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Resumo

Calcular a distancia evolucionéria entre espécies é um problema importante da
area de Biologia Computacional, sendo que para isso consideramos conjuntos de
mutagdes que alteram grandes trechos do genoma, os quais chamamos de rearranjos
de genoma. Representa-se um genoma como uma permutacao de inteiros, em que
cada elemento corresponde a um bloco conservado (regiao de alta similaridade
entre os genomas a serem comparados). Devido a propriedades algébricas das
permutacoes, o problema de transformar um genoma em outro é equivalente ao
da ordenacdo de permutagdes por operagdes de rearranjo. A abordagem mais
comum considera que todos os rearranjos tem o mesmo custo, assim o objetivo é
encontrar uma sequéncia minima de rearranjos que ordenem a permutagdo. Porém,
estudos indicam que algumas operagoes de rearranjo tem maior probabilidade de
acontecer do que outras, fazendo com que abordagens em que operagoes possuem
custos diferentes sejam mais realistas. Nessa abordagem ponderada, o objetivo é
encontrar a sequéncia que ordena a permutagao, tal que a soma dos custos dos
rearranjos dessa sequéncia seja minimo. Esta proposta apresenta uma nova versao
para o problema da ordenacgdo de permutagoes por operacoes ponderadas, em que
a funcdo de custo de uma operagao corresponde a quantidade de fragmentagoes

que a operacao causa na permutagao.

1 Introducao

A evolugao bioldgica é o processo no qual as caracteristicas hereditarias de
organismos mudam ao longo de varias geracoes, sendo que esse processo acontece por
meio de variagoes genéticas e selecao natural. O genoma de uma espécie é formado
por cromossomos, representados como um conjunto ordenado de genes. Um bloco
conservado é uma regiao de alta similaridade entre dois genomas distintos, podendo
ser um gene ou uma sequéncia de genes. Ao considerar a comparacao de genomas,
representa-se um genoma como uma sequéncia de blocos conservados [11]. Assumindo
que nao existem genes duplicados, essa representacao é modelada matematicamente
como uma permutacgdo de inteiros. Genes e blocos possuem uma orientagdo e, quando
essa orientagao é conhecida, o genoma é representado como uma permuta¢cao com

sinais, em que o sinal indica a orientacdo do gene ou bloco. Quando a orientacdo nao



é conhecida, o genoma é representado como uma permutacao sem sinais.

Partindo do Principio da Mdxima Parcimoénia, em que a explicagao
mais simples é a mais provavel, uma métrica para a comparacao de genomas de duas
espécies € definida como a sequéncia minima de rearranjos necessarios para transformar o
genoma de uma espécie no da outra, chamada de distancia evoluciondria. Entende-
se por rearranjo qualquer evento que altere grandes trechos do genoma. Devido a
propriedades algébricas das permutagoes, esse problema é equivalente ao da ordenacao
de permutacoes por rearranjos.

Os rearranjos ou operagoes mais estudados na literatura sao as reversoes e as
transposigoes. Uma reversao inverte um segmento qualquer da permutagao, enquanto
uma transposicao faz a troca de dois segmentos adjacentes da permutagao. Quando
essas operacoes envolvem o primeiro elemento da permutagao, elas sao chamadas de
operagoes de prefixo. De forma similar, ao envolver o ltimo elemento da permutacao
elas sao chamadas de operagoes de sufixo.

Uma operagdo pode fragmentar um genoma (permutagdo) em posigdes
distintas. Por exemplo, uma reversao fragmenta um genoma em no maximo duas
posigoes, enquanto uma transposigao pode fragmenta-lo em até trés posigoes. Reversoes
de prefixo e sufixo, por sempre envolverem inicio e fim, respectivamente, fragmentam
uma posicao a menos de um genoma. O mesmo acontece com as transposigoes de prefixo
e sufixo.

Um modelo de rearranjo é um conjunto de rearranjos permitidos para o
célculo da distancia evolucionaria, podendo ser de um ou mais tipos, sendo que cada
operagao tem um custo correspondente. Normalmente, considera-se que todas operagoes
tém o mesmo custo. Existem outras abordagens nas quais o custo é relacionado com a
quantidade de elementos [4, 18, 19] ou ao tipo de operagéo [2, 13, 16].

