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Resumo A compressao de ficheiros de ADN & uma pratica comum ennstige
fluxos de trabalhos em bioinformatica. Por sua vez, a cosspereferencial &
uma das suas abordagens mais recentes e eficientes, queigenaaalta pro-
babilidade de quaisquer dois organismos da mesma espEssaipm um alto
grau de semelhanca genética. Esta permite armazenantoasediferencas en-
tre cada organismo e um genoma de referéncia (que represssd espécie) ao
invés de guardarmos todos os nucle6tidos de todos osisngas de um estudo
ou coleccao. Uma das suas principais vantagens & oaidio de compressao
sem a perda de informagdes em genomas ja alinhadosnPahgumas ferra-
mentas que a implementam gastam um tempo substancial nagddede todo
0 genoma de referéncia logo no inicio da sua execucasteNebalho, propo-
mos uma optimizacao aos algoritmos de compressao nefatale ficheiros de
ADN, que consiste na reducao do volume de dados utilizaddsdexacao da re-
feréncia. Sucintamente, iniciamos a indexacao de pegugorcdes da referéncia
apenas quando nao conseguimos comprimir os dados atfevéso de outras
heuristicas mais simples. Tal optimizacao, que visdtastente reduzir o tempo
de compressao, & capaz de trazer ganhos de até uma ordamgdagude em
comparagao a outros algoritmos comummente utilizados ganpressao refe-
rencial de ficheiros de ADN.
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1 Introducao

O custo do sequenciamento de ADN teve uma queda exponeasialtimos anos [1],
facto que esta directamente relacionado ao aumento, resasg@roporcoes, da quanti-
dade de genomas sequenciados em todo o globo [2]. A impnesg@marca de $1000
pelo sequenciamento de um genoma humano completo foi,aldamo inicio de 2014
pelalllumina Inc.com a plataforma&liSeq X Teri3,4]. Adicionalmente, as expectati-
vas sao de que tais custos continuem a cair nos proximas arfom de se atingir as
metas dos $100 [5,6] e eventualmente dos $30 [7] por genashteridéncia tem uma
implicacdo directa no aumento da complexidade de getddimensa quantidade de
dados que esta a ser gerada todos os dias.

No contexto informatico, a compressao & um processo igaghminuir o tamanho
de um conjunto de dados, a fim de permitir que estes sejanmtitiss e armazenados
eficientemente. Este processo tem e continuara a ter unh ipajte importante nos
fluxos de trabalhos em bioinformatica, uma vez que atenufeeedca evolutiva das



tecnologias de sequenciamento de ADN e as de armazenarReném, sabe-se de
longa data que os algoritmos tradicionais de compresséadies sao ineficientes para
a compressao de sequéncias genéticas [8].

As especificidades do ADN vao para alem do facto do seuettighoder ser fre-
gquentemente reduzido a um conjunto de apenas quatro I&tr&s G e T). Os algorit-
mos de compressao para este tipo de sequéncia podem geo tortizontal, quando
se utiliza apenas a sequéncia a ser comprimida como basaleaimento, ou do tipo
vertical, quando se utiliza um conjunto de sequénciabiocas para auxiliar a com-
pressao de cada uma das sequéncias [9]. Outra forma d@&ickasos algoritmos de
compressao & com base na sua abordagem, onde existenuggesegrupos [9,10]:
codificacao binaria ingénua, métodos baseados emndidos, métodos estatisticos, e
métodos de compressao referencial.

A compressao referencial de sequéncias genéticasl[l®,4 abordagem que va-
mos tomar como ponto de partida para este trabalho, uma eeé gugue tem obtido
os melhores resultados praticos em termos de tempo e dacmmpressao. Porém,
como esta abordagem so foi recentemente aplicada a genamassma ainda pos-
sui oportunidades de optimiza¢ao de desempenho. Nestalito, apresentamos uma
optimizacdo que visa reduzir o tempo de compressao, @onithos que sao considera-
dos o estado-da-arte, em até uma ordem de magnitudesattavéinimizacao de uma
das etapas internas do algoritmo, a qual & responsaweimuixacao total do genoma
de referéncia no inicio da execucao.

