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Capitulo 1

Introduccion

A lo largo de los anos, la sociedad se ha caracterizado por tener grandes
cambios sociales, culturales, econémicos, cientificos, etcétera. Estos cambios
han permitido un gran avance en la ciencia y de nuevas tecnologias para faci-
litar y explorar nuevos campos de investigacion con la finalidad de entender
mejor nuestro entorno.

Debido al rapido crecimiento en las comunicaciones, gran parte del cono-
cimiento se da gracias a que cada dia existen nuevas formas de comunicacion
y acceso a un mundo de informacién que anteriormente era casi imposible
tener. Esto permite que surgan nuevas disciplinas de estudio en las que se
intercambian conocimientos para fines comunes y en los que se ha enfocado
el desarrollo de nuevas investigaciones dentro de las ciencias.

La necesidad de tener y procesar mas informacion ha hecho posible que
las ciencias de la computacion avancen, ya que cada vez es mas indispensa-
ble el uso de las computadoras y la capacidad de computo en la mayoria de
las investigaciones asi como en las aplicaciones que requiere el ser humano.
El desarrollo de nuevas tecnologias han permitido que, por ejemplo, se ha-
ya llegado a tener una red mundial en la que s6lo basta tener acceso a una
computadora conectada a esta red y de ahi poder navegar por miles de sitios
alrededor del mundo en busca de cualquier tipo de informacion.

En nuestros dias, estan surgiendo nuevos paradigmas en las ciencias, en
las que algunas disciplinas cientificas como las matematicas, las ciencias de la
computacion y la biologia se han reunido dando lugar a una interdisciplina,
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en las que cada una de éstas se complementa y enriquece. Este enriqueci-
miento entre disciplinas ha permitido avances tecnoldgicos que hacen posible
generar nuevos conocimientos y aplicaciones en diferentes ramas de la ciencia
como es el caso de la biologia y se permite la creacion y el desarrollo de nue-
vas disciplinas como la bioinformatica que a su vez, con todos sus avances, y
la gran cantidad de estudios sobre el conjunto de informacion genética (DNA
o genomas) de los seres vivos dieron origen a la genomica.

Debido a que es posible obtener los genomas completos de los organismos,
se busca obtener informaciéon sobre las caracteristicas de estas secuencias.
Una herramienta que permite hacer este tipo de andalisis son las técnicas de
compresion de datos y este estudio se divide en las siguientes partes.

En el capitulo 2 se hace una descripcion del DNA como molécula encarga-
da de llevar la informaciéon de cada uno de los seres vivos. Se describe también
el proceso de traduccion de DNA a proteinas y el papel que desempena la
molécula del RNA.

En el capitulo 3 se revisan los fundamentos teoricos de la complejidad
algoritmica para entender de la mejor manera posible los algortimos de com-
presion de datos, su funcionamiento, su desempeno y el analisis de las se-
cuencias genéticas.

En el capitulo 4 se estudian las clasificaciones, las caracteristicas y las
implementaciones de algunos algoritmos de compresion. Se revisan las técni-
cas de compresion mas comunes como lo son los algoritmos de compresion
lossless, utilizados en su mayoria para la compresion de datos y en este tra-
bajo para la compresion de los genomas que se estudian.

Con la teoria analizada en éstos, en el capitulo 5 se presenta un algoritmo
de compresion muy especifico para secuencias sobre alfabetos particulares de
4 letras, que en este caso, corresponden a los nucledtidos del DNA. También
se presenta un andlisis de las secuencias de DNA o genomas utilizando las
técnicas de compresion de datos obteniendo interesantes resultados para en-
tender y obtener informacion contenida en ellas, asi como su anélisis en las
diversas ramas de la ciencia que tienen como tarea, el estudio y entendimien-
to del DNA. A continuaciéon se muestran las conclusiones.



Capitulo 2

DNA

Los seres vivos estan conformados por células. Los mas sencillos, los pro-
cariontes, como las bacterias, estan constituidos por una sola célula, es decir
son unicelulares. Los demas, son organismos que se denominan eucariontes,
tales como el humano y las plantas que son pluricelulares, aunque también
existen eucariontes unicelulares, como la levadura o las amibas.