Os problemas da Ordenagao por Reversoes e Ordenacao por Transposigoes sao
NP-Dificeis [8, 9]. No entanto, em permutagdes com sinais a Ordenagao por Reversoes
possui algoritmo polinomial, apresentado por Hannenhalli e Pevzner [14]. O problema
da Ordenagao por Reversoes e Transposigoes ainda possui sua complexidade em aberto.

Todos os problemas citados anteriormente consideram que as operagoes tem

custo unitario. No entanto, estudos apresentam que no decorrer do processo evolutivo



uma operacao que envolve muitos segmentos do genoma tem maior probabilidade de
debilitar o individuo [7]. Assim, uma abordagem com operagdes ponderadas é mais
préxima do processo evolutivo real. Da mesma forma, pressupoe-se que uma operacao
com maior nimero de fragmentacoes também é mais provavel de debilitar o individuo.
Ainda nao existem estudos especificos para a analise da frequéncia das operagoes
e, consequentemente, é desconhecido quais valores de custo sao os mais préximos a
realidade [7].

Neste trabalho, estamos interessados em uma variacdo do problema na qual
o custo de uma operacao é relacionado com a quantidade de fragmentagoes que ela
produz no genoma. Serao consideradas permutacoes com e sem sinais para os modelos

com reversoes, transposicoes, e combinagao de reversoes e transposigoes.

2 Rearranjo de Genomas

Um genoma é modelado matematicamente como um permutacgao com sinais
= (m mg ... my),comm; € {-n,—(n—1),...,—1,1,2,...,n} e |m| # |m;| & i #j.
Cada elemento representa um gene ou uma sequéncia de genes (bloco conservado), e
o sinal de positivo ou negativo representa a orientacao do bloco. No caso em que a
orientagao dos blocos nao é conhecida, o genoma é modelado como uma permutagao
sem sinais T = (m m ... m,), com m; € {1,2,...,n} e m # m; & i # j. Definimos
a permutacao estendida de m como a permutacao obtida ao adicionar os elementos
m9 =0em+1 =n+1em 7. Em uma permutacao com sinais, mg e 7,41 tem sinais
positivos.

w9

A composicao de duas permutagoes 7 e o é a operagdo -0 = (Ty, o,

To,). A permutacdo identidade ¢ é a permutacao ordenada (1 2 ... n). Ao
considerar permutacbes com sinais, todos os elementos de ¢ tem sinal positivo. A
permutacdo reversa n é a permutacdo (n ... 2 1), e a permutagdo reversa com

sinais 7 é a permutacdo (—n ... —2 —1). A inversa de uma permutacio m é 71,

=g paral<i<m,esatisfazm-ml=n"1 -7=0

tal que 7
Se B é uma operagdao qualquer, entdo a aplicacdo de 8 em 7 é denotada por
- 3. Para toda operacdo (3, existe um custo associado a aplicacdo de S em T, e esse

custo é denotado pela fungao f : M — R, onde M é o modelo de rearranjo considerado.



O custo de uma sequéncia de operagoes (31, B2, ..., Bm é igual a > ", f(5;).

Dados um modelo de rearranjo M, uma funcao de custo f e as permutagoes
m e o, a distdncia 05\04 (m,0) é o custo de uma sequéncia de operagoes B1, f2, ..., Bm
pertencentes a M, tal que - 31 - B2 ... By = 0 e >.iv, f(B;) é minimo. Quando
f(B) = 1 para todo 8 € M, esse problema é equivalente ao de encontrar o nimero
minimo de operagoes que transformam 7 em o.

Seja v uma permutagado qualquer. A distdncia de ordenacdo de v é denotada

por C{M("}/), de modo que c&(fy) = C{V[(V,L). O problema de transformar m em o é

f

equivalente ao de ordenar v = o~ -7r, j& que ¢}, (7, 0) = et Ca -1

m(o™mo o) = C{u(%b) =
eh(7)-

Dados um modelo de rearranjo M e uma funcao de custo f, o diametro de
ordenacgao D{V[(n), com n € ZT, é a maior distancia de ordenacdo entre todas as

permutacoes de tamanho n.

