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Resumo

Boa parte das ferramentas para o sequenciamento do DNA baseado nas plataformas de alto
desempenho ditas de nova geração, especificamente as destinadas à montagem dos fragmentos
sequenciados, utilizam estruturas de dados para grafos de subsequencias. Devido ao enorme vo-
lume de dados, um dos principais gargalos dessas representações é espaço em memória exigido.
Várias representações compactas vêm sendo propostas nos últimos anos para dados de texto,
entretanto, existe uma relação inversa entre o espaço de memória e a eficiência/flexibilidade
das operações suportadas. Mais recentemente, têm-se explorado a conexão entre os grafos de
subsequencias e os índices de texto. Neste trabalho, produzimos uma implementação dos cha-
mados Grafos de de Bruijn baseada numa representação sucinta da árvore de sufixos. Essa
implementação foi analisada e comparada a uma representação sucinta disponível na literatura
para aferir a sua viabilidade em termos de espaço e tempo.
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CAPÍTULO 1

Introdução

1.1 Motivação: montagem de fragmentos de DNA

O DNA, molécula orgânica responsável pela codificação e transmissão das características ge-

néticas, é constituído por duas cadeias complementares formadas a partir de quatro bases ni-

trogenadas, representadas por a, c, g e t. Cada a de uma cadeia (fita) é emparelhado a um t

da outra, assim como cada g é complementado por um c, e vice versa. Essa estrutura mole-

cular torna-o passível de representação por apenas uma sequência de letras no alfabeto dessas

quatro letras. Desvendar o genoma de um organismo limita-se com identificar a sequência de

caracteres correspondente ao seu DNA.

Atualmente, o processo de sequenciamento de DNA é efetuado principalmente utilizando-

se as plataformas de sequenciamento de alto desempenho ditas de “nova geração” (Next-Generation

Sequencing—NGS) [44]. Essas tecnologias produzem um enorme volume de fragmentos curtos

(comprimento abaixo das centenas) que precisam ser montados, i.e., alinhados e combinados,

para reconstruir sequências originais de bilhões de letras.

1.1.1 Montagem baseada em Grafos de de Bruijn

As ferramentas para montagem de fragmentos NGS são majoritariamente baseadas nos cha-

mados Grafos de de Bruijn (GdB) [13]. No GdB de ordem k construído a partir do conjunto

de fragmentos S, G(S), os nós correspondem às subsequencias de comprimento k (k-mers) das

cadeias em S, e dois k-mers (nós) são unidos por uma aresta desde que haja uma sobreposi-
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2 CAPÍTULO 1 INTRODUÇÃO

ção de tamanho k− 1, de forma que as arestas correspondem aos k + 1-mers de S. Efetuar

a montagem de fragmentos usando GDB envolve problemas como o de encontrar Caminhos

Eulerianos, que admite solução em tempo polinomial, em contraste com abordagens anterio-

res que envolvem soluções heurísticas para o problema de Circuitos Hamiltonianos, que é um

problema NP-completo.

Entretanto, um dos principais limitadores quanto ao emprego dessas técnicas é o espaço

de memória exigido pelos GDB que, se representado explicitamente, pode requerer centenas

de GigaBytes [14]. Diante disto, diversos esforços vêm sendo empreendidos para desenvolver

estruturas de dados eficientes do ponto de vista de espaço, permitindo todavia operações sobre

o GDB em tempo comparável a uma representação tradicional. Dentre as principais linhas

de ação encontradas na literatura, têm ganhado importância o desenvolvimento de estruturas

de dados ditas sucintas, ou seja, cujo espaço ocupado é muito próximo do mínimo teórico

necessário.

1.2 Objetivos deste trabalho

O objetivo geral deste projeto é explorar a conexão teórica entre os GdB e as estruturas de

índices de texto, e sua realização prática. Em particular, o recente trabalho de Cazaux et al [9]

aponta para as conexões entre as árvores de sufixos e os GdB. Especificamente, neste trabalho

iremos desenvolver uma implementação sucinta baseada em Árvores de Sufixos Comprimidas

[48]. Esta implementação será avaliada do ponto de vista teórico e prático quanto ao (i) tempo

e memória de construção da estrutura, (ii) espaço de memória final da estrutura, (iii) tempo das

operações de navegação através da simulação de percursos no grafo. Repare que essa primeira

implementação será feita desde o início, sem reutilização de códigos de terceiros (apenas aluno

e orientador), e servirá como princípio para otimizações e refinamentos futuros.
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1.3 Organização desta monografia

O restante desta monografia está organizada da seguinte forma.

• No Capítulo 2 nós introduzimos os conceitos teóricos necessários à compreensão do

trabalho realizado. A abordagem é bottom-up, ou seja, iniciamos com os conceitos ele-

mentares de sequências de caracteres, depois tratamos dos índices, para finalmente che-

garmos aos Grafos de de Bruijn. O capítulo termina com uma revisão da literatura sobre

as representações desses grafos.

• No Capítulo 3 descrevemos em detalhes técnicos a implementação realizada, incluindo

a descrição da estrutura e operações suportadas. São incluídos pseudocódigos e análises

teóricas de complexidade assintótica em tempo/espaço dos aspectos mais relevantes.

• No Capítulo 4 exibimos os resultados experimentais de testes feitos com nossa imple-

mentação.

• No Capítulo 5 apresentamos uma breve discussão geral sobre o trabalho e apontamos

desenvolvimentos futuros.





CAPÍTULO 2

Índices Comprimidos e Grafos de de Bruijn

Tratamos do problema de construir um tipo abstrato de dados para um determinado grafo for-

mado a partir de subsequências de um texto, cuja implementação baseia-se em estruturas de

índices completos de representação sucinta. Neste capítulo introduzimos os conceitos e termi-

nologia necessários para a compreensão do problema, bem como apresentamos uma revisão da

literatura no tema.

2.1 Cadeias de caracteres

Neste trabalho, serão definidas estruturas para manipular dados de texto sobre um alfabeto

finito de caracteres A = {a0, . . . ,am−1}. Uma cadeia de caracteres (string) sobre A , ou sim-

plesmente cadeia, é uma sequência de caracteres X = x0 · · ·xn−1, onde cada xi ∈A . O caractere

da posição i, denominado i-ésimo caractere, será identificado por X [i] = xi. O comprimento da

cadeia X = x0 · · ·xn−1 é denotado por |X | = n. A cadeia de comprimento 0, chamada cadeia

vazia, é denotada por ε . O conjunto de todas as cadeias de comprimento finito sobre A é

denotado por A ∗.

A operação de concatenação é uma operação binária · : A ∗×A ∗ → A ∗, associativa e

não-comutativa, que recebe um par de cadeias X = x0 · · ·xn−1 e Y = y0 · · ·ys−1, e retorna uma

cadeia correspondente à justaposição das entradas X ·Y = XY = x0 · · ·xn−1y0 · · ·ys−1, e logo

|XY |= |X |+ |Y |. A cadeia vazia é o elemento neutro da concatenação, isto é, εX = Xε = X .

Uma subcadeia de X = x0 · · ·xn−1 é uma subsequência contígua denotada equivalentemente

por X [i : j] = Xi.. j = xi · · ·x j−1, com 0≤ i≤ j ≤ n. O prefixo de comprimento l de X é definido
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6 CAPÍTULO 2 ÍNDICES COMPRIMIDOS E GRAFOS DE DE BRUIJN

como a subcadeia X [ : l] = X [0: l]. O sufixo de comprimento l de X é definido como a subcadeia

X [n− l : ] = X [n− l :n].

Ao longo do texto, também serão utilizados vetores (arrays) numéricos A = (a0, · · · ,an−1).

Será empregada uma notação similar àquela usada com as cadeias para denotar subvetores

contíguos, nomeadamente A[i : j] = (ai, · · · ,a j−1), A[ : j] = A[0: j], e A[i : ] = A[i :n]. Um caso

particular ocorre com vetores de valores binários (booleanos). Esses vetores são denominados

bitarrays e serão denotados na forma de sequência B = b0 · · ·bn−1.

As seguintes convenções notacionais serão utilizadas. Vetores e cadeias serão nomeados

por letras maiúsculas (A, X , B, ...) e suas componentes individuais pelas letras minúsculas

correspondentes (ai, x j, ...). Conjuntos serão denotados por letras maiúsculas caligráficas (A ,

V , ...), e seus elementos individuais por letras minúsculas correspondentes. Variáveis numéri-

cas serão denotadas por letras latinas minúsculas (m,n, i, j,...). Será usado lgn para denotar o

logaritmo base 2, isto é lgn = log2 n.

2.2 Índices de texto completos

Dentre as operações que necessitamos efetuar em dados de texto, destaca-se a localização das

ocorrências de uma sequência menor P = p0 · · · pm−1 numa sequência maior T = t0 · · · tn−1.

Uma ocorrência de P em T é uma subcadeia T [i : i+m] = P, a qual identificamos com a sua

posição inicial i. Dizemos, nesse caso, que P ocorre em T na posição i. Nesse contexto, a cadeia

P é chamada padrão, enquanto a cadeia T é chamada de texto. Os algoritmos clássicos para

esse problema de casamento exato de padrões (exact string matching) [15] requerem tempo

linear no texto. Entretanto, se nos for permitido preprocessar o texto, podemos construir uma

estrutura auxiliar, chamada índice, que representa uma cadeia T e possibilita operações sobre

suas subcadeias sem que seja necessário acessar a cadeia original, em particular permitindo o

casamento de padrões em tempo linear no tamanho do padrão. Dentre as principais estruturas
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de índicem completos, isto é, aqueles que representam todas as subcadeias do texto, destacam-

se as árvores e vetores de sufixos.

