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RESUMO

Os avancos da biotecnologia permitem pesquisas que medem o nivel de expressao de
milhdes de genes simultaneamente nas diferentes condicGes e tempo. O gene é um segmento de
uma molécula de DNA que contém um codigo de informagdes necessarias para a producao de
proteinas. Analisar grandes quantidades de genes é uma tarefa dificil, por isso um dos métodos
de pesquisa provém da analise e agrupamento dos genes que se manifestam com padrbes de
expressOes similares.

Pequenos vetores medem o nivel de expressao dos genes em n tempos diferentes. Esses
dados sdo transformados nas matrizes de intensidade que permitem aos biélogos perceber como
as funcBes dos genes podem ser relacionadas. Os dados sdo representados como pontos no
espaco n-dimensional. Calculando-se a distancia euclidiana entre cada dois genes, constroi-se
uma matriz de distancia dos genes (Figura 1). Genes com distAncias pequenas, 0s quais
partilham as mesmas caracteristicas e podem ser relacionados funcionalmente, sdo vistos na
formacdo de clusters (grupos). Existem algumas técnicas de analise da formacdo de clusters,
uma delas é baseada na teoria dos grafos. O modelo que estudamos a seguir foi proposto em [1].

Um grafo G(V,E) € um conjunto finito ndo-vazio V e um conjunto E de pares ndo-
ordenados de elementos distintos de V . Uma clique de um grafo G(V,E) é um subconjunto S de
V tal que G[S] é completo. Fixando um © que delimitara a distancia entre os genes e utilizando
a matriz de distancia, podemos construir o grafo de distancias: associamos um vértice para cada
gene; e para cada par de genes, se a distancia entre eles for menor que ©, desenhamos uma
aresta entre eles (Figura 1). Desse modo, no grafo de distancias as cliques representam clusters.
O grafo de cliques é um grafo onde cada componente € um grafo completo.

Um grafo pode ser transformado em um grafo de cliques, removendo-se ou incluindo-se
arestas, conforme a Figura 2. Este é o chamado Problema da Clique Corrompida, cuja principal
pergunta é: dado um grafo G, qual seria 0 menor nimero de arestas inseridas e removidas para
transformar G num grafo de cliques? Este problema foi provado ser NP-Dificil e existem
algumas Heuristicas para resolvé-lo [1].

Neste trabalho, estudamos o problema para as classes de grafos: caminhos e ciclos.
Uma sequéncia de vertices vi,..., Vi tal que (vj, Vj+1) € E, 1 <j < (k-1) é denominado caminho de v,
a v,conforme a Figura 2. Um ciclo é um caminho vy,...,vy, sendo v; = v e k>4. Definimos como
custo a soma do nimero de arestas removidas com o nimero de arestas inseridas necessarias
para transformar o grafo em um grafo de cliques.

A técnica que nds desenvolvemos para a resolucdo do problema consiste em
particionar o grafo formando grupos de dois vértices, e apenas um grupo de trés vértices no
caso impar. Comparamos nossos resultados com a heuristica CAST [1], muito conhecida na
literatura. Tal heuristica particiona o grafo formando grupos de trés vértices e apresenta para
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Tempo X | TempoY | Tempo Z Genel | Gene2 | Gene3 | Gene4
Gene 1 1 1 2 Gene 1 0 2 1 1
Gene 2 3 1 2 Gene 2 2 0 2,2 1
Gene 3 1 2 2 Gene 3 1 2,2 0 14
Gene 4 2 1 2 Gene 4 1 1 1,4 0
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Figura 1: (a) Matriz de intensidade; (b) Grafico de distancias; (c) Matriz de distancias; (d) Grafo
de distancias com O=1.
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Figura 2: Caminho sendo transformado em cliques de tamanho 2.

caminhos um custo de Z?n —1,sen=3k; ede?2 EJ , se n=3k+1 ou 2 EJ se n=3k+2. Para ciclos,

apresenta um custo de Z?n se n=3k; e de lz?"J +1,sen=3k+1ou?2 EJ + 1, se n=3k+2.
Descrevemos a seguir a nossa técnica desenvolvida. Para caminhos, se n for par,
devemos retirar as arestas (2i, 2i+1), I<i < g —1, tendo custo 2—1. Se n for impar, devemos

retirar as arestas (2i, 2i+1), 1<i< EJ -1 e incluir a aresta (n-2, n), apresentando custo total EJ
No estudo dos ciclos, para todo n par, devemos remover a aresta (1, n) e as arestas (2i, 2i+1),

1<i< g] tendo custo E] + 1. Para todo n impar, devemos remover a aresta (n, 1), as arestas

(20,2i+1), 1< i SEJ e inserir a aresta (n-2,n), apresentando custo total EJ + 2. Desta forma,

exibimos um custo menor que a heuristica CAST. Por exemplo, considere um ciclo de 3858
vértices (n=3858), a heuristica tem um custo total de 2572 e a nossa formula tem um custo total
de 1287, apresentando uma economia de 1285 arestas.
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