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Motivacao



Motivacao

= Biologia Computacional.
= Comparacdo de Genomas.

= Rearranjo de Genomas.



Conceitos



Conceitos

Representacao de um Genoma

w m=(m T W ... Tp)
nomre{—n, —(n=1); ..., =1, +1 .0 +(n— 1), +n}
o ml = ml e i=

Permutacées com sinais
= T=(+5+2+4 -1 -3)
= = (+1 ... +n)
» p,=(—n ... =1)



Conceitos

Composicao

= A composicdo entre as permutacoes 7 e o, definida como wo o, é
uma operacado que resulta em uma nova permutacao a.

T = (m 72 ... ™)
—Moy|, S€ 0} < 0
o = (0102 ... 04) o=
Ty, S€ 0 >0
o0 = (Mg Toy - - Tg,) =
Exemplo
T = (=3 +2 -5 +1 +4 +6)
o =(+1 -4 -3 -2 45 16)

moo =(-3-1+5-2+4+4+46) =«



Conceitos

Modelo de Rearranjo
= Define quais eventos podem ser aplicados para transformar uma
permutacdo em outra.

= A distancia entre as permutacdes m € o no modelo M é o tamanho
da menor sequéncia de eventos de rearranjo que transforma 7 em o,
e é denotada por dy(w, o).

Eventos Abordados
= Revers3o.
= Transposicao.

= VariacGes com restricoes adicionais.



Distancia x Ordenacdao

Permutacao Inversa

= A permutacdo inversa de uma permutacdo 7 é representada como
7!, Essa permutac3o indica a posicdo e a orientacdo de cada
elemento i em 7.

T =(+2 -1 +4 -5 +3 +6)
! = (-2 +1 +5 +3 —4 +6)
mon ! :7T7107T:L6

Equivaléncia

du(m, o)

1

= dy(root,o007t)

- dM(CY, Ln)



Reversao

Definicoes
= Uma reversdo p(i,j), com 1 < i< j< n, é um evento que inverte a
posicao e a orientacdo dos genes em um bloco do genoma.
T :(+7T1 cow AT AT oo FT AT . +7Tn)
mop(ij) =(+m ... +mi1 =7 ... =T +Tig1 ... +7Tp)

= Uma revers3o de prefixo p(1,), com 1 < j < n, é uma reversdo que
afeta um bloco no inicio do genoma.

= Uma revers3o de sufixo p(i,n), com 1 < i< n, é uma reversio que
afeta um bloco no fim do genoma.



Transposicao

Definicoes

= Uma transposicdo 7(/, j, k), com 1 < i< j< k< n+1, é um evento
que troca de posicao dois blocos adjacentes de um mesmo genoma
wli...j—1] e w[j... k— 1], mas sem afetar a orientacdo e a posicdo
dos genes nos blocos.

Us :(Tl'l...7T,',17T,'...7Tj,17Tj...7Tk,17Tk...7rn)

mor(i,j,k) = (m ... M1 T ... M1 T ... Wjo1 Tk ... Tn)

= Uma transposicao de prefixo 7(1,/, k), com 1 < j< k<n+1,é
uma transposicdo que afeta um bloco no inicio do genoma.

= Uma transposicio de sufixo 7(i,j,n+ 1), com 1 <i<j<n+1,é
uma transposicao que afeta um bloco no fim do genoma.



A permutacdo estendida é obtida a partir de 7 inserindo dois novos
elementos: my = 40 e w41 = +(n+ 1).
Definicoes
= Um breakpoint ocorre entre um par de elementos 7; e ;11 de T,
com0<i<n, semyy —m #1.
= Um breakpoint de prefixo ocorre em um par de elementos 7; e i1
de 7, com 0 < i < n, tal que 711 — m; # 1.
= Um breakpoint de prefixo ou sufixo ocorre em um par de elementos
m; e mip1 de m, com 0 < i < n, tal que 11 — 7 # 1.

