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UM ESTUDO SOBRE ORDENACAO POR REVERSAO

Resumo

O problema de ordenagdo por reversao (sorting by reversals) é de interesse em
Biologia Computacional para o tratamento de problemas relativos a rearranjo de ge-
nomas. Dados dois genomas representados como permutacoes de mesmos elementos
(isto é, genes), o problema consiste em encontrar a seqiiéncia mais parsimoniosa de
reversoes que transforma um genoma em outro. Depois que o primeiro algoritmo po-
linomial para o problema foi apresentado [9], muitos trabalhos foram feitos a fim de
melhorar e simplificar o algoritmo [5, 1, 2]. O nosso objetivo é estudar os artigos que
tratam desse problema e fazer uma resenha atualizada sobre o tema.

1 Introducao

No fim dos anos 80, Jeffrey Palmer e seus colegas compararam os genomas mitocondriais de
Brassica oleracea (repolho) e de Brassica campestris (nabo) e descobriram que os genomas
dessas espécies tém conjunto de genes idénticos, mas estes diferem na ordem em que
ocorrem. Este e muitos outros estudos provaram que esta caracteristica de rearranjo de

genomas ¢ uma forma comum de evolucao molecular [4, 8, 9].

A anilise de rearranjo de genomas permite comparar dados moleculares de espécies que
divergem ha muito tempo. Entretanto, muito pouco se sabe sobre rearranjos que produzi-
ram as variedades existentes das arquiteturas genomicas. A razdo para encontrar uma série
minima de eventos de rearranjo é justificada pela hipdtese da parsimonia, na qual supoe-se
que a Natureza sempre encontra caminhos que realizam de um minimo de mudancas. Por-
tanto, se desejarmos investigar como um organismo de uma espécie transformou-se em um
organismo de outra espécie (ou vice-versa), devemos tentar encontrar uma série minima

de eventos de rearranjo que possivelmente tenham realizado esta transformacao.

2 Reversao

Rearranjos de genomas, através de reversoes, podem alterar a ordem dos genes em um

genoma, e também a direcdo de transcricdo. Identificamos cada gene com um ntumero



inteiro em {1,...,n}, acrescido de um sinal de mais (4) ou menos (—) para indicar sua
diregdo. A ordem serd representada por uma permutacdo m de {£1,...,+n} tal que
m[—1] = —nli], onde 7[i] denota o i-ésimo elemento em 7. A partir daqui, indicaremos o

sinal de um elemento em uma permutacao apenas quando for menos.
A reversao do intervalo [i,j] C [1,n] (i < j) é a permutagao

p=1,.. i,—j,...,—(i+1),j+1,...,n.

Note que wp é a permutacao obtida de 7 revertendo a ordem e invertendo os sinais dos
elementos no intervalo. Se pi,..., pr € uma sequéncia de reversoes, dizemos que ela or-
dena uma permutagao 7w se wp1 ...pr = Id (onde Id é a permutagao identidade 1,...,n).
O comprimento da menor seqiiéncia de reversdes que ordena 7 é chamado de distancia

genémica ou distancia de reversio de w e é denotado por d(m).

O problema de ordenacdo por reversdo é encontrar a menor seqiiéncia de reversoes que
ordena 7. Esse problema tem sido bastante investigado, sendo vasta a literatura a res-
peito [7, 6, 2]. Hannenhalli e Pevzner [10] apresentaram o primeiro algoritmo polinomial
para esse problema que consome tempo O(n*). A partir dai muitos melhoramentos foram
feitos. Um algoritmo mais rdpido que consome tempo O(n?) é o de Kaplan, Shamir e
Tarjan [5]. Bader, Moret e Yan [1] descreveram um algoritmo linear para computar d(7)

apenas, mas este algoritmo nao encontra a seqiiéncia de reversoes.

3 Aplicacoes

A grande motivagao no estudo desse problema é a analise de rearranjos de genomas em
cromossomos, organelas de plantas, virus, etc. Tal andlise possibilita descobrir relagoes

entre os genomas de duas espécies diferentes e, com isso visualizar a evolucao entre elas.

4 Atividades a serem desenvolvidas e cronograma

Inicialmente estudaremos os artigos [6, 2, 3]. A medida que os estudos forem avancando,
pretendemos insvestigar outros artigos, procurando fazer um trabalho bem abrangente e

atualizado sobre o tema.

O cronograma que prevemos para 3 meses é o seguinte.
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’ ATIVIDADE ‘ lo. més. ‘ 20. meés. ‘ 30. més. ‘

Pesquisa de textos/artigos rel. proj. Vv V Vv
Leitura de textos/artigos rel. proj. v v Vv
Escrita da Monografia vV Vv

Metodologia de estudo e analise dos resultados

Os estudos serao conduzidos individualmente pelo aluno, sob a supervisao da orientadora.

O acompanhamento dos estudos serd feito através de reuniGes regulares, nas quais o aluno

devera expor os topicos considerados mais complexos, ou os avangos conseguidos em suas

investigacoes.
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