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1. Introducción
La bioinformática es una disciplina científica que combina biología, informática, matemáti-

cas y estadística con el fin de recopilar y analizar grandes volúmenes de datos biológicos como
secuencias de ADN, aminoácidos, entre otros. Uno de sus objetivos principales es comprender
cómo las secuencias genómicas ("texto"del ADN) se han ido presentando en la evolución de
las especies. En este contexto entran en juego los árboles filogenéticos, estructura que per-
mite representar las relaciones de parentesco entre especies y que muestra los cambios en los
genes con el pasar del tiempo. Teniendo en cuenta la gran cantidad de especies que existe y
que además se tienen una enorme cantidad de colecciones de genomas (conjunto de todos los
genes de un ser vivo), es un gran desafío contestar preguntas de interés como por ejemplo:
¿Dónde aparece una secuencia particular dentro de un genoma?, ¿Cuántas veces aparece una
secuencia en un conjunto de genomas?, etc.

El problema detalladamente consiste en que, dada una colección de genomas organizada
según el árbol filogenético, se busca una secuencia de ADN o un gen ,se identifica todas sus
ocurrencias en la colección, se mapean a los genomas que las contienen y se calcula el ancestro
común más bajo (Lowest Common Ancestor-LCA) de esos nodos, el cual, es un candidato
para la especie en la cual comenzó a expresarse.

Este problema es complejo por el hecho de que las secuencias no se suelen encontrar
exactamente debido a mutaciones y otros fenómenos. Por lo tanto, no basta buscar ocurrencias
exactas, sino que se buscan las coincidencias máximas, representadas por una estructura
llamada maximal exact matches (MEMs). También, como se mencionó, las colecciones de
genomas tienen volúmenes muy grandes, por lo que la eficiencia contempla el tiempo de
búsqueda y también la memoria utilizada.

En el último tiempo, se han desarrollado diversas soluciones, los llamados índices com-
primidos, los cuales son capaces de manejar colecciones muy repetitivas. El r-index y las
estructuras que emplean compresión de gramáticas son las más destacadas, ya que logran
reducir el espacio ocupado manteniendo tiempos de búsqueda eficientes. Entre las estructu-
ras de datos clásicas, el arreglo de sufijos (SA) juega un rol central: este arreglo almacena
todas las posiciones iniciales de los sufijos de un texto en orden lexicográfico, lo que permite
localizar patrones mediante búsquedas binarias sobre él. Una variante directa es el arreglo
diferencial de sufijos (DSA), que en lugar de guardar los valores completos de SA, almace-
na las diferencias entre posiciones consecutivas. En colecciones genómicas, estas diferencias
suelen ser muy repetitivas, lo que hace al DSA altamente compresible. El DSA es crucial
para encontrar el ancestro común, ya que dado un patrón (o un MEM) el FM-index (índice
comprimido que devuelve el rango en donde se encuentra un patrón en particular) entrega su
intervalo [sp..ep] en SA. Para mapear ese MEM a especies necesitamos las ocurrencias más a
la izquierda y más a la derecha en el texto concatenado por el orden filogenético (min y max
de SA[sp..ep]);los cuales serían los genomas extremos, y su LCA es el candidato a “primera
aparición”. Guardar SA plano para hacer ese min/max es costoso; en cambio, comprimir el
DSA con gramáticas y entregar metadatos a cada regla con suma, mínimo y máximo de
prefijos permite responder RMQ (min/max sobre SA) en poco espacio, haciendo viable el
cálculo del LCA a gran escala.

Sin embargo, no existe hasta ahora una implementación práctica de un índice comprimido
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que trabaje directamente sobre el DSA y que soporte de manera eficiente las operaciones
necesarias para construir tablas de MEMs.

Tener una solución a este problema representaría un gran aporte para la bioinformática y
la filogenia. Una estructura que combine alta compresión con tiempos de búsquedas eficientes
permitiría procesar colecciones de genomas enormes, facilitando la tarea de las otras áreas de
la ciencia. La propuesta de implementar un índice basado en la gramática del DSA es algo
poco explorado en la literatura, por lo que tiene potencial de ofrecer mejoras en comparación
a otras implementaciones.

2. Situación Actual
La comunidad de algoritmos de texto y bioinformática ha ofrecido diversas soluciones

para el problema de indexar grandes colecciones de genomas. En particular, el desarrollo de
índices comprimidos ha permitido trabajar con volúmenes masivos de datos aprovechando la
alta repetitividad entre secuencias de especies cercanas.

