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*Pequena mudanca de modelo pode mudar a
complexidade

Pergunta
Como reconhecer formalmente a dificuldade e transferi-la de um problema para
outro?
Exemplos de formulacdes trataveis:
alinhamento de duas sequéncias
distancia DCJ entre dois genomas
inverses em permutag¢es com sinais

estrutura de RNA sem pseudonés

Exemplos de formulacdes intrataveis:
alinhamento de um namero arbitrario de sequéncias
mediana DCJ de trés genomas
inversGes em permutagcdes sem sinais

modelos gerais que admitem pseudonds

Objetivo: Rever conceitos de complexidade computacional e visitar alguns
resultados conhecidos.
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“A classe de complexidade pertence a formulacdo
precisa

Um problema computacional deve especificar

a instancia e sua codificacdo;

quais objetos contam como solucdes;
a pergunta ou funcio objetivo;

o tamanho da entrada;

opera¢des, custos e restricdes permitidos.

Consequéncia

N3o basta dizer “alinhamento”, “folding” ou “rearranjo”’. A complexidade pode
depender do nimero de sequéncias, do sistema de pontuacdo, das operacdes
permitidas e de outros pardmetros do modelo.
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“Lficiéncia

Um algoritmo eficiente & aquele cuja complexidade & um polindmio no
tamanho da sua entrada. (Edwards, 1964)

Um problema eficiente é aquele que admite algoritmo eficiente.

Problemas eficientes sdo denominados trataveis e os n3o eficientes s3o
intrataveis.

Notagdo para problemas: M(D, Q)

» D = Conjunto de dados de Il
» @ = Questdo que I deve resolver

OBS.: A existéncia de um algoritmo n3o eficiente para um problema no
implica na intratabilidade do problema em quest3o.




. a®
B
W

*"“Te!lpos de Problemas

- Um Problema de Otimizagcdo & um problema cuja questdo Q consiste em
otimizar (minimizar ou maximizar) a solugdo, entre todas as possiveis,
levando em considerac3o o conjunto D.

- Em um Problema de Decisdo a questdo @ consiste em uma pergunta cuja
resposta em Sim ou N3o.

Dado um problema de otimizacdo, podemos formular um problema de decis3o
associado.

O problema de decisdo associado ao de otimiza¢3o possui 0 mesmo conjunto D
de dados do problema de otimizacdo, além de um valor k.

A quest3o consiste em saber se a solugcdo é < k ou > k, para um problema de
minimizacdo ou maximizag¢do, respectivamente.
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“*Otimizac3o e decisdo respondem perguntas diferentes

Exemplo:

Otimizacao Decisao

Dados os candidatos, os alvos e k,
existem no maximo k primers que
cobrem todos os alvos?

Encontrar o menor conjunto de
primers que cobre todos os alvos.

Qual é o minimo?
A resposta & sim ou nio?
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“’@;sses P e NP de problemas

W

P:
- A classe P de problemas (de decisdo) corresponde exatamente aos
problemas trataveis.
Certificado:

- Um certificado para um problema de decisdo é uma evidéncia que, quando
validada, atesta a solu¢do do problema.

- Assim sendo, o certificado pode ser para a resposta Sim ou N3o.

- Para validar um certificado, aplica-se um algoritmo de validagéo.

NP:

- A classe NP de problemas de decis3o corresponde aos problemas I que
admitem certificados para a resposta Sim, que possam ser validados
através de um algoritmo eficiente em func¢io da entrada de .

Consequentemente,
P CNP. Porem P=NP ouP #NP?
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*f"“fgransforma(;(")es polinomiais

Se a funcdo f for computavel em tempo polinomial no tamanho de D1,
entdo a transformacio é dita polinomial.

Se for conhecido um algoritmo para [, entdo a transformacdo polinomial
conduz a um algoritmo polinomial para resolver ;.

Se MMy for polinomialmente transformavel em Iy, usamos a notacio
|_|1 X |_|2.