2.2.1 Árvores de Sufixos

A árvore de sufixos de uma cadeia S = s0 · · ·sn−1 de tamanho n, ST(S), codifica todos os sufixos

de S na forma de uma árvore enraizada na qual as arestas são rotuladas por subcadeias de S e

cada nó u da árvore representa uma subcadeia obtida pela concatenação das arestas no cami-

nho da raiz até u. É praxe supor que S é terminado por um caractere especial $, diferente dos

demais, chamado sentinela. Nesse caso, ST(S) possui exatamente n folhas, cada uma represen-

tando um sufixo distinto de S. A árvore é construída de modo que não exista nó interno com

menos que dois filhos e que não existam arestas advindas do mesmo nó (arestas irmãs) cujos

rótulos possuam o mesmo caractere inicial. Segue, portanto, que ST(S) possui, no máximo, 2n

nós. Além disso, a árvore possui ponteiros especiais chamados suffix links que ligam nós que

representam cadeias na forma sisi+1 · · ·s j aos nós que representam os respectivos si+1 · · ·s j. A

Figura 2.1 ilustra a árvore de sufixos de S = banana$.

Embora apenas 2n subcadeias de S sejam explicitamente representadas pelos nós da árvore

de sufixos de S, pode-se introduzir o conceito de nó implícito da árvore de sufixos. Um nó

implícito u representa uma cadeia que é prefixo da cadeia representada por um nó (explícito) v,

mas que, ao mesmo tempo, a cadeia representada pelo pai de v é prefixo da cadeia representada

por u. Dessa forma, após cada caractere, exceto o último, no rótulo da aresta de u a v, existe

um nó implícito que representa a cadeia composta pela concatenação do rótulo de u e de um

prefixo da aresta. Note que, incluindo o último caractere das arestas nessa definição, tem-se

todo nó, implícito ou explícito, excetuando-se a raiz.

A definição da árvore de sufixos pode ser estendida de modo que contenha todos os sufixos

de um conjunto de cadeias. Essa extensão é chamada e árvore de sufixos generalizada.

Ukkonen [53] propôs um algoritmo de construção de árvores de sufixos online em tempo
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Figura 2.1 Árvore de sufixos de S = banana$. As folhas estão rotuladas pelas posições iniciais dos
sufixos que elas representam. Esses sufixos estão em ordem lexicográfica da esquerda para a direita. Os
suffix links estão representados por linhas tracejadas.

linear para alfabetos de tamanho fixo e tempo O(n lgn) no caso geral. Nesse trabalho, no en-

tanto, foi desenvolvido um algoritmo de construção que se aproveita da representação específica

implementada.

2.2.2 Vetores de Sufixos

Os vetores de sufixos1 foram introduzidos por Manber e Myers [32] na tentativa de compensar

a principal limitação das árvores de sufixos, que é o espaço em memória exigido. O vetor

de sufixos de S = s0 · · ·sn−1, SA(S), consiste simplesmente das posições iniciais dos sufixos

não-vazios de S lexicograficamente ordenados. Por exemplo, se S = banana$, temos ST(S) =

(6,5,3,1,0,4,2) pois os sufixos de S em ordem lexicográfica são S[6 :] = $ < S[5 :] = a$ <

S[3 :] = ana$ < · · ·< S[2 :] = nana$.

Um vetor de sufixos é uma permutação aleatória do intervalo [0 : m] e, portanto, requer n lgn

bits de espaço, à medida em que permite a busca de padrões de tamanho m no texto em tempo

1Também chamados arrays de sufixos.
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O(m lgn) no pior caso através de uma busca binária. Se acrescidos de estruturas auxiliares para

armazenar a informação de maiores prefixos comuns (lcp, do Inglês longest common prefixes)

entre sufixos ordenados consecutivos, podemos alcançar o mesmo custo assintótico linear no

comprimento do padrão [32].

Diversos algoritmos para a construção do array de sufixos existem, um deles sendo o algo-

ritmo SA-IS, proposto por Nong et al [39], que executa em tempo linear.

2.3 Índices comprimidos

No contexto de processamento de cadeias de tamanho comparável ao DNA humano, a eficiên-

cia em memória é uma preocupação presente, sobretudo face ao enorme aumento no volume

de dados decorrente dos avanços nas teconologias de sequenciamento. Sendo assim, esforços

têm sido empreendidos no sentido de se obter representações para os índices de texto cada vez

mais econômicas em memória, sem todavia maiores sacrifícios quanto ao custo assintótico das

operações de consulta.

2.3.1 Estruturas de dados comprimidas

Diversas estruturas serão apresentadas ao longo deste capítulo que ilustram a evolução das

estruturas em relação à eficiência em memória das representações de leituras de DNA. O pro-

blema pode ser abordado utilizando ou não técnicas de compressão sem perda de dados.

Quanto à classificação de estruturas de dados não comprimidas, Jacobson [24] refinou a

definição de estrutura de dados implícita e introduziu o conceito de estrutura de dados sucinta.

Seja n o mínimo teórico de bits de informação necessários para representar um conjunto de

dados. Uma estrutura que armazena esses dados é classificada como

• Implícita, se utiliza n+O(1) bits de espaço;
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• Sucinta, se utiliza n+o(n) bits de espaço; e

• Compacta, se utiliza O(n) bits de espaço.

Uma estrutura de dados sucinta oferece uma representação eficiente em memória, armaze-

nando uma quantidade de memória sublinear além da ótima.

Para analisar estruturas de dados que utilizam compressão, é necessária a introdução do

conceito de entropia da informação, e em particular no contexto deste trabalho, a chamada

entropia empírica de um texto [19].

Considere uma cadeia X = x0 · · ·xn−1 sobre um alfabeto A = {a0, . . . ,am−1}, e seja c j a

quantidade de ocorrências do caractere a j em X , para i = 0, . . . ,m. A entropia de ordem 0 de X

é definida por

H0(X) =
1
n

m−1

∑
i=0

ci · lg
n
ci
. (2.1)

A entropia assim definida, medida em bits de informação, quantifica a incerteza média sobre

os caracteres do texto sem levar em consideração o contexto de cada posição. Esse número

também representa a quantidade média de bits necessários para representar cada posição do

texto, sendo portanto n ·H0(m) a quantidade esperada de bits para representar a cadeia no total,

se não levarmos em conta informação de contexto. Se, em cada posição do texto, qualquer um

dos caracteres pode ocorrer com igual probabilidade, independente de outras posições, temos

a entropia máxima de H0(X) = lgm bits de informação. Esse corresponde ao texto menos

previsível (de maior incerteza). Se, no outro extremo, todas as posições do texto são iguais,

temos a entropia mínima H0(X) = 0, o que está de acordo com a ideia de que esse é um texto

trivial que não apresenta nenhuma imprevisibilidade.

De acordo com a definição 2.1, se considerarmos uma cadeia binária X = ababab · · ·ab,

a entropia de ordem 0 ainda seria máxima (1 bit por caractere) sendo que, intuitivamente, a

cadeia é completamente previsível. Isto ocorre porque sabemos que, após cada ‘a’, temos

necessariamente um ‘b’ e vice versa, ou seja, cada posição está completamente determinada se
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conhecermos a posição precedente, ou contexto. No caso geral, cada posição pode estar mais

ou menos influenciada pelas k posições precedentes, pelo que se define a entropia de alta ordem

Hk(X) =
1
n ∑

C∈A k

|XC| ·H0(XC), (2.2)

onde, para cada possível contexto C de comprimento k, XC denota a cadeia obtida através

da concatenação de todos os caracteres imediatamente seguintes às ocorrências de C em X .

No exemplo corrente, temos apenas dois contextos de comprimento 1, C = a ou C = b e,

nesses casos, temos respectivamente Xa = bbb · · ·b e Xb = aaa · · ·a. Daí teríamos H1(X) = 0,

o que está de acordo com a intuição que a cadeia é completamente previsível se considerarmos

contextos de tamanho 1. Em geral, temos lgm≥ Hk(X)≥ Hk+1(X) para todo k ≥ 0.

2.3.2 Dicionários indexáveis e Wavelet trees

Na base de praticamente todas as estruturas de dados sucintas, temos os chamados dicio-

nários indexáveis. Um dicionário indexável é uma estrutura construída sobre um bitarray2

B = b0 · · ·bn−1 de tamanho n que oferece as seguintes operações em tempo constante, utili-

zando n+o(n) bits de memória.

• rankx(B, i): Retorna o número de posições j ∈ [0, i) tal que b j = x.

• selectx(B, i): Retorna a posição da i-ésima ocorrência de x em B.

• predx(B, i): Retorna a maior posição j menor que i tal que b j = x.

• succx(B, i): Retorna a menor posição j maior que i tal que b j = x.

A definição das operações pode ser estendida para x sendo uma cadeia de tamanho maior

que um utilizando B[ j : j+ |x|] = x como comparação.

2Usamos indistintamente o termo em Inglês para vetores binários, introduzidos na Seção 2.1.
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Grossi et al [21] propuseram a estrutura Wavelet Tree, que generaliza a definição das ope-

rações de um dicionário indexável, de modo a responder perguntas similares sobre sequências

T não necessariamente binárias, definidas a seguir.

• rankx(T, i): Retorna o número de posições j ∈ [0, i) tal que t j = x.

• selectx(T, i): Retorna a posição da i-ésima ocorrência de x em T .

A Wavelet Tree W (T,A ) de uma cadeia T de tamanho n, sobre um alfabeto A de tamanho

m, oferece essas operações em tempo O(lgm) utilizando n lgm+o(n) bits de memória.

Para definir a wavelet tree, é necessário introduzir o conceito de projeção da cadeia T sobre

um alfabeto A ′, denotado por proj(T,A ′), definido como, para qualquer subconjunto A ′⊆A ,

a subsequência de T consistindo de todas as suas posições em A ′.

A wavelet tree, por fim, é a árvore recursivamente definida por:

W (T,A ) =



⊥, if |A |= 1,

B(T,A0,A1)

W (proj(T,A0),A0) W (proj(T,A1),A1) , caso contrário,

(2.3)

onde

• A = A0∪A1 é uma partição não trivial do alfabeto,

• A raiz consiste em um bitarray B(T,A0,A1) = b0 · · ·bn−1 de tamanho n = |T |, tal que

bi = 0, se ti ∈A0, ou bi = 1, se ti ∈A1,

• As subárvores esquerda e direita, W (proj(T,A0),A0) e W (proj(T,A1),A1) correspon-

dem às wavelet trees das projeções de T sobre os subalfabetos A0 e A1, respecitivamente,

e
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• ⊥ representa uma árvore nula (vazia), sendo ela o caso base para alfabetos unitários.