Las moléculas de una célula pueden ser grandes o pequenas; las moléculas
grandes, conocidas como macromoléculas, son de tres tipos: DNA, RNA y
proteinas. Estas son las moléculas de mayor interés, y se hacen a partir del
ensamble de ciertas moléculas pequenas en polimeros, que mas adelante se
describen.

Las células eucariontes tienen, en promedio, un tamano varios miles de
veces mayor al de las células procariontes y su estructura, organizacion y
complejidad es también mucho mayor que de las bacterias.

La diferencia méas importante entre las células de los procariontes y los
eucariontes radica en que estos ultimos tienen cromosomas contenidos en
una membrana nuclear, conformando lo que se conoce con el nombre del
nicleo de la célula eucarionte. En él, se lleva a cabo el proceso de trans-
cripcion del DNA en RNA| y el fenomeno del procesamiento del RNA, para
formar moléculas maduras de RNA mensajero, de transferencia y ribosomal.
El procesamiento del RNA es muy importante porque, en muchos casos, da
lugar a varias moléculas de RNA mensajero diferentes a partir de un solo gen.
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2.1. Cromosomas y el material genético

En las células de todo organismo existen dos tipos de macromoléculas
biologicas en las que reside la informacion genética y funcional, mediante la
cual la célula lleva a cabo sus funciones. El primer tipo de macromoléculas
informacionales son los acidos nucleicos: el DNA y el RNA; el otro tipo de
macromolécula informacional son las proteinas.

El acido desoxirribonucleico DNA | es la molécula en la que reside la infor-
macion genética y esta molécula da origen a los cromosomas. Los cromosomas
son estructuras formadas por la asociacion de DNA con proteinas y también
con moléculas de acido ribonucleico RNA (Frankel, 2003). Las proteinas aso-
ciadas a los cromosomas llevan a cabo funciones reguladoras y estructurales.
Al conjunto de material genético (DNA) de cada célula se le llama genoma.

MLy
Hittinnns

14 15 16

ETFPETY.

18 13 28 21
Figura 2.1. Cromosomas humanos.

La informacion genética reside en el DNA y los genes son segmentos es-
pecificos de esta cadena genética. Cada ser vivo tiene un niimero especifico
y diferente de cromosomas, con relacion a los demés organismos vivos. En el
caso del humano, este niimero es de 46 cromosomas (23 pares); en la mosca
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de la fruta son 8 (4 pares); en el maiz, 20 (10 pares). La figura 2.1 muestra
los 22 cromosomas somaticos y los dos cromosomas sexuales humanos.

En las células del cuerpo humano hay 23 pares de cromosomas. Cada
cromosoma humano esta formado por una sola molécula de DNA, la cual
estd asociada a miles de moléculas de proteinas, principalmente las llamadas
histonas, cuya funcion principal es proporcionarle estructura al cromosoma.
En todas y cada una de las células existen 23 pares de cromosomas (con
excepcion de los gametos: espermatozoides y 6vulos, donde hay solo 23 cro-
mosomas); cada juego de 23 cromosomas proviene originalmente de cada uno
de los padres (figura 2.1).

Los genes son segmentos de la molécula de DNA presente en cada cro-
mosoma y los genes estan organizados secuencialmente en los cromosomas,
donde cada gen corresponde a un segmento del DNA que codifica una pro-
teina especifica (figura 2.2). Los genes son responsables de las caracteristicas

fisicas de los individuos y se transmiten, como parte de los cromosomas, de
padres a hijos.

