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1. Introduccion

La bioinformaética es una disciplina cientifica que combina biologia, informética, mateméati-
cas y estadistica con el fin de recopilar y analizar grandes volimenes de datos biolégicos como
secuencias de ADN, aminoacidos, entre otros. Uno de sus objetivos principales es comprender
como las secuencias genémicas ("texto"del ADN) se han ido presentando en la evolucion de
las especies. En este contexto entran en juego los érboles 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 ademas se tienen una enorme cantidad de colecciones de genomas (conjunto de todos los
genes de un ser vivo), es un gran desafio contestar preguntas de interés como por ejemplo:
. Donde aparece una secuencia particular dentro de un genoma?, ; Cuantas veces aparece una
secuencia en un conjunto de genomas?, etc.

El problema detalladamente consiste en que, dada una colecciéon de genomas organizada
segun el arbol filogenético, se busca una secuencia de ADN o un gen ,se identifica todas sus
ocurrencias en la coleccion, se mapean a los genomas que las contienen y se calcula el ancestro
comin mas bajo (Lowest Common Ancestor-LCA) de esos nodos, el cual, es un candidato
para la especie en la cual comenzd a expresarse.

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

En el dltimo tiempo, se han desarrollado diversas soluciones, los llamados indices com-
primidos, los cuales son capaces de manejar colecciones muy repetitivas. El r-index y las
estructuras que emplean compresion de gramaticas son las mas destacadas, ya que logran
reducir el espacio ocupado manteniendo tiempos de busqueda eficientes. Entre las estructu-
ras de datos clasicas, el arreglo de sufijos (SA) juega un rol central: este arreglo almacena
todas las posiciones iniciales de los sufijos de un texto en orden lexicografico, lo que permite
localizar patrones mediante busquedas 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 gendmicas, estas diferencias
suelen ser muy repetitivas, lo que hace al DSA altamente compresible. EI DSA es crucial
para encontrar el ancestro comin, ya que dado un patréon (o un MEM) el FM-index (indice
comprimido que devuelve el rango en donde se encuentra un patrén en particular) entrega su
intervalo [sp..ep| en SA. Para mapear ese MEM a especies necesitamos las ocurrencias mas a
la izquierda y mas a la derecha en el texto concatenado por el orden filogenético (min y max
de SA|sp..ep|);los cuales serian los genomas extremos, y su LCA es el candidato a “primera
aparicion”. Guardar SA plano para hacer ese min/max es costoso; en cambio, comprimir el
DSA con gramaticas y entregar metadatos a cada regla con suma, minimo y maximo de
prefijos permite responder RMQ (min/max sobre SA) en poco espacio, haciendo viable el
calculo del LCA a gran escala.

Sin embargo, no existe hasta ahora una implementacion practica de un indice comprimido



que trabaje directamente sobre el DSA y que soporte de manera eficiente las operaciones
necesarias para construir tablas de MEMs.

Tener una solucion a este problema representaria un gran aporte para la bioinformética y
la filogenia. Una estructura que combine alta compresion con tiempos de bisquedas eficientes
permitiria procesar colecciones de genomas enormes, facilitando la tarea de las otras areas de
la ciencia. La propuesta de implementar un indice basado en la gramatica del DSA es algo
poco explorado en la literatura, por lo que tiene potencial de ofrecer mejoras en comparacion
a otras implementaciones.

2. Situacién Actual

La comunidad de algoritmos de texto y bioinformética ha ofrecido diversas soluciones
para el problema de indexar grandes colecciones de genomas. En particular, el desarrollo de
indices comprimidos ha permitido trabajar con volimenes masivos de datos aprovechando la
alta repetitividad entre secuencias de especies cercanas.

Una de las primeras investigaciones se centré en los arboles y arreglos de sufijos comprimi-
dos(CST,CSA) [1] . Estos permiten realizar busquedas exactas de patrones con espacio menor
que las estructuras clasicas. Se demostré 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 resolveria buscando el patréon mediante bisqueda
binaria, lo que entrega un intervalo [sp..ep| en el SA con todas sus ocurrencias. Para un
MEM, es necesario identificar las ocurrencias mas 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 célculo 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), represent6 un avance
fundamental. Este indice se apoya en el parametro r, definido como el niimero de runs en la
BWT, es decir, la cantidad de subcadenas maximas de caracteres idénticos consecutivos en la
transformada. En colecciones genémicas altamente repetitivas, el valor de r suele ser mucho
menor que la longitud total del texto (n), lo que permite representar el indice en espacio pro-
porcional a r en lugar de n. Gracias a esta propiedad, el r-index soporta operaciones de conteo
y localizacion 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; ademas, su implementacién debe complementarse con estructuras adi-
cionales para responder consultas de tipo RMQ (Range Minimum Query). Esta limitacion
motiva la propuesta de utilizar el arreglo diferencial de sufijos (DSA) comprimido mediante
gramaéticas, lo que permitiria calcular min y max-SA en poco espacio, reemplazando el SA
explicito y mejorando asi el costo de estas operaciones.

