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RESUMO

Esta dissertacao apresenta as ferramentas rSWeeP e R3TO como inovagdes
no campo da bioinformatica e otimizagao de redes. O rSWeeP é uma implementacao
em R do método SWeeP, desenvolvida para popularizar esta metodologia no campo
da bioinformatica. Ao utilizar o SWeeP para representar sequéncias biolégicas em
vetores de baixa dimensao, o rSWeeP facilita analises rapidas e precisas de grandes
volumes de dados gendbmicos em uma das plataformas mais populares na
bioinformatica: a linguagem R. O R3TO é introduzido como uma alternativa eficiente
aos meétodos tradicionais de calculo de distancia, como o algoritmo de Dijkstra,
demonstrando superioridade ao lidar com redes de distribuicdo elétrica em areas
rurais. Esta pesquisa ainda propde um uso sinérgico das capacidades do rSWeeP e
do R3TO, que pode resultar em ganhos significativos de precisao e eficiéncia. O
estudo, portanto, evidencia o potencial de ambas as ferramentas, isoladas e em
conjunto, para impulsionar avangos na analise filogenética, ampliando as

possibilidades de aplicacdes na area de bioinformatica.

Palavras-chave: Analise de sequéncias bioldgicas; Filogenia; Técnicas livres de

alinhamento; Algoritmo Genético; Shortest Path



ABSTRACT

This dissertation presents the rSWeeP and R3TO tools as innovations in the
field of bioinformatics and network optimization. rSWeeP is an R implementation of the
SWeeP method, developed to popularize this methodology in the field of
bioinformatics. By using SWeeP to represent biological sequences in low-dimensional
vectors, rSWeeP facilitates fast and accurate analysis of large volumes of genomic
data in one of the most popular platforms in bioinformatics: the R language. R3TO is
introduced as an efficient alternative to traditional distance calculation methods, such
as Dijkstra's algorithm, demonstrating superiority when dealing with electrical
distribution networks in rural areas. This research also proposes a synergistic use of
the capabilities of rtSWeeP and R3TO, which can result in significant gains in accuracy
and efficiency. The study, therefore, highlights the potential of both tools, alone and
together, to drive advances in phylogenetic analysis, expanding the possibilities of

applications in the field of bioinformatics.

Keywords: Analysis of biological sequences; Phylogeny; Alignment-free techniques;
Genetic Algorithm; Shortest Path
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1. INTRODUGAO

A aplicacao da Inteligéncia Artificial (IA) na bioinformatica tem revolucionado
o estudo da filogenia, permitindo analises mais precisas e rapidas das relagbes
evolutivas entre espécies por meio de técnicas avancadas, como redes neurais e
algoritmos de classificacdo, que superam os métodos tradicionais em termos de
eficiéncia e acuracia (Karim et al. 2023). Além disso, a IA tem sido fundamental na
analise de grandes volumes de dados gendmicos e transcriptémicos, possibilitando a
identificacdo de genes essenciais e a construcdo de redes de interacdo génica
complexas, contribuindo para um entendimento mais profundo da biologia molecular
e da biodiversidade (Zou et al. 2024). Fora da filogenia, a IA também desempenha um
papel crucial na predigdo de estruturas proteicas, essencial para o desenvolvimento
de novos medicamentos e tratamentos personalizados, além de ser aplicada na
agricultura de precisao para melhorar o rendimento das culturas por meio da analise
de dados fenotipicos e genéticos (Sharma et al. 2022). Portanto, a IA demonstra seu
vasto potencial ndo sé no estudo da evolucao das espécies, mas também em outras
areas da ciéncia, promovendo avangos significativos na medicina e na agricultura
moderna (Karim et al. 2023).

Das ferramentas de IA com grandes vantagens para o estudo da filogenia, o
SWeeP se destaca por sua capacidade de representar sequéncias biologicas em
vetores numéricos de baixa dimensao, facilitando analises filogenéticas sem a
necessidade de alinhamento, o que reduz significativamente o tempo de
processamento e permite a anadlise de grandes volumes de dados bioldgicos (Perico
et al. 2024). O método original, desenvolvido por De Pierri et al. (2020), utiliza uma
projecao de k-mers em vetores de alta dimensao que sao reduzidos a vetores de baixa
dimenséo, preservando as distancias evolutivas entre as sequéncias (De Pierri et al.
2020). Isso possibilita estudos mais robustos e rapidos em comparagao com técnicas
tradicionais de construcdo de arvores filogenéticas, que muitas vezes exigem
complexos alinhamentos multiplos de sequéncias (Perico et al., 2024). Apesar dessas
vantagens, a implementagao do SWeeP ainda ¢é limitada por estar disponivel apenas
em ambientes especificos, restringindo seu acesso e potencial de integragdo com
outras plataformas de bioinformatica.