2.1 Reversoes

Uma reversdo p(i,j), com 1 < i < j < n, aplicada em uma permutacdo 7 é
uma operacao que inverte o segmento m;, Ti41,...,T—1,T;. Uma reversdo de prefizo
pp(j) é uma reversdo da forma p(1,5), para 1 < j < n. J4 uma reversdo de sufixo
ps(i) é uma reversao p(i,n), para 1 < i < n.

Formalmente, uma reversao p(i,j) transforma uma permutagio sem sinais 7

em:
™ = (7‘(’1 cee Ti—1 T Ti41 «ve T5—1 5 Tj41 - - - 7Tn)
7Tp(Z7j) = (’R’l cee 1 Tj 51 «ov T4l TG Tj41 - - 7Tn)
Uma reversd@o com sinais p(i,j), com 1 < i < j < n, aplicada em uma
permutacdo com sinais 7 é uma operagao que inverte o segmento m;, Tiq1,...,Tj_1,7T;

e inverte os sinais dos elementos do segmento afetado. Uma reversao de prefixo com
sinais p,(j) ¢ uma reversao com sinais da forma p(1,5), para 1 < j < n. J4 uma
reversdo de sufizo com sinais p,(i) é uma reversao com sinais da forma p(i, n),

paral <i < n.



Formalmente, uma reversao com sinais p(i, j) transforma uma permutagao com

sinais m em:

™ = (71'1 cee M1 T i1 «vo Tj—1 5 Tj41 - .- ’/Tn)

W'ﬁ(i,j):(ﬂ'l ces M1 =T — i1 . — Wipl — T Mgl --- 7Tn)

Como exemplo, a reversao p(1,3) sendo aplicada em 7 = (2 3 5 4 1) resulta
em 7-p(1,3) = (5324 1). De forma similar, a reversao p(1,3) sendo aplicada em
7=(+2 +3 =5 +4 + 1) resultaem 7-p(1,3) =(+5 —3 —2 +4 +1).

Quando o modelo de rearranjo possui apenas reversoes, caracterizam-se o
Problema de Ordenag¢ao de Permutacdes sem Sinais por Reversdes e o

Problema de Ordenacao de Permutacoes com Sinais por Reversoes.

2.2 Transposigoes

Uma transposicdo 7(i,j, k), com 1 < i < j < k < n+ 1, é uma operagao
que faz a troca de posicao do segmento m;, Tit1,...,7Tj—1 com o segmento adjacente
Tj, Tjt1, -, Th—1. Uma transposicao nao afeta sinais dos elementos nos dois segmentos
sendo trocados. Uma transposicdo de prefixo 7,(j,k) é uma transposicdo da forma
7(1,5,k), para 1 < j < k < n+ 1. Uma transposicao de sufirzo 74(i,j) é uma
transposicdo 7(i,j,n+ 1), para 1 <i < j <n+ 1.

Formalmente, uma transposigdo 7(i,7,k) transforma uma permutagdo sem

sinais m em:

™ = (7‘(’1 cee Ti—1 TG Ti41 «vo T5—1 5 Tj41 - Tk—1 Tk - - 7Tn)

m-T(, 4, k) = (M1 .. Wil T Tjg1 oo M1 T Tigl -o. Tj—1 Tk «.. Tp)

Como exemplo, a transposigao 7(1,3,5) sendo aplicada em 7 = (1 2 3 4 5 6)
resulta em 7-7(1,3,5) = (34125 6).

Quando o modelo de rearranjo possui apenas transposicoes, caracteriza-se o
Problema de Ordenacao de Permutacoes por Transposicoes. Note que, como
uma transposicao nao altera o sinal de elementos da permutacao, esse modelo s6 abrange

permutacoes sem sinais.



Ao permitir tanto reversées quanto transposigoes no modelo de rearranjo temos
o Problema de Ordenacdo de Permutacoes com Sinais por Reversoes e
Transposi¢coes e o Problema de Ordenacao de Permutacoes sem Sinais por

Reversoes e Transposic¢oes.

2.3 Breakpoints

Nesta subsecao, mesmo quando nao explicitamente citado, as definigbes
apresentadas consideram a versao estendida de uma permutacao qualquer 7.

