
Universidade Estadual de Campinas

Instituto de Computação

Proposta de Dissertação de Mestrado

O Problema da Ordenação de Permutações por Operações de Tamanho Limitado

Candidato: Guilherme Henrique Santos Miranda

Orientador : Prof. Dr. Zanoni Dias

Coorientadora: Dra. Carla Negri Lintzmayer



Resumo

Estimar a distância evolucionária entre genomas de dois organismos é uma tarefa

desafiadora para Biologia Computacional. Uma das formas mais bem aceitas de esti-

mar essa distância é considerar o tamanho da menor sequência de eventos de rearranjos

necessários para transformar um genoma em outro, o que caracteriza o problema de

distância de rearranjo. Computacionalmente, genomas podem ser representados como

permutações de inteiros e, com isso, o problema pode ser reduzido ao problema de cal-

cular o número mı́nimo de operações necessárias para transformar uma permutação na

outra. As operações são dadas pelos modelos de rearranjo e afetam os segmentos do ge-

noma de diferentes formas. Dentre os modelos mais comuns estão aqueles que permitem

apenas reversões ou apenas transposições e já possuem ampla bibliografia. Modelos que

permitem ambas as operações, entretanto, ainda são um grande desafio para a Teoria da

Computação. Adicionalmente ao modelo de rearranjo, diferentes restrições podem ser

impostas para o problema. Para esta dissertação de mestrado, propomos a realização de

estudos sobre o problema quando uma restrição importante do ponto de vista biológico

é adicionada: o tamanho das operações deve ser limitado a um valor dado. São conhe-

cidos resultados apenas para quando as operações possuem tamanho máximo 2 ou 3,

motivando ainda mais o estudo para quando as operações são limitadas a um tamanho

arbitrário.

1 Introdução

Entender o processo evolucionário dos organismos é algo que sempre despertou curi-

osidade na humanidade e é um desafio importante para Biologia Computacional. A distância

evolucionária entre genomas de dois organismos pode ser estimada com o tamanho da menor

sequência de eventos de rearranjo necessários para transformar um genoma em outro, que re-

presenta o cenário mais provável de evolução, com base no Prinćıpio da Máxima Parcimônia.

Um rearranjo de genoma é um evento que ocorre com relativa raridade e modifica grandes

trechos de um genoma, diferentemente das mutações pontuais, que afetam apenas moléculas

individuais. Por possuir tais caracteŕısticas, a estimativa da distância evolucionária com base

nos eventos de rearranjos tende a ser mais precisa.
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Computacionalmente, um genoma pode ser representado como uma permutação de

inteiros, assumindo que não existam genes duplicados e que ele seja composto por um único

cromossomo linear. Uma permutação é dita com sinais (sem sinais) caso a orientação dos genes

seja conhecida (desconhecida). Devido à tal representação do genoma, o problema de estimar

a distância evolucionária com a quantidade mı́nima de eventos de rearranjos necessários para

transformar um genoma em outro pode ser reduzido ao problema de calcular o número mı́nimo

de operações necessárias para transformar uma permutação em outra. Além disso, podemos

representar um dos genomas como a permutação identidade e, dessa forma, este problema

é equivalente ao problema de encontrar a quantidade mı́nima de rearranjos necessários para

ordenar uma permutação.

Na literatura foram consideradas diferentes operações de rearranjo, como por exem-

plo operações de reversões, que invertem um determinado segmento do genoma, e operações

de transposições, que trocam de posição dois segmentos adjacentes na permutação. Estas

operações podem possuir restrições extras, como sobre em quais partes do genoma serão apli-

cadas ou sobre a quantidade máxima de elementos do segmento afetado, sendo tal quantidade

definida como tamanho da operação. O conjunto de eventos permitidos para transformar

um genoma é dado por um modelo de rearranjo. Inicialmente, foram estudados modelos que

permitiam apenas um tipo de evento de rearranjo [2, 4]. Entretanto, modelos que permitem

mais do que um único tipo de evento foram estudados recentemente [23, 37, 43]. Esta pro-

posta tem ênfase na realização de um estudo sobre o problema de ordenação de permutações

com operações de rearranjo com tamanhos limitados, utilizando modelos de rearranjo que

permitem apenas operações de reversão e/ou apenas operações de transposição.