A Implantagao rSWeeP se apresenta como uma solugao para essa lacuna de

uso do conhecimento, sendo um pacote em linguagem R e disponivel no repositorio
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Bioconductor. A linguagem de programagdo R e o repositorio Bioconductor tém
experimentado um crescimento significativo no campo da bioinformatica nos ultimos
anos. Estudos recentes destacam a ampla adog¢ao dessas ferramentas para analises
genbmicas e transcriptdmicas. Por exemplo, uma revisao publicada em 2023 enfatiza
o papel fundamental do Bioconductor na analise de dados genéticos, destacando sua
capacidade de integrar e interpretar grandes volumes de informacdes bioldgicas
(SILVA; Alves. 2023).
Neste contexto podemos inferir que a aplicagao da inteligéncia artificial (IA) tem
se mostrado fundamental na area de filogenética, com aplicagdes técnicas livres de
alinhamento em combinagdo com algoritmos de calculo de distancia. Estes métodos
permitem a analise de grandes volumes de dados gendmicos, facilitando a construgéo
de arvores evolutivas com maior precisdo e eficiéncia (Trindade; Oliveira. 2024). No
contexto algoritmos de calculo de distancia, os grafos de lattice sdo frequentemente
empregados para resolver problemas complexos de roteamento e otimizagéo, como
o tracado de redes elétricas em areas rurais, considerando obstaculos naturais e
minimizando custos (Branddo. 2020). Além disto a aplicagdo da teoria dos grafos na
filogenética tem se mostrado fundamental para a compreensao das relagbes
evolutivas entre espécies. Estudos recentes destacam o uso de redes filogenéticas,
que permitem representar eventos complexos como hibridizagdo e transferéncia
horizontal de genes, oferecendo uma visdo mais abrangente da evolugéo bioldgica.
Por exemplo, Huber et al. (2023) introduziram o conceito de "shared ancestry graphs"
para modelar ancestralidades compartilhadas de forma mais precisa, contribuindo
para uma representacao mais detalhada das relagdes evolutivas.
Nesta dissertacéao buscamos apresentar duas contribuigdes relevantes para
esse contexto: o rSWeeP, uma versao em software livre do SWeeP, que facilita a
representacédo de sequéncias bioldgicas por meio de vetores, e 0 R3TO, uma solugéo
para o problema de tragado 6timo em grafos de lattice, testada no mapeamento de
fios de energia em areas rurais. Essas ferramentas visam contribuir para o
aprimoramento da acuracia das inferéncias filogenéticas e a eficiéncia dos sistemas
de roteamento de redes, conforme discutido nos capitulos 2 e 3. O texto apresenta
suas contribuicdes em dois capitulos principais: o capitulo RSWeeP: Um Pacote
R/Bioconductor Para Representagdo De Sequéncias Sweep e o capitulo 3 R3TO:
Algoritmo Para Roteamento De Redes Elétricas Com Alocacédo De Postes e

Transposicdo De Obstaculos. Cada um destes capitulos contém o artigo que a
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apresenta as ferramentas desenvolvidas neste projeto. E no ultimo capitulo é discutido
as vantagens e aplicagbes ja realizadas dessas ferramentas, além de sugerir

trabalhos futuros.
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1.1 OBJETIVOS

1.1.1 Objetivo geral

Apresentar a ferramenta rSWeeP como uma plataforma popularizagédo de
técnicas livres de alinhamento na bioinformatica, principalmente o método SWeeP. E
a ferramenta R3TO como uma técnica possivel para auxiliar esse tipo de analise de

sequencias biolégicas

1.1.2 Objetivos especificos

e Demonstrar as contribuicbes da implementacao rSWeeP para a popularizagao
do método SWeeP.

e Demonstrar as vantagens do método R3TO para otimizacdo de distancias
quando comparado aos algo algoritmos tradicionais.

e Aplicar o R3TO em cenarios praticos para validar sua eficiéncia em termos de
economia de recursos e melhorias no planejamento de redes elétricas em
areas rurais.

e Comparar o desempenho e os resultados do rSWeeP e do R3TO com métodos
tradicionais e disponiveis, demonstrando as vantagens das abordagens de

inteligéncia artificial desenvolvidas em ambos os contexto.



2 RSWEEP: UM PACOTE R/BIOCONDUCTOR PARA REPRESENTAGAO DE
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rSWeeP: Um pacote R/Bioconductor para representacio de
sequéncias SWeeP

Danrley Fernandesl’Z, Mariane G. Kulikl ’2, Diogo J. S. Machadol’z, Jeroniza N.