A Figura 2.2 ilustra uma wavelet tree na qual, o alfabeto é recursivamente particionado em

metades. Em cada nó, apenas o bitarray é armazenado, sendo o texto projetado exibido apenas

para ilustração. Cada aresta está rotulada pelo subalfabeto sobre o qual a cadeia do nó pai é

projetada. Usando essa partição, obtemos uma representação em n lgm+ o(n lgm) bits sobre

a qual as operações de rank e select podem ser realizadas em tempo O(lgm) percorrendo um

caminho da raiz até uma folha e realizando rank e select nos bitarrays dos nós nesse caminho.

Alternativamente, a estrutura da wavelet tree pode seguir a partição induzida pela Codificação

de Huffman [23], caso no qual o espaço da estrutura pode chegar a nH0(T )+o(n) [37].

wavelet_tree
101000111000

aeleree

0010100

aeeee

01111

lr

01

wvt_t
01010

vtt

100

w_
01

{a,e,l,r}

{a,e}

{a} {e}

{l,r}

{l} {r}

{t,v,w,_}

{t,v}

{t} {v}

{w,_}

{w} {_}

Figura 2.2 Wavelet tree

2.3.3 Vetores de sufixos comprimidos

Um vetor de sufixos de uma cadeia T = t0 · · · tn−1 é uma permutação S= SA(T )= (s0, · · · ,sn−1)

dos valores 0, . . . ,n−1. Ocorre que essa informação pode ser representada indiretamente atra-

vés de um outro vetor Φ = (φ(0), . . . ,φ(n−1)), definido por

φ(i) =


S−1[S[i]+1], se S[i]< n−1,

S−1[0], se S[i] = n−1 ,

(2.4)
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onde S−1[ j] denota vetor de sufixos inverso, i.e. S−1[ j] = i ⇐⇒ S[i] = j. A transformada φ

associa cada posição i do vetor de sufixos à ordem lexicográfica do sufixo iniciado na posição

si +1. Por exemplo, na Figura 2.3 temos os valores de S, S−1 e Φ para a cadeia T = banana$.

O valor S[0] = 6 indica que o menor sufixo em ordem lexicográfica é o sufixo T [6 :] = $. Como

S[0] = n− 1 = 6, a definição (2.4) indica que φ(0) deve ser a posição em S do sufixo T [0 :],

ou seja S−1[0] = 4. De modo similar, para i = 1 temos S[1] = 5, ou seja o segundo sufixo em

ordem lexicográfica é o T [5 :]. Logo φ(1) deve ser a ordem do sufixo T [6 :], no caso S−1[6] = 0.

i 0 1 2 3 4 5 6
T b a n a n a $
S 6 5 3 1 0 4 2
S−1 4 3 6 2 5 1 0
Φ 4 0 5 6 3 1 2

_ _____ _ ___
$ a b n

Figura 2.3 Transformada φ

Repare que, partindo da posição do sufixo T [0 :] em S, i0 = S−1[0], podemos consultar

i1 = Φ[i0], obtendo a ordem de T [1 :], ou seja S[i1] = 1. Consultando novamente i2 = Φ[i1],

obtemos a ordem de T [2 :], ou seja S[i2] = 2, e assim sucessivamente, de modo que obtemos

uma sequencia i0, i1, i2, . . . , in−1 com S[ik] = k. Desse modo, podemos computar o valor de S[i]

a partir de Φ e i0, consultando iteradamente ik =Φ[ik−1] até que ik = i, quando então saberemos

que S[i = ik] = k. No exemplo corrente, suponha que quiséssemos computar S[i = 5]. Teríamos

então a sequência

i0 = 4 =⇒ S[4] = 0

i1 = Φ[i0] = Φ[4] = 3 =⇒ S[3] = 1

i2 = Φ[i1] = Φ[3] = 6 =⇒ S[6] = 2

i3 = Φ[i2] = Φ[6] = 2 =⇒ S[2] = 3

i4 = Φ[i3] = Φ[2] = 5 =⇒ S[5] = 4.

(2.5)
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O processo descrito acima requer tempo O(n) no pior caso, e portanto não há vantagem

aparente em representar S através de Φ, uma vez que temos igualmente uma permutação dos

índices, porém com tempo de consulta pior. Ocorre que, diferentemente de S, o vetor Φ possui

uma propriedade que o torna mais propício à compressão. Repare, na Figura 2.3, que S pode

ser particionado em intervalos correspondentes às letras iniciais dos sufixos correspondentes

a cada posição. Primeiro, temos o sufixo iniciado em $, depois os iniciados em a, depois os

iniciados em b, e depois os iniciados em n. Esses intervalos estão indicados na última linha da

figura. Pode ser facilmente demonstrado que, em cada um desses intervalos, Φ é uma sequencia

estritamente crescente, e portanto, mais compressível.

Para demonstrar como comprimir Φ, considere a cadeia X = x0 · · ·xn−1 definida por

X [φ(i)] = T [S[i]]. (2.6)

No exemplo corrente, teríamos X = annb$aa. Essa cadeia é uma permutação do texto que

codifica Φ. Com efeito, se olharmos para X , saberemos, por exemplo, que o caractere a ocorre

nas posições 0,5,6. Essa é justamente a subsequencia contígua crescente de Φ correspondente

ao intervalo dos sufixos iniciados em a, como discutido acima. De maneira geral, o valor de

Φ[i] pode ser computado por

Φ[i] = selectci(X , i− ri), (2.7)

onde ci = T [S[i]] é o caractere do intervalo que contem a posição i, ri é o número ocorrências

dos caracteres lexicograficamente menores do que ci em X , e select é a operação descrita na

Seção 2.3.2. Os valores de ci e ri podem ser inferidos a partir de contagens sobre X , mas é

comum representar essas contagens numa tabela de tamanho m lgm bits, onde m é o tamanho

do alfabeto. Usando uma wavelet tree para representar X , podemos portanto representar Φ

em espaço (n+m) lgm+ o(n lgm) bits, com consultas em tempo O(lgm). No caso típico de

alfabetos constantes, isso representa um ganho substancial sobre os n lgn bits do vetor Φ (e por
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consequente S) descomprimido.

Apesar dessa representação de S através Φ codificado como uma wavelet tree ser eficiente

em espaço, o tempo de consulta a S torna-se O(n lgm), o que ainda é muito elevado. Para

abordar esse problema, Grossi e Vitter [22] propuseram a representação recursiva descrita a

seguir.

Inicialmente, seja S0 = S o vetor de sufixos original e defina S1 o subvetor (não-contíguo)

de S0 correspondente aos sufixos pares, isto é, iniciados nas posições pares do texto. Considere

que as posições de S0 selecionadas para S1 estão indicadas num bitarray E0. Suponha então

que tenhamos os vetores Φ0 = Φ, E0, e S1. A Figura 2.4 reproduz essa situação a partir do

exemplo anterior. Se assim for, procedemos da seguinte maneira para computar S[i] = S0[i]. Se

S0[i] for par, o que sabemos através de E0[i], então obtemos o seu valor diretamente a partir

de S1[rank1(E0)]. Caso contrário, consultando j = Φ[i], descobrimos a posição j do sufixo

iniciado em S0[i] + 1. Como, nesse caso, S0[i] é ímpar, S[0] + 1 é par, ou seja E[ j] = 1, e

portanto, podemos obter S[ j] = S[i] + 1 diretamente de S1, como acima, e daí S[i] = S[ j]− 1.

Como a consulta a E e a operação de rank podem ser realizadas em tempo constante, segue que

conseguimos consultar S[i] em tempo constante.

i 0 1 2 3 4 5 6
T b a n a n a $
Φ0 4 0 5 6 3 1 2
E0 1 0 0 0 1 1 1
S1 6 0 4 2

Figura 2.4 Estrutura recursiva do vetor de sufixos.

Obviamente, no caso acima, teríamos ainda que representar S1 além do Φ0 e do E0. Logo

o espaço total seria B(S) = n lgm+ o(n lgm) + n+ o(n) +B(S1) = n(lgm+ 1) + o(n(lgm+

1)) +B(S1) bits. Representando S1 diretamente, temos B(S1) = n(lgn− 1)/2 bits. Porém,

considere a cadeia T1, indêntica a T = T0, mas agrupando os caracteres aos pares de forma que

o comprimento da cadeia T1 seja n1 = dn/2e, e o tamanho do alfabeto seja m1 = min{m2,d1},
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onde d1 denota o número de caracteres pareados diferentes que ocorrem em T1. No exemplo

T1 = ba na na $_ ou, reescrevendo equivalentemente, T1 = 1220, sobre o alfabeto com os m1 =

d1 = 3 caracteres 0≡ $_ < 1≡ ba< 2≡ na. Se considerarmos T1 definido dessa forma, temos

que S1 é exatamente o vetor de sufixos de T1, apenas com valores dobrados. Normalizando para

o comprimento de T1, ou seja, dividindo os valores por 2, teríamos S1 = (3,0,2,1) = SA(T1).

A partir daí, a mesma representação pode ser aplicada a S1 recursivamente, obtendo-se Φ1, E1

e S2 e, deste último, Φ2, E2,. . . . No limite, teremos ≈ lgm níveis, sendo que, na prática, essa

representação é aplicada por k níveis, até que o vetor Sk seja suficientemente pequeno para ser

representado diretamente. O tempo de consulta a S passa a ser então O(k) = O(lgm).

2.3.4 Árvores de sufixos comprimidas

Sadakane [48] propôs uma representação sucinta da árvore de sufixos, utilizando internamente

um array de sufixos comprimido. Utilizando sua representação, a árvore de sufixos de uma

cadeia de tamanho n utiliza 6n+ o(n)+ SSA bits de memória, sendo SSA o tamanho do array

de sufixos utilizado. Sadakane chama a represenção de árvore de sufixos com funcionalidade

total, mantendo que as operações definidas por uma árvore de sufixos são todas respondidas

eficientemente enquanto sua representação é sucinta.