A relevância biológica para a restrição no tamanho do genoma parte da observação

de que eventos de rearranjo que afetam grandes trechos do genoma ocorrem com pouca

frequência, prevalecendo rearranjos que envolvem um baixo número de genes [12, 33]. Para

modelos que permitem apenas reversões ou apenas transposições de tamanho no máximo 2, o

problema foi provado possuir solução em tempo polinomial [28]. Quando o tamanho máximo

permitido é 3, os melhores resultados conhecidos são algoritmos de 2-aproximação [27] e 4
3 -

aproximação [25, 26], para modelos considerando apenas reversões e apenas transposições,
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respectivamente. Não se tem conhecimento de resultados quando a restrição é dada como um

tamanho arbitrário, o que é mais uma motivação para estudar tal problema.

O restante desta proposta é apresentado da seguinte forma. Na Seção 2 são apre-

sentadas as principais definições e conceitos necessários para o entendimento da proposta.

A revisão bibliográfica de diferentes variações do problema de ordenação de permutações é

apresentada na Seção 3. Na Seção 4 são apresentados os objetivos almejados pelo trabalho

proposto, em ordem de prioridade. A Seção 5 apresenta o plano de trabalho e, finalmente, a

Seção 6 apresenta os materiais e métodos a serem utilizados no trabalho.

2 Fundamentação Teórica

Computacionalmente, um genoma é representado como uma n-upla que, ao assumir-

mos que não existe repetições de genes, pode ser dado como uma permutação π = (π1π2 . . . πn)

onde πi ∈ {−n,−(n− 1), . . . ,−2,−1,+1,+2, . . . ,+(n− 1),+n} e |πi| 6= |πj | ⇐⇒ i 6= j. Um

elemento πi possui sinal quando a orientação do gene representado é conhecida e, nesse caso,

a permutação é chamada de permutação com sinais. Quando não se tem conhecimento sobre

a orientação dos genes, os sinais são omitidos e a permutação é denominada de permutação

sem sinais. Uma permutação estendida pode ser obtida ao se adicionar os elementos π0 = 0

e πn+1 = +(n + 1) em π. Por convenção, nesta proposta sempre iremos nos referir a per-

mutações estendidas, entretanto o termo estendida e os elementos π0 e πn+1 serão omitidos.

Também sempre estaremos nos referindo apenas a genomas lineares.

Uma vez que os genomas possuem tal representação, podemos modelar o problema

de calcular a distância de rearranjo, dada pelo tamanho da menor sequência de operações

necessárias para transformar um genoma em outro, como o problema de encontrar a quanti-

dade mı́nima de rearranjos necessários para ordenar uma permutação, ao representarmos um

dos genomas como a permutação identidade ι = (1 2 . . . n). Por esse motivo, tal problema é

chamado de Problema de Ordenação de Permutações por Rearranjos.

Assim, dado um modelo de rearranjo M que determina as operações de rearranjo

permitidas, o problema de ordenação de permutações por rearranjos consiste em encontrar

a menor sequência de operações ρi pertencentes ao modelo tais que π · ρ1 · ρ2 · . . . · ρt = ι,
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onde π · ρi é uma operação de composição, semelhante a uma composição de funções [16]. O

tamanho dessa sequência é definido como a distância de ordenação dM (π, ι) = dM (π) = t.

2.1 Reversões

Uma operação ou evento de reversão afeta um segmento do genoma, revertendo

seus elementos. Formalmente, uma reversão ρ(i, j) em uma permutação sem sinais, onde

1 ≤ i < j ≤ n, é um evento tal que:

π · ρ(i, j) = (π1 π2 . . . πi−1 πj πj−1 . . . πi+1 πi πj+1 . . . πn−1 πn).

Por exemplo, dada uma permutação sem sinais π = (1 2 3 4 5), então π · ρ(2, 4) = (1 4 3 2 5).

No caso de permutações com sinais, a operação de reversão ρ̄(i, j), com 1 ≤ i ≤ j ≤ n, além de

inverter a ordem dos elementos, também inverte os sinais dos elementos. Por exemplo, dada

uma permutação com sinais π = (+1 +2 −3 +4 +5), então π·ρ̄(2, 4) = (+1 −4 + 3 − 2 +5).

As distâncias de ordenação por reversões são denotadas por dr(π) e dr̄(π), respectivamente

para permutações sem sinais e com sinais. A distância de ordenação máxima por reversões

entre todas as permutações de tamanho n é definida como o diâmetroDr(n), para permutações

sem sinais, e Dr̄(n), para permutações com sinais. O tamanho de uma reversão (com ou sem

sinais) é dado por j − i + 1. Além disso, chamamos de reversão de prefixo uma operação

ρp(i) = ρ(1, i) e de reversão de sufixo uma operação ρs(i) = ρ(i, n). Quando o modelo é

restrito a apenas operações de reversões, definimos o problema de encontrar a distância de

rearranjo como o Problema de Ordenação de Permutações por Reversões.

