bafna e Pevzner |2] apresentaram os primeiros estudos sobre
este problema, o que resultou em um algoritmo de aproximacgao de fator
1.75. Posteriormente, Christie [8] apresentou um algoritmo de aproximagcao
de fator 1.5. Atualmente, o melhor algoritmo conhecido para o problema
possui fator de aproximagao 1.375, proposto por Berman e coautores [4].

Uma variacao deste problema, bastante estudada na literatura, consiste
em um modelo de rearranjo em que as reversoes sempre ocorrem no prefixo da
permutagao, conhecido como Problema de Ordenacao de Panquecas [13,17].
Atualmente, o melhor algoritmo conhecido para este problema, proposto por
Fischer e Ginzinger [12], possui fator de aproximagao 2.

Para o caso em que a orientacao dos genes é conhecida, denominado Pro-
blema de Reversao de Permutacoes com Sinal, existem algoritmos polinomiais
exatos, sendo que o primeiro foi apresentado por Hannenhalli e Pevzner [15].
Atualmente, o algoritmo mais eficiente disponivel na literatura possui com-
plexidade subquadratica [23]. Para o caso em que se deseja saber apenas

o valor da distancia de reversao de permutacoes, ha também um algoritmo



linear [1].

2.2 Transposicao

Uma transposi¢ao ¢ um evento de rearranjo que tem a propriedade de trocar
dois blocos adjacentes de genes de lugar. Formalmente, seja uma permutacao
7w = (m 7 ... m,). Uma transposi¢do p(i,j,k), onde 1 <i < j <k <n-+1,
remove o intervalo [i,j — 1] de 7 e o insere entre m;_1 e m. O resultado é

a permutacao mp(i,J, k) = (m1 ... Mi—1 Tj .. Tp—1 T oo Tj—1 T ... T). Defi-

nimos a distancia de transposicao entre duas permutacoes como um numero
minimo de transposi¢oes necessarias para transformar uma permutacao na
outra.

O primeiro algoritmo de aproximacao para este problema foi apresentado
por Bafna e Pevzner [3], com complexidade de tempo de O(n?) e razao de
aproximagao 1.5. Dentre as contribui¢oes do trabalho de Bafna e Pevzner,
é possivel citar uma estrutura em grafos chamada de Grafo de Ciclos. Esta
estrutura permite a definicao de limitantes inferiores e superiores fortes para
o problema da distancia de transposicao.

Christie [9] prop6s um algoritmo com fator de aproximagao 1.5 mais sim-
ples que o de Bafna e Pevzner, mas com complexidade O(n?). Walter, Dias
e Meidanis |25] desenvolveram um algoritmo com complexidade de tempo
da ordem de O(n?), com fator de aproximagao 2.25. Elias e Hartman [10]
desenvolveram um algoritmo de aproximacao na razao de 1.375 e complexi-
dade O(n?), um avango na razao de aproximagao que nao ocorria desde a
publicagao do trabalho de Bafna e Pevzner, oito anos antes.

Recentemente, Bulteau, Fertin e Rusu provaram que o problema da dis-
tancia de transposi¢ao é NP-Dificil [6], resolvendo essa questdo que perma-

neceu em aberto durante aproximadamente 15 anos.



Diferentemente do problema da distancia de reversao, o problema da dis-
tancia de transposicao nao leva em consideragao a orientagao dos genes, uma

vez que transposi¢oes apenas trocam elementos de posigao.

2.3 Breakpoints

Seja a permutacao estendida que pode ser obtida a partir de 7 inserindo-se
dois novos elementos: 7y =0 e 7,1 1 =n+ 1.

Um breakpoint para o problema de ordenagao por reversoes sem sinal
ocorre entre um par de elementos 7; e m;.; de m, com 0 < i < n, se
|mi — miy1| # 1. A permutagdo identidade é a tunica permutagdo que

(1))

nao possui breakpoints. Por exemplo, 7 = (0-34-1 2-5), onde “-” representa
cada breakpoint desta permutagao. O numero de breakpoints de reversoes
em uma permutacdo sem sinal 7 é denotado por b,.(7). No exemplo acima,
temos que b, (m) = 3.