Em outras palavras, se Ny 2, entdo uma entrada arbitraria do
problema Iy pode ser resolvida usando um niamero polinomial de passos
na transformacdo mais um namero polinomial de chamadas ao algoritmo
que resolva o problema IM5.
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“*Subsequéncia comum e distancia por indels

LCS Distancia por indels
LCS(x,y) é o comprimento da maior dip(x, y) & o menor nimero de

sequéncia comum obtida de x e de y insercdes e delegdes unitarias que
pela remocdo de simbolos, sem alterar  transforma x em y.

a ordem dos restantes.

Exemplo

Considere
x=ACGT e  y = AGCT.

Duas subsequéncias comuns maximas sdo
AGT e

Logo, LCS(x,y) = 3.

Uma transformacio 6tima por indels é

deletar C inserir C

ACGT AGT AGCT.

Portanto, dip(x, y) = 2.
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“A identidade entre LCS e indels fornece a reducio

Seja z uma LCS de x e y, com

£ =|z| = LCS(x,y).

Transformagdo guiada por uma LCS
Para transformar x em y:

1. deletamos de x os simbolos que ndo pertencem a ocorréncia escolhida de
z: sdo |x| — £ dele¢Bes;

2. inserimos em z os simbolos que faltam para obter y: sdo |y| — £ inser¢des.

Assim, usamos

(Ix[ =0+ (yl =6 = Ix| + |y| —2¢
operacgoes.
Reciprocamente, os simbolos preservados por qualquer sequéncia de insercdes e
delecdes formam uma subsequéncia comum. Portanto, nenhuma transformagdo
pode usar menos operagdes.

Identidade

d’D(X7.y) = |X‘ + |y‘ _2LCS(X7}/)
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A identidade transforma uma instancia na outra

Considere a instancia
(x,y, k)
do problema de decidir se
LCS(x,y) > k.

Construimos a instancia
(x,y,b)
do problema de distancia por indels, onde

b= |x| + |y| — 2k.
Equivaléncia
LCS(x,y) > k <= din(x,y) < |x| + |y| — 2k.

A transformac3o apenas calcula b e, portanto, é realizada em tempo polinomial.
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*Lonsequéncia

LCS de duas strings pode ser calculada por Programacdo Dindmica em tempo
polinomial (Algoritmo de caminho maximo numa DAG desde a origem, Aula 10
APA/ASA).

O que a reducdo mostrou
- uma relacdo exata entre duas funcdes objetivo;
- como traduzir limites de uma versdo de decisdo;

- como uma solucdo para um problema pode resolver o outro.

Conclusdo
Tanto LCS de duas strings quanto distancia por insercdes e delecdes pode ser
calculada por programacio dindmica em tempo polinomial.
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“*Problemas NP-completos
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NP-completude:
Um problema I é \/P-completo quando:

1. NTeENP, e
2. M <MY eNP

- Se um problema [ satisfaz 2., entdo I & NP-dificil.

Pergunta: Como mostrar que um problema é NP-completo?

Reducgdes de N'P-completude:
Lema. Sejam [y, l> problemas tais que M1, € NP. Entdo, se 1 é N'P-
completo e My N2, entdo M, é N'P-completo.

Prova: My é N'P-completo, entdo M’ o M1,V M € NP. Como My My, por
transitividade, M’ o M». Logo, My é N'P-completo. O
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*Como elaborar uma NP-completude??

Para provar que um problema I é N'P-completo, fazemos:
1. Mostramos que 1 € NP

2. Escolhemos um problema N’ que seja A/P-completo e mostramos que
n o n
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“A replicacdo celular copia o DNA antes da divisio

Replicacio do DNA molécula parental

Processo celular em que a dupla
hélice se abre e cada fita antiga +,ep|ica¢50
serve como molde para a sintese de
uma nova fita complementar.

duas moléculas-filhas

- o pareamento A-T e C-G - -
B .. fita antiga fita nova
determina a nova sequencia; fita nova fita antiga

- a sintese comega em regides

chamadas origens de
replicacéo; Cada molécula produzida retine uma fita

antiga e uma fita recém-sintetizada.

Replicacdo semiconservativa

- a abertura do DNA forma
forquilhas de replicacdo.
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*As duas novas fitas sio sintetizadas simultaneamente

Direcado da sintese
A DNA polimerase percorre a
fita molde no sentido 3’ — 5’ e
acrescenta nucleotideos a nova
fita no sentido 5’ — 3'.