O presente artigo segue dividido em cinco seccdes, sermon@ira delas esta
introducao. A segunda aborda em maior profundidadeicaiie compressao referen-
cial de ficheiros de ADN, bem como apresenta uma das maistescariucdes para tal,
gue servira como base de comparacao para este trabatleocera contém uma dis-
cussao das alteracOes necessarias aos algoritmosgeassao referencial e detalha as
contribuicdes deste artigo. Uma avaliacao experialgydra comprovar a viabilidade
das principais ideias deste artigo & apresentada na qgext@o. Por fim, na quinta
sec¢ao sao apresentadas as nossas considera¢Ggshbiamicomo alguns topicos a
serem trabalhados num futuro proximo.

2 Compres$io Referencial de Ficheiros de ADN

A ideia basica da compressao referencial &€, dado comadzntim genoma a ser com-
primido e um genoma de referéncia, armazenar no ficheiraida apenas as diferencas
do genoma em questao comparado a referéncia [Esja abordagem tem como base
a grande probabilidade de genomas de organismos da meséataeggpssuirem uma

! Durante todo este trabalho, sempre que mencionarmos o teyemma de re-
feréncia estamos a nos referir ao genoma de referéncia humano cidone
pelo projecto 1000 Genomes Project [12] versao 37, dispbn'em http://ftp-
trace.ncbi.nih.gov/1000genomes/ftp/technical/refee¢humang1k v37.fasta.gz. Porém,
pode ser empregado qualquer genoma de referéncia para@eespmana ou outras, sempre
a cargo do utilizador. Apenas chamamos a atencao quegesmdana deve ser comprimido e
descomprimido com a mesma referéncia.



grande semelhanca genética. Por isso, tanto & mellaci@dé compressao quanto mais
representativo for o genoma de referéncia para a esp&tiejue se esta a trabalhar.

A compressao referencial & uma das formas mais eficazagguuzir o tamanho
de ficheiros de ADN, visto que os algoritmos que a implemergamcapazes de ob-
ter racios de compressao de af# : 1 (quatrocentos para um), ou seja, o tamanho
dos dados comprimidos chega a 480 x menor que o original. Em comparacao, as
implementacdes das outras abordagens sdo capazes germmorgenomas apenas ao
racio maximo de3 : 1 [10].

Dentre as diversas implementacdes de compressaomnef@rpara genomas [10],
destacamos trés delas, nomeadamente: RLZ [13], GDC [1RESEQO [15]. A pri-
meira & uma das ferramentas pioneiras em compressaernei@re utiliza arrays de
sufixos para a indexacgao da referéncia. A segunda éanfenta que possuiu o melhor
desempenho em termos de tempo e racio de compressaoedalgurn tempo, e utiliza
uma pré-seleccao da referéncia para cada conjuntormETges. A terceira é a ferra-
menta que se tornou a mais rapida na compressao refdremsiaperar em uma ordem
de magnitude o tempo de compressao das outras. Porémesst@ado corresponde
somente a compressao propriamente dita, uma vez que viiloden consideracao o
tempo necessario para preparar as estruturas de dadodalalgaritmo. Esta ferra-
menta utiliza uma estrutura de dados chamada tabeenglers a qual € semelhante a
uma tabelehashcom uma lista de valores para cada chave. O FRESCO apresenta-
como uma solucao interessante para compressao de geraonwiversas espécies, as-
sim como para a sua execuc¢ao em sistemas com diferentesdages de memoria [16].
Tendo em vista todos esses pontos, daremos continuidatieteadslho a partir do uso
da ferramenta FRESCO, a qual tera seu funcionamento disainda nesta seccao.