Um breakpoint para o problema de ordenagao por reversoes com sinal
ou para o problema de ordenacao por transposi¢oes ocorre entre um par
de elementos m; e w11, com 0 < i < n se w41 — m # 1. A permutagao
identidade é a tnica permutacao que nao possui breakpoints. O ntmero de
breakpoints de reversoes em uma permutagao com sinal 7 é denotado por
bz(m). O numero de breakpoints de transposigbes em uma permutagao 7 é
denotado por b (7). Por exemplo, sejam=(0 +1-—-2-+43 +4-—-5-+6¢
c=(012-4-3-56). Logo, br(m) =4 e b(0) = 3.

2.4 Grafo de Breakpoints

O grafo de breakpoints de uma permutagao 7 sem sinal ¢ um grafo de arestas
coloridas Gy(7), com conjunto de vértices dado por V' = {mg, 71, ..., T, Tns1},

que correspondem a cada elemento da notacao estendida de 7, e conjunto de
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Figura 1: Grafo de breakpoints para a permutagdo 7 = (213 6 4 5). Arestas
cinzas estao representadas por arcos pontilhados e arestas pretas por linhas
retas.

arestas dado por ¥ = Ep U E¢, onde Ep é o conjunto de arestas pretas e
E¢ é o conjunto de arestas cinzas. Existe uma aresta preta entre m; e w41
se existe um breakpoint entre m; e m;11, 0 < ¢ < n. Existe uma aresta cinza
entre dois vértices m; e 7, paraalgum 0 <i<j<n+lsemj=m=Elem
e m; nao sao consecutivos em 7.

Um ciclo no grafo G(m) é dito alternante se as cores de cada duas ares-
tas consecutivas deste ciclo sao sempre distintas. O tamanho de um ciclo
alternante C, denotado por [(C'), é o numero de arestas pretas neste ciclo.
Um ciclo é pequeno se [(C) = 2 e longo se {(C) > 2. Uma permutagao m é
simples se Gy(7) nao possui ciclos longos.

Denota-se por ¢(m) o namero de ciclos de uma decomposigdo méaxima de
Gyp(m) em ciclos alternantes com arestas disjuntas. Encontrar uma decompo-
si¢do maxima no niamero de ciclos alternantes é um problema NP-Dificil [7] ,
cujo melhor algoritmo de aproximagao, proposto por Lin e Jiang [19], possui
fator 1,4193 +¢, para algum € > 0. A Figura 1 mostra o grafo de breakpoints
para a permutagao 7 = (21364 5).

Uma extensao do grafo de breakpoints pode ser utilizada para permuta-
¢oes com sinal. Seja a transformacao de uma permutagao com sinal 7 de
tamanho n para uma permutagao sem sinal 7’ de tamanho 2n da seguinte
maneira: substitua elementos positivos m; de 7 por (2z — 1, 2z) em 7’ e ele-

mentos negativos m; de 7 por (2x, 2z — 1) em 7', onde = = |m;|. Dizemos que
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Figura 2: Grafo de breakpoints para a permutacao 7 = (+1 —5 +4 —3 +2).
Arestas cinzas estao representadas por arcos pontilhados e arestas pretas por
linhas retas.

a permutacao 7’ é a imagem da permutacao com sinal 7. No grafo de break-
points de 7’ todo vértice possui grau 2 ou 0, cada componente conexo é um
ciclo alternante e cada ciclo alternante possui, no minimo, 2 arestas pretas,
o que nos leva a uma decomposi¢ao tinica em ciclos alternantes. A Figura 2

exibe o grafo de breakpoints para a permutagao 7 = (+1 —5 +4 —3 +2).

2.5 Grafo de Ciclos

A estrutura Grafo de Ciclos, introduzida por Bafna e Pevzner [3], serve como
base de uma série de limitantes e de algoritmos para o Problema da Ordena-
¢ao por Transposigoes.