Marchaukoskl 2 , Fabio O. Pedrosa 3 , CamillaR. De P]el‘l’ll’ ¢ Roberto T. Raittz 1,2+

'Laboratério de Inteligéncia Artificial aplicada 4 Bioinformatica, Universidade Federal
do Parand, Curitiba, Parand, Brasil. *Programa de Pés-Graduagdo em Bioinformatica,
Universidade Federal do Parand, Curitiba, Parand, Brasil. 3Departamento de Bioquimica e

Biologia Molecular, Universidade Federal do Parand, Curitiba, Parand, Brasil

Resumo

O pacote rSWeeP ¢ uma implementacdo R do modelo SWeeP, projetado para lidar com
Big Data. O rSweeP atende a crescente demanda por métodos eficientes de representagéo
heuristica na area de Bioinformatica, em plataformas acessiveis a toda a comunidade
cientifica. Exploramos a implementagdo do rSWeeP usando um conjunto de dados contendo
31.386 proteomas virais, realizando andlises filogenéticas ¢ de componentes principais. Como
estudo de caso analisamos as cepas virais mais proximas do SARS-CoV, responsdvel pela
atual pandemia de COVID-19, confirmando que o rfSWeeP pode classificar com precisdo os
organismos taxonomicamentc. O pacote rSWeeP estd disponivel gratuitamente cm

https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/rSWeeP html,

Palavras-chave: Intcligéneia Artificial, Bioinformatica, Mineracdo de Dados
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1 Introducio

Na era do Big Data, abordagens livres de vetores ¢ alinhamento para comparar ¢
representar sequéncias biologicas se destacam por serem mais eficientes do que a maioria
dos métodos heuristicos baseados em alinhamento [V, Estudos mostram que a representagio
vetorial de dados bioldgicos apresenta uma solugfio eficaz para a 4rea de Bioinformética [>-°1.

Recentemente, o modelo SWeeP apresentou resultados expressivos na andlise de
proteomas completos. SWeeP ¢ um modelo implementado em MatLab, que permite a
representagdo de informacdo bioldgica através da projecdo de sequéncias de DNA em
vetores com dimensionalidade reduzida 1. Aqui apresentamos o rSWeeP, uma
implementagdo do modelo SWeeP usando a linguagem de programagido R/Bioconductor.
Para testar a eficicia da implementaciio, executamos um teste de desempenho, andlisc
filogenética e analise de componentes principais (PCA) usando proteomas virais como
conjunto de dados. Nossos resultados mostraram que o rSWeeP mantém a eficicia do
modelo SWeeP na comparagdo de um grande nimero de sequéncias. No estudo de caso,
identificamos a proximidade entre o virus responsiavel pela atual pandemia de SARS
(Sindrome Respiratoria Aguda Grave) (COVID19) ¢ o virus responsavel pela pandemia de
SARS em 2003, sugerindo que se trata do mesmo coronavirus, conforme ji relatado em

outro estudo [6].

2 Método

Todas as etapas de implementagdo do rSWeeP foram realizadas em um processador Intel
core I5 320Gz com 12 GB de RAM.

Implementagio. A entrada rfSWeeP ¢ um arquivo multiFASTA ou um objeto de classe
“AAStringSet”, contendo sequéncias de aminoacidos. rSWeeP consiste em duas fungdes
principais:

(1) “OrthBase™: para gerar uma matriz ortonormal em tamanho especificado;

17
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(2) “SWeeP™: gerar e projetar vetores SWeeP para comparar as informagdes das
sequéncias.

Conjunto de dados. Usamos todas as sequéncias de virus na categoria "genoma
completo” do NCBI na montagem, disponivel em
https://fip.ncbi.nlm.nih.gov/genomes/Viruses/ (baixado em 6 de fevereiro de 2020). Um
tutorial para executar o rSWeeP e as drvores estd disponivel em
https://github.com/DanrleyRF/Suplementar. Para todas as andlises, aplicamos o mesmo

protocolo adotado no estudo de De Pierri e colegas (2020) 51,

3 Resultado e Discussio

Construciio de Arvores Filogenéticas. Para explorar o potencial do pacote rSWeeP,
criamos vetores SWeeP a partir das anotacdes proteicas de todos os genomas virais
completos disponiveis no NCBI, no total, 31.386 sequéncias de proteomas (31k). Uma
arvore filogenética viral foi construida quase dez vezes maior que a referéncia encontrada na
literatura ).