Neste trabalho foi desenvolvida uma implementação simplificada, embora ainda sucinta,

da reprentação proposta por Sadakane, resultando na utilização de 18n+ o(n) + SSA bits de

memória. A representação, bem como sua implementação, será detalhada no Capítulo 3.

2.4 Grafos de de Bruijn

Seja S um conjunto de cadeias. O Grafo de de Bruijn (GdB) de ordem k, denotado Gk(S), é

uma representação construída sobre S. Cada nó em Gk(S) corresponde a uma subsequência
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Figura 2.5 GdB de ordem k = 3 da cadeia S = TACGACGTCGACT. Os nós são rotulados pelos 3-mers
(em preto) e temos uma aresta dirigida x0x1x2

y2−→ y0y1y2 sempre que x1x2 = y0y1. Ocorre que, no
sequenciamento de DNA, normalmente não sabemos se foi lida a sequência de uma fita ou da sua
complementar, no sentido oposto. Portanto, o 4-mer x0x1x2x3 tanto pode representar a aresta x0x1x2

x3−→
x1x2x3 como a aresta x′3x′2x′1

x′0−→ x′2x′1x′0 (x′ j denota a base complementar de x j). Por essa razão é comum
identificar o nó (k-mer) com seu complemento reverso (em cinza) e considerar o grafo como bidirecional.

de tamanho k (k-mers) nas cadeias em S. Dois nós são unidos por uma aresta se existe uma

sobreposição de tamanho k− 1 entre seus k-mers correspondentes. Note que isso implica na

correspondência de toda aresta com uma k+1-mer de S, onde os nós unidos pela aresta corres-

pondem ao prefixo e ao sufixo de tamanho k do k+1-mer. A figura 2.5 ilustra a relação entre

um conjunto S de tamanho 1 e G3(S).

2.4.1 GdB para sequenciamento de DNA

Conway e Bromage [14] propuseram uma representação de GdB a partir do seu conjunto de

arestas E como um conjunto de k+1-mers ordenados lexicograficamente. Cada uma das pos-

síveis arestas é identificada por uma posição de um bitarray BE, de forma que a consulta da

presença da aresta no grafo é feita verificando-se se o bit correspondente é igual a 1. Os vér-

tices, em vez de representados explicitamente, são inferidos a partir das arestas. Operações de

navegação são definidas sobre as operações rank e select de um dicionário indexável sobre BE.

Aproveitando-se a esparsidade do conjunto das arestas, foram utilizados bitarrays comprimidos

que oferecem as operações de rank e select [16]. Com essa representação, os autores obtiveram

cerca de 28 bits por aresta para o GdB do genoma de um humano.
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Pell et al [42] propuseram uma representação bastante econômica, que armazena o conjunto

de vértices de Gk(S), i.e. as k-mers em S, num Filtro de Bloom (FB) [5], sendo as arestas são

deduzidas a partir dos vértices. Um FB armazena n elementos utilizando um bitarray B de ta-

manho m e um conjunto de funções de hash f0, . . . , fh−1. A inserção de um elemento x no FB

é dada pela atribuição B f j(x)← 1 para toda função de hash f j. Para verificar a presença de um

elemento x no FB, é feita a verificação B f j(x) = 1 para toda função de hash f j. Se existe algum

B f j(x) = 0, x não está contido no FB. No entanto, caso contrário, ainda é possível que x não

esteja contido no FB. Existe, portanto, uma taxa de falsos positivos ε , inversamente proporci-

onal à razão m
n . Apesar disso, Pell et al sustentam que a representação mantém propriedades

adequadas para tarefas como o sequenciamento de DNA.

Chikhi and Rizk [12] estenderam a representação de Pell et al a partir da observação de que

apenas uma pequena fração dos 4k possíveis k-mers são pesquisados no FB durante a navegação

e, desses, apenas uma pequena parte acarretam em falsos positivos. Os autores propuseram

armazenar explicitamente esses falsos positivos críticos (FPc) numa hash table, bem como

uma tabela de marcadores de nós complexos, i.e. nós com grau de entrada ou saída 6= 1. Com

isso, obteve-se uma representação exata do GdB de tamanho ≈ 1.44nlg(1/ε) + 16εnk bits,

que, para k = 27, resulta em cerca de 13.2 bits pos nó, ajustando-se o tamanho do FB para

a taxa de erro mínima, permitindo que o GdB do genoma humano (HapMap: NA18507) seja

armazenado em cerca de 6 GigaBytes.

Posteriormente, essa estrutura foi refinada por Salikhov et al [49], que propôs a utilização

em cascata de FB para representar o conjunto de FPc. A representação obtida apresentou ser

cerca de 30-40% mais eficiente em memória, e 18-30% em tempo de percurso do GdB em

testes realizados com 4 FB em cascata.

A representação sucinta apresentada por Bowe et al [7] é bem menos direta e foi inspirada

pela Transformada de Burrows-Wheeler (BWT). Bowe et al propuseram representar o GdB de

uma cadeia S de comprimento n como a cadeia W definida pela concatenação das últimas letras
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de todos os seus k + 1-mers (arestas) ordenados lexicograficamente pelo reverso dos seus k-

prefixos. Essa cadeia, juntamente com um bit array de tamanho n e mais as contagens de cada

caractere em S, permitem a navegação sobre o GdB com o auxílio das operações rank e select

oferecidas pela Wavelet Tree. No total, essa representação do GdB requer ≈ n lgm+n+m lgn

bits, ou seja, cerca de 2.5 GigaBytes para o mesmo data set do genoma humano (HapMap:

NA18507) mencionado acima.

Uma propriedade interessante da representação de Bowe et al é que o fato das arestas (k+1-

mers) estarem ordenadas lexicograficamente pelos reversos dos seus k-prefixos, (sendo esses

justamente os rótulos dos nós dos quais emanam as arestas), então elas também estão automa-

ticamente ordenadas pelos reversos dos prefixos de qualquer tamanho ≤ k. Ou seja, de certo

modo, a representação já inclui os GdB para valores de k menores. Explorando essa caracterís-

tica, Boucher et al [6] estenderam a representação para permitir operações de navegação com o

k variável e escolhido on-the-fly. Finalmente, essa representação, embora eficiente do ponto de

vista de espaço, é assimétrica pois permite que o os rótulos de uma aresta eferente y, seja usada

para alcançar o sucessor de αy de um nó xα , mas não o sentido contrário. É possível alcançar

todos os predecessores de um nó αy, mas para descobrir-se o x, seria preciso retroceder mais

k arestas até que esse x passasse a ser o último caractere no nó corrente. Para remediar isso,

Belazzougui et al [4] refinaram ainda mais a representação de [6], introduzindo, no lugar da

wavelet tree, uma variante bidirecional dessa estrutura [50]. A modificação proposta incorre

num custo acrescido de O(n lgk) bits de espaço (n =número de vértices) sobre a representação

base de [7], permitindo todavia navegar sobre o GdB nos dois sentidos e com k variável em

tempo O(lgk) por aresta.

Embora os métodos anteriores já evidenciem a relação entre os GdB e as estruturas de ín-

dice, Cazaux et al [9] propuseram-se a investigar mais aprofundadamente essa conexão, em

particular com as árvores de sufixos, que é um índice de referência muito estudado [3]. Ca-

zaux et al observaram que o conjunto de k-mers de S pode ser representado por uma árvore
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de sufixos truncada de altura k [36], e forneceram algoritmos para converter árvores de sufixos

generalizadas, truncadas ou não, em estruturas navegáveis para GdB completos ou compacta-

dos. Aproveitando a equivalência entre árvores de sufixos e arrays de sufixos enriquecidos com

informações sobre maiores prefixos comuns entre todos os pares de sufixos [31], os autores

também apresentaram algoritmos para a construção de GdB a partir de arrays de sufixos. Todas

essas conversões são lineares em tempo no tamanho do GdB, e a conversão da árvore de sufixos

truncada é também linear em espaço. Essa estratégia pode tirar proveito da construção prévia

de um desses índices para uma outra tarefa, como a correção de erros de sequenciamento, por

exemplo.





CAPÍTULO 3

Uma estrutura de dados para GdB baseada numa

árvore de sufixos comprimida

3.1 Árvore de sufixos comprimida

A estrutura suporta as seguintes operações:

• root(T ): Retorna a raiz da árvore T .

• islea f (T,u): Retorna um valor booleano representando se o nó u é uma folha em T .

• f irstchild(T,u): Retorna o primeiro filho de u.

• sibling(T,u): Retorna o primeiro irmão de u à direita.

• child(T,u,c): Retorna o filho de u percorrendo a aresta cujo primeiro caractere é c.

• parent(T,u): Retorna o pai de u.

• edge(T,u, i): Retorna o i-ésimo caractere na aresta que aponta para u.

• depth(T,u): Retorna o tamanho da cadeia representada por u.

• edgelength(T,u): Retorna o tamanho da aresta que aponta para u.

• lca(T,u,v): Retorna o menor ancestral comum entre u e v.

• su f f ixlink(T,u): Retorna o nó para o qual a aresta de sufixo de u aponta.

Também são suportadas as seguintes operações em nós implícitos da árvore:

23
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• isimplicit(T,u): Retorna um valor booleano representando se o nó u é implícito.

• implicit f irstchild(T,u): Retorna o primeiro filho de u.

• implicitsibling(T,u): Retorna o´primeiro irmão de u à direita.

• implicitchild(T,u,c): Retorna o filho de u percorrendo o caractere c.

• implicit parent(T,u): Retorna o pai de u.

• char(T,u): Retorna o último caractere da cadeia representada por u.

As operações lca e su f f ixlink funcionam para nós implícitos e explícitos sem que seja

necessária a implementação de versões especificas para cada tipo de nó.

3.1.1 Visão geral da estrutura e suas componentes

A árvore de sufixos comprimida é composta pelas seguintes estruturas:

• Array de sufixos comprimido.

• Array de alturas.

– Array de inteiros ordenados.

• Estrutura de parênteses balanceados.

• Estrutura de RMQ.