O grafo de ciclos G.(7), de uma permuta¢ao m = (m 7y ... m,), ¢ for-
mado pelo conjunto de vértices V(7), o conjunto de arestas pretas E,(7) e o

conjunto de arestas cinzas E,(m) tais que:

o V(m)={—m,+m,—me,+ma, ..., =, +m, } U{0, —(n + 1)}
n+1

o Be(m) = U{(+(i- 1), =)}

n+1
o E,(m) = UA{(-m,+mi-1)}
i=1
As arestas pretas sao numeradas de 1 a n + 1, sendo que a aresta (—m;,
+m;_1) recebe o rotulo i. Todo vértice de G(m) possui uma aresta cinza pare-

ada com uma aresta preta. Isto implica na existéncia de uma decomposicao
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Figura 3: Grafo de ciclos G(7). Arestas cinzas estdo representadas por arcos
pontilhados e arestas pretas por linhas retas. O grafo contém dois ciclos:
Cy = (5,1,3) e Cy = (6,4,2). Cy é um ciclo orientado e Cy é um ciclo nao
orientado.
tnica das arestas de G(7) em ciclos com arestas de cores alternantes, chama-
dos de ciclos alternantes. Seja ¢(m) o namero de ciclos alternantes de G(r).
Seja Cimpar(m) 0 nlimero de ciclos alternantes com ntimero impar de arestas
pretas. A permutagao ¢ é a tinica cujo grafo de ciclos alternantes possui n+ 1
ciclos, sendo todos fmpares. Um ciclo alternantes é chamado de k—ciclo se
ele possui 2k arestas. Um ciclo C é representado pela listagem dos rétu-
los das arestas pretas na ordem em que aparecem no ciclo, C' = (iy, ..., ).
Assume-se que i; é a aresta preta rotulada com o maior niimero em C. Um
k—ciclo é chamado nao orientado se as arestas pretas formam uma sequéncia
decrescente. Caso contrario, o ciclo é chamado de orientado. Uma propri-
edade importante dos ciclos orientados é que permitem a aplicacao de uma
transposigao capaz de gerar um novo ciclo de tamanho fimpar, o que é neces-
sario durante a ordenacao de uma permutagao, uma vez que a permutacao
identidade contém apenas ciclos de tamanho impar.

A Figura 3 mostra o grafo de ciclos para a permutacao m = (52 1 4 3).
O grafo possui dois ciclos, C; = (5,1,3) e Cy = (6,4,2), dos quais C; é um

ciclo orientado e Cy é um ciclo nao orientado.



3 O Problema da Ordenacao de Permutacoes
por Reversoes e Transposicoes

Este problema permite que tanto os eventos de reversao, definidos na Se-
¢ao 2.1, quanto os eventos de transposicao, definidos na Segao 2.2, ocorram
durante a ordenacao de uma permutagao qualquer 7. Uma investigagao pre-
liminar desse problema foi realizada por Blanchette, Kunisawa e Sankoff [5].
Existem duas versoes para este problema, quando considera-se permutacoes
com sinal e quando considera-se permutacoes sem sinal. Ambas as versoes
possuem complexidade desconhecida.

Para o caso de permutagoes com sinal, Walter, Dias e Meidanis [24] apre-
sentaram um algoritmo de aproximacao com razao 2 e limitantes para o
diametro. Meidanis, Walter e Dias [21] apresentaram limitantes para a dis-
tancia, apresentados na Segao 4. Gu, Peng e Sudborough [14] acrescentaram
o evento de transversao ao problema. No evento de transversao, um bloco
¢ destacado do genoma e inserido em outra posi¢ao, mas com a ordem e a
orientagao invertidas. Formalmente, seja p(i, j, k) uma transreversao. Entao,
wp(i,j, k) = (M ... My — Tp—q .. — T T .. Tj—q T ... Ty). Gu, Peng e Sud-
borough [14] apresentaram um algoritmo de aproximacao na razao 2 quando
as trés operagoes sao permitidas. Lin e Xue [20] apresentaram um algoritmo
com fator de aproximagao 1.75 quando, além das trés operagoes citadas an-
teriormente, é adicionada também a operacao RevRev, que aplica reversoes
em dois blocos consecutivos da permutacao em apenas uma operacao. Mais
tarde, Hartman e Sharan [16] melhoraram esta razao para 1.5.