- fita lider: sintese continua
na direcdo da forquilha;

fita tardia: sintese em
fragmentos de Okazaki,
orientados para longe da
forquilha;

moléculas de DNA
polimerase atuam
simultaneamente nas duas
fitas como parte do
complexo de replicagdo.

DNA polymerase | DNA polymerase Il
DNA ligase Primase  RNA primer

.5
Lagging
strand

Leading 5
strand

Topoisomerase
Sliding clamp

Single-strand
DNA polymerase I1I binding protein
Na figura, a forquilha avanca para a direita; a fita lider
cresce continuamente e a tardia forma fragmentos de
Okazaki.
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0 primer fornece a extremidade 3’ que inicia a sintese

Primer

Pequena cadeia de nucleotideos
complementar ao molde que
oferece uma extremidade 3’ livre.
A DNA polimerase prolonga essa

DNA poIimerasg cadeia.
prolonga a cadeia

molde

primer

na célula, a primase produz
primers de RNA;

a fita lider comeca a partir
de um primer;

cada fragmento de Okazaki
comega a partir de um novo
primer;

os primers s3o substituidos
por DNA e a ligase une os
fragmentos.
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*Na PCR, dois primers delimitam uma sequéncia-alvo

ONA epcation socurs
Sequéncia-alvo
Regido do DNA escolhida para
ser amplificada e analisada: por [ s —y
exemplo, um gene, um locus com S primers ¥
N . LL SEEEENEEEETY =
um SNP ou uma sequéncia ¥ .

caracteristica de um patégeno.

Primers bind DNA

a e

\ y = e
DNA polymerase

FENER
Reacdo em Cadeia da sy Primers

Polimerase (PCR) Os primers, em laranja, oferecem extremidades 3’
Técnica de laboratério que repete voltadas para o interior do alvo; as novas fitas
trés etapas: separagdo das fitas, aparecem em roxo.

ligagdo dos primers e extensio
pela DNA polimerase. A
repeticdo produz muitas copias
do alvo (n repeticdes, 2" cépias).

Amplicon e aplicacées

O amplicon é o fragmento entre os dois primers.
Suas cépias podem ser usadas em detec¢io,
Par de primers genotipagem e sequenciamento.

Duas pequenas fitas sintéticas de
DNA. Cada uma se liga a uma
fita molde, em um dos lados da
sequéncia-alvo.
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AJm primer pode cobrir varios alvos

ACTGAGTCGCAA ] Alvo e cobertura
Cada s; é uma regido de DNA escolhida
J para amplificagdo, por exemplo, um

TTGAAGTCCCAT membro conhecido de uma familia de
genes. Um primer p cobre s; quando
J encontra nela um sitio de ligagdo

compativel.

CGGAT TACATGC

Os trechos coloridos s3o sitios de ligagdo. O Do primer a copia
primer sintético possui a sequéncia complementar O primer liga-se ao sitio; a DNA
ao sitio. polimerase parte de sua extremidade 3 e
usa o DNA-alvo como molde para copiar
Cobertura do exemp|0 a regido adjacente. Assim, um primer

curto inicia a sintese de uma regido longa.
p1, complementar a AGTC, atende s; e s3; p2,

complementar a TTAC, atende s3: =~ .
Selecdo no experimento

A(p1) = {s1,52}, Ap2) = {s3}. U,m_ primer compartilhado pode atender
varios alvos. Buscamos o menor
repertério que cobre todos eles, reduzindo
os oligonucleotideos a sintetizar e
manipular. Na PCR completa, primers
compativeis sdo combinados em pares
que delimitam cada amplicon.




. a®
B
W

%\zb - . . . - .
“*Optimal Primer Cover minimiza o conjunto de
primers

Optimal Primer Cover — OPC

Considere um conjunto de sequéncias-alvo S = {s1,...,s,} e um inteiro k. Na
convencio do modelo, cada primer candidato é representado por uma substring
de comprimento pelo menos k. O primer p cobre s; quando p C s;

(x C y significa que x esta contido como substring de y, consecutivamente).