3.1.2 Dicionário indexável

Essa estrutura permite realizar as seguintes operações em uma sequência binária B de tamanho

n em tempo constante utilizando n+o(n) bits de memória.
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• rankx(B, i): Retorna o número de posições j ∈ [0, i) tal que B j = x.

• selectx(B, i): Retorna a posição da i-ésima ocorrência de x em B.

• predx(B, i): Retorna a maior posição j menor que i tal que B j = x.

• succx(B, i): Retorna a menor posição j maior que i tal que B j = x.

A definição das operações pode ser estendida para x sendo uma cadeia de tamanho maior

que um utilizando B j... j+|x| = x como comparação.

Embora esse trabalho não inclua a implementação dessa estrutura, ela foi utilizada em al-

gumas das estruturas implementadas.

3.1.3 Array de sufixos comprimido

Essa estrutura permite realizar as seguintes operações sobre uma cadeia T de tamanho n.

• Retornar SA[i] em tempo O(tSA).

• Retornar Ψ[i] em tempo O(tΨ).

• Retornar Ti em tempo O(tSA).

Embora esse trabalho não inclua a implementação dessa estrutura, ela foi utilizada em algu-

mas das operações implementadas. Para isto, foi utilizada a representação proposta por Grossi

e Vitter [22].

3.1.4 Array de inteiros ordenados

Essa estrutura permite armazenar uma sequência estática A de n inteiros não negativos orde-

nados cujo máximo valor é k, oferecendo acesso randômico em tempo constante, utilizando

n+ k+o(n+ k) bits de memória.
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A estrutura consiste numa sequência de bits B de tamanho n+ k na qual exatamente n bits

têm valor 1. As posições dos bits com valor 1 são definidas por ai + i, para todo i ∈ [0,n). O

valor do i-ésimo inteiro em A é dado pela quantidade de bits com valor 0 precedendo o i-ésimo

bit com valor 1.

Demonstração. Como A é uma sequência ordenada, i < j =⇒ i < j∧ ai ≤ a j =⇒ ai + i <

a j + j. Logo,
∣∣{ j : b j = 1,0≤ j < ai + i}

∣∣= i. Portanto, o valor do i-ésimo inteiro é dado por∣∣{ j : b j = 0,0≤ j < ai + i}
∣∣= ai + i−

∣∣{ j : b j = 1,0≤ j < ai + i}
∣∣= ai + i− i = ai.

O acesso é feito em tempo constante utilizando um dicionário indexável com a operação

ai = rank0(B,select1(B, i)).

3.1.5 Array de alturas

Essa estrutura permite armazenar o LCP (Maior Prefixo Comum) entre sufixos adjascentes no

array de sufixos da cadeia T de tamanho n, com acesso em tempo O(tSA), utilizando 2n+

o(n) bits de memória. Através dela também é possível obter a representação da árvore como

parênteses balanceados. A definição do array de alturas segue:

Hgt[i] =


lcp
(
TSAi,TSAi+1

)
0≤ i≤ n−2

0 i = n−1

Para armazenar a estrutura eficientemente, o array de inteiros ordenadas é usado. No en-

tanto, como Hgt não é garantidamente ordenado, é necessário codifica-lo a fim de obter uma

sequência ordenada. A codificação se baseia no seguinte lema:

Lema 3.1. Hgt[Ψ[i]]≥ Hgt[i]−1.

Demonstração. Se TSA[i] 6= TSA[i+1], Hgt[i] = 0 e a inequação se sustenta. Caso contrário,

pela definição de ordem lexicográfica, Ψ[i] < Ψ[i + 1]. Logo, existe i′ = Ψ[i] + 1 ≤ Ψ[i +
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1]. Pela definição de ordem lexicográfica, o sufixo TSA[Ψ[i]+1] tem um prefixo de tamanho

lcp(TSA[i],TSA[i+1])−1 em comum com os sufixos TSA[i]+1 = TSA[Ψ[i]] e TSA[i+1]+1 = TSA[Ψ[i+1]],

isto é, lcp(TSA[Ψ[i]],TSA[Ψ[i]+1])≥ lcp(TSA[i],TSA[i+1])−1. Portanto, Hgt[Ψ[i]]≥Hgt[i]−1.

Seja p = SA−1[0].

Hgt[p]≥ Hgt[Ψ[p]]+1

≥ Hgt[Ψk[p]]+ k

≥ Hgt[Ψn−1[p]]+n−1

= n−1

A igualdade, que limita o valor máximo da sequência, é verdade pois, como Ψn−1[p] = n e

Tn−1 = ‘$’, tem-se Hgt[Ψn−1[p]] = 0.

Para recuperar Hgt[i], é necessário computar k tal que i = Ψk[p]. Pela definição de Ψ,

SA[Ψk[i]] = SA[i]+ k

∴ SA[i] = SA[Ψk[p]] = SA[p]+ k = k

Essa codificação nos disponibiza uma sequência de n inteiros ordenados Hgt[Ψk[p]] + k,

para k = 0,1 . . .n− 1. Note que a sequência resultante é uma permutação de SA[i] +Hgt[i].

Utilizando o array de inteiros ordenados, ela pode ser armazenada em n+n+o(n+n) = 2n+

o(n) bits.
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3.1.5.1 Construção da sequência de parênteses balanceados

O array de alturas também é utilizado para construir o bitarray contendo a sequência de parên-

teses balanceados utilizada na árvore de sufixos.

O algoritmo se baseia na traversia bottom-up proposta por Kasai [26]. O algoritmo simula,

com o uso do array de sufixos e do array de alturas, uma traversia na árvore de sufixos referente

ao texto.

Uma traversia bottom-up é uma iteração numa árvore onde cada nó da árvore é processado

exatamente uma vez e todos os filhos de um nó são processados antes dele. No caso da traversia

usada, sendo lu o índice da folha mais à esquerda na subárvore do nó u, ru o da mais à direita e

iu a ordem em que u aparece na traversia, tem-se ∀u∀v : iu < iv =⇒ ru < rv∨(ru = rv∧ lu > lv).

Algorithm Construir Parênteses Balanceados
Input L: Lista dos índices da folha mais à esquerda na subárvore de u na ordem da traversia

R: Lista dos índices da folha mais à direita na subárvore de u na ordem da traversia
H: Lista das distâncias entre u e a folha mais à direita na subárvore de u na ordem da
traversia
f : Tamanho de T

Output B: Bitarray de parênteses balanceados
n: Tamanho de B

1 n← 0
2 L′← array de tamanho f preenchido com zeros.
3 R′← array de tamanho f preenchido com zeros.
4 for each nó u na traversia do
5 L′u← L′u +1
6 R′u← R′u +1
7 n← n+1
8 for i← f −1 . . .1 do
9 L′u← L′u+1

10 R′u← R′u+1
11 B← bitarray de tamanho n preenchido com ‘(’
12 for each nó u na traversia do
13 k← L′Ru+1 +R′Ru

−Hu−1
14 Bn−k−1← ‘)′

15 return B, n

Algorithm 1 Construção do bitarray de parênteses balanceados.
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O Algoritmo 1 baseia-se em encontrar as posições dos parênteses fechados de cada nó na

árvore. Ele é divido em duas etapas, cada uma realizando uma traversia.

Inicialmente, são construídos os arrays L′ e R′ de modo que: L′i armazene a quantidade

de nós cujas folhas mais à esquerda são maiores ou iguais a i; e, analogamente, R′i armazene a

quantidade de nós cujas folhas mais à direita são maiores ou iguais a i. Nesse momento também

é feita a contagem de nós da árvore de sufixos.

Em seguida, B é construido. Para encontrar a posição p do parêntese fechado do nó u, é

contado: O número de parênteses abertos após p: L′Ru+1; e o numero de parênteses fechados

após p: R′Ru
−Hu−1. Note que é necessário remover o número Hu de parênteses fechados que

são descendentes de u, mas possuem a mesma folha mais à direita na subárvore.

3.1.6 Estrutura de parênteses balanceados

Essa estrutura permite armazenar uma sequência de parênteses balanceados B de tamanho 2n

com n pares de parênteses correspondentes, oferecendo as seguintes operações em tempo cons-

tante:

• f indclose(B, i): Retorna o parêntese fechado que corresponda ao parêntese aberto em i.

• f indopen(B, i): Retorna o parêntese aberto que corresponda ao parêntese fechado em i.

• enclose(B, i): Retorna o parêntese aberto do par mais interno que contenha o parêntese

em i.

A sequência B é dividida (implicitamente) em
⌈2n

m

⌉
blocos de tamanho m =

⌈
lgn
2

⌉
. Uma

série de definições necessárias para a estrutura segue:

• É definido b(p) como o bloco do qual o parêntese p faz parte.

• É definido µ(p) como o bloco do qual o parêntese correspondente a p faz parte.
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• Um parêntese p é dito afastado se b(p) 6= b(µ(p)).

• A definição de parêntese pioneiro se divide em três partes:

– Um parêntese aberto afastado p é dito pioneiro se b(µ(p)) 6= b(µ(q)), sendo q o

parêntese aberto afastado mais à direita que precede p.

– Analogamente, um parêntese fechado afastado p é dito pioneiro se b(µ(p)) 6=

b(µ(q)), sendo q o parêntese fechado afastado mais à esquerda que sucede p.

– O primeiro e o último parênteses em B são pioneiros.

• Um parêntese p pertence à família pioneira de B se p é pioneiro ou µ(p) é pioneiro.

• É definido o excesso e(p) do parêntese p como a quantidade de parênteses abertos até p

menos a quantidade de parênteses fechados até p. Note que, pela definição de sequência

de parênteses balanceados, esse valor sempre é não negativo.

A estrutura é composta das seguintes subestruturas:

• Tabelas de preprocessamento

• Família pioneira

• Estrutura recursiva

3.1.6.1 Tabelas de preprocessamento

Um série de tabelas é preprocessada para armazenar valores relacionados à divisão de B em

blocos. Todas as tabelas são indexadas por uma sequência binária S de tamanho máximo m =⌈
lgn
2

⌉
representando uma sequência de parênteses e, opcionalmente, um inteiro.