Para o caso de permutagoes sem sinal, Walter, Dias e Meidanis [24] apre-
sentaram um algoritmo de aproximacao com razao 3. Em 2008, Rahman,

Shatabda e Hasan [22] apresentaram limitantes para a distancia e um al-

10



goritmo de aproximagao com fator 2k, onde k é o fator de aproximacao do
algoritmo utilizado para a decomposicao de ciclos. Dado o melhor valor de &
conhecido [19], o fator de aproximagao deste algoritmo torna-se 2.8386 + e,

para qualquer € > 0.

4 Limitantes para Problemas de Rearranjo de
Genomas

No Problema da Ordenacao por Reversoes sem sinal, uma reversao p(i, j)
corta dois pontos da permutacdo: entre (m;_1,7;) e (7;,7j11). Sendo assim,
uma reversao pode criar, manter ou remover até 2 breakpoints e, portanto,
Ab,(m,p) = b.(m-p) —b.(7) € {—2,—1,0,1,2}. Um limitante inferior para a

distancia, proposto por Bafna e Pevzner [2|, pode ser derivado desta propri-

edade: d.(m) > bréﬂ) . Além disso, sempre é possivel encontrar uma reversao
que diminua em pelo menos 1 o nimero de breakpoints se m # ¢, e a ultima
reversao para a ordenacao de uma permutacao sempre remove dois break-
points. Logo, temos como limitante superior d,.(7) < b.(m) — 1, proposto por
Kececioglu e Sankoff [18]. J& em relagdo ao diametro, Bafna e Pevzner [2]
provaram que D,(n) =n — 1.

Para o Problema da Ordenagao por Transposi¢oes, uma transposi¢ao
p(i, j, k) corta trés pontos da permutacgao: entre (m;_1, 7;), (7j_1, 7;) € (7Tp_1,
7). Deste modo, uma transposigao pode criar, manter ou remover até 3 bre-

akpoints e, portanto, Aby(7,p) = by(m - p) — by(7) € {-3,—-2,-1,0,1,2,3}.

be ()
3

Assim, o limitante inferior para a distancia é d;(mw) > proposto por
Bafna e Pevzner [3]. Além disso, sempre é possivel encontrar uma transposi-
¢ao que diminua em pelo menos 1 o niimero de breakpoints se m # ¢. Logo,

temos o limite superior para a distancia: di(m) < by(m). Estes limitantes

11



utilizam apenas o conceito de breakpoints. Limitantes mais precisos, pro-

postos por Bafna e Pevzner [3], consideram o ntimero de ciclos impares no

n+lfcz‘m§mr(G(ﬂ')) Sdt(ﬂ-) S 3(n+1*Cirzpar(G(7r))).

grafo de ciclos da permutacao 7:
Em relagao ao diametro, Bafna e Pevzner [3] provaram o limitante inferior,
| 22| < Dy(n), e Eriksson e coautores [11] provaram o limitante superior,

Dy(n) < |#572].

Ja para o problema da Ordenacao por Reversoes e Transposicoes, con-

siderando permutagoes com sinal e sem sinal, Walter, Dias e Meidanis [24]

n+1—cp(7)

provaram um limitante inferior para a distancia, d,.(m), dr(7) > 5

, e
um limitante inferior para o diametro, |5 | + 2 < Dy (n), Dr(n).

Uma familia é um grupo de permutagoes que compartilham uma mesma
regra de definicao. Para estudar melhor o Problema da Ordenagao de Per-
mutagoes por Reversoes e Transposicoes, definimos uma familia de permuta-
¢oes com sinal e uma familia de permutagoes sem sinal e, para cada familia,
conjecturamos a distancia de ordenacao exata correspondente. Para isso,

elaboramos um algoritmo de ordenagao especifico para cada familia.