Um breakpoint de reversao sem sinais ocorre entre um par de elementos
m; € Tir1, para 0 < i < n, se |m; — mir1| # 1. O ntimero de breakpoints de reversdo
sem sinais de uma permutac@o 7 é denotado por b,(m). A variagdo em b,(7) causada
por uma operacao [ é denotada por Ab,(m, 5) = b,(m- B) —b,(m). Como exemplo, para
m=(32145) temos b,(m) = 2, com breakpoints entre os pares (mp = 0, m = 3) e
(ms = 1,m4 = 4).

Um breakpoint de transposicao ou breakpoint de reversao com sinais
ocorre entre um par de elementos m; e w11, para 0 < i < n, se my; —m # 1. O
nimero de breakpoints de transposi¢do (ou reversdo com sinais) de uma permutacdo 7
¢ denotado por b, (m) (ou bs(m)). A variacdo em b,(7) causada por uma operacdo
é denotada por Ab.(m,8) = by (7 - ) — b (7). Como exemplo, para 7 = (1 2 4 3 5)
temos b, = 3, com breakpoints entre os pares (mo = 2,m3 = 4), (73 = 4,714 = 3) e
(mq = 3,75 =5).

A permutacao identidade é a unica na qual b,(v) = b-(¢) = 0, ou scja, a
permutagao identidade é a tnica que nao possui nenhum breakpoint de reversao sem
sinais e nenhum breakpoint de transposicao (ou breakpoint de reversdo com sinais).

Uma strip é uma subsequéncia maximal de 7w sem breakpoints entre
os elementos dessa subsequéncia. Como exemplo, considerando breakpoints de
transposicao, a permutagdo m = (1 2 4 3 5) tem as strips (1 2), (4), (3), (5). Um
singleton é uma strip que possui apenas um elemento. Uma strip (m;, Tit1,...,7;),
com1<i<j<mej—i>1,¢édita crescente se my = mp+1 — 1, para todo i < k < j, e
é dita decrescente caso contrario. Por definicao, um singleton é considerado uma strip

crescente.



Os breakpoints sao uma das caracteristicas mais simples da permutacao. Tais
caracteristicas permitem definir limites das distancias de ordenacao e véarios algoritmos

de aproximagao se utilizam do conceito de breakpoints e strips.

2.4 Grafo de Breakpoints

O grafo de breakpoints de uma permutacao sem sinais 7 é o grafo Gp(w) =
(V,E),com V = {mg,m1,..., Ty, Tnt1} € E = E, U E,, sendo E, o conjunto de arestas
pretas e E. o conjunto de arestas cinzas. Existe uma aresta preta (mw;,m;11) se
existe breakpoint entre os elementos m; e w1, para 0 < ¢ < n. Existe uma aresta
cinza (m;,7;), para algum 0 < i < j <n+1,sem; = m £ 1 e os elementos m; e 7,
nao sdo consecutivos em 7. A Figura 1 apresenta o grafo de breakpoints da permutacao

T=(213645).
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Figura 1: Grafo de breakpoints da permutacdo sem sinais 7 = (21364 5). Arestas cinzas
sao representadas como arcos tracejados e arestas pretas por linhas pretas continuas.

No grafo de breakpoints, as arestas pretas descrevem a ordem dos elementos
na permutagdo 7 e as arestas cinzas descrevem a ordem dos elementos na permutacao
identidade.

Um ciclo C no grafo Gy(w) é dito um ciclo alternante se, para todo par de
arestas consecutivas (e’,e”) de C, as cores de €’ e e” sao distintas. O niimero de ciclos
de uma decomposicao méxima de Gy(7) em ciclos alternantes com arestas disjuntas é

definido como ¢p(7).

3 O Problema da Ordenacao de Permutacgoes por
Operacoes Ponderadas

Nesta secao serd descrito o problema principal que sera tratado neste trabalho
e também os problemas relacionados a ele. Além disso, serao apresentados resultados

existentes sobre esses problemas.



