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1. Contexto

Atualmente, o processo de sequenciamento de DNA é efetuado principalmente
utilizando-se as plataformas de sequenciamento de alto desempenho ditas de ""nova
geracao" (Next-Generation Sequencing---NGS) [13] Essas tecnologias produzem um
enorme volume de fragmentos curtos (comprimento abaixo das centenas) que
precisam ser montados, i.e., alinhados e combinados, para reconstruir sequéncias
originais de bilhdes de letras.

As ferramentas para montagem de fragmentos NGS [6, 18, 4, 16] sdo majoritariamente
baseadas nos chamados Grafos de de Bruijn (GDB). No GDB de ordem k construido a
partir do conjunto de fragmentos S, G(S), os n6s correspondem as subsequéncias de
comprimento k (k-mers) das cadeias em S, e dois k-mers (nds) sao unidos por uma
aresta desde que haja uma sobreposi¢cao de tamanho k-1, de forma que as arestas
correspondem aos k+17-mers de S. Efetuar a montagem de fragmentos usando GDB
envolve problemas como o de encontrar Caminhos Eulerianos, que admite solugao em
tempo polinomial. Entretanto, um dos principais limitadores quanto ao emprego dessas
técnicas € o espago de memoaria exigido pelos GDB que, se representado
explicitamente, pode requerer centenas de GigaBytes [9]. Diante disto, diversos
esforgcos vém sendo empreendidos para desenvolver estruturas de dados eficientes do
ponto de vista de espacgo, permitindo, todavia, operagdes sobre o0 GDB em tempo
comparavel a uma representacao tradicional.

A representacao e manipulagao de GDB envolvem técnicas algoritmicas especificas
gue visam a minimizar o uso de memaria principal. Essas técnicas incluem o desenho
de algoritmos otimizados para memoaria externa/cache, o desenvolvimento de
estruturas de dados sucintas [10], e o uso de compressao de dados.

Os métodos descritos na literatura procuram representar ou o conjunto de vértices
(k-mers) ou arestas (K+7-mers) com estruturas de dados especificas de forma a
permitir que as operagdes de navegagdo como ‘quais sao 0s
sucessores/predecessores de um no6 v?’ sejam respondidas indiretamente através de
operacdes primitivas de baixo nivel. As estruturas de dados basicas incluem bit arrays
comprimidos [9], Filtros de Bloom (+hash tables) [12, 7, 15], versdes modificadas da
Transformada de Burrows-Wheeler (+Wavelet Trees) [3, 2, 1] FM-Index [14, 8], e
indices classicos como arvores e arrays de sufixos [5].



2. Objetivo

Apesar do desenvolvimento das estruturas de dados para GDB ter-se dado
historicamente de maneira ad hoc, respondendo a objetivos particulares de cada
trabalho, partindo de representagdes muito basicas como hash tables, bit arrays e
Filtros de Bloom, houve uma certa convergéncia na diregdo da associagao entre os
GDB e estruturas de indices e, em particular, por questdes de eficiéncia, indices
sucintos.

Os principais objetivos especificos deste trabalho de graduagéo séo, portanto:

1. Estudar profundamente, do ponto de vista tedrico, a associagédo entre GDB e
indices de alto nivel, em particular estruturas de indices como as arvores e
arrays de sufixos, generalizando as formulagdes de [5];

2. Desenvolver implementagdes sucintas eficientes de GDB baseadas
especificamente em Arvores de Sufixos - utilizando-se como ponto de partida as
implementagdes em [19].

3. Cronograma

Atividade Marco Abril Maio Junho
Elaboracao da Proposta X X
Pesquisa X X X X X
Implementacéao X X X X
Elaboracéo do Relatério X X X X
Preparacao da Apresentacao X X

Tabela 1: cronograma de atividades
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