Considere as seguintes familias de permutacoes:

— 7l =(+n +(n—1) — (n—2) [trinca] [trincay) ... [trincay]), com:

— trinca; = (+(31 —2) +3i — (3i — 1)), para 1 <i < k;
(+(3k —2) +3k —(3k—1)), sen=3mod 3;
— trincar = ¢ (+(3k—2) + (3k — 1)), se n = 2 mod 3;
(+(3k —2)), se n = 1 mod 3.

(mn(n—2)..2(n—1)(n—=3)..1), sen for par;
mn—-2)..1(n—-1)(n—23) ... 2) se n for impar.

12



Lema 1. Para o Problema da Ordenacgio por Reversoes e Transposicoes,

para permutagoes com sinal, dr (7)) < n — L”T_QJ, para n > 3.

Demonstragio. Considere a familia 7!. E possivel ordenar utilizando o ni-
mero conjecturado de operagoes. Aplique duas transposigoes 7(1,2,n+ 1) e
7(1,2,n), colocando os dois ultimos elementos da permutacdo nas posigoes

corretas. Faga as seguintes operagoes, dependendo do valor de n:
1. Se n # 0 mod 3: Aplique uma reversao p(2,n — 2).

2. Se n = 0 mod 3: Aplique uma reversao p(2,n — 3) e uma transposigao

7(3,m—2,n—1).

Repita k—1 vezes as seguintes operagdes: aplique uma transposi¢ao 7(n—4—
3i,n—3—3i,n—2—3i) e uma reversao p(n—3—3i,n—3—31), com 0 < i < k—2.
Aplique uma reversao p(1,n — 2) para ordenar a permutagao. Assim, temos

de(mh) <24+ 142(k—1)+1=2k+2=2[23] +2=2[2] = n — |252],

senZ0mod3 e dy(rl) <24+2+2(k—1)+1=2k+3=2[%53]+3=
227+ 1=n—|2%2], se n=0mod 3. O

Conjectura 1. Para o Problema da Ordenacdo por Reversoes e Transposi-

¢oes, para permutagoes com sinal, dp(ml) =n — L%J; para n > 3.
A conjectura acima é verdadeira para n < 11.

Conjectura 2. Para o Problema da Ordenacdo por Reversoes e Transposi-

¢oes, para permutagoes com sinal, D(n) = dp (7)) = n — L”T’ﬂ , paran > 3.
A conjectura acima é verdadeira para n < 10.

Lema 2. Para o Problema da Ordenagao por Reversoes e Transposicoes,

considerando permutagoes sem sinal, dpy(72) < [%], para n > 4.

13



Demonstragdo. Considere a familia 2. E possivel ordenar usando o ntimero

conjecturado de operacoes:

1. Faca as seguintes operacoes, dependendo da paridade de n:

1.1 Sen for impar, use | | transposi¢des para posicionar os elementos

da segunda sequéncia ((n — 1), (n — 3),...,2) entre os elementos

adequados na primeira sequéncia. Ou seja, posicione o elemento

2entreo3eol,04entreobeo 3, eassim por diante.

1.2 Se n for par, faca as seguintes operacoes, dependendo da paridade

de

1.2.1

1.2.2

n.
ok

Se § for par, aplique (%) — 1 transposicoes da forma 7(3

5
1,n—1),7(5,2 + 1,n = 3),7(7,2 + 1,n — 5), ..., 7(% — 1,2

+
+
1,5 +3). A seguir, aplique § transposigoes ou reversoes da
forma 7(2,3,4) = p(2,3),7(6,7,8) = p(6,7),7(10,11,12) =
p(10,11),...,7(n —2,n — 1,n) = p(n — 2,n — 1).