A  nomenclatura dos problemas seguem os acrénimos da forma
O(C|S)(plps)(R|T|RT)P(Ta|Ti|F), com as seguintes correspondéncias: O para
ordenacao; C para permutagoes com sinais; S para permutagbes sem sinais; p para
operagoes de prefixo; pg para operagoes de prefixo e sufixo; R para reversoes; T
para transposicoes; RT para reversoes e transposicoes; P para ponderada; 7Ta para
tamanho; 7% para tipo; e F' para fragmentagdo. Como exemplo, o problema OSRPTa
é o Problema da Ordenacao de Permutagbes sem Sinais por Reversoes Ponderadas pelo

Tamanho.

3.1 Ordenacao de Permutacoes

A Ordenagao por Reversdes é um problema bem estudado na literatura. Para
permutacoes com sinais existem algoritmos polinomiais para o problema, sendo que
o primeiro foi apresentado por Hannenhalli e Pevzner [14] e possui complexidade de
tempo O(n*). Porém, existe um algoritmo mais eficiente com complexidade de tempo
O(n?/?) [21]. Quando se deseja apenas saber o tamanho da sequéncia de reversdes que
ordena uma permutagao, ha também um algoritmo com complexidade de tempo de
O(n) [1].

Para permutagoes sem sinais, o problema foi provado ser NP-Dificil por
Caprara [9]. Kececioglu e Sankoff [15] apresentaram o primeiro algoritmo de
aproximagcao para o problema, de fator 2, baseado no conceito de breakpoints. Desde
entao, varios algoritmos com melhores fatores de aproximagao foram criados, sendo o
melhor deles dado por Berman et al. [6] com fator de 1,375.

A Ordenagao por Transposigoes também é um problema NP-Dificil [8]. Como
uma transposicao nao consegue alterar o sinal de elementos da permutacao, esse
problema sé considera permutagoes sem sinais. O primeiro algoritmo de aproximagao
para o problema foi apresentado por Bafna e Pevzner [3] com fator de aproximagao
de 1,5. Desde a criagao desse algoritmo, o fator de aproximagao sé foi melhorado por
Elias e Hartman [12], que apresentaram um fator de 1,375. Ainda como contribui¢ao do
trabalho, Elias e Hartman [12] introduziram a estrutura grafo de ciclos, que permite a
definigao de melhores limitantes inferiores e superiores para o problema.

Ja a Ordenacao por Reversoes e Transposi¢oes ainda possui sua complexidade



em aberto. Assim como a Ordenagao por Reversoes, esse problema também possui
versoes considerando permutagoes com sinais e sem sinais. Para permutacoes com
sinais, Walter et al. [22] apresentaram um algoritmo de aproximagcao de fator 2. No
mesmo trabalho, também foi apresentado um algoritmo de aproximagao de fator 3
para permutagoes sem sinais. Ainda para a versdo sem sinais, Rahman et al. [20]
apresentaram um algoritmo de aproximacao de fator 2k, onde k é o fator de aproximacao
do algoritmo utilizado para a decomposi¢do méaxima de ciclos. O melhor valor de k
conhecido [10] é igual a 1,4167 + ¢, para ¢ > 0. Utilizando esse valor de k, o fator de

aproximacao torna-se 2,8334 + €, para € > 0.

3.2 Ordenagao de Permutagoes por Operagoes Ponderadas pelo

Tamanho

Uma reversao longa tem maior probabilidade de debilitar o individuo, e estudos
mostram que reversoes que aconteceram durante o processo evolutivo tendem a ser
curtas [7]. Isso indica que uma abordagem com custo no tamanho da operacao tende a
ser mais realista do que considerar que todas as operagdes possuem o mesmo custo.

Nos problemas de ordenagao por operagoes ponderadas pelo tamanho da
operagao, o custo de uma operacdo de tamanho [ é uma funcdo polinomial f(I) = <.
Uma reversao p(i, j) tem tamanho [ = j—i+1 e uma transposic¢ao 7 (i, j, k) tem tamanho
Il =k — 1. Note que a abordagem tradicional é equivalente a usar o = 0.

Pinter e Skiena [19] apresentaram um algoritmo de aproximagao com fator
O(lg2 n), quando o = 1, para o problema OSRPTa. Para o mesmo problema, Bender
et al. [5] apresentaram um fator de aproximagio de O(lgn) para o = 1 e um fator de
aproximagao igual a 2 para a > 2. Bender et al. [5] também concluiram que para o > 3
o problema se torna polinomial.

