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Principio da evolugdo

"’Durante a evolugdo, moléculas de hereditariedade sdo costuradas,
modificadas, cortadas, alongadas, encurtadas e revertidas™*

(Frangois Jacob, 1984)
m Moléculas de DNA sdo responsaveis por toda informacdo genética dos
seres.

m De uma célula para outra, uma proteina para outra, contelGdos de DNA
sdo quase similares, porém suas organizacoes se diferem drasticamente.

m Rearranjo de Genomas sao mutagoes que afetam a organizagdo do
DNA.
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Grafos associados

m Ex.: Trocas de elementos consecutivos:

(123) (321)
e
(213) (312)
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Premissa:

Distancia evolucionaria € o menor numero de eventos de rearranjo
necessarios para transformar um genoma em outro.

Distancia dy(m):

Movimento de Transposicao Movimento de k-Multi corte
blocos posie blocos curtos restrito
Poli ial NP- let
Distancia N |.nc.>m|o Ceansie Em aberto Em aberto
(Christie, 99) (Bulteau et al., 10)
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Diametro

Diémetro Dy(n):

(Christie, 99)

(Heath e Vergara, 01)

Movimento de Transposicao Movimento de k-Multi corte
blocos posie blocos curtos restrito
Polinomial NP-completo
Distancia o i Em aberto Em aberto
(Christie, 99) (Bulteau et al., 10)
Polinomial Polinomial
Diémetro Em aberto Em aberto

m Digmetro de Transposi¢do: Dy(n) > [ 2] +1
m Proposta de limite D(n) > 21 (Lu e Yang, SIAM J. Disc. Math. 2010).
1 Invalidamos esta proposta;
2 Mostramos novas familias infinitas com distancias iguais ao limite corrente;
3 Mostramos estratégia para obter Dy(n) > I_"T'HJ +2.
Cunha, Hausen, Kowada, de Figueiredo, SIAM J. Disc. Math. 2013.
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Ordenagao por Transposicoes

m NP-completo Bulteau et al. (2010) NN:mMM

N

m Como obter limites para dy(m)? e N\ Saias SR

m Esteve em aberto por mais de 15 anos.

Diagrama de realidade e desejo

Limite inferior Limite superior
n+1 _Cimpar(n) lo! (TI) < 2_!‘)
d,(n) > — 5 i -3

17/28



Algoritmos e Combinatdria em Rearranjo de Genomas
L Problemas de Ordenagdo

L Ordenagdo por transposicoes

Algoritrnos aproximativos

m Melhores algoritmos, até agora:

Razao de aproximagcao

m Elias e Hartman, 2006: 1,375-aproximativo

m complexidade: O(n?)

Complexidade
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m Proposta de Firoz et al. (Journal of Comput. Biol., 2011).
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m Feng e Zhu, 2007: Arvore de permutacao
® Harfman e Shamir, 2005: 1,5-aproximativo
m complexidade: O(nlogn)
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DistGncia de movimentos de blocos curtos

DA NV S NN AN
= Em aberto B~ ou Rl
Quando restrito a soma dos blocos = 2,

N YN —~ YN~
resolvido pelo Bubble sort.

m Como obter limites para dype(1)? Grafo de permutagdo.
1 2 3 4 5
e
5 8 4 2 1

5= fMT < dmpe(T) < #Arestas de PG(1t) = 9.

m Ordenacdo 6tima obtida por ordenar cada componente conexa.
m Nado vale para movimento de blocos limitados por valores > 3.
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Limites para Distancia:
, test

Pontos de quebra b(1t), dkmer(T) > 28((11).

S, b(m=c(r)

Diagrama de realidade e desejo, dkmer(Tt) e

Ciclos algébricos pc(1t). digmps < n— pc().
Limites para Diagmetro:
2
g < D] (n) < Tn
logn < Dp(n) < log?n.
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Cadeia mais proxima pela disténcia de Hamming

CADEIA MAIS PROXIMA PELA DISTANCIA DE HAMMING (H— CMP)
ENTRADA: Conjunto de cadeias {s, sy, ..., Sy} de tamanho m cada e f > 0.

m Dist@ncia de Hamming: NUmero de posicoes com elementos distintos
entre duas cadeias.

dy(010111,110011) =2

m H-CMP é NP-completo para alfabeto binario (Lanctot et al., 03).
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ENTRADA: Conjunto de cadeias {s, sy, ..., Sy} de tamanho m cada e f > 0.

m Dist@ncia de Hamming: NUmero de posicoes com elementos distintos
entre duas cadeias.

dy(010111,110011) =2

m H-CMP é NP-completo para alfabeto binario (Lanctot et al., 03).
m E quando as cadeia da entrada e saida sdo permutagoes?
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NP-completudes

m M-PMP & NP-completo para M:

m Movimentos de blocos;
m Movimentos de blocos curtos;
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B Quando consideramos genomas ‘‘distinfos** de permutagoes:
m single-cut-orjoin-GMP & NP-completo.
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NP-completudes

m M-PMP & NP-completo para M:

m Movimentos de blocos;
m Movimentos de blocos curtos;
m Pontos de quebra.

B Quando consideramos genomas ‘‘distinfos** de permutagoes:

m single-cut-orjoin-GMP & NP-completo.

® Hamming-CMP oc M-PMP
H Transforme uma cadeia bindria s em uma permutacdo particular 7.
Mostre que di (1) = f(du(s)).
Mostre que uma solu¢do para Hamming-CMP implica numa solu¢do para

Movimento de blocos-PMP, e vice e versa.
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m Apresentamos:
m Problemas envolvendo permutagoes (Disténcia, didmetro e centralidade).
m Propriedades, algoritmos e NP-completudes.
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Conclusoes e trabalhos futuros

m Apresentamos:
m Problemas envolvendo permutagoes (Disténcia, didmetro e centralidade).
m Propriedades, algoritmos e NP-completudes.

m Alguns trabalhos futuros:
m Distancia:
Algoritmos para demais k-multi corte restritos.
m Didmetro:

Provar diémetro para 1-multi corte restrito Dy (n) = 5.

[ n [2[3]4a]5][6]7]8]9]10] 1]
Dg(n)123456789
D1(n)1122334455
D2(ﬂ)l]2233334
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Conclusoes e trabalhos futuros

m Apresentamos:
m Problemas envolvendo permutagoes (Disténcia, didmetro e centralidade).
m Propriedades, algoritmos e NP-completudes.

m Alguns trabalhos futuros:

m Distancia:
Algoritmos para demais k-multi corte restritos.
m Didmetro:
Provar diémetro para 1-multi corte restrito Dy (n) = 5.
[ n [2[3]4a]5][6]7]8]9]10] 1]
Dg(n)12345678910
Di(n) |1 |1(2|2|3[3|4|4|5 |5
D2(h)l]22333344

m Permutacdo mais proxima:
Relagao com problema de mediana.
Centralidade € min-max e mediana & min-sum.
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LConclusées e trabalhos futuros

Muito obrigado!
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