Exemplo de Breakpoint

m = (+0-—2 —1-+4 +5- —3- +6)



A permutacdo estendida é obtida a partir de 7 inserindo dois novos
elementos: my = 40 e w41 = +(n+ 1).
Definicoes
= Um breakpoint ocorre entre um par de elementos 7; e ;11 de T,
com0<i<n, semyy —m #1.
= Um breakpoint de prefixo ocorre em um par de elementos 7; e i1
de 7, com 0 < i < n, tal que 711 — m; # 1.
= Um breakpoint de prefixo ou sufixo ocorre em um par de elementos
m; e mip1 de m, com 0 < i < n, tal que 11 — 7 # 1.

Exemplo de Breakpoint de Prefixo

m = (+0 =2 —1-+4 45 —3 . +6)



A permutacdo estendida é obtida a partir de 7 inserindo dois novos
elementos: mop = 40 e mpy1 = +(n+1).
Definicoes
= Um breakpoint ocorre entre um par de elementos 7; e ;11 de T,
com0<i<n, semyy —m #1.
= Um breakpoint de prefixo ocorre em um par de elementos 7; e i1
de 7, com 0 < i < n, tal que 711 — m; # 1.
= Um breakpoint de prefixo ou sufixo ocorre em um par de elementos
m; e mip1 de m, com 0 < i < n, tal que 11 — 7 # 1.

Exemplo de Breakpoint de Prefixo ou Sufixo

m = (40 =2 —1-+4 +5- —3 +6)



Grafo de Ciclos

O grafo de ciclos [3] G() é construido a partir de uma permutacdo
com sinais m. O grafo é formado por um conjunto de vértices V(7),
um conjunto de arestas pretas E,(7) e um conjunto de arestas
cinzas E.(7) de forma que:

. V(Tl') = {+7T07 —T1, +7T17 ceey —Tn,y +7Tn7 77T"+1}
n+1

= Bp(m) = U A(=mi,+mioa)}
njrl

= Edfm) = U {(+(—1), -}
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Grafo de Ciclos

(@) (b)

A A A A J!‘

+0 -3 43 -2 +2 -5 +5 -4 +4 1 +1 -6

A
+

IS
&
+

o
&

+0 -3 +3 +4 -4 -5 +5 42 -2 -1 +1 -6 +03+32+2-+6+65+54+47

Figura 1: Exemplos de grafo de ciclos.
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Permutacao Simples

¥

+1 +2 +3 -4 +5 +6
+0 -5 +5 4 +4 +2 -2 43 -3 -1 +1 -6

Figura 2: Obtendo a permutac3o simples 7’ = (+5 +4 —2 —3 +1) a partir da
permutacdo m = (+4 +3 —2 +1).
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Heuristicas



Sliding Window

[[71'1,...,

[ J

Processamento

C

Figura 3: Exemplo de funcionamento da heuristica Sliding Window.
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Look Ahead

Figura 4: Exemplo de funcionamento da heuristica Look Ahead.
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Iterative Sliding Window

—

[ [7r1,...,

Ty, T

N J

|

Processamento

Figura 5: Exemplo de funcionamento da heuristica Iterative Sliding Window.

Look Ahead
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Algoritmos Utilizados pelas Heuristicas

Tabela 1: Algoritmos cléssicos utilizados.

Problemas Classicos Codigo  Referéncia  Complexidade  Aproximacdo
Reversdo e Transposicdo ~ RSH [7] o(n®) 2k /2
Revers3o e Transposicdo ~ WDM [8] o(n®) 2/2
com Sinal BRPT  [8] o(n?) 3/3
BRPR  [8] o(n?) 3/3

< . [5] o(n*) 1/3
Reversdo com Sinal HPB 1] o(n) 1/3
Transposicdo BP [3] o(n?) 1.5 / O(n)
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Algoritmos Utilizados pelas Heuristicas

Tabela 2: Algoritmos de prefixo utilizados.

Problemas de Prefixo Codigo Referéncia  Complexidade  Aproximacdo
Reversdo com Sinal 2-SPR [6] o(n?) 2/6
Reversdo e Transposicdo ~ 2-SPRT  [6] o(n?) 24X/24 A
com Sinal 4-SPRT o(n?) 4/4

Tabela 3: Algoritmos de prefixo ou sufixo utilizados.

