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. Mostre que o algoritmo guloso para o problema de Ordenacédo de Panquecas é um algoritmo de

aproximacao com fator 4.

Mostre um algoritmo de aproximacao com fator 3 para o problema de Ordenacdo de Panquecas.

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

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

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

b. Genomas com orientacdo de genes:
m=(-8,-6,+4,+2,—-1,4+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 pseudocddigo de uma adaptacao do algoritmo Insertion Sort de tal forma que todas
as trocas de elementos sejam feitas através de reversoes. Qual a complexidade deste algoritmo
adaptado? Quantas reversoes, no pior caso, sdo necessdrias para ordenar qualquer permutacao
de tamanho n, usando este algoritmo?

Prove ou forneca um contra-exemplo para a seguinte afirmacao:

Seja 7 um permutacdo que representa um genoma sem orientacdo conhecida dos genes. Se
(mi, mit1) € (mj, mj41) sdo adjacéncias, entdo Ay(m, p(i +1,5)) > 0.

Considere a permutacdo © = (—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 reversoes orientadas de 7? Qual o score de cada uma das reversoes orientadas
de 7?

Quais sdo os framed intervals e os hurdles da permutacao:

= (+2,+41,+3, 46, +4,+7,+5, +8, +10,+9, +11, +14, +12, +13)

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

m = (+2,+1,+3, 46, +4,+7,+5, +8, +10, +9, +11, +14, —12, +13)