Cromosomas

Figura 2.2. Composicién y organizacion de los genes en los cromosomas.
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2.2. La estructura del DNA

El DNA es la base de la herencia, es un polimero lineal, conocido como
la “doble hélice”, compuesto de pequenas moléculas llamadas desoxirribonu-
cledtidos. Un desoxirribonucledtido estd formado por la unién de una base
nitrogenada, una molécula de fosfato y una desoxirribosa. Estas bases nitro-
genadas son cuatro: adenina (A), citosina (C), guanina (G) y timina (T). En
este trabajo, la cadena de DNA se considera como una secuencia o un texto
sobre el alfabeto de cuatro letras, A ={A,C,G,T}. Una cadena de RNA, a
su vez, sera considerada como una secuencia o un texto sobre el alfabeto de
los ribonucledtidos: A ={A, C, G, U}, donde la timina (T) se reemplaza por
el uracilo (U). (Arias, 2004)

Las proteinas también son polimeros y aqui las palabras estan sobre un
alfabeto de 20 aminoécidos, que més adelante se definen.

PURINAS
III
H
H—n N*-.._‘ /I! U\t\ ’JN""‘\C/
AN AT A0 )
U= | H—N N
\'{} %1-" h hY /t: \H
\ ) ‘,r' \'H =N
C==N
H =N = H
H
Adenina (A) Guanina (G)
PIRIMIDINAS
H
" o H\ H, |
\l._{."’: "\ /N-"H II—H\ 4[)
—cC C—
H—C Ne—H ' A Y P \
H==C N H— N—H
N=—{ N s ~ V4
n Yo AN RN
H ] EI/ \0
Uracilo (U) Citosina (C) Timina (T)

Figura 2.3. Las bases genéticas presentes en los acidos nucleicos.

La figura 2.3 muestra las bases guanina (G), adenina (A), citosina (C),
timina (T) y el uracilo (U) que existen en el DNA y el RNA. Estas bases, o
letras genéticas, estan unidas covalentemente al azicar desoxirribosa y a la
molécula de fosfato para formar los nucledtidos o monémeros del DNA (ver
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figuras 2.4 y 2.5).

Las bases pueden pertenecer a dos tipos de familias, las purinas y las
pirimidinas. La A y G pertenecen a las purinas y como estan formadas por dos
anillos se les llaman moléculas grandes, y por otro lado la C y T pertenecen
a las pirimidinas y al estar formadas solamente por un anillo se les llama
moléculas pequenas.

Molkéculas de fosfato

Azicar desoximbosa)

Uniiones
enfre las bases St
azdcar-fosfatos

Figura 2.4. Bases complementarias.

El DNA esta formado por dos hebras o cadenas complementarias. Las dos
hebras permanecen unidas entre si a través de puentes de hidrogeno, que se
establecen entre cada dos nucledtidos complementarios. Lo anterior significa
que en una molécula de DNA, siempre habra la misma cantidad de adenina
(A) que de timina (T) y la misma de citosina (C) que de guanina (G). En
la figura 2.4 se muestran las uniones tipo puente de hidrogeno que se forman
entre los pares de bases complementarios T=A y C=G.
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Como las bases A y T se unen por medio de dos puentes de hidrogeno,
les llamaremos débiles, y como C y G lo hacen por medio de tres puentes de
hidrogeno, a éstas las llamaremos fuertes.

La estructura del DNA es la misma en todos los seres vivos; ademas, la
organizacion y regulacion de los genes, que son fragmentos especificos de la
doble hélice, funcionan igual en todos los organismos. Es relevante insistir
en que la estructura general del DNA es exactamente la misma en todos los
seres vivos, desde las bacterias hasta los humanos, es decir, el DNA es una
doble hélice formada por dos polimeros antiparalelos y complementarios. Ca-
da una de estas dos hélices o polimeros esta, a su vez, integrada por miles y
en algunas especies, por millones de nucleotidos (mondémeros), para formar
un polimero. Ademés, en todo tipo de DNA, a un nucleétido con la base
adenina (A) le corresponde siempre, en el nucleotido de la hebra o hélice
complementaria, uno con la base timina (T), y a todo nucledtido con la base
guanina (G) corresponde un nucledtido con la base citosina (C) en la hebra
complementaria (figura 2.5). La diferencia fundamental entre todas las molé-
culas de DNA que forman los diferentes cromosomas de los seres vivos, es la
secuencia de los millones de estos cuatro tipos de nucledtidos con sus bases,
A, T, G, C en cada molécula de DNA (genomas).