Problemas de Prefixo Cadigo Referéncia Complexidade  Aproximacdo
ou Sufixo

Reversdo com Sinal 2-SPSR [6] o(n?) 2/6
Reverso e Transposicdo ~ 2-SPSRT  [6] o(n?) 24X/24 X
com Sinal
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Conjunto de Dados

Um total de 18 conjuntos de permutacdes.
= Tamanhos 10,20, ...,100 e 150,200, ..., 500.
= Cada conjunto com 1000 permutacdes.

= Maior nimero possivel de breakpoints.
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Sliding Window

Operacoes Classicas
100% * * .

80%

60%

40%

20% [\

[ ]
®.
ol 1%e%e® e -0 ----9-—-0 -0 -0 -9 -
10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

’+RSH+WDM+BRPT—*—BRPR+HPB—}—BP

Figura 6: Porcentagem de solu¢des melhoradas utilizando Sliding Window.
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Sliding Window

Operacoes de Prefixo
100% —% s b b b b b

80% T

60% [~ T

40% - 8

20% [~ N

0% : :
10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPR —j— 2-SPRT —@— 4-SPRT

Figura 7: Porcentagem de solu¢des melhoradas utilizando Sliding Window.
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Sliding Window

Operacoes de Prefixo ou Sufixo
100% = = = = b b L b

80% T

60% T

40% -

20% .

0% | | | | | | | | |
o10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPSR —j— 2-SPSRT

Figura 8: Porcentagem de solu¢des melhoradas utilizando Sliding Window.
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Look Ahead

Operacoes Classicas
—— 8 —85—8—9—3§

80%

60%
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Tamanho da Permutac¢io
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Figura 9: Porcentagem de solu¢des melhoradas utilizando Look Ahead.
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Look Ahead

Operacoes de Prefixo
100% = = 5 = s

80% T

60% T

40% -

20% T

0% | | | | | | | |
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPR —j— 2-SPRT —@— 4-SPRT

Figura 10: Porcentagem de solu¢des melhoradas utilizando Look Ahead.
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ok Ahead

Operacoes de Prefixo ou Sufixo

100%17‘/’* L L = = = = b
80% s
60% | s
40% |- -
20% |- s
0%10 2‘0 3‘0 4‘0 5‘0 60 70 80 90 100

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPSR —j— 2-SPSRT

Figura 11: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Look Ahead.

24



Iterative Sliding Window

Operacoes Classicas
100% ——1% ® i ® ® » i

80% T

60% T

40% -

20% .

0% \ \ \
°10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

—@— RSH —@— WDM —@— BRPT —s— BRPR

Figura 12: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Iterative Sliding
Window.
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Iterative Sliding Window

Operacoes de Prefixo

100% VIIQIIII! L L b b L L b L
80% s
60% [~ s
40% |- —
20% |- N

0% | | |
10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

Figura 13: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Iterative Sliding
Window.
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Iterative Sliding Window

Operacoes de Prefixo ou Sufixo

1oo%r-n--- =% 5 % %%

80% [~

60% [~

40%

20% [~

0% | | | | | | | | |
o10 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permutac¢io

Figura 14: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Iterative Sliding
Window.
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Look Ahead + Sliding Window

Operacoes Classicas

100% T T T T
80%
60%
40%

20%

10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Tamanho da Permutac¢io

’+RSH+WDM+BRPT—*—BRPR+HPB—}—BP

Figura 15: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Look Ahead +
Sliding Window.
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Look Ahead + Sliding Window

Operacoes de Prefixo

100%

80%

60%

40%

20%
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10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPR —j— 2-SPRT —@— 4-SPRT

Figura 16: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Look Ahead +
Sliding Window.
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Look Ahead + Sliding Window

Operacoes de Prefixo ou Sufixo

100%
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40%

20%

0%
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Tamanho da Permutac¢io

—@— 2-SPSR —j— 2-SPSRT

Figura 17: Porcentagem de solucdes melhoradas utilizando Look Ahead +
Sliding Window.
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Algoritmos de Aproximacao




Ponderacao Adotada

= Problema de Ordenacdo de Permutacées com Sinais por Reversdes e
Transposicoes Ponderadas.
= Ponderacdo utilizada:
= Reversdes w, = 2.
= Transposicdes w, = 3.
= Bader e coautores [2] acreditam que essa raz3o de peso é realista

para a maioria dos conjuntos de dados bioldgicos.