Para o = 1, Lintzmayer et al. [18] apresentam algoritmos de aproximacdo com
fator O(lg%n) para os problemas OSRpPTa, OSTpPTa, OSRTpPTa, OSRpsPTa,
OSTpsPTa, OSRTpsPTa, OCRpPTa, OCRTpPTa, OCRpsPTa e OCRTpsPTa.

Lintzmayer [17] fez uma andlise dos problemas OSTPTa e OSRTPTa
considerando varias atribuigoes de valores para «. Os fatores de aproximagao

apresentados por Lintzmayer [17], para ambos os problemas, foram:



e O(n%), para 0 < a < 1;
e O(lg*n), para a = 1;

e O(lgn), para 1 < a < 2;

2, para a > 2.

Além disso, Lintzmayer [17] concluiu que para a > 3 os problemas OSTPTa e

OSRTPTa podem ser resolvidos em tempo polinomial.

3.3 Ordenagao de Permutacgoes por Operagoes Ponderadas pelo
Tipo

Em abordagens nas quais a operagao é ponderada pelo seu tipo, normalmente
uma transposi¢ao recebe um custo maior que uma reversao, pois reversoes ocorrem em
uma propor¢ao muito maior que transposigdes em cendrios reais [2, 7). Além disso, a
maioria dos algoritmos que trabalham com operagoes nao ponderadas utilizam estruturas
em que a aplicacdo de uma transposicao é preferivel a uma reversao, fazendo com que
a sequéncia de rearranjos devolvida por esses algoritmos tenham uma proporgao maior
de transposigoes [2].

Utilizando uma propor¢ao de custo 2:1 (custo transposigao : custo reversao),
Eriksen [13] introduziu um algoritmo (1 + ¢)-aproximado, para € > 0. Bader e
Ohlebusch [2] consideraram uma terceira operacdo chamada de transposicao reversa.
Uma transposi¢cao reversa é uma operagao que troca dois segmentos adjacentes de
lugar, invertendo um deles. Para qualquer proporcao de custos entre 1:1 e 2:1 (custo
transposicdo : custo reversao) e considerando que o custo de uma transposicao reversa
é igual ao de uma transposi¢io, Bader e Ohlebusch [2] apresentam um algoritmo com

fator de aproximagao de 1,5.

3.4 Ordenacao de Permutacoes por Operacoes Ponderadas pelo

Numero de Fragmentagoes

Neste trabalho, propomos uma nova versao para o problema da ordenacao de

permutacoes por operagoes ponderadas. Nessa nova versao, o custo de uma operagao é

10



igual a quantidade de fragmentacoes que a operacao causa na permutacao. Definimos o
custo de 8 como f(3).

Seja p(7,7) uma reversao, com 1 < i < j < n, e 7 uma permutacdo qualquer.
Quando i > 1 e j < mn, p(i,j) causa duas fragmentacoes quando aplicada a permutagao
7 e, portanto, f(p(i,7)) = 2. Quando i =1 e j < n, p(i,7) é uma reversdo de prefixo
e f(p(i,7)) = 1. Quando i > 1 e j =mn, p(i,j) é uma reversao de sufixo e f(p(i,5)) =
1. Quando ¢ = 1 e j = n, p(i,j) é uma reversdo que inverte todos os elementos da
permutacao e f(p(i,5)) = 0. Os mesmos custos também sao vélidos para reversoes com
sinais. Para ilustrar o custo das reversoes, podemos observar em (1), (2), (3), (4) e (5)

como cada tipo de reversao altera uma permutacao sem sinais 7.

= (T .. Mim1 T Wikl «-. Tj—1 T Tjg1 .. Tn) (1)
mop(i,J) = (m1 ... W1 W W1 ... gl T Tjgl ... Tp) (2)
m-p(1,7) = (mj Tj—1 ... M1 Ty Mim1 .. T Tjp1 -.. Tp) (3)
mopli,n) = (T ... Mol T oon Tjg1 T Ti—1 - .. Tigl T5) (4)
m-p(l,n) = (T ... Tjp1 Tj Tj—1 ... Wig1 T Tim1 -.. T1) (5)