Existem muitos espécimes para cada espécie de virus. Assim, para uma melhor
compreensdo da distribuicdo taxondmica viral, utilizando os mesmos vetores, filtramos os
dados, selecionando espécies de virus classificadas como “exemplos do ICTV (International
Committee on Viral Taxonomy)” 7, uma amostra de virus por espécie, totalizando 4.833
proteomas virais (4k).

Teste de performance. A arvore de 31k foi gerada em 2 horas ¢ 17 minutos, ¢ a arvore
de 4k levou 13 minutos. O rSWeeP apresentou uma curva de crescimento linear no tempo de
processamento, como ja era esperado, de cerca de 500 sequéncias comparadas por minuto.
Assim, as funcdes apresentadas pelo pacote rtSWeeP podem dar poder computacional aos
seus usudrios para gerenciar variaveis biologicas de big data em um tempo pratico.

Anilise de conjunto de dadoes global. Tragamos os dois componentes principais para os
dois conjuntos de dados (31k e 4k). Observamos que os dados apresentaram o mesmo

padrio de agrupamento em relagio ao tipo de organizagio dos dcidos nucléicos (fig. 1). E
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4
evidente a separacdo entre os frés principais clados de RNA de fita simples (ssRNA), DNA
de fita simples (ssDNA) e DNA de fita dupla (dsDNA) (de acordo com ICTV). Observamos
também alguns casos de incompatibilidade nos genomas, principalmente no cluster ssDNA.
Essas divergéncias ocorrem por virus com gendtipos que ndo estdo inseridos em nenhum
clado. Além disso, existem alguns casos de erros de taxonomia e anotagio na base de dados
NCBI, também identificados no estudo de Calisher ¢ colegas (2006) ¥, ¢ muitas dessas
anotagdes nio foram corrigidas até a data. Isso mostra que o rfSWeeP apresenta uma solugio
para classificar com precisdo os organismos taxonomicamente.

Andlise de SARS-CoV. Segundo Gorbalenya e colegas (2020) [¢1, os critérios adotados
para definir o coronavirus do surto atual, como um "novo" coronavirus, nio seriam o ideal,
uma vez que se trata do mesmo coronavirus relatado por Drostren C. e colegas (2003) Pl
Segundo o ICTV, as novas nomenclaturas sdo SARS-CoV-1 — para o virus isolado em 2003
—¢ SARS-CoV-2 — para virus isolado em 2019,

Para que um virus seja considerado um novo espécime, ele ndo deve estar incluido em
grupos conhecidos, mas sim distante desses grupos [“l. Nossas andlises filogenéticas
corroboram esta afirmacdo. Na arvore 4k (Figura 1c) identificamos que a cepa de pneumonia
isolada do mercado de frutos do mar de Wuhan (GCF_009858895.2) - responsavel pelo atual
surto de SARS - estd posicionada notavelmente perto das cepas de coronavirus relacionadas
a sindrome respiratoria aguda grave (GCF_000864885. 1) e coronavirus beta-morcego
(GCF_000926915.1). Isto reforga a nossa afirmagio anterior de que o rSWeeP ¢ eficaz para

analise e classificagio taxonémica de organismos virais.
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4 Conclusoes

Mostramos que a implementacdo do modelo SWeeP na linguagem R, pacote rSWeeP, é
ignalmente precisa. O teste de desempenho, andlises filogenéticas e PCA demonstram a
eficiéncia do rSWeeP para andlise de proteomas virais. O pacote rtSWeeP apresenta uma
solugdo para classificagdo taxonémica de organismos, disponivel gratuitamente para toda a

comunidade cientifica.
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Palavras-chave— Linhas de distribuicdo,
caminho minimo, algoritmos genéticos,

Dijkstra.

Resumo—O aumento do consumo de energia e a necessidade de manter a
confinuidade do fornecimento, tornam essencial planear a expansdo das
redes eléctricas. Embora exista extensa literatura a respeito da geragdo
automdlica de roleamenio de redes de disiribuicdo, os custos para
alocagdo de postes ainda merecem atengdo. Este estudo apresenta a
proposta R3TO, que combina Algoritmos Evolutives, com o algoritmo
deterministico de Dijkstra, para resolver problemas de roteamento de
redes considerando a adequagdo da alocagdo de postes. O R3TO é capaz
de determinar a postagem em uma rede, com minimiza¢do no nimero de
postes e transposi¢do de obstdculos, como rios ou estradas. Para avaliar
o método foram realizados testes em wma drea tedrica e no mapeamento
de uma regiao de teste piloto em uma darea real. Os resultados obtidos
com o R3TO mostraram redugdo de custos quando comparado ao
algoritmo deterministico tradicional, e obleve sucesso na alocagdo de
postes em dreas restritas, encurtando o caminho total. Assim, ficou
comprovado que R3TO gera um caminho minimizado, e com posicdes
sugeridas para colocagio de postes apresentando boas perspectivas para
melhorar as abordagens atuats do problema.