. Base
nitrogenada 3

Figura 2.5. Estructura de la molécula del DNA

En la figura 2.5 se muestra como el DNA es una doble hélice donde cada
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hebra o cadena es un polimero integrado por millones de nucledtidos que
son los mondémeros del polimero. Cada nucledtido contiene una molécula de
azucar llamada desoxirribosa, una base (nitrogenada) purica o pirimidica y
un grupo fosfato. Debido a que las dos cadenas de DNA son antiparalelas y
se unen entre si a través de enlaces tipo “puentes de hidrogeno”, se obtiene
una estructura tipo doble hélice, donde las bases de los nucledtidos se en-
cuentran orientadas hacia el interior de la doble hélice y los grupos fosfato
asi como las aztcares desoxirribosas, hacia su exterior. En la doble hélice, la
direccion de los nucleotidos en una hebra (3’— 5’) es opuesta a la direccion
en la otra hebra (5’— 3’) segtin el enlace que existe en la molécula del azticar.

Otra clasificacion de las bases nitrogenadas depende de su naturaleza
aminada-cetonica, en la que las aminadas son las bases A y C, y las cetonicas
corresponden a las bases T y G. Entonces, las tres formas de clasificarlas son:

Grandes A, G
Y= { Pequenas C,T

Fuertes C,G

ws = { Débiles A, T

Aminadas A,C

MK = { Cetonicas T,G

Saber cuanto DNA necesita un organismo para funcionar, nos diria mu-
cho para poder analizar a los organismos, sin embargo se puede plantear otra
pregunta: jcuanto DNA tiene un organismo?, ya que se ha podido secuenciar
el DNA de distintas especies, por ejemplo, la bacteria Escherichia coli (E.
coli), es un organismo con una célula y tiene alrededor de 5 x 10° bases.
Comparado con la simple E. coli, el genoma del humano tiene aproximada-
mente 3 x 10° letras. Y cada célula humana contiene el mismo DNA.

2.3. DNA - Proteina

El DNA es el medio por el cual los organismos transfieren la informacion
genética a sus descendientes. En organismos con un nicleo (eucariontes), el
DNA permanece en el nicleo; mientras que las proteinas se producen en el
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citoplasma fuera del nicleo. La molécula intermedia que lleva la informacion
fuera del nticleo es el RNA.

A partir de la informacién localizada en la doble hélice, una célula sinte-
tiza todas sus proteinas mediante dos mecanismos: la transcripcion, que es
la sintesis de moléculas de RNA usando regiones especificas o genes del DNA
como molde y la traduccion, que es la sintesis de proteinas a través de la
“lectura” de las moléculas del RNA mensajero en los ribosomas.

2.3.1. Replicacién del DNA y sintesis de RNA

Existen tres mecanismos moleculares fundamentales dentro de la célula:
a) la replicacion de su material genético y su transferencia a las siguientes
generaciones; b) la sintesis de proteinas a partir de la informacion genética
que reside en el DNA y c¢) la expresion de los genes en los cromosomas (Zwei-
ger, 2002).

Debido a la estructura de doble hélice del DNA, es capaz de dar lugar,
mediante el fenémeno llamado replicacién, a dos dobles hélices idénticas a
partir de la doble hélice original. En este fendmeno, cada una de las cadenas
de la doble hélice original sirve de molde para la sintesis de una nueva cadena
complementaria, generdndose asi dos dobles hélices iguales, una de las cuales
se transfiere a la siguiente generacion y la otra permanece en el organismo
original (figura 2.6).

La replicacion del DNA es el fenébmeno que permite el copiado de una
doble hélice de DNA, para generar dos dobles hélices idénticas a la original.
La informaciéon genética contenida en las moléculas de DNA se mantiene me-
diante la replicacion. Durante este fenémeno, las dos cadenas se separan y
cada una sirve de molde para sintetizar una nueva cadena complementaria.
En la figura 2.6 se muestra que este proceso tiene dos caracteristicas intrinse-
cas: 1) es “semiconservado”, ya que cada una de las dos cadenas de la molécula
original pasa intacta a cada una de las moléculas hijas, mientras que la otra
cadena se sintetiza de nuevo, y II) siempre va en la direccion 5'— 3’.