= Estudo realizado por Eriksen [4], que otimizou os pesos utilizados
para cada evento.
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Algoritmos Desenvolvidos

Algoritmos desenvolvidos para o problema de Ordenacido de Permutacdes
com Sinais por Reversdes e Transposicdes Ponderadas:

Breakpoints Grafo de Ciclos
= 3-aproximado. = 5/3-aproximado.
= 2-aproximado. = 3/2-aproximado.
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Conjunto de Dados

Analisar o comportamento dos algoritmos em diferentes cenarios.

Organizacdo do nosso conjuntos de dados:

= Dividido em 5 grupos com diferentes caracteristicas.
= Cada grupo com diversos conjuntos de permutacdes.
= Cada conjunto de permutacdes tem um total de 10.000 permutacdes

de um tamanho especifico.
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Resultados

Aproximacio Média

GRO1

1.10

1.05

1.00

Tamanho da Permuta¢do

—©&— 3WRT —A— 2WRT —fF— 5/3-WRT —¢— 3/2-WRT

Figura 18: Permuta¢des com o maior nimero possivel de breakpoints.
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Resultados

GRO02

Aproximacio Média

1.05 - —

00 L L L L L L L L L L L L L L L L L
10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 85 90 95 100

Tamanho da Permuta¢do

—©&— 3WRT —A— 2WRT —fF— 5/3-WRT —¢— 3/2-WRT

Figura 19: Aplicando uma quantidade fixa de 20 operacdes, sendo 10
reverses e 10 transposicoes.

35



Resultados

GRO03

Aproximacio Média

1.05 - —

1.00 L L L L L L L L
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Tamanho da Permuta¢do

—©&— 3WRT —A— 2WRT —fF— 5/3-WRT —¢— 3/2-WRT

Figura 20: Aplicando 20% do tamanho da permutac3o em operacdes, sendo
10% reversées e 10% transposicdes.
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Resultados

GR04

Aproximacio Média

1.05 - —

1.00 L L L L L L L L
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Nimero de Opera¢des

—©&— 3WRT —A— 2WRT —fF— 5/3-WRT —¢— 3/2-WRT

Figura 21: Permutacdes de tamanho 100 aplicando um nidimero variavel de
operacdes, sendo 50% reversdes e 50% transposicdes.
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Resultados

GRO05

Aproximacio Média

1.05

1.00

50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Tamanho da Permuta¢do

—©&— 3WRT —A— 2WRT —fF— 5/3-WRT —¢— 3/2-WRT

Figura 22: Nimero de operacdes igual a 20% do tamanho da permutac3o,
sendo 60% reversdes e 40% transposicdes.
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Investigando Diferentes Ponderacoes

Aproximacdo para Diferentes Ponderacdes

Fator de Aproximagdo

00 | | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
1.01112131415161.71.819202122232425262728293.0

Lz,
Wp

Figura 23: Fatores de aproximacdo adotando diferentes pesos para w, e w,.
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Conclusoes




Conclusoes

Problema de Ordenacdo de Permutacdes com Sinais por Reversdes e
Transposicoes:

= Trés heuristicas para melhorar solucdes de algoritmos.

= Operacdes classicas, prefixo e prefixo ou sufixo.

= Uso conjunto de duas heuristicas para obter resultados melhores.

= Aplicamos nossas heuristicas em algoritmos da literatura.

Problema de Ordenacdo de Permutacdes com Sinais por Reversoes e
Transposicoes Poderadas:
= Quatro algoritmos de aproximac3o considerando pesos 2 e 3 para
reversdes e transposicOes, respectivamente.
= Realizamos experimentos com varios conjuntos de permutacdes com
caracteristicas distintas.
= Andlise considerando relacGes distintas de peso entre as operacdes de

transposicao e revers3o.
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