O FRESCO & uma ferramenta de compressao referencial seiasfdessles}para
genomas que ja se encontram alinhados e estao armazemasdimsmatos RAW (so-
mente 0s nucleodtidos) ou FASTA (nuclebtidos e linhas dearttarios). Ela foi desen-
volvida em C++ e & fornecida publicamente como um softwargbdligo aberto [17]. O
fluxo de compressao do FRESCO consiste em comparar um gensengomprimido
a um genoma de referéncia, a fim de obter todas as suas d#dsrpara serem codi-
ficadas e armazenadas. A descompressao trata-se do protesso, onde se obtém
0 genoma completo original a partir do genoma de referéndias diferencas arma-
zenadas no processo de compressao. A fim de analisarmosiorfamento interno
da ferramenta, podemos dividir o seu algoritmo de compressi trés etapas princi-
pais, que estao representadas nos circulos da Figuraibdékacao, (2) compressao
propriamente dita e (3) codificacao.

(1) Indexa@o. A etapa de indexacao & a primeira a ocorrer no fluxo de cessgo
do FRESCO. Esta recebe o genoma de referéncia como entizatéeeo em entra-
das contiguas de tamani#. A Figura 2 providéncia uma referéncia visual de como
a indexacao é executada. Uma estrutura de dados sergethama tabelaashé ini-
cializada e para cada um desses segmentos (charkades & gerado unhashque
sera usado como a chave que o representa. A especificidsideedtrutura de dados
€ que para cada chave & possivel armazenar uma listaatesjadjue sao os indices
da referéncia onde cada segmento de tamaniia encontrado. Esta tabela & mantida
em memoria e & parte fundamental da etapa de compressiomihdo, 0 FRESCO
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Figural. Modelo conceptual de compressao referencial atravésedanfienta FRESCO.
(1) Indexacao do genoma de referéncia. (2) Compress@etbma original, usando a referéncia
indexada. (3) Codificacao do resultado intermédio a firgatar o ficheiro final comprimido.

indexa toda a referéncia nesta estrutura de dados, a quaitpeue as buscas sejam
deterministas, ou seja, se uma correspondéncia exisirs@ certeza de encontrar o(s)
seu(s) indice(s) na referéncia.

AClTGATCGATGTGCTGATCG (..)ACTGATCGATGTGCTGAT

v

indice=2, Hash=873467 indice=345, Hash=309457

indice=1, Hash=309457

indice=0, Hash=287983
Tabela K-mer (K=18)

indices
287983 {0}

300457 {1,345}

873467 2}

Figura2. Modelo de indexacao usando uma tabel&gaheer A primeira coluna contém bash
associado a um ou varios indices, os quais sao armazenadsgunda coluna.

(2) Compresgo. Esta segunda etapa, que & a compressao propriamenteedébe
como entrada o genoma a ser comprimido e a estrutura de dadda com todo o
genoma de referéncia. O genoma a ser comprimido & tambaéidgem segmentos de
tamanhoK . Para cada um desses segmentos & geradwmsmo qual & utilizado para
fazer a buscad@okup) na estrutura de dados. O resultado dessa busca retornéstana |



de indices da referéncia onde o segmento existe. Um agmréautilizado para que o
algoritmo saiba em que regido do genoma se esta a opesan tt@ma o algoritmo
selecciona o indice mais proximo ao valor deste apont#qurs a correspondéncia
ser encontrada, o algoritmo ainda procura se ela pode ssrdéda por mais alguns
nuclettidos até encontrar alguma diferenca. A cadaatifg, € adicionada uma en-
trada no resultado intermédio do ficheiro comprimido,rassbmo & adicionado o(s)
nucleodtido(s) divergente(s). A busca recomeg¢a com &ipr@ segmento de tamanho
K e o processo é repetido até que todo o genoma seja comgriidesultado in-
termédio & composto por indices para as partes que sadsigntre os ficheiros de
entrada (o genoma a ser comprimido e o genoma de refergaca)nucleotidos dife-
rentes. Note que tais correspondéncias e nucleétidesgdimtes encontram-se sempre
intercalados, independentemente do nimero de nuotstdie diferenca presentes em
cada segmento.

(3) Codifica@o. Por fim, os bytes do resultado intermédio sao novamentgiomi
dos. O FRESCO usa GZIP para comprimir o resultado interon&@g@roduzir o ficheiro
de saida.