Seja 7(i,7,k) uma transposigdo, com 1 < i < j < k < n+ 1, e 7 uma
permutacao qualquer. Quando i > 1 e k < n+ 1, 7(4,4,k) causa trés fragmentacoes
quando aplicada & permutagdo 7 e, portanto, f(7(4,j,k)) = 3. Quando i = 1 e
k<n+1, 7(i,j,k) é uma transposigio de prefixo e f(7(1,7,k)) = 2. Quando i > 1e
k=n+1, 7(i,j, k) é uma transposicao de sufixo e f(7(i,j,n+ 1)) =2. Quando i =1
e k =n+ 1, a transposicao 7(4, j, k) causa apenas uma fragmentacao na permutagio e
f(r(1,4,n+ 1)) = 1. Para ilustrar o custo das transposi¢des, podemos observar em (6),

(7), (8), (9) e (10) como cada tipo de transposicao altera uma permutagao sem sinais 7.

T= (M1 ... Wim1 T M1 «.. Wj—1 T Tl -o. Thel T -.. Tp)  (6)
w-T(i,4,k) = (M1 ... W1 T Tjp1 oo M1 T Tig1 --- Tjo1 Tk .. Tn)  (7)
m-7(1,5,k) = (7 Mjq1 ... M1 M1 ..o Wim1 Ty i1 - Tjo1 Tk ... Tn)  (8)

m-T(i,j,mn4+1)= (71 ... W1 T Tjg1 -ov The1 Th oo T T Tig1 -.. Tj—1)  (9)
m-r(Ljn+1)= (7 Tjg1 ... The1 T .. Tp T ... Tim1 T Tig1 -.. Ti—1) (10)
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Apesar da semelhanca dessa abordagem com a de custos por tipo da operacao,
nao existem resultados conhecidos para nenhum problema utilizando custos por
fragmentacbes na permutacdo. A principal diferenca dessa abordagem é a atribuicao
de diferentes pesos para operagoes de prefixo e sufixo, o que ndo acontece nas outras
abordagens.

Como exemplo, podemos ordenar a permutagdo m = (1 38 54 7 6 2) aplicando
as operagoes p(3,5), p(5,7), p(2,7) e p(2,8), nessa ordem. Essa sequéncia de operagoes
é uma solugao étima da instancia m para o problema de ordenagao por reversoes nao
ponderadas. Considerando o problema OSRPF, os custos das operagoes p(3,5), p(5,7),
p(2,7) e p(2,8) sdo 2, 2, 2 e 1, respectivamente. Assim, o custo total da sequéncia é
igual a 7. As reversoes p(1,7), p(7,8), p(5,8), p(3,8), p(1,6) e p(4,8), aplicadas nessa
ordem, também ordenam 7. Essa sequéncia é uma solucao 6tima da instancia 7 para o
problema de ordenacao por reversoes de prefixo e sufixo nao ponderadas. Considerando
o problema OSPRF, cada uma dessas operacoes tem custo 1, e assim o custo total da
sequéncia é igual a 6. Porém, a sequéncia de reversoes p(3,5), p(1,7), p(1,3), p(7,8) e
p(1,8) ordena 7 com custo 5, sendo uma solugao 6tima da instancia m para o problema
OSRPF.

As Tabelas 1 e 2 apresentam alguns resultados computacionais para
permutagdes pequenas. Ambas possuem as colunas “Problema”, “Limite Superior”,
“Prefixo e Sufixo” e “Modelo Ponderado”. A coluna “Problema” indica qual problema
e modelo de rearranjo sao considerados. A coluna “Limite Superior” foi construida
usando, para cada permutacao, uma sequéncia étima de ordenagao quando considera-se
que todas as operagoes tem custo unitario. O custo final foi calculado aplicando a fungao
de custo do problema ponderado pelo nimero de fragmentagoes nas sequéncias obtidas.
A coluna “Prefixo e Sufixo” foi construida de forma similar a “Limite Superior”, sendo
que foi encontrada, para cada permutagao, uma sequéncia étima de ordenacao quando
apenas operacoes de prefixo e sufixo sao permitidas e considerando que elas tem peso
unitario. O custo final foi calculado aplicando a fungado de custo do problema ponderado
pelo numero de fragmentagbes nas sequéncias obtidas. A coluna “Modelo Ponderado”
calcula uma sequéncia 6tima considerando a fungao de custo do problema ponderado.

