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Ementa

A classe P e a classe NP. Redugbes de tempo polinomial. NP-completude e NP-dificuldade. Revisao
sobre técnicas para contornar a intratabilidade de problemas dificeis. Problemas e algoritmos em
Grafos. Problemas e algoritmos em strings e analise de sequéncias. Estruturas de Indexagdo para
strings. Combinatoéria para Rearranjo de Genomas e aplicagoes em Bioinformatica.

Apresentagao

O curso tem como eixo central o estudo de problemas de decisdo e otimizagdo, suas formulagoes
matematicas, algoritmos conhecidos, resultados de tratabilidade e provas de dificuldade computacional.

Inicialmente, serao apresentados fundamentos de complexidade computacional com énfase em pro-
blemas classicos de grafos e combinatéria. Em seguida, sera introduzido algoritmos em strings, tais
como casamento exato de padroes, distancia de edigdo, alinhamento de sequéncias e estruturas de in-
dexacdo. Por fim, serao discutidos problemas combinatérios em bioinformaética, incluindo alinhamento
multiplo, problemas de consenso, problemas de mediana e rearranjos de genomas.

A disciplina também prevé leitura orientada de artigos cientificos, apresentacao de seminarios pelos
alunos e desenvolvimento de um trabalho final relacionado a algoritmos, complexidade ou modelagem
combinatéria em grafos, strings ou bioinformaética.

Objetivos
o Apresentar fundamentos de complexidade computacional.

o Estudar problemas classicos em grafos e combinatéria, relacionando suas formulacées a modelos de
decisao e otimizagao.

e Desenvolver a capacidade de reconhecer padroes de redugées de problemas.
e Introduzir algoritmos fundamentais e classicos em strings.

e Apresentar problemas combinatoérios relevantes em bioinformaética, especialmente aqueles relacio-
nados a comparagao de sequéncias, consenso, mediana e rearranjos de genomas.

e Discutir técnicas algoritmicas para lidar com problemas dificeis, incluindo algoritmos exatos, pro-
gramacao dindmica, aproximagao, parametrizacio, heuristicas e formulagbes matematicas.

e Capacitar os alunos para leitura critica de artigos cientificos e apresentacido oral de resultados
tedricos e aplicados.

o Estimular a formulagdo de questdes de pesquisa em algoritmos, complexidade, grafos, strings e
bioinformatica combinatoéria.



Contetudo programatico

1. Fundamentos de complexidade computacional
2. Problemas cldssicos em grafos e combinatoéria
3. Algoritmos em strings e andlise de sequéncias
4. Estruturas de indexacao para strings

5. Problemas combinatérios em bioinformaética

6. Seminarios e trabalho final
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