También se ha explorado el uso de compresion por graméticas. En 2019 se mostré céomo
aplicar gramaéticas sobre el arreglo diferencial de LCP (Longest Common Prefix) [5], que es
un arreglo donde cada posicion indica la longitud del prefijo comtn méas largo entre sufijos



consecutivos en el SA. Esta estructura es fundamental porque permite responder consultas de
coincidencia y extension de patrones en arboles de sufijos. El enfoque de comprimir el LCP
diferencial con graméticas demostré que es posible construir indices muy compactos con
buen rendimiento en consultas. Sin embargo, aiin no existe una implementaciéon 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 gendmicas, su
compresion mediante graméticas aparece como una oportunidad para obtener indices més
pequenos sin perder la capacidad de responder consultas como RMQ. [4].

En el contexto de la clasificacion taxonémica, 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 subarboles en un arbol filogenético [3]. Sin embargo, en trabajos recientes
se ha mostrado que emplear MEMs en lugar de k-mers puede mejorar significativamente la
precision de la clasificacion. Este enfoque requiere indices mas potentes, ya que los MEMs
son més costosos de calcular que los k-mers. Para abordar este desafio 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 indices comprimidos que logren un
mejor equilibrio entre espacio, tiempo de busqueda y exactitud.

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

3. Objetivos

Objetivo General

Disenar, implementar y evaluar un indice comprimido basado en graméticas sobre el arre-
glo diferencial de sufijos (DSA), capaz de responder consultas fundamentales de tipo RMQ
de manera eficiente en colecciones genémicas altamente repetitivas, con el fin de mejorar la
deteccion de ocurrencias relevantes de secuencias y apoyar la identificacion del nodo ancestral
de aparicion de genes en arboles filogenéticos.

Objetivos Especificos

1. Revisar el estado del arte en indices comprimidos para colecciones repeti-
tivas: Teniendo los principales focos actuales (FM-index, r-index, sr-index, KATKA
kernels, entre otros), se identificaran 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-
senard un esquema de compresion basado en gramaticas para el arreglo diferencial de
sufijos, incorporando en cada no terminal la informacion necesaria (suma total, minimo
prefijo, méximo prefijo) para soportar consultas de rango.

3. Implementar un prototipo funcional del indice DSA-gramatica: Se implemen-
tard el DSA, su compresion por gramatica y las operaciones de consulta requeridas.



4. Integrar el indice en el pipeline de deteccion de MEMs: El prototipo se co-
nectara con un algoritmo de busqueda de MEMs sobre un FM-index aumentado, re-
emplazando el acceso al SA por el indice de la gramatica del DSA para calcular las
ocurrencias més izquierda y méas derecha.

5. Evaluar experimentalmente el rendimiento del indice: Se disenaran y ejecutaran
experimentos comparativos sobre colecciones de genomas reales y sintéticas, midiendo
espacio ocupado, tiempo de construccion y tiempos de consulta, y también la tasa de
aciertos en la deteccion de MEMs. También se comparara 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. Solucién Propuesta

La solucién propuesta consiste en disenar e implementar un indice comprimido sobre el
arreglo diferencial de sufijos (DSA), utilizando compresion de graméticas para representar
de manera compacta las diferencias entre posiciones del arreglo de sufijos. Se usard un algo-
ritmo de compresion tipo Repair u otro generador de graméticas, al cual se extenderd con
informacion adicional en cada no terminal (suma total, minimo prefijo y méaximo prefijo de
su expansion). Estos valores permitiran responder consultas como RMQ directamente sobre
el DSA comprimido, sin expandir el arreglo completo.

Los inputs, como en otros trabajos de investigacion, serédn colecciones de genomas conca-
tenados por el simbolo $ para representar los limites entre cada uno. También, se tendra la
implementacion del FM-index aumentado, que permitira la bisqueda de MEMs y operacio-
nes sobre BWT, SA y LCP. La funcién que cumplird el DSA-gramatica serd reemplazar el
acceso directo al SA.

Para la implementacion se usard C++ o C, ya que estos lenguajes son eficientes para
estructuras de datos de bajo nivel. A su vez, la comparacién y evaluacion se hara incluyendo
los baselines existentes, como el FM-index aumentado, el r-index, sr-index, entre otros.

Evaluacion

La evaluacion del trabajo estda muy ligada con la parte experimental. Se haran expe-
rimentos sobre colecciones genémicas sintéticas y reales, las cuales se permitan variar su
repetitividad y el tamano. Como baselines, se usarén estructuras ya implementadas, como el
FM-index aumentado (augmented), r-index, entre otros.

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

5. Plan de Trabajo (Preliminar)

1. Revision del estado del arte: Estudiar en profundidad los articulos relacionados con
los indices comprimidos. (2 semanas)



2. Formalizacién del problema y diseno de estructura : Disenar la estructura gra-
matical sobre el DSA. (4 semanas)

Implementacion del prototipo del indice DSA-gramatica: (4 semanas)
Integracion con el pipeline de basqueda de MEMs (2 semanas)

Evaluacién experimental (1 semana)

AR AN ol

Redaccion de informe final (2 semanas)
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