I. INTRODUCTION

recentes, que buscam resolver problemas de otimizagio de
rastreamento [4][5][6]. Particularmente, uma das aplicagoes

22

The O livro Sobre a Origem das Espécies por Meio da
Selegdo Natural [1] inspirou revolugdes cientificas em
diversas arcas. No campo da computagdo 1SS0 s¢ cxpressou
no surgimento dos Algoritmos Evolutivos e suas diversas
verlentes |2|. Dentre esles, podem-se deslacar os
Algoritmos Genéticos (AG) [3], que utilizam conceitos
evolutivos como mutacdo e recombinagio genética, para
gerar solugdes adequadas a um ambiente de pressdo
evolutiva. Esta seletividade ¢ modelada por uma fungio de
custo (fungéo de aptidio — FF), que visa obter solugdes que
tendem a ser oOtimas. A otimizagio busca minimizar ou
maximizar o valor retornado pelo FF de acordo com o
algoritmo adotado. Assim um algoritmo pode ser aplicado
— como neste estudo — para obler um trago que minimize a
fun¢do quec determina o custo de um dcterminado
roteamento de uma rede. As caracteristicas do AG
lornaram-no uma abordagem comum a vérios estudos

que pode se beneficiar deste tipo de metodologia ¢ o
roteamento de cabos de energia.

As arcas ndo urbanas ofcrccem frequentemente vérios
desafios para a distribuicio de redes elétricas. Destes,
podemos destacar as longas distincias entre estradas ¢
casas, terrenos acidentados ¢ obstaculos naturais, como rios
¢ falésias [7]. Para superar esses problemas, os engenheiros
apresentaram diversos projctos, técnicas ¢ sistemas para
solucdes de distribuicio de redes elétricas, mas ¢ preciso
considerar que grande parte dos percursos da fiagdo elétrica
ainda sdo plancjados manualmente, através do método de
tentativa e erro.

Um dos principais ganhos da aplicagio dc algoritmos dc
otimizacio de tracos é o econdmico. Ao reduzir o
comprimento dos fios, a complexidade das redes ¢
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diminuindo as quedas dc tensdo, ¢ possivel maximizar a
rentabilidade de uma rota elétrica. Além disso, a reducio
das quedas de tensdo pode garantir maior seguranga e
durabilidade dos equipamentos elétricos [8].

Nesle arligo apresentamos um algoritmo para Roteamento
de Redes Rurais com Alocagio de Polos — R3TO, cujo
principal objetivo ¢ otimizar rotas de fiacdo elétrica, de
forma a reduzir o comprimento dos circuitos e evitar
obstdculos através de AG, explorando e melhorando
solugdes iniciais. Buscamos ampliar a capacidade
oferecida pelo algoritmo Dijkstra reduzindo os custos de
rasireamentos ¢ adicionando novas possibilidades na
modclagem de restrigdes.

A solugdo apresentada, quando possivel, sobrepde os
obstaculos, ao invés dec desvid-los, Inovando o
plangjamento automatico de expansio dos sistemas de
distribui¢do de redes rurais com alocagiio de postes, que
apresenta caminhos capazes de vencer obstaculos
terrestres, como corpos d’agua, terrenos irregulares.

O modelo R3TO tem a capacidade de explorar grificos
latissimus, além dos pontos imediatamente proximos. Este
recurso permite que o R3TO utilize linhas entre pontos
mapeados para passar por caminhos que nao precisam ficar
restritos as limilagoes das transigdes ponto a ponto de um
grifico. Isto faz com que a rota corresponda melhor ao
relevo real de um mapa analisado. A Figura 1 ilustra uma
situacdo cm que o algoritmo R3TO supera Dijkstra cm
uma situagiio simulada.

-

-
®
.
[}
4

.-q ..
r Ll
e 3

Fig. 1 — Comparagdo entre R3TO (esquerda) e o méiodo
Dijkstra (direita).