2.2 Transposições

Uma operação ou evento de transposição afeta dois segmentos adjacentes, trocando-

os de lugar na permutação. Formalmente, uma transposição τ(i, j, k), para 1 ≤ i < j < k ≤

n+ 1, é um evento tal que:

π · τ(i, j, k) = (π1 π2 . . . πi−1 πj . . . πk−1 πi . . . πj−1 πk . . . πn).
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Por exemplo, se π = (1 2 3 4 5), então π · τ(1, 3, 5) = (3 4 1 2 5). Uma vez que as operações

de transposições não alteram os sinais dos elementos, não há diferença quando aplicadas em

permutações com sinais. A distância de ordenação por transposições é denotada por dt(π)

e o tamanho de uma transposição é dado por k − i. O diâmetro Dt(n) é definido como a

distância de ordenação máxima por transposições para todas as permutações de tamanho n.

Além disso, definimos uma transposição de prefixo como uma operação τp(i, j) = τ(1, i, j) e

uma transposição de sufixos como τs(i, j) = τ(i, j, n+1). Quando o modelo é restrito a apenas

operações de transposições, definimos o problema de encontrar a distância de rearranjo como

o Problema de Ordenação de Permutações por Transposições.

2.3 Transposições e Reversões

Quando o modelo de rearranjo permite ambas operações de reversão e transposição,

o problema é definido como o Problema de Ordenação de Permutações por Reversões e Trans-

posições. As distâncias de ordenação por reversões e transposições são denotadas por drt(π)

e dr̄t(π), respectivamente para permutações sem sinais e com sinais. A distância máxima de

ordenação por reversões entre todas as permutações de tamanho n é definida como o diâmetro

Drt(n) e Dr̄t(n), para permutações sem sinais e com sinais, respectivamente. É importante

ressaltar que quando as duas operações são permitidas, temos drt(π) ≤ dr, dr̄t(π) ≤ dr̄ e

drt(π) ≤ dt. Por exemplo, para π = (1 3 4 2 7 6 5) temos: (i) π ·τ(2, 4, 5)·τ(5, 7, 8)·τ(6, 7, 8) =

ι, com dt(π) = 3; (ii) π ·ρ(2, 4)·ρ(5, 7)·ρ(3, 4) = ι, com dr(π) = 3 e (iii) π ·τ(2, 4, 5)·ρ(5, 7) = ι,

com drt(π) = 2.

2.4 Breakpoints

Para o problema de ordenação por reversões sem sinais, um breakpoint é definido

como um par de elementos (πi, πi+1), onde i ∈ [0, n], tal que |πi+1 − πi| 6= 1 e denotamos a

quantidade de breakpoints em π por br(π). A mesma definição é utilizada quando o modelo

de rearranjo permite tanto operações de reversão, quanto de transposição e, neste caso, a

quantidade de breakpoints em π é denotada por brt(π). Por exemplo, para π = (1 3 4 2 7 6 5)

temos os breakpoints (1, 3), (4, 2), (2, 7) e (5, 8), logo br(π) = brt(π) = 4.
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Para os problemas de ordenação de permutações com sinais por reversões e ordenação

de permutações sem sinais por transposições, um breakpoint é definido como um par de ele-

mentos (πi, πi+1) tal que πi+1 − πi 6= 1 e a quantidade de breakpoints de reversões com sinais

e breakpoints de transposições é denotada por br̄(π) e bt(π), respectivamente. Esta definição

também é válida para o problema de ordenação de permutações com sinais quando ambas

as operações são permitidas e, neste caso, a quantidade de breakpoints em π é denotada por

br̄t(π). Por exemplo, considerando a permutação π = (+2 −1 +3 +4 +6 −5), temos os bre-

akpoints (0,+2), (+2,−1), (−1,+3), (+4,+6), (+6,−5) e (−5,+7), logo br̄(π) = br̄t(π) = 6.

Observe que somente a permutação identidade não possui nenhum dos tipos de

breakpoints.

2.5 Strips

Uma strip é definida como uma sequência maximal de elementos da permutação

(πi, . . . , πj) tal que não existe breakpoints entre quaisquer pares (πk, πk+1), onde k ∈

[i, j). Por exemplo, as permutações sem sinais π = (1 3 4 2 7 6 5) e com sinais π =

(+1 + 2 +5 +4 −3 +6) possuem, respectivamente, 4 e 5 strips, destacadas na permutação.