As seguintes tabelas são utilizadas:

• matches[S, i]: Armazena a posição do parêntese correspondente ao parêntese na posição

i. Se o parêntese não existir em S, armazena uma valor indicativo.
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• enclose[S, i]: Armazena a posição do parêntese mais interno que contenha o parêntese na

posição i. Se o parêntese não existir em S, armazena uma valor indicativo.

• le f tmost_close_with_excess[S,e]: Armazena a posição do parêntese em S mais à es-

querda que possua excesso e. Se o parêntese não existir em S, armazena uma valor

indicativo.

• rightmost_close_with_excess[S,e]: Armazena a posição do parêntese em S mais à direita

que possua excesso e. Se o parêntese não existir em S, armazena uma valor indicativo.

• rightmost_ f ar_open_until[S, i]: Armazena a posição do parêntese aberto em S, que não

possua correspondente em S, mais à direita cuja posição seja menor ou igual a i. Se o

parêntese não existir em S, armazena uma valor indicativo.

• minimum_le f t_excess[S]: Armazena o menor excesso em S. Essa tabela é opcional, e

pode ser utilizada para armazenar apenas valores não negativos nas tabelas rightmost_close_with_excess

e le f tmost_close_with_excess.

Todas as tabelas podem ser construídas em O(
√

n lgn) e ocupam O
(√

n lg2 n
)

= o(n) bits

de memória.

3.1.6.2 Família pioneira

A família pioneira é utilizada como base da lógica recursiva da estrutura. Para que isso seja pos-

sível, é necessária a prova dos seguintes teoremas, bem como a disponibilização das operações

descritas em seguida.

Teorema 3.1. A família pioneira é, ela mesma, uma sequência de parênteses balanceados.

Demonstração. A família pioneira pode ser obtida com a remoção de todos os pares de pa-

rênteses correspondentes da sequência original B. A remoção de um par de parênteses corres-

pondentes de uma sequência de parênteses balanceados resulta numa sequência de parênteses
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balanceados. Como a sequência original B é balanceada, a remoção sucessiva de pares de

parênteses correspondentes resulta numa sequência de parênteses balanceados.

Teorema 3.2. O número de pares de parênteses correspondentes na família pioneira é limitado

por O(n/ lgn).

Demonstração. O grafo G que possui V =
⌈ n

m

⌉
vértices representados pelo blocos de B e

arestas representadas por (b(p),b(µ(p)), para todo par de parênteses correspondentes na fa-

mília pioneira, é simples e periplanar (planaridade exterior). Logo, G possui no máximo

2V −3 = 2
⌈ n

m

⌉
−3 arestas. Pela definição de G, a família pioneira possui no máximo 2

⌈ n
m

⌉
−3

pares de parênteses correspondentes. Portanto, o número de pares de parênteses corresponden-

tes na família pioneira é limitado por O
(
2
⌈ n

m

⌉
−3
)
= O

(
n

lgn

)
.

A estrutura inclui um dicionário indexável sobre uma sequência binária indicando quais

parênteses pertecem à família pioneira. O dicionário é utilizado para:

• Obter as posições dos parênteses pertencentes à família pioneira a partir das suas posições

na sequência original B e vice-versa. O mapeamento é realizado utilizando as funções

rank e select do dicionário.

• Obter a posição do primeiro parêntese pertencente à família pioneira precedendo ou su-

cedendo uma posição. Essa funcionalidade é realizada utilizando as funções pred e succ

do dicionário.

3.1.6.3 Implementação ingênua

A implementação ingênua é utilizada como caso base da estrutura recursiva. Ela consiste em

armazenar as repostas das três operações providas pela estrutura em tabelas com entradas para

cada posição da sequência.

O espaço em memória utilizado é de O(n lgn) bits e o tempo de resposta é constante.
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3.1.6.4 Estrutura recursiva

A estrutura de parênteses balanceados é utilizada recursivamente sobre a família pioneira.

Como o tamanho da família pioneira é limitado por O(n/ lgn), após dois níveis da recursão

o tamanho da sequência de parênteses balanceados é de O(n/ lgn lg lgn). A implementação

ingênua pode ser utilizada nesse nível de recursão, utilizando

O
(

n
lgn lg lgn

lg
(

n
lgn lg lgn

))

= O

 n
lg lgn

lg
(

n
lgn lg lgn

)
lgn


= o(n)

bits de memória.

3.1.6.5 Operações

Aqui serão descritas as operações realizadas pela estrutura. A fim de simplificar a notação,

serão utilizadas as funções:

• blockbegin(i) = m
⌊ i

m

⌋
• blockend(i) = min

(
m
(⌊ i

m

⌋
+1
)
,n
)

• block(i) = Bblockbegin(i)..blockend(i)

Será também utilizado B′ como a sequência de parênteses pertencentes à família pioneira

em B. A posição p′, em B′, representa o parêntese em p em B. Note que p′ = rank1(P, p)

e p = select1(P, p′), onde P é o bitarray com as posições em B dos parênteses pertencentes à

família pioneira.
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Algorithm findclose
Input B: Sequência de parênteses balanceados

B′: Sequência de parênteses pertencentes à família pioneira
P: Dicionário indexável com as posições dos parênteses pertencentes à família pio-
neira
i: Posição de um parêntese aberto em B

Output Posição do parêntese fechado que corresponde ao parêntese em i
1 if matches[block(i), i] 6= afastado then
2 return matches[block(i), i]
3 j← pred1(P, i+1)
4 j′← rank1(P, j)
5 µ( j)′← f indclose(B′, j′)
6 µ( j)← select1(P,µ( j)′)
7 e(µ(i))← e(i)−1
8 µ(i)← le f tmost_close_with_excess[block(µ( j)),e(µ(i))]
9 return µ(i)

Algorithm 2 Operação f indclose sobre um bitarray de parênteses balanceados.

Prova do algoritmo: Se o parêntese em i não é afastado, a resposta pode ser obtida através

tabela matches. Caso contrário, sabendo o bloco e o excesso da posição desejada, pode-se

encontra-la utilizando a tabela le f tmost_close_with_excess. Isso se deve aos seguintes dois

teoremas:

Teorema 3.3. O menor índice que sucede i e tem excesso e(i)−1 é µ(i)

Demonstração. Pelas definições de excesso e sequência de parênteses balenceados, e(µ(i)) =

e(i)−1 e min
i<k<µ(i)

e(k)> e(µ(i)).

Teorema 3.4. O bloco que contém µ(i) também contém µ( j)

Demonstração. Se o parêntese em i pertence à família pioneira, i = j ∴ b(µ(i)) = b(µ( j)).

Caso contrário, existe um número positivo de parênteses afastados em b(i) à esquerda de i

cujo correspondente está em b(µ(i)). O mais à esquerda é j. Note que não existe parêntese

pertencente à família pioneira entre i e j.

O algoritmo findopen é analogo.
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Algorithm enclose
Input B: Sequência de parênteses balanceados

B′: Sequência de parênteses pertencentes à família pioneira
P: Dicionário indexável com as posições dos parênteses pertencentes à família pio-
neira
i: Posição de um parêntese aberto em B

Output Posição j do parêntese aberto mais à direita cujo par que contém o parêntese em i
1 if encloses[block(i), i] armazena uma posição then
2 if bencloses[block(i),i] = ‘)′ then
3 return f indopen(B,P,encloses[block(i), i])
4 return encloses[block(i), i]
5 s← succ1(P, i−1)
6 if bs = ‘)′ then
7 p← f indopen(B,P,s)
8 else
9 s′← rank1(P,s)

10 p′← enclose(B′,s′)
11 p← select1(P, p′)
12 q← succ1(P, p)
13 if b(p) = b(q) then
14 j← rightmost_ f ar_open_util[block(p),q−1]
15 else
16 j← rightmost_ f ar_open_util[block(p),blockend(p)]
17 return j

Algorithm 3 Operação enclose sobre um bitarray de parênteses balanceados.

Prova do algoritmo: Se j ou µ( j) estiverem no mesmo bloco que i, a resposta é obtida pela

tabela encloses (e possivelmente uma chamada a f indopen). Caso contrário, b( j) < b(i) <

b(µ( j)).

Pela definição de parêntese pioneiro, existe o parêntese em p pertencente à família pioneira

tal que b(p) = b( j) e b(µ(p)) = b(µ( j)). O parêntese em p é o parêntese pertencente à família

pioneira mais à direita cujo par contém o parêntese em i. Se houvesse um parêntese pertencente

à família pioneira mais à direita que p cujo par contivesse o parêntese em i, este parêntese seria

contido pelo par do parêntese em j, contradizendo sua definição.

Seja s a posição do primeiro parêntese pertencente à família pioneira a partir de i. Se

Bs = ‘)′, o par de parênteses do qual o parêntese s faz parte contém i. Como não há parênteses
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pertecentes à família pioneira entre i e s, p = µ(s). Caso contrário, o parêntese mais à direita

cujo par contém o parêntese em p é o mesmo que aquele que contém s. Logo, p pode ser obtido

com uma chamada de enclose na estrutura rescursiva.

Existe um número positivo de parênteses em b(i) com correspondente em b(µ(i)), sendo

p o mais à esquerda e j o mais à direita. Seja q o primeiro parêntese pioneiro após p. Pela

definição de parênteses pioneiros, o parêntese em j é o parêntese afastado aberto mais à direita

em b(p) antes de q. Caso b(p) 6= b(q), o parêntese em j é o parêntese afasto aberto mais à

direito em b(p).

3.1.7 Estrutura de RMQ (Consulta mínima de intervalo)

Essa estrutura permite realizar consultas de valor mínimo em intervalos de uma sequência A

de n inteiros com diferenças consecutivas unitárias. A consulta no intervalo [l,r], denotada por

RMQ(A, l,r), é respondida por argmin
l≤i≤r

ai. Caso existam dois elementos com valor mínimo em

[l,r], a resposta é o de menor índice.

A sequência é representada como uma sequência de bits B tal que bi = 1 =⇒ ai = ai−1 +

1 e bi = 0 =⇒ ai = ai−1− 1 A fim de tornar a implementação eficiente em memoria, três

implementações são usadas:

• Baseada em tabela: Realizar consultas em intervalos de tamanho limitado.