Para cada primer candidato, defina

A(p) = {sie S:pEsi}.

Otimizacao Decisao

Encontrar um conjunto P’ de menor Dados S, k e um limite b, existe um
. /

tamanho tal que conjunto P’ tal que

U Ap) =s. PI<b e |JAp) =57

peP’ peP’

Qual é o namero minimo de primers? A resposta é sim ou n&o?
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Teorema
A versio de decisdo do Optimal Primer Cover é NP-completa. A versio de
otimizacdo & NP-dificil.

Pertencimento a NP
Um certificado € um conjunto P’ com no maximo b primers. Para cada sequéncia s;,
verificamos em tempo polinomial se algum p € P’ ocorre em s;.

NP-dificuldade

Pearson et al. (1995) apresentam uma redugdo polinomial de Set Cover para Optimal
Primer Cover.
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“A reducdo de Set Cover estabelece a NP-completude

Considere uma instancia de decisdo de Set Cover: universo T, familia

M ={Mz,...,Mn} e limite b.

Set Cover Optimal Primer Cover

elemento x € T sequéncia-alvo sy

conjunto M; € M palavra de primer u;
pertinéncia x € M; uj ocorre como substring de sy
escolher até b escolher até b primers
conjuntos

Construcao

O artigo constrdi, em tempo polinomial, as sequéncias sy usando substrings exclusivas
para codificar as pertinéncias: u; C sy exatamente quando x € M;.

Equivaléncia

AM CM, IM[<b, | M=T <« 3P, |P|<b |J A =S
Mem’ pEP’

Assim, OPC é NP-dificil; como pertence a NP, sua versdo de decisdo é NP-completa.
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AJariacso pode mudar complexidade

Em strings, o nimero de sequéncias pode ser decisivo:

Problema Formulagdo tratavel Formulag3o dificil

LCS duas strings: programagado namero arbitrario de strings
dindmica, tempo como parte da entrada:
polinomial decisdo NP-completa,

inclusive em alfabetos
pequenos

alinhamento duas sequéncias com alinhamento miultiplo com
pontuagdo aditiva usual: namero de sequéncias ndo
programagcdo dindmica limitado: NP-completo em

formulagdes classicas

superstring duas strings: escolha menor superstring comum
simples da melhor para um conjunto de strings:
sobreposi¢do N P-dificil

Leia as hipéteses

O resultado depende de quais quantidades fazem parte da entrada e do modelo de pontuagio.
“Alinhamento multiplo é NP-completo” sem essas condi¢des é uma afirmag3o incompleta.
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*Multi-LCS: definicio computacional

Subsequéncia

Para s =s15p---sme z=2z1z»---zp, escrevemos z =< s quando existem indices
1<p1<p2<---<p <m taisque z =sp para todo j.

Portanto, z é obtida apagando simbolos de s, sem alterar a ordem dos simbolos
preservados.

Multi-LCS - otimizacio
Instancia: um alfabeto finito X e strings s1,...,54 € £*, com d fazendo parte da
entrada.

Objetivo: encontrar uma string de comprimento maximo no conjunto

{zeX*:z<s;paratodoi€{1,...,d}}.

Multi-LCS - decisao

Dados si,...,54 € um inteiro L, existe z € ¥* tal que

|z| > L e z < 's; para todo i?
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“A dimensdo da PD cresce com o namero de strings

Considere d strings s1,. .., sS4, com |si| = n;.

d fixo d faz parte da entrada
A generalizacdo da programacdo O expoente d passa a depender da
dindmica usa um estado para cada prépria instancia. Assim, n? n3o &
vetor de prefixos limitado por N para uma constante c,
. . . onde N é o tamanho da entrada.
(f1y.--yia), 0 < i <nj.

A pergunta de complexidade

O namero de estados é . . . .
Existe um algoritmo polinomial

d diferente ou o problema de decisio é
H(”j +1). NP-completo?

Jj=1

Para nj < n, o tempo & O(dn%):
polinomial quando d é constante.
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K versio de decisio de Multi-LCS pertence a NP

Considere uma instancia (si1,...,Ssq4, L) da versdo de deciso.