Una de las primeras investigaciones se centró en los árboles y arreglos de sufijos comprimi-
dos(CST,CSA) [1] . Estos permiten realizar búsquedas exactas de patrones con espacio menor
que las estructuras clásicas. Se demostró que era posible responder consultas de ancestros en
espacio comprimido. Sin embargo, estas estructuras tienen limitaciones para construir por
ejemplo la tabla de MEMs; en temas de espacio sigue siendo elevado para colecciones muy
grandes.

Con un SA tradicional, el problema se resolvería buscando el patrón mediante búsqueda
binaria, lo que entrega un intervalo [sp..ep] en el SA con todas sus ocurrencias. Para un
MEM, es necesario identificar las ocurrencias más a la izquierda y a la derecha, es decir, cal-
cular min(SA[sp..ep]) y max(SA[sp..ep]). Sin embargo, con un SA plano este cálculo requiere
recorrer todo el rango, con un costo proporcional a su longitud (ep - sp + 1), lo que resulta
ineficiente cuando los MEMs son muy frecuentes en colecciones grandes.El r-index [2] [6],
estructura basada en la Transformada de Burrows–Wheeler (BWT), representó un avance
fundamental. Este índice se apoya en el parámetro r, definido como el número de runs en la
BWT, es decir, la cantidad de subcadenas máximas de caracteres idénticos consecutivos en la
transformada. En colecciones genómicas altamente repetitivas, el valor de r suele ser mucho
menor que la longitud total del texto (n), lo que permite representar el índice en espacio pro-
porcional a r en lugar de n. Gracias a esta propiedad, el r-index soporta operaciones de conteo
y localización de patrones de manera muy eficiente en escenarios con alta repetitividad. Sin
embargo, cuando la repetitividad es intermedia, el valor de r crece y el espacio requerido se
vuelve considerable; además, su implementación debe complementarse con estructuras adi-
cionales para responder consultas de tipo RMQ (Range Minimum Query). Esta limitación
motiva la propuesta de utilizar el arreglo diferencial de sufijos (DSA) comprimido mediante
gramáticas, lo que permitiría calcular min y max-SA en poco espacio, reemplazando el SA
explícito y mejorando así el costo de estas operaciones.

También se ha explorado el uso de compresión por gramáticas. En 2019 se mostró cómo
aplicar gramáticas sobre el arreglo diferencial de LCP (Longest Common Prefix) [5], que es
un arreglo donde cada posición indica la longitud del prefijo común más largo entre sufijos
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consecutivos en el SA. Esta estructura es fundamental porque permite responder consultas de
coincidencia y extensión de patrones en árboles de sufijos. El enfoque de comprimir el LCP
diferencial con gramáticas demostró que es posible construir índices muy compactos con
buen rendimiento en consultas. Sin embargo, aún no existe una implementación equivalente
sobre el arreglo diferencial de sufijos (DSA). Dado que el DSA captura de forma natural
las variaciones locales en el SA y tiende a ser muy repetitivo en colecciones genómicas, su
compresión mediante gramáticas aparece como una oportunidad para obtener índices más
pequeños sin perder la capacidad de responder consultas como RMQ. [4].

En el contexto de la clasificación taxonómica, herramientas como Kraken utilizan k-mers,
que son todas las subcadenas de longitud fija k de un genoma, para indexar colecciones y
asignar lecturas a subárboles en un árbol filogenético [3]. Sin embargo, en trabajos recientes
se ha mostrado que emplear MEMs en lugar de k-mers puede mejorar significativamente la
precisión de la clasificación. Este enfoque requiere índices más potentes, ya que los MEMs
son más costosos de calcular que los k-mers. Para abordar este desafío se han propuesto
aproximaciones basadas en representaciones comprimidas, como KATKA kernels y minimizer
digests, que reducen el espacio de almacenamiento a costa de introducir falsos positivos. Estas
soluciones evidencian la necesidad de desarrollar nuevos índices comprimidos que logren un
mejor equilibrio entre espacio, tiempo de búsqueda y exactitud.

Si bien existen avances significativos, falta una solución que combine la capacidad de res-
ponder operaciones complejas, el uso directo de DSA y una integración practica en problemas
filogenéticos.