• Baseada em blocos: Realizar consultas em intervalos que contenham apenas blocos pre-

determinados inteiros.

• Completa: Realizar consultas para quaisquer intervalos, utilizando as outras implemen-

tações.

Pela definição de excesso, ao aplicar essa estrutura no bitarray B de parênteses balanceados,

é obtida a funcionalidade de RMQ sobre o array que contém os excessos dos parênteses em B.
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3.1.7.1 Estrutura de RMQ baseada em tabela

Essa estrutura permite realizar consultas em intervalos [l,r] de tamanho limitado a m. Para toda

sequência de bits S, |S| ≤m, a resposta da consulta é armazenada numa tabela T [S]. A resposta

da consulta [l,r] em B é dada por l +T [Bl..r].

O espaço em memória utilizado é de O(2m lgn) bits além da representação de B. O tempo

de consulta é O(1) se a sequência Bl..r puder ser lida como um inteiro.

3.1.7.2 Estrutura de RMQ baseada em blocos

Essa estrutura divide B (implicitamente) em blocos de tamanho m e permite realizar consultas

em intervalos [l,r] que contenham apenas blocos inteiros.

Para todo bloco i e inteiro k a resposta da consulta no intervalo
[
mi, m(i+2k−1)

]
é arma-

zenada em T [i,k]. A resposta da consulta [l,r] em B é dada por min
{

T
[⌊ l

m

⌋
,k
]
,T
[⌊ r

m − k+1
⌋
,k
]}

onde k =
⌊
lg r−l+1

m

⌋
.

O espaço em memória utilizado é de O(n lg2 n/m) bits além da representação de B. O tempo

de consulta é O(1) se k puder ser obtido em O(1).

3.1.7.3 Estrutura de RMQ completa

Essa estrutura inicialmente divide B em
⌈ n

m

⌉
blocos grandes de tamanho m =

⌈
lg3 n

⌉
. É uti-

lizada uma estrutura de RMQ baseada em blocos para responder consultas relacionadas aos

blocos grandes.

Cada bloco grande é dividido em
⌈ m

m′
⌉

blocos pequenos de tamanho m′ =
⌈

lgn
2

⌉
. Para cada

bloco grande é utilizada uma estrutura de RMQ baseada em blocos para responder consultas

relacionadas aos blocos pequenos nele contidos.

Por fim, é utilizada uma estrutura de RMQ baseada em tabela para responder consultas de

tamanho máximo m′.
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A resposta da consulta [l,r] é dada pelo mínimo entre as consultas nos intervalos [l,s0−1],

[s0,b0−1], [b0,b1], [b1 +1,s1], [s1 +1,r], onde [b0,b1] é o maior intervalo que contém apenas

blocos grandes inteiros, s0 é a menor posição maior que l correspondente ao início de um bloco

pequeno e s1 é a maior posição menor que r correspondente ao fim de um bloco pequeno.

Pela definição de s0, tem-se s0− l ≤m′. Analogamente, r− s1 ≤m′. Logo, as consultas nos

intervalos [l,s0−1] e [s1 +1,r] podem ser obtidas pela estrutura baseada em tabela.

Pela definição de b0, tem-se que as posições s0 e b0− 1 se encontram no mesmo bloco

grande. Analogamente, b1 +1 e s1 se encontram no mesmo bloco grande. Logo, as consultas

nos intervalos [s0,b0− 1] e [b1 + 1,s1] podem ser obtidas pelas estruturas baseadas em blocos

relacionadas às subdivisões em blocos pequenos nos respectivos blocos grandes.

Pela definição de [b0,b1], [b0,b1] contêm apenas blocos grandes. Logo, a consulta no inter-

valo [b0,b1] pode ser obtida pela estrutura baseada em blocos relacionada aos blocos grandes.

O espaço de memória utilizado é de

O
(

n lg2 n
m

+
⌈ n

m

⌉m lg2 m
m′

+2m′ lgn
)

= O

n lg2 n
lg3 n

+
n lg2 (lg3 n

)⌈
lgn
2

⌉ +
√

n lgn



= O
(

n
lgn

+
n lg2 lgn

lgn
+
√

n lgn
)

= o(n)

bits além da representação de B. O tempo de consulta é O(1).
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3.1.8 Operações suportadas

Aqui será descrita a implementação das operações suportadas pela estrutura.

3.1.8.1 Representação do nó

Um nó u da árvore de sufixos é representado pela posição i de seu parêntese aberto na sequência

de parênteses balanceados B. Para representar também nós implícitos, é utilizado um inteiro

o representando a distância entre u e o nó explícito obtido ao percorrer toda a aresta a qual u

pertence. Assim, todo nó u pode ser descrito na forma de dois inteiros (ui,uo), onde uo = 0

para nós explícitos da árvore.

Para realizar algumas operações sobre a árvore, é necessário também representar um nó

explicito pelos seus valores preorder e inorder.

Como B é definido a partir da traversia preorder da árvore, o valor preorder p do nó u pode

ser mapeado em tempo constante:

p = rank((B,ui)

ui = select((B, p)

O valor inorder i do nó u pode ser mapeado em tempo contante por:

i = rank()(B, f indclose(B,ui +1))

ui = parent(B,select)((B, i)+1)

Embora as operações rank() e select)( possam ser implementadas em o(n) bits extras de

memória sobre B, a fim de simplificar a implementação, foram criados dois novos bitarrays de

tamanho n, cada um armazenando as posições das subcadeias ‘()’ e ‘)(’ em B.



40 CAPÍTULO 3 UMA ED PARA GDB BASEADA EM ÁRVORES DE SUFIXOS COMPRIMIDAS

3.1.8.2 Navegação

Aqui são descritas as implementações das operações relacionadas à navegação. Como as ope-

rações a seguir atuam apenas sobre nós explícitos da árvore, uo = 0 para todo u.

• root(T ): A raiz u da árvore corresponde ao par de parênteses mais externo de B, logo,

sempre é representada por ui = 0.

• islea f (T,u): Um nó da árvore é uma folha se e somente se sua representação em B é ‘()’.

Logo, u é folha se Bui = ‘(’ e Bui+1 = ‘)’.

• f irstchild(T,u): O primeiro filho de u é computado por ui +1.

• sibling(T,u): O irmão de u é computado em tempo constante por f indclose(B,ui)+1.

• child(T,u,c): Primeiro, é obtido o primeiro filho de u. Em seguida, itera-se nos irmãos

seguintes. A cada passo, é computado o primeiro caractere da aresta que aponta para o

nó sendo processado em O(tSA) e este é comparado com c. O tempo gasto pela operação

é O(|A |tSA).

• parent(T,u): O pai de u é computado em tempo constante por enclose(B,ui).

As operações lca e su f f ixlink são descritas em suas próprias seções.

As operações a seguir atuam sobre nós implícitos e explícitos da árvore:

• isimplicit(T,u): Um nó e implícito se uo 6= 0.

• implicit f irstchild(T,u): Se u é implícito, o primeiro filho de u é computado por (ui,uo−

1). Caso contrário, encontra-se v= f irstchild(T,u). O nó é computado por (v,edgelength(T,v)−

1).

• implicitsibling(T,u): Se uo 6= edgelength(T,(ui,0))−1, u não possui irmão. Caso con-

trário, sendo v= sibling(T,(ui,0)), o próximo irmão de u é computado por (v,edgelength(T,v)−

1).
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• implicitchild(T,u,c): Se u é implícito, u possui exatamente um filho. Se char(T, f irstchild(T,u)),

a resposta é computada por f irstchild(T,u). Caso u não seja implícito, sendo v =

child(T,u,c), a resposta é computada por (v,edgelength(T,v)−1)

• implicit parent(T,u): Se uo 6= edgelength(T,(ui,0))− 1, o pai de u é computado por

(ui,uo +1). Caso contrário, é computado por (parent(T,u),0).

3.1.8.3 Operações relacionadas ao texto

Aqui serão descritas as operações relacionadas à recuperação da cadeia representado por um

nó da árvore de sufixos.

A partir da operação depth, encontra-se a cadeia representada pelo nó u. A partir da cadeia,

é trivial encontrar as respostas para as outras operações.

Se u é uma folha, a cadeia representada por u é um sufixo do texto original. Logo, sendo p=

preorder(u), depth(T,u) é computado por n−SA[p]+1. Caso contrário, sendo i= inorder(u),

depth(T,u) é computado por Hgt[i].

Sejam:

i = inorder(u)

d1 = depth(T, parent(T,u))

d2 = depth(T,u)

A cadeia representada por u é TSA[i]+d1...SA[i]+d2

3.1.8.4 Menor ancestral em comum

Aqui será descrita a operação lca(T,u,v).

Sem perda de generalidade, assuma-se ui ≤ vi. Se u é ancestral de v ou u = v, a resposta
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é u. Para verificar se u é ancestral de v, é computado em tempo constante f indclose(B,u) ≥

f indclose(B,v).

Caso contrário, a resposta é computada em tempo constante por parent(B,(RMQ(E,ui,vi)+

1,0)), onde E é o array de excessos em B.

Demonstração. Seja m = RMQ(E,u,v). Como m é minimal, Bm = ‘)’ e Bm+1 = ‘(’. Logo,

Bm+1 é o parêntese aberto de um filho de lca(T,u,v).

Note que, se u ou v é implícito e u não é ancestral de v, pela definição de nó implícito,

lca(T,u,v) = lca(T,(ui,0),(vi,0)).

3.1.8.5 Aresta de sufixo

Aqui será descrita a operação su f f ixlink(T,u).

l = rank()(B,u−1)

r = rank()(B, f indclose(B,u))−1

l′ = Ψ[l]

r′ = Ψ[r]

su f f ixlink(T,u,v) = lca(select()(B, l
′),select()(B,r

′))

Demonstração. O algoritmo inicialmente computa l e r, que são, respectivamente, os índices

das folhas mais à esquerda e mais à direita na subárvore de u. A folha mais à esquerda é a

primeira folha a aparecer em B a partir de u. A folha mais à direita é a última folha antes

de f indclose(B,u). Seja h = lcp(TSA[l],TSA[r]). Pela definição de l e r, h é p tamanho da

cadeia representada por u. Trivialmente, h−1 = lcp(TSA[l′],TSA[r′]). Logo, o tamanho da cadeia

representada por lca(select()(B, l′),select()(B,r′)) é h−1, ou seja, é o nó apontado pela aresta
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de sufixo de u.