A Figura 3 apresenta os resultados de uma primeira analissntpo total de com-
pressao de um genoma (dividido pelos seus cromossomasd ERESCO original.
Cada barra apresenta a parcela de cada uma das trés etplizdas anteriormente
no tempo total. A componente “Outros”contém os tempositieréee escrita de fichei-
ros, a etapa de codificagao e outras operacdes, comx@mpdd, a inicializacdo de
variaveis e estruturas de dados. Esta figura permite-rssadr que a maior parte do
tempo total de compressao & gasto na etapa de indexX&g;atapas de compressao pro-
priamente dita e codificacdo representam parcelas mwtmmes que a de indexacao
nos resultados apresentados.
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Figura3. Tempo total de compressao do FRESCO original por cromassoias suas etapas
internas.



E justamente a etapa de indexacao que pretendemos autinisto que € onde se
concentra a maior parte do tempo gasto do algoritmo origindfRESCO. A ideia &
reduzir drasticamente essa parcela de tempo. Na proxiogas®amos apresentar as
possibilidades de optimizacao existentes para essa.etap

Por fim, ainda existe a implementac¢ao do processo ingecampressao, chamada
de descompressao. Comeca-se com a descodificagao BpdBElvai traduzir o ficheiro
comprimido para o resultado intermédio com todos os gskcnuclettidos divergentes
entre o genoma original e o de referéncia. Para cada segueficheiro comprimido,
escrevem-se 0s nuclebtidos da referéncia se o segmerttorfiposto por um indice, e
escrevem-se 0s nucleobtidos divergentes se o segmentonfigiosto por estes. Ao final,
volta-se a obter o genoma original, uma vez que ele & compesis porcdes que sao
iguais ao genoma de referéncia, acrescido dos nuclebtde compdem as variacdes
genéticas do individuo. Nao & nosso foco avaliar o teggsto na descompressao, uma
vez que nao existe indexacao neste processo, logo ndamms optimiza-lo com a
nossa abordagem.

3 Indexagdo sob Demanda

Conforme discutido na seccao anterior, a etapa de index@a responsavel pela maior
parcela do tempo gasto em todo o processo de compressamguia & é possivel con-
firmar que mais de 95% do tempo total de compressao € gdatmgdexacao, enquanto
que pouco mais de 2% do tempo & gasto na compressao prept&dita e pouco me-
nos de 3% em outras operacdes (nas quais a codificagaektida). Nesta seccao
vamos discutir como pretendemos minimizar a parcela daetajndexacao.

Dentre as diversas possibilidades de reducao da etapd@kaicdo, duas delas apa-
recem como principais candidatas: (1) a utilizacao dalpismo e (2) a substituicao
da indexacao total do genoma de referéncia por pequedasacdes parciais quando
necessarias. No primeiro caso, a construcao da estrdéutados na etapa de indexacao
pode ser paralelizada através do uso de sincronizacaésaniga dos indices relativos a
um mesmdiash Porém, o ganho sera limitado pelas capacidades da neagtilizada,

e obteremos uma estrutura de dados enorme, que podemoslizao na sua totali-
dade. No segundo caso, nao existe indexacao do genoneedencia no inicio da
execucao, e inicia-se o processo de compressao constieas’simples de comparacao
de segmentos. Esta segunda opcao é a que seguiremosoneddeste artigo, a qual
demos o nomadexa@o sob demandaNote que as duas alternativas apresentadas nao
sao mutuamente exclusivas.

A indexa@o sob demandbaseia-se no facto de genomas de organismos da mesma
espécie possuirem grande semelhanca genética (popkxed9,5% de semelhanca
nos humanos). A maioria das diferencas entre genomas daanespécie sao con-
sideradas pequenas, sendo maioritariamente variagbesdinico nucleobtido (cha-
madassingle nucleotide polymorphismsu SNPs), ou de poucos nuclebtidos em pe-
quenas substituicdes, insercdes e eliminacdesuPae deterministas sao capazes de
facilmente identificar a maioria destas variacdes asald comparacao directa de seg-
mentos. Isto gera a expectativa de que a indexacao toggmiama de referéncia pode
nao ser necessaria. Dai que a nossa abordagem (descs&guida) remova a etapa



de indexagdo presente na Figura 1. No entanto, sabemosstgpienecanismo pode
ter limitaces quando as variagdes genéticas saudgrasubstituicdes, insercdes ou
eliminagdes. Nestes casos, a indexagao é a solugdeficiente, e indexa-se pequenas
porcdes do genoma de referéncia proximas ao indiceuense|esta a trabalhar.