II. ALGORITIMO R3TO

Para R3TO, o espago de busca inicial ¢ dado por um
gréifico latisse determinado em um raster com um valor de
cuslo em cada ponto. Ao identificar o ponto de origem e
destino, determina-sc o objetivo, que ¢ obter a rota de
menor custo possivel que una esses pontos. Um conjunto
de pontos, em uma ordem especilica, define uma solugio
candidata. Cada solugdo possivel pode ser representada por
um conjunto de bits — cromossomo. O algoritmo genético
constrdi a evolugao por meio de substituigdes sucessivas
de populagdes de solugdes. A estratégia desenvolvida para
este trabalho ¢ alimentar a populagdo inicial adicionando
cromossomos com alto potencial evolutivo ao conjunto de
solugdes geradas alcatoriamente. Para os primeiros
Wwww.ljaers.com
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cromossomos foram modclados contendo:

a) Pontos intermedidrios da reta contendo os pontos inicial
c final;

b) Pontos intermediarios da reta contendo os pontos inicial
¢ final;

Estabelecemos também uma estratégia de feedback que
inclui cromossomas adaptados as melhores solugdes em
cada geragdo.

Cada cromossomo consiste em uma scquéncia de bits
cujo tamanho depende das dimensdes do raster e do
namero maximo de pontos intermedidrios a serem
considerados, que sdo determinados pelo analista. Aos bits
que representam as coordenadas dos pontos ¢ adicionado
um bit l6gico que habilita (1) ou ndo (0) a utilizacdo da
coordenada na solugio representada. O niimero de bits por
cromossomo ¢ dado por:

BS =PM* [bool + DR1 + DR2]|

Onde:
BS: comprimento da cadeia de bits (em bits)

PM: numero maximo de pontos intermediarios (pardmetro
definido pelo usudrio);

Bool: 1 bit que habilita a coordenada;

DRI1: niumero de bits necessdrios para representar o niimero
de linhas da matriz (raster);

DR2: niumero de bits necessarios para representar o nimero
de colunas da matriz (raster).

A decodificacio de cada cromossomo fornece um trago
que ¢ avaliado pela fungio de aptiddo. O custo de cada
solugdo das populagdes € calculado alé que o numero
maximo de iteracdes seja atingido. A avaliagio se di
calculando um custo médio para percorrer o latisse pelos
pontos indicados pela trajctéria, multiplicado pcla
distincia euclidiana total para percorrer o caminho pelos
pontos intermedidrios contidos na solugio — cromossomo
correspondente decodificado.

Além de buscar 0 menor valor de custo possivel para a
rede, a fungdo fitness visa otimizar a alocagdo de polos.
Devido a isso, o algoritmo ¢ capaz de sugerir pontos
estratégicos no grifico para posicionamento dos postes,
permitindo que o layout “pule” obsticulos. E importante
ressaltar que o algoritmo nfio tem como objetivo definir o
posicionamento preciso de cada um dos polos, mas sim
obter um percurso onde ndo existam regides
intransponiveis por possivel postagem. A solugio
identifica  dois tipos distintos de  obstaculos:
intransponiveis ¢ transponiveis. Os  obstaculos
intransponiveis sdo marcados como um nd muito caro no
rasler, 0 que, portanto, obriga o layoul a desvid-los
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Os obstdculos transponiveis sdo ultrapassados em formato
raster, com pontos especificos do grifico. Isso é usado
para penalizar apenas as postagens sugeridas nesta drea, ¢
ndo o rastreamento em si. Na parametrizagdo o analista
define dois valores:

*  Peso 1, (221), que pressiona pela diminuigdo do
numero de  postes, evitando  sugestdes
desnecessarias.

e Peso 2 (Q2) para evitar que postes sejam
sugeridos em dreas de obsticulos intransponiveis.
O valor de Ql, é definido dividindo o custo do
rastreamento pelo peso 1. O Q1 ¢ multiplicado pelo
numero de postes no rastrcamento gerando a penalidade 1.
O valor de Q2, definido pela multiplicagio do custo do
rastreamento pelo peso 2. O Q2 ¢ multiplicado pelo
mimero dc  postes colocados em arcas  restritas
(obstaculos), gerando a penalidade 2. Ao [inal, as
penalidades 1 ¢ 2 sio somadas ao custo do tragado,
retornando o custo final do tragado por:

FO=MINCM + (Ql +x1) +(Q2 y2)

Onde:

FO: fun¢io objetivo;

CM: custo medio de rotcamento sem postes;

Q1: peso que penaliza o niimero de postes.

X1: namero de polos;

Q2: peso que penaliza postes alocados na transposigio
dreas;

X2: niimero de postes alocados nas dreas de transposicio.

O modelo cumpre as seguintes etapas principais em seu
processo: geragdo da solugdo inicial, decodilicagio
cromossémica ¢ avaliagio cromossémica. O fluxograma
geral do método € apresentado na Figura 2.