2.6 Inversões

Para uma permutação π com ou sem sinais, uma inversão é definida como um par

de elementos (πi, πj) tal que πi < πj e 1 ≤ j < i ≤ n e o número de inversões é denotado por

inv(π). Por exemplo, para π = (3 1 4 2), os pares (π1, π2), (π1, π4) e (π3, π4) são as inversões

de π, logo inv(π) = 3.

2.7 Operações de Tamanho Limitado

Chamaremos as operações de reversão e transposição de λ-reversão e λ-transposição,

respectivamente, quando tais operações possúırem restrição de tamanho máximo λ. Para

valores de λ = 2 e λ = 3, tais operações são chamadas de super curtas e curtas, respectiva-

mente. Além disso, as distâncias de ordenação de permutações sem sinais por λ-reversões,

por λ-transposições e por ambas as operações serão denotadas por dλr (π), dλt (π) e dλrt(π),
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respectivamente. Para permutações com sinais, a distância de ordenação por λ-reversões é

denotada por dλr̄ (π) e, quando ambas operações são permitidas, a distância de ordenação é de-

notada por dλr̄t(π). Definiremos também os diâmetros Dλ
r (n), Dλ

t (n), Dλ
rt(n), Dλ

r̄ (n) e Dλ
r̄t(n)

como o maior valor de dλr (π), dλt (π), dλrt(π), dλr̄ (π) e dλr̄t(π), respectivamente, para todas as

permutações π de tamanho n. Por exemplo, d2
r(π) é a distância de ordenação por reversões

super curtas para uma permutação sem sinais π, enquanto D3
r̄t(n) é o diâmetro de ordenação

por reversões e transposições curtas para todas as permutações com sinais de tamanho n.

3 Revisão Bibliográfica

Nessa seção é apresentado o estado da arte para os problemas de ordenação de

permutações por reversões, por transposições e por transposições e reversões, com diferentes

restrições.

3.1 Ordenação por Reversões

O Problema de Ordenação de Permutações sem Sinais por Reversões foi provado estar

na classe de problemas NP-Dif́ıceis [9] e diversos pesquisadores apresentaram algoritmos de

aproximação para o problema. Um dos primeiros resultados foi obtido por Bafna e Pevzner [2]

com um algoritmo de 1.75-aproximação. Posteriormente, foi proposto por Christie [10] um

algoritmo com fator de aproximação 1.5. Berman e coautores [6] apresentaram um algoritmo

de 1.375-aproximação, que é o melhor conhecido para o problema. Além disso, um limitante

inferior para a distância, dr(π) ≥ br(π)
2 , foi proposto por Bafna e Pevzner [3] e um limite

superior, dr(π) ≤ br(π)− 1, foi proposto por Kececioglu e Sankoff [31].

Curiosamente, o Problema de Ordenação de Permutações com Sinais por Reversões

possui algoritmo exato em tempo polinomial. A primeira versão foi proposta por Hannenhalli

e Pevzner [24], que posteriormente foi simplificada por Bergeron [5]. O melhor algoritmo

proposto na literatura foi dado por Tannier e coautores [40], com complexidade de tempo

sub-quadrática. Além disso, um algoritmo linear foi proposto por Bader e coautores [1] para

quando se deseja apenas a distância de rearranjo.

7



3.2 Ordenação por Transposições

O Problema de Ordenação de Permutações por Transposições foi introduzido por

Bafna e Pevzner [4] em 1995. A complexidade computacional desse problema permaneceu em

aberto por mais de 15 anos, até que Bulteau e coatores [7] provaram que ele pertence a classe

de problemas NP-Dif́ıceis.

O primeiro algoritmo para o problema foi proposto pelos mesmos autores que o

introduziram, Bafna e Pevzner [4], com fator de aproximação 1.5 e complexidade de tempo

O(n2). Foi também proposto pelos autores limitantes inferior dt(π) ≥ bt(π)
3 e superior dt(π) ≤

bt(π) para as distâncias de rearranjo.

Christie [11] propôs posteriormente um algoritmo com complexidade de tempo O(n4)

mais simples de ser implementado, com o mesmo fator de aproximação. Um outro algoritmo

com tempo quadrático e implementação mais simples foi proposto por Walter e coautores [44],

entretanto com fator de aproximação 2.25. O melhor algoritmo conhecido para o problema

possui fator de aproximação 1.375, complexidade de tempo O(n2) e foi proposto em 2006 por

Elias e Hartman [15].

Rusu [38] apresentou uma maneira de implementar vários algoritmos da literatura

para os problema de ordenação de permutações por transposições e/ou reversões em tempo

O(n log n), com o uso de log-lists.