Certificado Verificacao

Uma str.ing z com |z| > L. Para cada s;, um (nico percurso da
O certificado tem tamanho polinomial: esquerda para a direita verifica se z < s;.
basta considerar |z| < min; |s;|. O tempo total &

o)

Consequéncia

O verificador ndo precisa provar que z é 6tima: basta confirmar que ela é comum e
que |z| > L. Portanto, Multi-LCS esta em NP.




s
B
W

o1?° ) o
*A NP-completude ja ocorre no alfabeto binario

Teorema — Maier, 1978
Multi-LCS, na vers3o de decisido, é NP-completo mesmo quando todas as
strings usam o alfabeto fixo

¥ ={0,1}.

Limite do resultado Reducdo que veremos

Para |Z| =1, a resposta depende Blin et al. apresentaram em 2012 uma
apenas da menor quantidade do Gnico  prova binaria alternativa mais direta:
simbolo entre as strings. Portanto, o

alfabeto binario é o menor alfabeto INDEPENDENT SET o< MULTI-LCSyq 1.
em que a dificuldade pode ocorrer.

Relacdo com sequéncias biolégicas

Como {0, 1} pode ser renomeado para {A, C}, a dificuldade permanece em
uma restricdo do alfabeto do DNA; ela ndo depende de um alfabeto crescente.
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<K escolha de vértices define a string T(/)

Problema de origem: Independent Set
Dados G = (V,E) e 1 < k < |V], decidir se existe | C V, |I| > k, tal que nenhuma
aresta possui os dois extremos em /.

Seja V = {1,...,n}. Defina os blocos
Z=0", B=0"1=2Z1.

String associada a um conjunto  String-base

candidato
Para qualquer | C V/, defina So = B"=(0"1)".
T()=TiTa-- T, Como Z < B, temos T(I) < So para
qualquer | C V. Além disso,

B, i€l
T‘_ k) k) — 2
j {z, il I T()| = n® + 1.

Assim, B representa um vértice
escolhido e Z, um n3o escolhido.

Limiar da instancia de Multi-LCS
Defina L = n? + k. Ent3o

> k
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*0s dois blocos Z de S, codificam a restricio da
aresta

Para cada aresta e = {u, v}, com u < v, construa
S.=BY"lzBVUzB"Y, B=0"1, Z=0"

Ela possui n+ 1 blocos.
Para obter os n blocos de T(/), pulamos um bloco inteiro de S.. A tabela mostra
alinhamentos suficientes para os trés casos:

‘ Bu—1 primeiro Z Bv—Y segundo Z BV

5665; T,=Z Tys1---Ty pular Tys1---Th
5;; Ty pular Ty Ty 1 T,.=Z Tvs1---Tn
uvel | oo Tyor  Tu=2z v T =7 T T,

pular um B

Obs: u,v ¢ 1
Usamos o primeiro Z como T, o segundo como T, e pulamos um dos blocos B
situados entre eles.
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A aresta 26 tem os dois extremos fora de /

Em azul: | = {1,3,5};
em vermelho: a aresta 26.

Instancia de Independent Set

V = {1,2,3,4,5,6},

E = {12,23,34,45,56,16,26}.
Nenhuma aresta possui os dois extremos em
I ={1,3,5}. Na aresta 26, ambos os extremos estdo
fora de /.

Como n = 6, defina B = 0000001 e Z = 000000. O
conjunto | produz

T)=B zZ B Z B Z.
R e e e N
1 2 3 4 5 6

Comprimento

|T()|=6-6+3=n+k=30.

T(I) < So = B®: nos vértices pares, removemos o 1
final do bloco.

B marca um vértice escolhido; Z marca um vértice ndo escolhido.




e
o 12

“Todas as strings de aresta admitem o mesmo T (/)

Cada S, possui sete blocos: cinco blocos B e dois blocos Z. Marcamos em vermelho o Z
alinhado ao vértice fora de | e em o bloco pulado.

aresta string construida extremo fora de /

12 BZBBBB
23 BZB -BBB
34 BB - BZBB
45 BBBZB /B
56 BBBB/ - BZ
16 BBBBBZ
26 BZBBBEZ

Como ler a linha da aresta 26

S:e=BZBBBE Z.