T T e e s a
T akgontiens Genstion |

S IR |

Geragao de | Decosncacs | =
cramossomos e Avakaco de Soucho
bising) | cromossomas | OSSO T ine

|

[
|
|
|
|
I
Fig.2 — Fluxograma geral do método

O desenvolvimento do algoritmo foi feito na linguagem
Python, a partir de um protétipo construido em MatLab®.
Para resolver a solugiio inicial de Dijkstra foi utilizada a
biblioteca Skimage, com o modulo Graph ¢ a fungio
Route_Through_Array. Para o algoritmo genético [oi
utilizada a bibliotcca SciPy, utilizando o método Brusque
Scanning considerando os parimetros:

e Estratcgia: best1bin

www.ijaers.com
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e Crossover: 0.35
e Sced: 10

o Maxiter: 1000
e Mutacéo: 0.8

1. RESULTADOS

As figuras a secguir demonstram a aplicagio deste
método em uma drea piloto, na regiao rural da cidade de
Pién/PR.

200
400
600
800

1000

1200

1400

1600

0 250 500 750 1000 1250 1500
Fig.3 - The red dots represent possible poles, and the

pixels in green the restricled area. Lines between the
indicated poles do not contain insurmountable regions.

A Figura 3 ¢ um bitmap gerado a partir da matriz de
custos da area piloto de Pién. Nesta imagem os pixels em
verde marcam as dreas que nio permitem a colocagao de
postes, conforme determinagio de um analista. J& os
pontos vermelhos sdo uma marcagdo amplificada dos
pixels que representam a drca onde pode ser interessantc
colocar postes. E possivel notar que as sugestdes para
aluguel de postes transpdem as dreas restritas em verde.
Também ¢ possivel verificar a qualidade do resultado
através da saida final do R3TO, que ¢ um array onde cada
linha representa as coordenadas YX de cada post dentro da
imagem bitmap. A Figura 4 mostra um f{recho de uma
imagem gceorreferenciada do mapeamento da regido de
Pién onde é notivel a transposi¢io de um obsticulo
(estrada) pelo R3TO.
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il

S 0

Fig.4 —Destaque mostrando como o algoritmo
permile solugdes atravessando uma

estrada.

Nesle teste, o algoritmo obteve sucesso em encontrar
um caminho de rede otimizado, com transposi¢io de
obstaculos ¢ minimizagdo de polos em uma regido real.
Porém, foi observado um tempo de processamento de 65
horas e 24 minutos para processi-lo. O cuslo
computacional cstd compensando, no entanto, os ganhos
econémicos.

IV. CONCLUSAO

Este artigo procurou destacar a necessidade de estudos
para solucionar os problemas de cxpansdo da rede no meio
rural. Foi apresentada uma proposta de solucio utilizando
a linguagem de programagio Python, incluindo um
algoritmo que reduz o niimero de postos alocados ¢ a
transposi¢io de obsticulos, ao contririo de outros estudos
anteriores que apenas os desviaram, desconsiderando que
as companhias aéreas podem superar obsticulos em vez de
apenas desvid-los. Isto foi evidenciado pela apresentagio
de testes em um mapa sintético e em uma area de teste
rcal. Mostramos uma solugio promissora que pode
contribuir de diversas maneiras para a geragao automatica
de roteamento de rede. Porém, outros estudos visando mais
testes ¢ melhoria no tempo dec processamento para
obtengio das solugdes sio necessarios.
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4 CONCLUSAO

Nos ultimos anos, o método SWeeP, foi amplamente difundido através do
pacote rSWeeP no ambiente R/Bioconductor e tem se tornado uma ferramenta
popular para a bioinformatica. Demonstrando eficaz para facilitar analises
filogenéticas de grandes volumes de dados com alta eficiéncia, ele é capaz de
representar sequéncias bioldgicas em vetores de baixa dimensao (Perico et al, 2022;
Fernandes et al, 2022; de Pierri et al, 2020). E implementacdo rSWeeP vem se
mostrando com uma plataforma auxiliar eficaz na expansao da base de usuarios do
método, sendo utilizada em publicacao recente de grande relevancia cientifica (Perico
et al, 2022). A FIGURA 1 - DOWLOADS DA FERRAMENTA RSWEEP NA
PLATAFORMA BIOCONDUCTOR ilustra a frequéncia que os usuarios procuraram a

ferramenta no ano de 2024.

FIGURA 1 - DOWLOADS DA FERRAMENTA RSWEEP NA PLATAFORMA
BIOCONDUCTOR

Distinct IPs Downloads

Jan/2024 37
Febr2024 57
Marf2024 0
Apri2024 81
May/2024 a7
Jun/2024 53

Juli2024 57
Aug/2024 98
Sep/2024 177
Oct/2024 101
Now/2024 M
Decf2024 0
Feb Mar Apr May Jun Jul Aug Sep Oct Nov Dec alli2024 763

Month Nb of distinct IPs Nb of downloads

17
66
108
362
396
569
125
203
3
225
84
0
2556

FONTE: Bioconductor (2024).