O nosso mecanismo de compressao baseia-se na baixarfcegdéstas grandes
diferencas, e €& descrito a seguir. A compressao € faiténdo o ficheiro em blocos
ou com o ficheiro inteiro em memoria (se este for menor queratdno do bloco).
Tanto a referéncia como o ficheiro a comprimir séo tratagssa maneira. Cada bloco
& comprimido em separado, por isso nao existe ligacte biocos, mesmo que sejam
do mesmo ficheiro. Se a compressao por blocos & usadasaparficheiro & gerado,
gue contém os blocos comprimidos. Para encontrar comegpeias, o algoritmo segue
0S seguintes passos:

1. Testamos deterministicamente se existe um SNP.

2. Se um SNP nao & encontrado, entao faz-se uma procatallmd pares-base, que
cobre a maioria das pequenas diferenghg.igual a6 x K, ondeK & o tamanho
dek-merusado.

3. Se nenhuma correspondéncia & encontrada, enta@mdexuma parte da referéncia
e procuramos a posi¢ao actual do genoma original na tabela

Se ap0s estes passos nao & encontrada nenhuma corégspanentao escreve-se
um par-base do ficheiro de input e repete-se o0 processo. r@sos que & mais efi-
ciente indexar apenas um pouco da referéncia (até 2068-pase) de cada vez pois se
existe uma grande insercao no ficheiro de input, estadanindexar a referéncia sem
haver utilidade para tal. Relembramos que nao existe ag#xinicial, o0 nosso algo-
ritmo comeca directamente na etapa de compressao. Depaisia correspondéncia
ser encontrada (de qualquer tipo), procuramos de formandigfistica o0 comprimento
maximo dessa correspondéncia (para aumentar o raciondgressao), e depois escre-
vemos o resultado. O ficheiro de input &€ processado parantrac@orrespondéncias
com a referéncia até todo o ficheiro ser comparado.

Implementamos em Java o algoritmo descrito nesta sefg@amente com a ideia
de indexacao sob demanda e as partes do algoritmo orapnaRESCO que perma-
neceram inalteradas. Sabemos que se implementassemssaaf@@amenta em C++
provavelmente os tempos de execucao seriam menores que serao apresentados a
seguir, mas optamos pelo Java devido a sua interopeiadidliel facilidade de integracao
com as outras ferramentas desenvolvidas pelo nosso grapfio vamos analisar se
as modificacBes propostas sao suficientes para atingionodjectivo tracado inicial-
mente: reduzir drasticamente a parcela de tempo gasto esaac@b. As alteracdes
devem reduzir a quantidade de dados que obrigatoriamestisamos indexar. Na Fi-
gura 4 sao apresentadas as percentagens do genoma dediefgtie sao indexadas na
abordagem do FRESCO original e na nossa abordagem. Note ERESCO sempre
indexa todo o genoma de referéncia, logo a sua percentagsa figura &€ sempre de
100%.

Os resultados apresentados na Figura 4 indicam que defminte ndo & ne-
cessario indexarmos todo o genoma de referéncia, visteegmirmos comprimir 0s
genomas usando os mecanismos do FRESCO original modifipattosydexacao sob
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Figura 4. Percentagens da referéncia que sao efectivamente aeegalo algoritmo original do
FRESCO e pela nossa abordagem com a indexac¢ao sob demanda.

demanda. Alem disso, indica também que mais de 90% derefieré indexada sem
necessidade, ou seja, que precisamos indexar menos de l@Femdmcia para resol-
ver 0s casos mais complicados que nao sao solucionadsshmiristicas apresentadas
nesta seccao. Desta forma fechamos a discussao dadaadkilda nossa optimizacao
com base na reducao da necessidade de indexacao, o prfeima sec¢ao sera tradu-
zida para valores de tempo de execucao, 0s quais esperaauag proporcionalmente
aos valores apresentados na Figura 4.