Alinhamos os dois Z a T> e Tg, obtemos T4 = Z de um bloco B e pulamos o bloco B em
cinza. Assim, obtemos T(/)=BZBZBZ.

Onde aparece a independéncia?

Toda aresta tem pelo menos um extremo fora de /. Na aresta 26, os dois extremos est3o fora:
ambos s&o representados por Z. Por isso a mesma string T(/) continua sendo subsequéncia de
todas as strings construidas.
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*Conjunto independente = subsequéncia comum
longa
Suponha que | C V seja independente e |/| > k. Construa

B=0", icl,
Z=0" ¢l

T()=TiT2- Th, Ti—{

T() < S
Cada T; é obtido do bloco B; = 0"1 de Sp mantendo ou removendo seu altimo
simbolo 1.
T(l) % S, para toda aresta e = {u, v}
Como / é independente, u ¢ | ou v ¢ I.
- se u & I, alinhamos T, = Z ao primeiro Z e pulamos o segundo;
- se v ¢ I, pulamos o primeiro Z e alinhamos T, = Z ao segundo.

Os demais T; sdo alinhados aos blocos B restantes; isso funciona também para
T; = Z, pois Z < B. Se ambos os extremos esto fora de /, podemos ainda usar os
dois Z e pular um B, como em Sy6.

Comprimento preservado

[T = +I| > +k=L.

Logo, a instancia construida de Multi-LCS tem resposta sim.



. a®
B
W

20
“Jma LCS 6tima pode ser colocada na forma T(J)
Suponha que a resposta de Multi-LCS seja sim e escolha uma LCS Top¢ com
| Topt| > L =n®+k > n°.
Recorde que So = B1B>--- B, com B; = B = 0"1.

Lema de normalizacdo

Sem diminuir o comprimento, podemos escolher Topt de modo que

2 zeros de Sy sejam preservados;

- todos os n
- 0s n zeros provenientes de cada B; permanegam juntos;

- depois desses zeros, o 1 final de B, seja preservado ou removido.

Portanto, a LCS normalizada tem a forma

B=0"1, icJ,
Z=0", i¢lJ.

Topt = T(J)=T1To-- Th, T = {

Aqui, J é o conjunto dos vértices cujos blocos preservam o simbolo 1.

Comprimento
Cada bloco fornece n zeros e cada vértice de J fornece mais um simbolo 1:

[T =nr+J].
Logo, | T(J)| > n? + k implica |J| > k.
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#Jma aresta impede escolher simultaneamente seus
extremos

Considere uma aresta e = {u, v}, com u < v:
Se=B""1ZB""ZB"".

Os dois blocos Z ocupam as posi¢des u e v + 1. No alinhamento normalizado, os n

blocos de T(J) usam, em ordem, n dos n+ 1 blocos de Se. Portanto, exatamente
uma posi¢do r é pulada.

posicdo pulada consequéncia para os extremos da aresta

r<u T, é alinhado ao segundo Z
u<r<v+l1 Ty, e T, sdo alinhados aos dois Z
r>v+1 T, é alinhado ao primeiro Z

Como Z = 0" n3o possui o simbolo final 1, em todos os casos

Tu.=2Z ou T,=7Z.

Lema da aresta, em forma contrapositiva

Se u,v € J, entdo T(J) exige T, = T, = B e, portanto, exige o simbolo 1 nos dois
extremos. A string Se impede essa escolha simultinea:

{u,v}CJ = TWU)AS..




e

0 candidato J = {1,2,3} n3o é independente

W

As arestas 12 e 23 tém
os dois extremos em J.

A mesma instancia

V = {17 27 37 4’ 57 6}7
E = {12,23,34,45,56,16,26}.

O conjunto J = {1, 2, 3} define o candidato

TJH)=B B B Z Z Z,
M
2 3 4 5 6

1
|T(J)| =36+ 3 =30.

Por que ele deve falhar?