Além disso, o estudo "Genomic landscape of the SARS-CoV-2 pandemic in
Brazil suggests an external P.1 variant origin", que utilizou o rSWeeP, destacou-se ao

analisar a pandemia no Brasil e identificar uma possivel origem externa para a variante
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P.1. Esse trabalho aponta que, durante a segunda onda de COVID-19 no Brasil, a
diversidade genética do virus aumentou drasticamente, especialmente com o
surgimento da variante P.1, cujas origens podem estar associadas a um evento
recombinante com a variante B.1.1.28 (Perico et al., 2024). Esse tipo de analise foi
fundamental para entender a dispersdao das variantes de preocupacdo e as
implicagdes na saude publica, ilustrando que a ferramenta rSWeeP, pode ser uma
ferramenta poderosa para estudos de analises de sequencias bioldgicas.

No campo da otimizagdo de redes elétricas, o algoritmo R3TO oferece uma
abordagem inovadora em comparagao com os métodos deterministicos tradicionais,
como o algoritmo de Dijkstra. Combinando algoritmos evolutivos, o R3TO supera
obstaculos no terreno (rios, montanhas) ao otimizar a alocagéo de postes e reduzir
custos no tragado de redes de distribuicdo elétrica em areas rurais. Essa vantagem
foi observada em diversos testes realizados, demonstrando que o R3TO consegue
propor solugdes eficientes em locais onde métodos convencionais seriam limitados. A
importancia dessa inovagéao foi reconhecida em workshops organizados pela empresa
Lactec para a COPEL (Companhia Paranaense de Energia), onde engenheiros e
técnicos puderam conhecer as aplicagdes praticas do R3TO e sua contribuigdo para

um planejamento de rede mais eficiente e economicamente viavel.

4.1 Recomendacgobes para trabalhos futuros

Desta forma podemos afirmar que dissertagcdo aqui apresentada buscou
explorou o potencial das ferramentas rSWeeP e R3TO em analises filogenéticas e
otimizacao de redes, propondo caminhos para futuras investigacdes que podem
ampliar suas capacidades, com base nos recentes avancos nos métodos livres de
alinhamento e algoritmos deterministicos para medidas de distancia.

O método SWeeP, em sua implementagcdo R (rSWeeP), oferece uma
plataforma promissora para popularizar a utilizagao de modelos livres de alinhamento
para analises filogenéticas, especialmente ao apresentar um modelo de frequéncias
de k-mers. Sarmashghi et al. (2019) introduziram o Skmer, uma ferramenta que utiliza
perfis de k-mers para estimar distancias genémicas de forma eficiente e precisa,
demonstrando a viabilidade de métodos livres de alinhamento em analises
filogenéticas. Além disso, Hohl et al. (2006) desenvolveram um método de estimativa
de distancia filogenética baseado em padrdes, sem a necessidade de alinhamento,
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destacando a eficacia de abordagens deterministicas na reconstru¢cdo de arvores
filogenéticas. Assim, a incorporacdo de técnicas de k-mers na rSWeeP pode
potencializar analises comparativas de linhagens virais, viabilizando estudos
filogenéticos de larga escala com alta precisao.

O algoritmo R3TO, inicialmente aplicado para otimizar redes de distribuicdo
elétrica, mostrou-se promissor na transposicédo de obstaculos e na criacdo de rotas
otimizadas. Fernandes et al. (2022) demonstraram, em testes de campo, que a
aplicacédo do R3TO reduziu custos e tempo quando comparado com algoritmos
deterministicos. No contexto da bioinformatica, sua aplicagdo na otimizacéo de rotas
de transmissao de dados genéticos permitiria a integragao de redes filogenéticas e a
distribuicdo eficiente de grandes conjuntos de dados entre diferentes centros de
pesquisa. Esta abordagem otimizada seria particularmente benéfica em sistemas de
vigilancia epidemioldgica, onde a velocidade na analise e no compartilhamento de
dados pode ter impacto direto em decisdes de saude publica (SILVA & Alves; 2023).

Por fim, a implementagcado rSWeeP possibilita uma gama maior de uso para o
método SWeeP, que ja se mostrou em diversos estudos como uma ferramenta util
para analises de dados bioldgicos (Perico et al, 2022; Fernandes et al, 2022; de Pierri
et al, 2020). E o método R3TO se mostra como uma poderosa possivel ferramenta
complementar para analises distancia de sequencias biologicas, tanto em

complementariedade ao método SWeeP quanto em outros métodos.
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