Es posible describir los mecanismos celulares que estan involucrados en
la decodificacion de la informacion genética por la célula para dar lugar a la
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Figura 2.6. Replicacion del DNA

sintesis de proteinas, mediante los mecanismos de transcripcion del DNA en
RNA mensajero (RNAm) y traduccion de este RNA en proteina.

El primer paso en la sintesis de proteinas, a partir de la informacion
presente en los genes a nivel del DNA, es la sintesis o formacion de una
molécula de RNA, especifica para cada gen, usando para ello como molde
un segmento (un gen) de una de las dos cadenas del DNA (figura 2.7). El
RNA es una molécula quimicamente muy parecida a una de las hebras del
DNA ya que también esta formado por cadenas lineales de nucleotidos, por
lo que la informacién genética contenida en el DNA, es decir, el orden de
desoxirribonucledtidos de una de las hélices del DNA, de uno o varios genes,
se transfiere uno a uno, a una secuencia de ribonucleétidos complementaria
en el proceso de la sintesis del RNA. Este proceso de “transcripcion” o sintesis
del RNA es un proceso enzimético mediado por la enzima RNA polimerasa
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que siempre ocurre, al igual que la replicacion del DNA, en la direccién 5’ —
3’, y normalmente s6lo una de las dos cadenas del DNA es transcrita en una
molécula de RNA (figura 2.7).

RNA polimerasa

DNA de cadena doble /

Figura 2.7. Transcripcion, sintesis del RNA

Las moléculas de RNA, son transcritas o producidas por la enzima RNA
polimerasa a partir de regiones especificas de material genético (que contie-
nen uno o varios genes), utilizando como molde una de las dos cadenas del
DNA (ver figura 2.6). Las moléculas de RNA son polimeros lineales de cen-
tenas de cuatro tipos diferentes de nucledtidos: A, G, C y U, en donde la
diferencia primaria con el DNA es que el uracilo (U) es utilizado en lugar
de la timina (T), durante su sintesis. Todas las moléculas de RNA, que son
intermediarias en la sintesis de las proteinas, son exportadas del niicleo en
el caso de las células eucariontes y luego, en el citoplasma celular, son leidas
y su informacion es utilizada para sintetizar proteinas (ver figura 2.9). Cada
molécula de RNA mensajero es recipiente de la informacion para sintetizar
una o varias proteinas especificas.

En el caso de los procariontes que no tienen membrana nuclear, las molé-
culas de RNA que se transcriben de los genes, son inmediatamente traducidas
a nivel de los ribosomas para sintetizar las proteinas (figuras 2.7 y 2.9). Sin
embargo, en el caso de los eucariontes que si tienen membrana nuclear, los
RNA transcritos a partir de los genes, deben ser transportados del nicleo al
citoplasma, a través de esta membrana. Ademaés, a diferencia de las bacte-
rias, los genes de los eucariontes contienen las estructuras llamadas intrones.
Estas estructuras, que son también DNA | estan interrumpiendo las regiones
del gen que codifican para la proteina y que son llamadas ezones. Como re-
sultado de esta situacion, al sintetizarse RNA a partir de un gen durante el
proceso de transcripcion, la molécula de RNA resultante incluye tanto las
regiones de los intrones como la de los exones. Ahora, las moléculas de RNA
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que llevan intrones y exones resultantes del proceso de transcripcion que se
lleva a cabo en los nicleos de las células de los eucariontes, deben ser “proce-
sadas” para dar lugar a las moléculas maduras de los RNA mensajeros, mas
pequenas, que son exportadas del niicleo de la célula al citoplasma, donde
son traducidas en proteinas (ver figura 2.9).