3.3 Ordenação por Reversões e Transposições

Quando ambas as operações são permitidas no modelo de rearranjo, Walter e coau-

tores [43] apresentaram limites inferiores para a distância e diâmetro, além de algoritmos de

3-aproximação e 2-aproximação, para as versões sem sinais e com sinais, respectivamente.

Posteriormente, Rahman e coautores [37] apresentaram, em 2008, um algoritmo de

2k-aproximação para permutações sem sinais, sendo k o fator de aproximação do algoritmo

para decomposição de ciclos. Dado o melhor valor de k conhecido [34], o fator de aproximação

deste algoritmo é de 2.8386 + ε, para ε > 0.
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3.4 Ordenação por Operações de Prefixos e Sufixos

A versão do problema de ordenação de permutações por reversões com a restrição de

que as operações podem ser aplicadas somente nos prefixos da permutação foi introduzida por

Dweighter [14] com o nome de Problema da Ordenação de Panquecas, em 1975. A descrição

desse problema consistia, resumidamente, em ordenar uma pilha de panquecas de acordo com

seus respectivos tamanhos, de forma que a menor panqueca ficasse no topo, a segunda menor

panqueca logo abaixo dela, e assim sucessivamente, até a base da pilha, que conteria a maior

panqueca. A reinterpretação deste problema para um problema de Rearranjo de Genomas

foi dada por Pevzner e Waterman [36], em 1995 e o problema foi provado ser NP-Dif́ıcil em

2011 [8]. Gates e Papadimitriou [22] estudaram o Problema da Ordenação de Panquecas

em 1979, a fim de encontrar a maior quantidade de movimentos necessários para ordenar

qualquer pilha de panquecas e mostraram que ela está entre 17n
16 e 5n+5

3 . Quando o objetivo

é encontrar a menor quantidade de movimentos para ordenar uma dada pilha de panquecas,

o melhor resultado conhecido é um algoritmo de 2-aproximação [17].

O Problema de Ordenação por Transposições de Prefixo foi introduzido por Dias

e Meidanis [13]. O melhor resultado conhecido para este problema é um algoritmo de 2-

aproximação, dado pelos mesmos autores.

Sharmin e coautores [39] propuseram duas novas versões para o problema da or-

denação de panquecas: (i) permitindo utilizar reversões e/ou transposições de prefixo e (ii)

permitindo utilizar transposições, reversões e/ou transreversões de prefixo, onde uma trans-

reversão é uma operação dada pela combinação de uma transposição e uma reversão. Estes

mesmos autores apresentaram algoritmos de 3-aproximação e 2-aproximação para os proble-

mas (i) e (ii), respectivamente.

Lintzmayer e coautores [35] introduziram problemas de ordenação de permutações

(com e sem sinais) considerando operações tanto de sufixo quanto de prefixo, para reversões

e/ou transposições. Os autores apresentaram algoritmos com fatores de aproximação 2 e

2 + ε para tais problemas, onde ε é uma constante dividida pelo número de breakpoints na

permutação de entrada.
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3.5 Ordenação por Operações Curtas e Super Curtas

Quando o tamanho da operação é limitado a no máximo 2, Jerrum [28] mostrou que

o problema de ordenação de permutação sem sinais por reversões (ou transposições) super

curtas possui solução em tempo polinomial, com a prova dada por Knuth [32].

Quando o tamanho é limitado a no máximo 3, Heath e Vergara apresentaram um

algoritmo de 4
3 -aproximação para o problema de ordenação de permutação por transposições

curtas [26] e posteriormente apresentaram um algoritmo com fator de aproximação 2 para o

problema de ordenação de permutação sem sinais por reversões curtas [27], o melhor resultado

conhecido. Além disso, Vergara [42] também mostrou que o algoritmo de 4
3 -aproximação para

o problema de ordenação por transposições curtas é também um algoritmo de 2-aproximação

para o problema de ordenação por reversões e transposições curtas. Em 2012, um algoritmo

com fator de aproximação (1 + ε), onde ε = 1
inv(π) , para o problema de ordenação de per-

mutações por transposições curtas foi dado por Jiang e coautores [29]. Dois anos depois, um

outro algoritmo com fator de aproximação 5
4 foi proposto por Jiang e coautores [30] também

para o problema de ordenação por transposições curtas.

Três algoritmos de aproximação para o problema de ordenação de permutações com

sinais por reversões curtas foram propostos por Galvão e Dias [18] em 2014, sendo o melhor

deles com fator de aproximação 9. No ano seguinte, Galvão e coautores [20] apresentaram

algoritmos exatos e com complexidade polinomial para os problemas de ordenação de per-

mutações com sinais por reversões super curtas e ordenação de permutações com sinais por

reversões e transposições super curtas, além de algoritmos com fator de aproximação 5 e 3

para os problemas de ordenação de permutações com sinais por reversões curtas e ordenação

de permutações com sinais por reversões e transposições curtas, respectivamente. Além disso,

também foi mostrado pelos autores que o fator de aproximação esperado para o algoritmo de

ordenação de permutações por reversões curtas é 3, quando a permutação possui 12 ou mais

elementos.