4 Avaliacao Experimental

A presente avaliacdo tem como foco principal analisanptetotal de compressao de
um genoma (dividido pelos seus cromossomas) e comparaemgesho do algoritmo
original do FRESCO com o da nossa implementagao (com xagde sob demanda).
A expectativa € de que o tempo de compressao seja redumgorpionalmente as
reducdes da quantidade de dados do genoma de referésmiara indexados durante
todo o processo (ver a Fig. 4). Através de uma breve intergiie desta imagem, de-
finimos como meta sermos capazes de comprimir cada cromagselm menog (0 x
mais rapido que o FRESCO original.

A metodologia utilizada neste teste consiste em lancak@@uedes da compressao
em ambas implementacdes (FRESCO original e a nossa gjgonjlpara cada genoma
que utilizamos e calcular a média de todas as execucéchnamos 10 genomas
aleatoriamente dos 1092 disponiveis no 1000 GenomescPf{a. Os 10 genomas
obtidos foram aqueles identificados pelos nimeros NA19FA&R00173, NA20810,
HGO00339, HG00619, NA20339, HG00475, HG01390, NA19449 e 25¥b. O ge-
noma de referéncia utilizado &€ o mesmo apresentado nalestalapé da Seccao 2.

O nosso ambiente de teste conta com 1 (uma) maquina DellFEdge R420 equi-
pada com dois processadores Intel Xeon E5520 (2.27GHz)B3amemoria RAM



(1066 MHz) e um disco rigido de 146GB (15000 RPM). O sistemerativo insta-
lado na maquina & o Ubuntu Server 10.04 (64-bit, kerneB2:81-server). A versao
do C++ utilizada é a 4.4.3 (para a implementacao origlodFRESCO), e a do Java &
a 1.7.0 (para a nossa implementacao). A versao do FRESifadea nesta avaliacao
€ a 0.2 [17]. Utilizamos a ferramentiane do proprio sistema operativo para obter as
marcagdes de tempo de cada execucao completa da ce@prama vez que este € o
tempo na optica do utilizador.

A Figura 5 contém os resultados dos testes especificadesantente. Os resul-
tados da nossa primeira implementacdo da abordagem atewacdo sob demanda
ja apresentam uma melhoria significativa em relacao mpaegasto para comprimir
cada um dos cromossomas. Por exemplo, enquanto o FRESCi@apilecmais de 1
minuto para comprimir o cromossoma 1 (0 maior dos cromossdmaanos), a nossa
implementacao precisa apenas de cerca de 5 segundosopataica mesma tarefa.
No outro extremo, 0 FRESCO leva cerca de 9 segundos para icoimpicromossoma
22 (o menor dos cromossomas humanos), enquanto que a noasacita nao chega
a utilizar 2 segundos.

Os resultados da nossa abordagem tém como média o tempd dediindos,
enquanto a média com o FRESCO é de 31,4 segundos. Separddaos resulta-
dos representam melhorias enfire e 12x em comparagdo ao algoritmo original do
FRESCO, que indexa todo o genoma de referéncia logo nio ididcsua execucao.
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Figura5. Tempo total de compressao (em segundos) por cromossontidizzomos o FRESCO
original e a nossa abordagem com indexacao sob demanda.

Note que este trabalho ndo pretende colocar em causa osgel@pgompressao do
FRESCO, uma vez que a etapa de compressao propriamenteptitaenta menos de
3% do tempo total de execucgao (ver Figura 3). O que querelmamar a atencao &
gque nao existe a necessidade de indexar todo o genoma tendelogo no inicio da
execucao pararealizarmos a compressao referenciall®@&o alto grau de semelhanca



genética entre genomas de uma mesma espécie, podembisudsaior parte das
indexac0des por heuristicas simples, como as apreseadSeccao 3.