3. Objetivos

Objetivo General

Diseñar, implementar y evaluar un índice comprimido basado en gramáticas sobre el arre-
glo diferencial de sufijos (DSA), capaz de responder consultas fundamentales de tipo RMQ
de manera eficiente en colecciones genómicas altamente repetitivas, con el fin de mejorar la
detección de ocurrencias relevantes de secuencias y apoyar la identificación del nodo ancestral
de aparición de genes en árboles filogenéticos.

Objetivos Específicos

1. Revisar el estado del arte en índices comprimidos para colecciones repeti-
tivas: Teniendo los principales focos actuales (FM-index, r-index, sr-index, KATKA
kernels, entre otros), se identificarán sus ventajas, limitaciones y aplicabilidad al pro-
blema de construir tablas de MEMs y consultas de LCA.

2. Definir formalmente la estructura de datos propuesta sobre el DSA: Se di-
señará un esquema de compresión basado en gramáticas para el arreglo diferencial de
sufijos, incorporando en cada no terminal la información necesaria (suma total, mínimo
prefijo, máximo prefijo) para soportar consultas de rango.

3. Implementar un prototipo funcional del índice DSA-gramática: Se implemen-
tará el DSA, su compresión por gramática y las operaciones de consulta requeridas.
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4. Integrar el índice en el pipeline de detección de MEMs: El prototipo se co-
nectará con un algoritmo de búsqueda de MEMs sobre un FM-index aumentado, re-
emplazando el acceso al SA por el índice de la gramática del DSA para calcular las
ocurrencias más izquierda y más derecha.

5. Evaluar experimentalmente el rendimiento del índice: Se diseñarán y ejecutarán
experimentos comparativos sobre colecciones de genomas reales y sintéticas, midiendo
espacio ocupado, tiempo de construcción y tiempos de consulta, y también la tasa de
aciertos en la detección de MEMs. También se comparará con el baseline que usa el
r-index en términos de todas las métricas ya mencionadas.

6. Analizar los resultados Evaluar en qué grado se mejora la eficiencia espacio/tiempo
respecto a las soluciones existentes.

4. Solución Propuesta
La solución propuesta consiste en diseñar e implementar un índice comprimido sobre el

arreglo diferencial de sufijos (DSA), utilizando compresión de gramáticas para representar
de manera compacta las diferencias entre posiciones del arreglo de sufijos. Se usará un algo-
ritmo de compresión tipo Repair u otro generador de gramáticas, al cual se extenderá con
información adicional en cada no terminal (suma total, mínimo prefijo y máximo prefijo de
su expansión). Estos valores permitirán responder consultas como RMQ directamente sobre
el DSA comprimido, sin expandir el arreglo completo.

Los inputs, como en otros trabajos de investigación, serán colecciones de genomas conca-
tenados por el símbolo $ para representar los limites entre cada uno. También, se tendrá la
implementación del FM-index aumentado, que permitirá la búsqueda de MEMs y operacio-
nes sobre BWT, SA y LCP. La función que cumplirá el DSA-gramática será reemplazar el
acceso directo al SA.

Para la implementación se usará C++ o C, ya que estos lenguajes son eficientes para
estructuras de datos de bajo nivel. A su vez, la comparación y evaluación se hará incluyendo
los baselines existentes, como el FM-index aumentado, el r-index, sr-index, entre otros.

Evaluación

La evaluación del trabajo está muy ligada con la parte experimental. Se harán expe-
rimentos sobre colecciones genómicas sintéticas y reales, las cuales se permitan variar su
repetitividad y el tamaño. Como baselines, se usarán estructuras ya implementadas, como el
FM-index aumentado (augmented), r-index, entre otros.

Las métricas que se ocuparán incluyen el espacio ocupado (bit per character-bpc), tiempo
de construcción del indice y tiempo de consulta.

5. Plan de Trabajo (Preliminar)
1. Revisión del estado del arte: Estudiar en profundidad los artículos relacionados con

los índices comprimidos. (2 semanas)
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2. Formalización del problema y diseño de estructura : Diseñar la estructura gra-
matical sobre el DSA. (4 semanas)

3. Implementación del prototipo del índice DSA-gramática: (4 semanas)
4. Integración con el pipeline de búsqueda de MEMs (2 semanas)
5. Evaluación experimental (1 semana)
6. Redacción de informe final (2 semanas)
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