Para o problema de ordenação de permutações circulares, onde se considera que o

último e o primeiro elemento da permutação são adjacentes, também existe a opção de utilizar

apenas operações super curtas. Para esse problema, Galvão e coautores [19] apresentaram,
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Permutações Modelo de Rearranjo Complexidade Melhor Resultado

Com Sinais
Reversões

Polinomial [24] Tempo O(n
3
2) [40]

Sem Sinais NP-Dif́ıcil [9] 1.375-aproximação [6]

Sem Sinais Transposições NP-Dif́ıcil [7] 1.375-aproximação [15]

Com Sinais
Reversões e Transposições

? 2-aproximação [43]

Sem Sinais ? 2k-aproximação [37]

Com Sinais
Reversões Super Curtas

Polinomial [20] Tempo O(n3) [20]

Sem Sinais Polinomial [32, p. 108] Tempo O(n2) [28]

Sem Sinais Transposições Super Curtas Polinomial [32, p. 108] Tempo O(n2) [28]

Com Sinais
Reversões e Transposições Super Curtas

Polinomial [20] Tempo O(n3) [20]

Sem Sinais Polinomial [32, p. 108] Tempo O(n2) [28]

Com Sinais
Reversões Curtas

? 5-aproximação [20]

Sem Sinais ? 2-aproximação [27]

Sem Sinais Transposições Curtas ? 5
4-aproximação [30]

Com Sinais
Reversões e Transposições Curtas

? 3-aproximação [20]

Sem Sinais ? 2-aproximação [42]

Tabela 1: Estado da Arte para o Problema de Ordenação de Permutações.

em 2015, um algoritmo com tempo polinomial para permutações com sinais e, ainda, dispo-

nibilizaram no ano seguinte uma ferramenta web [21] para inferência filogenética baseada em

rearranjos usando reversões super curtas.

3.6 Resumo: Estado da Arte

O estado da arte para as diferentes variações do Problema de Ordenação de Per-

mutações por Rearranjo revisadas nesta proposta é apresentado, resumidamente, na Ta-

bela 3.6.

4 Objetivos

O objetivo principal será obter algoritmos de aproximação para o Problema de Or-

denação de Permutações com modelos de rearranjo nos quais as operações são limitadas a um

tamanho máximo (λ). Mais especificamente, estudaremos as seguintes versões do problema,
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em ordem de prioridade:

1. Ordenação de permutações sem sinais por λ-reversões (objetivo primário);

2. Ordenação de permutações com sinais por λ-reversões (objetivo primário);

3. Ordenação de permutações sem sinais por λ-transposições (objetivo primário);

4. Ordenação de permutações sem sinais por λ-reversões e λ-transposições (objetivo se-

cundário);

5. Ordenação de permutações com sinais por λ-reversões e λ-transposições (objetivo se-

cundário).

5 Plano de Trabalho

O plano de trabalho é apresentado na Tabela 2. É válido ressaltar que o tempo

despendido em cada atividade pode vir a sofrer mudanças, a medida que os resultados são

obtidos, visto que alguns podem ser mais promissores do que outros.

2017 2018 2019
M A M J J A S O N D J F M A M J J A S O N D J F

1 * * * * * * * *
2 * * * * * * * * * *
3 * *
4 *
5 * * * *
6 * * * *
7 * * * *
8 * * * *
9 * * * *
10 * * * * * * * * *
11 *
12 *

Tabela 2: Cronograma de atividades.

1. Obtenção dos créditos obrigatórios em disciplinas do programa de mestrado;

2. Revisão da literatura;

3. Escrita da proposta de mestrado;
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4. Exame de Qualificação de Mestrado;

5. Participação no Programa de Estágio Docente (PED);

6. Investigação de algoritmos para o problema de ordenação de permutações sem sinais

por λ-reversões;

7. Investigação de algoritmos para o problema de ordenação de permutações com sinais

por λ-reversões;

8. Investigação de algoritmos para o problema de ordenação de permutações sem sinais

por λ-transposições;

9. Investigação de algoritmos para o problema de ordenação de permutações com e sem

sinais por λ-reversões e λ-transposições;

10. Escrita da dissertação;

11. Revisão da dissertação;

12. Defesa da dissertação.

6 Materiais e Métodos

O trabalho possui, em sua maioria, aspecto teórico. Assim, o estudo de teoremas e

provas existentes na literatura proporcionarão a base para que novos conhecimentos possam

ser obtidos para os problemas que iremos estudar. Além disso, programas serão implementa-

dos a fim de validar os resultados obtidos, quando necessário e sempre que posśıvel.
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A Resultados Computacionais

Neste apêndice são apresentados alguns resultados obtidos com experimentos que

foram realizados a fim de entender melhor o problema na prática.

