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. Dados genomas completamente sequenciados, como determinar todos os blocos conservados

comuns entre os dois genomas (inclusive com informacédo de orientacdo relativa entre os blo-
cos)?

2. A distancia de reversdo entre genomas ¢ uma métrica? Justifique sua resposta.

3.

10.

Nos dois casos listados abaixo, identifique qual o genoma =/, tal que ((((7-p1)-p2)...) - pt) =0
e (7"~ p1) - p2)...) - pr) = ved(m o) =d(n') =t.

a. Genomas sem orientacdo de genes:
m=(6,57,2,4,1,3)
o=(7,2,5,3,6,1,4)

b. Genomas com orientacao de genes:
m=(-8,-6,+4,+2,-1,+3,-5,+7)
o=(-1,42,-3,—-4,-5,46,—7,-8)

. Ordene usando o numero minimo possivel de reversdes o genoma (sem orientacdo de genes)

m=(5,2,7,4,1,6,3). Justifique sua resposta.

. Escreva o pseudocédigo de uma adaptacdo do algoritmo Insertion Sort de tal forma que todas

as trocas de elementos sejam feitas através de reversdes. Qual a complexidade deste algoritmo
adaptado? Quantas reversoes, no pior caso, sdo necessarias para ordenar qualquer permutagio
de tamanho n, usando este algoritmo?

. Prove ou forneca um contra-exemplo para a seguinte afirmacio:

Seja m um permutacdo que representa um genoma sem orienta¢do conhecida dos genes. Se
(73, miy1) € (mj, mj41) sdo adjacéncias, entdo Ay(m, p(z + 1,7)) > 0.

. Prove a seguinte afirmacdo:

Seja m uma permuta¢do com pelo menos uma strip decrescente. Entdo, existe uma reversao p
tal que Ay(m, p) < 0.

. Considere a permutagdo 7 = (—4,+5,+2, —1, —6, +3), que representa um genoma com orienta-

cdo conhecida dos genes em relacdo a permutacdo identidade. Quais sdo os pares orientados de
w? Quais sdo as reversdes orientadas de w? Qual o score de cada uma das reversoes orientadas
de 7?

. Quais sdo os framed intervals e os hurdles da permutacdo:

7 =1(21,3,6,4,7,5,8,10,9,11,14,12,13)

Calcule a distancia de reversdo da seguinte permutacdo em relacdo a identidade:

= (+2,+1,43,+6,+4,4+7,+5,+8,+10,+9, +11,+14, —12, +13)