Para aplicar o algoritmo a um nó implícito u, não é suficiente copiar uo, pois o tamanho

da aresta que aponta para v = su f f ixlink(T,u) pode ser menor do que o da que aponta para u.

Para ajustar a representação, o pai de vi é atribuído a vi e o tamanho da aresta apontando para

vi é subtraído de vo iterativamente, até que a representação seja válida.

3.1.9 Custo de memória

Aqui será calculado o custo total teórico em bits da estrutura.

Para suportar todas as operações, foram utilizadas a seguintes estruturas:

• Array de sufixos: SSA.

• Array de alturas: 2n+o(n).

• Bitarray de parênteses balanceados B: 4n+o(n).

• Bitarray das posições da família pioneira: 4n+o(n).

• RMQ sobre o excesso em B: o(n). Note que o B não precisa ser construído duas vezes.

• Bitarray das posições das cadeias ‘)(’: 4n+o(n).

• Bitarray das posições das cadeias ‘()’: 4n+o(n).

Custo total: 18n+SSA +o(n)

3.2 Grafo de de Bruijn

Aqui será apresentada a implementação do GdB utilizando a árvore de sufixos.
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Seja G o GdB de ordem k simulado na árvore de sufixos T . Os nós de G são representados

pelos nós de T , implícitos e explícitos, que possuem profundidade k. As arestas de G são

representadas pelos nós de T , implícitos e explícitos, que possuem profundidade k+1. O nó u

em T representa a aresta de parent(T,u) a su f f ixlink(T,u) em G.

Armazenando a folha que representa a cadeia original na árvore, é possível obter o nó inicial

para qualquer GdB de ordem k < n.
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Avaliação experimental

Todos os testes foram executados em prefixos da cadeia de DNA disponível em (http://pizzachili.dcc.uchile.cl/texts/dna/).

A representação utilizada para comparação foi a proposta por Bowe [7].

Quando é relevante ilustrar a influência do valor da ordem k do GdB, é utilizado k ∈

{3,16,40}, consistindo em uma amostra de valores sobre um intervalo utilizado na prática.

Todos os testes foram realizados numa máquina com o processador 64-bit AMD A10 PRO-

7800B R7, 12 Compute Cores 4C+8G × 4 e 6.9 GiB de memória RAM.

4.1 Tempo e espaço de construção

As figuras 4.1 e 4.2 mostram a eficiência em tempo e memória, respectivamente, das estruturas

comparadas. Note que, como a construção da árvore de sufixos independe da ordem k escolhida

para o GdB, não é necessário incluir dados para ordens diferentes nesse momento.

Como pode ser visto na figura 4.1, a representação de [7] utiliza-se de uma quantidade

significativamente menor de memória. Isto é esperado, devido à simplicidade da representa-

ção e pequena quantidade de estruturas internas necessárias. No entanto, é importante notar

que, empregando-se a representação de [48] sem as simplificações utilizadas neste trabalho,

a complexidade de memória da representação cai de 18n+ o(n) para 6n+ o(n), o que pode

tornar a estrutura mais próxima de ser competitiva. A figura 4.2 mostra que a representação

implementada também não apresenta uma construção eficiente.

45
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Figura 4.1 Comparação entre a quantidade de memória alocada pelas estruturas implementada e pro-
posta por Bowe.

4.2 Caminho Euleriano

Como discutido no capítulo 1, são utilizados, na montagem de DNA, algoritmos baseados

em encontrar um caminho euleriano sobre o GdB. Para demonstrar o uso da estrutura numa

situação próxima à prática, utilizou-se um algoritmo de cálculo de caminho euleriano sobre um

grafo, ilustrado em Algoritmo 4. O algoritmo percorre o grafo numa traversia em profundidade

(DFS) enquanto constroi uma lista baseada nos nós visitados. Desta forma, este algoritmo

ilustra a eficiência em tempo da navegação sobre grafo. A fim de minimizar o custo apresentado

por operações não relacionadas ao grafo, foi apenas implementada uma DFS para ser utilizada

nos testes a seguir. A DFS foi implementada com uma pilha explícita no lugar da recursão.

As figuras 4.3 e 4.5 mostram a eficiência em tempo das estruturas comparadas para GdB de

ordem k ∈ {3,16,40}.

Quando k = 3, a representação de Bowe se mostra independente do tamanho da cadeia. Isso

se deve ao fato de que, com um k pequeno, a quantidade máxima de nós do GdB é atingida com



4.2 CAMINHO EULERIANO 47

Figura 4.2 Comparação entre o tempo de construção das estruturas implementada e proposta por Bowe.

um tamanho de cadeia menor. Especificamente, o número máximo de nós distintos no GdB de

ordem 3 é dado por |A |k = 43 = 64. Como a representação de Bowe apenas constrói o GdB

levando em conta esse número máximo de nós, ela não é afetada quando o tamanho da cadeia

é aumentado além deste número. A representação implementada, por representar os GdB de

qualquer ordem para a cadeia na qual é construída, inclui informação irrelevante quando o k é

pequeno demais, e suas operações de navegação são influenciadas por isso.

Quando k = 16 ou k = 40, consistindo numa ordem grande o suficiente para que o tamanho

máximo do GdB não seja relevante, pode-se observar que as duas representações possuem com-

portamentos similares. Embora nos testes a representação implementada demonstre resultados

inferiores, estes ainda são comparáveis, e é possível que se obtenha resultados competitivos ou

mais eficientes após realizadas otimizações sobre ela.



48 CAPÍTULO 4 AVALIAÇÃO EXPERIMENTAL

Algorithm Encontrar Caminho Euleriano
Input G: GdB

l: Ponteiro de um nó na lista E
u: Nó em G

Output E: Lista contendo o caminho euleriano
1 for v← filhos de u em G do
2 if v não estiver marcado then
3 Marque v.
4 l′← Nó da lista E contendo o caractere da aresta (u, v).
5 Insira l′ após l.
6 Encontrar Caminho Euleriano(l′, v)

Algorithm 4 Construção do caminho euleriano do GdB.

Figura 4.3 Comparação entre o tempo de execução do algoritmo de caminho euleriano das estruturas
implementada e proposta por Bowe para k = 3.
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Figura 4.4 Comparação entre o tempo de execução do algoritmo de caminho euleriano das estruturas
implementada e proposta por Bowe para k = 16.

Figura 4.5 Comparação entre o tempo de execução do algoritmo de caminho euleriano das estruturas
implementada e proposta por Bowe para k = 40.





CAPÍTULO 5

Conclusão e Trabalhos Futuros

5.1 Discussão

Embora a estrutura implementada teoricamente mostre uma boa complexidade em memória

enquanto mantem as operações realizadas eficientes, na prática o custo das diversas estruturas

internas utilizadas acaba tornando-a inferior à representação de Bowe [7] nos testes realizados.

No entanto, é importante notar que não foram realizadas otimizações sobre as estruturas imple-

mentadas, e é possível que a representação de Sadakane [48] se mostre competitiva, ou mesmo

mais eficiente, após um tratamento mais cuidadoso sobre a implementação. De qualquer forma,

a flexibilidade da árvore de sufixos permite a realização de operações não disponíveis por outras

representações, como a mudança de ordem durante a execução. Por esse motivo, para aplica-

ções mais complexas, pode ser desejável a implementação desta representação, ainda que seja

necessário um custo maior de memória e tempo.

A robustez da árvore de sufixos ainda suporta a busca por representações mais eficientes e

simples. Embora a resentação interna da árvore de sufixos seja bastante complexa e acarrete

em um overhead considerável, a representação do GdB sobre ela é simples e estimula o estudo

de extensões baseadas em suas funcionalidades.
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5.2 Desenvolvimentos futuros

Como visto durante o Capítulo 4, pode ser interessante refinar a implementação, obtendo a

complexidade de 6n+ o(n) bits de memória além do array de sufixos utilizado, e otimizando

o código em geral. Com isso, é possível tornar a representação baseada em Árvore de Sufixos

competitiva com outras representações que possuam um conjunto mais limitado de operações.

Especificamente, a otimização em memória consiste na substituição de três estruturas in-

ternas de 4n+ o(n) bits cada. A primeira delas é o bitarray da família pioneira, utilizado na

estrutura de parênteses pioneiros. Utilizando a propriedade de esparsidade dos parênteses per-

tencentes à família pioneira, [48] propõe uma estrutura que fornece as funcionalidades de um

dicionário indexável que nescessita de uma quantidade sublinear de memória.

As outras duas estruturas a serem substituídas são os dicionários indexáveis utilizados sobre

o bitarray de parênteses balanceados para as subcadeias ‘()’ e ‘)(’. Estas foram utilizadas na

implementação dos mapeamentos dos valores preorder e inorder para a representação interna

dos nós da árvore de sufixos. Na implementação realizada foram criados dois bitarrays de ta-

manho 4n, preprocessando as posições das cadeias utilizadas. No entanto, a implementação do

dicionário indexável pode ser alterada de modo que os bitarrays extras não sejam necessários.

É necessário, também, estudar o comportamento da estrutura em situações diferentes das

vistas no capítulo quatro. O GdB pode ser aplicado a cadeias de proteínas, por exemplo, que são

constituídas de alfabetos maiores que as cadeias de DNA. Outro uso diferente da representação

é em aplicações que utilizem a funcionalidade de alterar a ordem k do GdB após a construção.

Essa funcionalidade, que é praticamente gratuita para a árvore de sufixos, pode ser impossível

ou custosa para outras representações.

Além do trabalho diretamente em cima da estrutura, existe a possibilidade de estende-la.

Uma opção é estudar a adição da funcionalidade de navegação bidirecional. Isto pode ser

obtido com o uso da estrutura chamada Árvore de Afixos, uma extensão da árvore de sufixos
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que oferece a navegação no sentido contrário do suffix link.
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