A.1 Análise dos Tamanhos das Operações utilizando o GRIMM

A fim de averiguar com que frequência operações que modificam pequenos trechos

de um genoma ocorrem no problema de ordenação por reversões em permutações com si-

nais, realizamos experimentos utilizando o software GRIMM (Genome Rearrangements In

Man and Mouse) [41] para encontrar a sequência ótima de operações para transformar um

genoma em outro. Esta ferramenta também permite priorizar o uso de reversões menores

na geração da solução ótima. Constrúımos histogramas com as frequências dos tamanhos

das reversões utilizadas nos testes, que contaram com um total de 10000 permutações com

sinais de tamanho 1000. Os resultados podem ser visualizados nas Figuras 1 e 2. É fácil ver

que operações pequenas ocorrem com maior frequência em ambos os gráficos. Além disso,

também analisamos a porcentagem de reversões unitárias (que apenas invertem o sinal de um

elemento) e as porcentagens de operações super curtas e curtas. Quando as operações foram

escolhidas arbitrariamente, as porcentagens foram 0.51%, 0.50% e 0.49%, respectivamente,

com tamanho médio igual a 282.96. Quando as operações foram escolhidas dando prioridade

para reversões curtas, os percentuais obtidos foram 3.66%, 1.85% e 1.65%, respectivamente,

enquanto o tamanho médio das operações foi de 59.10.

A.2 Distância e Diâmetro para Permutações Pequenas

Alguns resultados para permutações pequenas são apresentados nas Tabelas 3 a 12.

No total, 10 tabelas são apresentadas. As 6 primeiras delas contêm as distâncias médias e

os diâmetros para todas as permutações sem sinais (duas para cada problema), com n e λ

variando de 2 até 10. As demais 4 tabelas apresentam as distâncias médias e os diâmetros

para todas as permutações com sinais (também duas para cada problema), onde os valores

de n variam de 2 até 9.
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Figura 1: Histograma com as frequências dos tamanhos das reversões utilizadas pelo GRIMM
para ordenar permutações de tamanho 1000, sem priorizar reversões menores.
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Figura 2: Histograma com as frequências dos tamanhos das reversões utilizadas pelo GRIMM
para ordenar permutações de tamanho 1000, priorizando reversões menores.
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A.2.1 Problema de Ordenação por Reversões em Permutações sem Sinais

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 0.50 - - - - - - - -
3 1.50 1.17 - - - - - - -
4 3.00 2.08 1.75 - - - - - -
5 5.00 3.17 2.51 2.39 - - - - -
6 7.50 4.45 3.33 3.11 3.04 - - - -
7 10.50 5.90 4.22 3.84 3.74 3.70 - - -
8 14.00 7.54 5.22 4.61 4.45 4.40 4.38 - -
9 18.00 9.35 6.29 5.42 5.16 5.10 5.08 5.06 -
10 22.50 11.33 7.45 6.30 5.90 5.81 5.78 5.77 5.76

Tabela 3: Distâncias Médias para o Problema de Ordenação por Reversões em Permutações
sem Sinais.

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 1 - - - - - - - -
3 3 2 - - - - - - -
4 6 4 3 - - - - - -
5 10 5 4 4 - - - - -
6 15 7 5 5 5 - - - -
7 21 10 6 6 6 6 - - -
8 28 14 7 7 7 7 7 - -
9 36 16 9 8 8 8 8 8 -
10 45 19 11 9 9 9 9 9 9

Tabela 4: Diâmetros para o Problema de Ordenação por Reversões em Permutações sem
Sinais (Dλ

r (n)).
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A.2.2 Problema de Ordenação por Transposições em Permutações sem Sinais

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 0.50 - - - - - - - -
3 1.50 1.00 - - - - - - -
4 3.00 1.79 1.54 - - - - - -
5 5.00 2.79 2.19 2.08 - - - - -
6 7.50 4.04 2.91 2.67 2.60 - - - -
7 10.50 5.54 3.76 3.29 3.17 3.12 - - -
8 14.00 7.28 4.74 3.97 3.73 3.67 3.63 - -
9 18.00 9.27 5.82 4.71 4.32 4.21 4.17 4.15 -
10 22.50 11.52 7.04 5.54 4.95 4.74 4.68 4.66 4.64

Tabela 5: Distâncias Médias para o Problema de Ordenação por Transposições em Per-
mutações sem Sinais.