2.3.2. (Cédigo genético

Las proteinas son el otro tipo de moléculas que existen en los organis-
mos y tienen la informacion que les permite realizar la mayor parte de las
funciones y los trabajos celulares; las proteinas también son polimeros biol6-
gicos que estan constituidos por decenas o centenas de veinte tipos diferentes
de monomeros llamados aminodcidos (Alberts et al., 2002). No puede haber
correspondencia de un aminoacido por cada uno de los nucle6tidos que in-
tegran los genes y la consecuencia es que cada uno de los aminoacidos que
integran una proteina debe estar “codificado” por un grupo de nucledtidos.
Cada aminoacido esta codificado por un grupo de tres nucledtidos al que se
le denomina triplete o codon, y mas de un triplete codifica para un mismo
aminoacido. Algunos tripletes codifican para senales de terminacion o inicia-
cién para la sintesis proteica.

El codigo genético es universal, es decir, es utilizado de la misma manera
en casi todos los seres vivos (figura 2.8). Este codigo permite a la célula de
cualquier organismo traducir en proteinas la informacion genética almacena-
da en los genes que se localizan en el DNA, mediante la lectura en bloques
de tres nucledtidos (tripletes o codones) de la informacion genética presente
en el RNA mensajero. Las proteinas son polimeros de decenas o centenas
de aminoacidos, en las cuales cada aminoéacido es un monémero (figura 2.9).
Son veinte diferentes aminoécidos con los que cuenta la célula para integrar
las proteinas de los seres vivos. El orden de los aminoécidos en la proteina es
importante ya que de esto depende su significado o funcion biologica.

Cada uno de los veinte diferentes aminoacidos esta codificado por un tri-
plete o codon, de tres nucledtidos, a nivel del RNA mensajero. El RNA men-
sajero es, entonces, una molécula formada por una secuencia de nucleotidos.
Esta informacién es traducida en proteinas al ser leidos estos nucle6tidos, de
tres en tres, por los ribosomas como se muestran en la figura 2.9.
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Aminodacidos: Nucleétidos:
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Figura 2.8. Codigo genético.

En un codigo en el que se tiene un alfabeto de cuatro letras genéticas (A,
C, G y T) organizado en tripletes, ya que cada aminoacido consta de tres
letras, puede haber 64 diferentes tripletes, debido a que en cada una de las
tres posiciones de los tripletes se tiene la posibilidad de poner cada uno de los
cuatro nucledtidos; entonces, en la primera posicion hay 4 posibilidades, en
la segunda otras cuatro y en la tercera otras cuatro y esto da: 4¥4*¥4—43—64.

De esta manera, el codigo genético, es una tabla de asignacion en la que
a cada triplete le corresponde un aminoéacido. Ahora, al contar solamente
con veinte aminoécidos pero teniendo un co6digo con 64 posibilidades, exis-
ten sinobnimos en los aminodacidos y de esta manera un aminoacido puede ser

representado por mas de un triplete en la tabla.
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Existen aminoacidos que estan codificados hasta por seis diferentes triple-
tes, como leucina (leu), y hay aminoacidos como triptofano (trp), que solo es-
ta codificado por un triplete (en este caso TGG). Existe un codén ATG, que
codifica para metionina y que es el codon o triplete con el que se inicia la sin-
tesis de la mayor parte de las proteinas; existen también tres codones TGA,
TAA y TAG, que son tripletes que al leerse en los ribosomas son responsables
de que finalice el proceso de traduccién, esto es, se termina en este punto la
sintesis de una molécula de proteinas y ésta se libera de los ribosomas para ser
utilizada por la célula de acuerdo con su funcion biologica (figuras 2.9 y 2.10).