J contém as duas extremidades das arestas 12 e
23. Basta usar a aresta 12: o candidato exige
simultaneamente T = T> = B. O préximo slide
mostra por que isso é impossivel em Sia.
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K aresta 12 ja elimina o candidato T(J)

W

Para e = {1, 2}, temos

Para que T(J) fosse subsequéncia de S;2, seus seis blocos teriam de usar seis desses sete
blocos, em ordem. Ha somente trés possibilidades para a posi¢do pulada em relagdo aos trés

primeiros blocos:
"z .. Ty« B, T2 + Z: falta o 1 de Ta.

‘pulado

T1 < Z, Ta < Z: faltam os dois 1s.

D Ty Z, Ts« B: faltao 1 de Ts.

pulado depois
Como 1,2 € J exige Ty = T> = B, nenhuma possibilidade funciona:

T({1,2,3}) =BBBZZZ £ S12.
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*A contrapositiva conclui a implicacdo de volta

Considere qualquer conjunto J C V e a string associada T(J).

Contrapositiva

Se J n3o é independente, existe uma aresta e = {u, v} com u,v € J. Pelo lema da
aresta,
{u,v}CJ = TWU)AS..

Consequentemente, T(J) ndo é subsequéncia comum das strings construidas:

’ J ndo é independente =  T(J) ndo é comum. ‘

A afirmacdo contrapositiva equivalente é

’ T(J) é comum = J é independente. ‘

Aplicacdo a LCS normalizada

Da resposta sim de Multi-LCS, obtemos uma LCS normalizada T(J) que é comum e
satisfaz
| T(J)| = n® 4+ |J] > n® + k.

Logo, J é independente e |J| > k.
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“A reducdo binaria conclui a NP-completude

Tamanho da transformacao
Para um grafo com n vértices e m arestas, construimos

- m+ 1 strings;
- [Sol=n?+n;
- |Sel=n?>+2n—1=(n+1)%> -2 paracada e € E.

O tamanho total & O(mn?); a transformagdo & polinomial.
Equivaléncia

G possui conjunto independente de tamanho > k

T

Jz: |z| > n? + k e z X S; para toda string construida.

NP-dificuldade NP-completude

Como a decisdo também pertence a NP,
Multi-LCS & NP-completo mesmo sobre
{0,1}.

A versdo de otimizacdo correspondente é NP-dificil.

INDEPENDENT SET o¢ MuLTI-LCS {0 1.
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“£m bioinformatica, sinais e operacdes também

Importam

Tema

Formulagdo tratavel

Formulag¢3o dificil

rearranjos

filogenia

folding de RNA

distancia por inversdes entre
permutagdes com sinais:
polinomial

distancia entre dois
genomas com marcadores
anicos: polinomial

parciménia em uma arvore
fixa: polinomial

estruturas secundérias sem
pseudonés em modelos
usuais: programacio
dindmica

distancia por inversdes sem
sinais: NP-dificil

mediana DCJ de trés
genomas: NP-dificil

escolher uma arvore de
parciménia étima: NP-dificil
em formulagdes classicas
modelos gerais de energia

com pseudonés:
NP-completos
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“Restringir ou estender o modelo exige nova analise

Restricdes
Se um problema geral estd em P, qualquer caso restrito também estad em P.
Mas um caso restrito pode ser facil mesmo quando o problema geral é dificil.

Extensodes
Se uma extensdo contém um problema NP-dificil como caso particular, a
extensdo também é NP-dificil.

N3o vale a reciproca automatica

A dificuldade de uma formulacdo geral n3o prova que toda variante particular
seja dificil; a facilidade de uma variante n3o prova que a extensdo continue facil.
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AJm artigo de complexidade deve responder perguntas

precisas

Ao ler os artigos dos trabalhos, identifique:
1. qual é a instincia e como seu tamanho é medido;
. qual é a vers3o de decis3o e qual é o limiar k;
. quais operacdes, custos e restricdes sdo permitidos;
. quais quantidades s3o fixas e quais fazem parte da entrada;
. qual é o certificado e por que a verificacdo & polinomial;
. qual é o problema de origem e a direcdo da reducdo;
. se o resultado & NP-dificil ou NP-completo;

. qual aspecto biolégico foi preservado pela abstracio.