Esta reducéo de tempo tem um impacto maior nos fluxos daltr@burtos (em que
utilizador interage) do que em fluxos de varias horas. \damuitos passos dos fluxos
de trabalho em bioinforméatica sao langcados em tempoeleug&o (nao havendo estado
guardado entre execuc¢des de cada fluxo), uma reduc@opotde execucao da ordem
de magnitude que obtivemos poderéa ser benéfica paraiaaddites de fluxos de traba-
Iho curtos que utilizam compressao/descompressao. iNoofiremos medir os tempos
de transferéncia de um genoma sem compressao, e do fluypessto-transferéncia-
descompressao (usando a nossa ferramenta na compdessaoipressao). Esperamos
que este teste seja positivo para a nossa ferramenta, seislarmponto que valida a
nossa abordagem de compressao com indexacao sob demanda

A abordagem do FRESCO é mais vantajosa se houver um fluxabaltio es-
pecifico em que uma grande quantidade de genomas é comprintransferido ou
armazenado. Neste caso a indexagcao completa da ratetéar@ ganhos no tempo de
execucao, pois a tabela de indexac¢ao seria gerada uneausada para todos os geno-
mas. Sabemos também que a descompressao & uma parteaitgdestes fluxos, e o
nosso trabalho procuraréa obter tempos de descompressthantes ao do FRESCO
de modo a manter a viabilidade completa da nossa ferramenta.

Por fim, os resultados obtidos com a primeira implemewtalz nossa aborda-
gem permitem inferir a viabilidade das melhorias propostste artigo. Resta para
as prbximas etapas analisar e optimizar a solugao pa&sfa tenha uma eficiéncia
igual ou superior que a do FRESCO original em termos de m&ioompressao e a
guantidade de memoria utilizada pela ferramenta de cas@oe Apesar de ainda nao
termos resultados conclusivos acerca destas proprigdsspeEsamos obter valores se-
melhantes visto que o conceito da etapa de compressadginepite dita & semelhante
em ambos os algoritmos. Esperamos ainda reduzir a quaetittachemoria utilizada
pela ferramenta de compressao, devido ao facto de tandsémg reduzido a quanti-
dade de dados a serem indexados.

5 Considera@es Finais

Neste artigo apresentamos uma optimizacao viavel amsithos de compressao re-
ferencial de ficheiros de ADN. Chamamos-lhe indexacaodsshanda, uma vez que
indexamos pequenas por¢des do genoma de referénciasageando nao consegui-
mos realizar a compressao com outras heuristicas magesnEnquanto algumas
solucdes existentes indexam todo o genoma de referfagmano inicio da execuc¢ao,
comprovamos que mais de 90% deste processo & desnexdddaraplicamos a nossa
abordagem, a qual foi implementada em Java, ao algoritmemanienta chamada
FRESCO. A nossa optimizagao traz ganhos de desempenit® dma ordem de mag-
nitude em termos do tempo de execu¢ao. Mesmo sendo estdsmdes preliminares,

ja podem ser considerados significativos visto que o FRE8QG@ha ferramenta no

estado-da-arte e que ainda existe a possibilidade de s& pa&lelismo no processo
de compressao. Tao importante quanto os ganhos obticdts pemeira fase com a
nossa abordagem sera obter uma eficiéncia igual ou supgeroa do FRESCO ori-



ginal no racio de compressao e na quantidade de memdizada pela ferramenta
de compressao. Nos pretendemos analisar e apresents resultados num futuro
proximo com as comparagdes e melhorias mencionadas) esmo continuar a me-
Ihorar a nossa implementacao e aplica-la a casos reaisrdzenamento e transmissao
de dados a fim de comprovar a praticabilidade da nossa almndag

Por fim, note novamente que este trabalho nao pretendeac@prcausa os tempos
de compressao do FRESCO. Queremos apresentar a ideia n@aeste necessidade
de indexar todo o genoma de referéncia para realizarmaspressao referencial. Isto
significa que, assim como foi aplicada no FRESCO, outrag8ebiexistentes também
podem beneficiar da nossa abordagem.
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