A Tabela 1 considera a média das colunas “Limite Superior”, “Prefixo e Sufixo”
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Problema Limite Superior Prefixo e Sufixo Modelo
Ponderado
OSRPF 9,02 7,39 7,25
OCRPF 12,36 9,15 8,78
OSTPF 11,23 9,87 9,29
OSRTPF 8,98 8,32 7,22
OCRTPF 11,21 10,12 8,25

Tabela 1: Distancia Média para Problemas de Ordenagao por Operacgoes Ponderadas

pelo Nimero de Fragmentagoes.

Problema Limite Superior Prefixo e Sufixo Modelo
Ponderado
OSRPF 15 10 9
OCRPF 18 13 11
OSTPF 16 14 14
OSRTPF 14 12 9
OCRTPF 18 15 11

Tabela 2: Diametro para Problemas de Ordenacao por Operagoes Ponderadas pelo
Numero de Fragmentacoes.

e “Modelo Ponderado”. A Tabela 2 apresenta o diametro das colunas “Limite Superior”,
“Prefixo e Sufixo” e “Modelo Ponderado”. Ambas as tabelas consideram todas as
permutagoes com sinais de tamanho 9 e todas as permutagdes sem sinais de tamanho

10.

4 Objetivos

Este trabalho tem como objetivo estudar limitantes e criar algoritmos de
aproximagao para os problemas da Ordenagao de Permutagoes por Reversces Ponderadas
pelo Nimero de Fragmentagoes (OSRPF e OCRPF), Ordenagao de Permutages por
Transposigoes Ponderadas pelo Numero de Fragmentagoes (OSTPF) e Ordenacao de
Permutagoes por Reversoes e Transposigoes Ponderadas pelo Nimero de Fragmentagoes
(OSRTPF ¢ OCRTPF).

Inicialmente, estudaremos os fatores de aproximagao para os algoritmos ja
existentes para os problemas relacionados. A partir disso, pretendemos criar novas
heuristicas que levem em consideracao o custo das operacoes e analisar se essas mudangas
trazem melhores fatores de aproximagao. Para essa andlise, é essencial o estudo de novos

limitantes para os problemas.
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5 Metodologia

O trabalho a ser realizado se iniciard com o estudo dos problemas para

permutagdes sem sinais. Acredita-se que grande parte dos resultados para OSRPF,

OSTPF e OSRTPF ajudarao a conseguir resultados para as versdes com sinais

(OCRPF ¢ OCRTPF). Por ser um trabalho tedrico, seu desenvolvimento envolverd o

estudo de provas e teoremas para o estabelecimento de limitantes e criacao de novos

algoritmos. Sempre que necessario, serao desenvolvidos programas para validar os

resultados obtidos e comparar diferentes algoritmos que possam ser criados ao longo

da pesquisa.

6 Plano de Trabalho

2017 2018 2019
M A M J J A S (e} N D J F M M J J J F
1 * | % | % * | % | * | *
2 * * * E3 *
3 *
4 *
5 * * *
6 * * * *
7 * * * *
8 x| % | *
9
10 * * * * * *
11 *
12 *

Tabela 3: Cronograma de atividades.

A Tabela 3 apresenta o cronograma das atividades a serem executadas no

decorrer do trabalho, que sao listadas a seguir:

1. Obtencao dos créditos obrigatdrios em disciplinas do programa de mestrado;

2. Revisao da literatura;
3. Escrita da proposta de mestrado;

4. Exame de qualificagao do mestrado;

5. Participagdo do Programa de Estdgio Docente (PED);

6. Adaptagao de algoritmos existentes para os problemas estudados;
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10.

11.

12.

Investigacao de novos limitantes para os problemas estudados;
Criagdo de heuristicas e execugdo de experimentos;
Investigacao de melhores fatores de aproximagao;

Escrita da dissertacao;

Revisao da dissertacao;

Defesa da dissertagao.

O tempo e a ordem alocados para as atividades podem mudar no decorrer do

desenvolvimento da pesquisa, uma vez que alguns resultados podem ser mais promissores

que os outros, fazendo com que alguma(s) atividade(s) sejam realocada(s).
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