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 1 - - - - - - - -
3 3 2 - - - - - - -
4 6 3 3 - - - - - -
5 10 5 3 3 - - - - -
6 15 8 5 4 4 - - - -
7 21 11 6 5 5 4 - - -
8 28 14 8 6 5 5 5 - -
9 36 18 10 7 6 6 6 5 -
10 45 23 12 9 7 7 6 6 6

Tabela 6: Diâmetros para o Problema de Ordenação por Transposições (Dλ
t (n)) em Per-

mutações sem Sinais.
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A.2.3 Problema de Ordenação por Reversões e Transposições em Permutações

sem Sinais

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 0.50 - - - - - - - -
3 1.50 0.83 - - - - - - -
4 3.00 1.62 1.38 - - - - - -
5 5.00 2.42 1.95 1.80 - - - - -
6 7.50 3.55 2.60 2.39 2.30 - - - -
7 10.50 4.75 3.35 2.94 2.81 2.75 - - -
8 14.00 6.22 4.22 3.57 3.36 3.27 3.23 - -
9 18.00 7.80 5.14 4.24 3.90 3.77 3.71 3.68 -
10 22.50 9.61 6.19 4.98 4.50 4.30 4.20 4.15 4.13

Tabela 7: Distâncias Médias para o Problema de Ordenação por Reversões e Transposições
em Permutações sem Sinais.

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9 10
2 1 - - - - - - - -
3 3 1 - - - - - - -
4 6 3 2 - - - - - -
5 10 4 3 3 - - - - -
6 15 6 4 4 3 - - - -
7 21 9 5 4 4 4 - - -
8 28 11 7 5 5 5 4 - -
9 36 14 8 6 5 5 5 5 -
10 45 17 10 7 6 6 6 6 5

Tabela 8: Diâmetros para o Problema de Ordenação por Reversões e Transposições em Per-
mutações sem Sinais (Dλ

rt(n)).
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A.2.4 Problema de Ordenação por Reversões em Permutações com Sinais

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9
2 1.50 - - - - - - -
3 3.00 2.35 - - - - - -
4 5.00 3.46 3.23 - - - - -
5 7.50 4.62 4.21 4.12 - - - -
6 10.50 5.97 5.20 5.08 5.03 - - -
7 14.00 7.44 6.24 6.03 5.98 5.96 - -
8 18.00 9.09 7.34 6.99 6.93 6.91 6.90 -
9 22.50 10.90 8.50 7.96 7.88 7.86 7.86 7.85

Tabela 9: Distâncias Médias para o Problema de Ordenação por Reversões em Permutações
com Sinais.

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9
2 3 - - - - - - -
3 6 3 - - - - - -
4 10 6 5 - - - - -
5 15 7 6 6 - - - -
6 21 9 7 7 7 - - -
7 28 11 9 9 8 8 - -
8 36 16 10 10 9 9 9 -
9 45 17 12 11 11 10 10 10

Tabela 10: Diâmetros para o Problema de Ordenação por Reversões em Permutações com
Sinais (Dλ

r̄ (n)).
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A.2.5 Problema de Ordenação por Reversões e Transposições em Permutações

com Sinais

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9
2 1.25 - - - - - - -
3 2.33 1.83 - - - - - -
4 3.83 2.67 2.49 - - - - -
5 5.80 3.58 3.20 3.09 - - - -
6 8.26 4.65 3.93 3.73 3.67 - - -
7 11.22 5.87 4.75 4.42 4.30 4.26 - -
8 14.69 7.26 5.66 5.12 4.89 4.81 4.78 -
9 18.66 8.83 6.65 5.87 5.55 5.42 5.37 5.35

Tabela 11: Distâncias Médias para o Problema de Ordenação por Reversões e Transposições
em Permutações com Sinais.

n Tamanho máximo das operações (λ)
- 2 3 4 5 6 7 8 9
2 2 - - - - - - -
3 4 3 - - - - - -
4 7 4 4 - - - - -
5 11 5 5 4 - - - -
6 16 7 6 5 5 - - -
7 22 9 7 6 6 6 - -
8 29 12 8 7 7 6 6 -
9 37 15 10 8 7 7 7 7

Tabela 12: Diâmetros para o Problema de Ordenação por Reversões e Transposições em
Permutações com Sinais (Dλ

r̄t(n)).
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