Se § for impar, aplique | %] —1 transposigoes da forma 7(3, 5+
1,n—1),7(52+1,n—3),7(7, 24+1,n—5), .., 7(2—2, 241, 2+
4). A seguir, aplique a transposicao 7(5, 541, 5 +3). Depois,

272

aplique L”T“j transposigoes ou reversoes da forma 7(2, 3,4) =

p(2,3),7(6,7,8) = p(6,7),7(10,11,12) = p(10,11),...,7(5 —
3,5 —2,5—1) = p(5 — 3,5 — 2). Entao, aplique a opera-
cao 7(5 + 1,5 +2,5 +3) = p(5 + 1,5 + 2) seguida de ||
transposigoes ou reversoes da forma 7(5 + 3,5 +4,5 +5) =
p(5+3,5+4),7(5+7,5+8 5+8) = p(5+7,5+8),..,7(5 —
3,m 28— 1)=p(2—32-2)

2. Use uma reversao p(1,n) para reverter a sequéncia completa.

14



Note que dyi(m7) < |5] +1=[5], du(m}) <G —14+5+1 =75, se§ for

par, e dpy(72) < ([ 2] — 1)+ 14 |22+ 14 2] = [ 2]+ [ 22] + 2] +1 =12,

n )
se 5 for fmpar. [

Conjectura 3. Para o Problema da Ordenac¢ao por Reversoes e Transposi-

¢oes, considerando permutagoes sem sinal, d.(72) = [%], paran > 4.

Conjectura 4. Para o Problema da Ordenacao por Reversoes e Transpo-
sigoes, considerando permutagoes sem sinal, D(n) = dy(72) = [%], para

n > 4.

As Conjecturas 3 e 4 sao verdadeiras para n < 13.

5 Objetivos

Para o Problema da Ordenacao de Permutagoes por Reversoes e Transposi-
¢oes apresentado na Secao 3, considerando permutagoes com sinal e permu-
tagoes sem sinal, pretendemos melhorar os limitantes existentes, obter algo-
ritmos de aproximacao com fatores melhores que os existentes assim como
estudar algumas classes de permutacoes, que podem ajudar a entender me-
lhor o problema. Acreditamos que os fatores de aproximacao atual, 2 para
permutagoes com sinal e 2k para permutagoes sem sinal, onde k é o fator de
aproximacao do algoritmo utilizado para a decomposicao de ciclos, possam
ser melhorados, tendo em vista que os melhores algoritmos de aproximacgao
para o problema de transposi¢ao e o problema de reversao sem sinal possuem
fator de aproximagao 1.375 [4,10]. Além disso, trabalharemos na prova das

conjecturas propostas na Secao 4.
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6 Metodologia

O trabalho a ser realizado é, em grande parte, teérico. O estudo de teoremas

e provas dos trabalhos j& existentes na literatura sao a principal base para

o estabelecimento dos limitantes e das classes de permutacoes especificas.

Sempre que possivel e necessario, no entanto, programas serao desenvolvidos

para comprovar a validade dos resultados obtidos.

7 Cronograma

2013 2014 2015
alslo|x|pla[r|mfalm]s]sfals[o|N|p[s]r|M[alnm|i]s

1 * k * k *k k k *

2 * * * * * * * * * * * *

3 * *

4 *

5 * * k * * *

6 % |k | % | x| % | %

7 x| x| ok | x| % | %

8 x| x| * | ok | %

9 *

10 *

1. Obtencao dos créditos obrigatorios em disciplinas do programa de mes-

trado;

2. Revisao Bibliografica;

3. Escrita da proposta de mestrado;

4. Exame de qualificacao do mestrado;

5. Investigacao sobre limitantes, considerando permutacoes com sinal e

sem sinal, para o valor do diametro;
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6. Definicao das classes de permutacoes com sinal e permutacoes sem sinal

para as quais é possivel determinar a distancia exata;

7. Investigacao de algoritmo com um melhor fator de aproximacao, para
as versoes do problema que consideram permutagoes com sinal e sem

sinal;
8. Escrita da dissertagao;
9. Revisao da dissertagao;
10. Defesa da dissertacao.

E importante ressaltar que o cronograma apresentado pode ser adaptado a
medida que os avancos ocorrerem, uma vez que tais avangos poderao nos
levar a resultados mais promissores que outros, o que nos faria dedicar mais

tempo em uma ou mais atividades em detrimento de outras.
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