2.3.3. Sintesis de proteinas

La informacion genética contenida en cada molécula de RNAm, es traduci-
da en moléculas de proteinas a través de un proceso enzimético que se realiza
en los organelos celulares llamados ribosomas. En este mecanismo llamado
“traduccion”, participan principalmente tres tipos distintos de RNA: el RNA
ribosomal (RNAr), que junto con varias proteinas forman los ribosomas; el
RNAm, que transporta la informaciéon genética contenida en segmentos es-
pecificos (genes) del DNA y finalmente, el RNA llamado de transferencia
(RNAt), que sirve como adaptador especifico para cada aminoécido, durante
el ordenamiento lineal de éstos en la sintesis de proteinas (figura 2.9). La sin-
tesis de proteinas, es la traduccion de la secuencia de nucle6tidos presentes
en el RNAm, se lleva cabo también en direcciéon 5’'— 3’, mediante la poli-
merizacion de aminoacidos en proteinas, a nivel de los ribosomas en donde
la secuencia del RNAm, se lee de tres en tres nucledtidos de acuerdo con
el codigo genético, incorporando en cada paso de lectura un aminoéacido de
la proteina, como en la figura 2.9. En la célula, el RNA mensajero lleva la
informacion y los ribosomas leen y traducen la informacion en proteinas.

El RNA mensajero (RNAm) que se muestra en la figura 2.9, es el inter-
mediario en la sintesis de proteinas. El RNA mensajero al ser copia del DNA,
lleva la informacion genética de los genes hacia los ribosomas, donde ésta es
traducida en proteina. Las proteinas son sintetizadas cuando los ribosomas
se mueven leyendo, sobre las moléculas de RNAm, donde el extremo 5" del
RNAm es leido o traducido primero. Una séla molécula de RNA mensajero
normalmente es utilizada por la célula para sintetizar varias moléculas de la
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misma proteina.

Durante el proceso de lectura del RNA mensajero por los ribosomas, los
codones o tripletes del RNAm se asocian con los anticodones complementa-
rios de los RNA de transferencia, que a su vez se encuentran “cargados” con
los aminoacidos respectivos de acuerdo con el codigo genético. Inmediata-
mente ocurre un proceso de transferencia del aminoacido que llega y asi se
incorpora a la cadena de proteina naciente compuesta por varios aminoacidos
previamente unidos entre si.

2.4. Mutacion

La informacion genética contenida en el DNA es susceptible de sufrir
cambios, los cuales se denominan mutaciones. El gen se describe como un
segmento de la secuencia del DNA, consistente en una serie de bases que
codifican la produccién de una proteina particular. Asi, las mutaciones son
consecuencia de cambios de las bases en las moléculas de DNA. El DNA hace
incontables réplicas de él mismo sin equivocarse. Repite el orden exacto de
las bases que representan el codigo genético; sin embargo, puede ocurrir algo
mal en alguna de estas duplicaciones y se comete un error en la copia de una
o mas bases. Una base puede ser modificada, omitida o anadida. En cualquier
caso el mensaje genético se altera y puede manifestarse una mutacion.

Todos los organismos experimentan mutaciones como resultado de erro-
res cometidos al replicar el DNA. Son varios los tipos de cambios que puede
sufrir el DNA y éstos pueden alterar sélo un nucledtido o varios. Alteraciones
en la secuencia de los nucle6tidos de un gen pueden ocasionar un cambio en
la fase de lectura del gen, a nivel del RNA mensajero, y por ello generarse
una proteina con su secuencia de aminoécidos diferente, la cual ya no sea
capaz de realizar su funciéon original. Sin embargo, puede haber cambios en
la secuencia del DNA que no afecten el funcionamiento de la proteina codi-
ficada por el gen particular (figura 2.11). Estos cambios son responsables de
la aparicion de los llamados “polimorfismos genéticos” en los genes de una
especie como la humana.

La figura 2.10 muestra los diferentes tipos de mutaciones que pueden ocu-



2.4. Mutacion

El anticodon del
RNAL se une al
coddn del RNAm

PIACGUACGUAGUQG
?I ., Cagp
10 i
.‘-'\J’f'\ J'l
i A

Figura 2.9. Sintesis de proteinas
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rrir para cambiar la secuencia original de nucle6tidos en cualquier molécula
de DNA: a) sustitucion, b) adicion y ¢) eliminacion. Se muestra el efecto de
la sustitucion, adiciéon y eliminacion de un par de nucleotidos; sin embargo,
las adiciones o eliminaciones pueden involucrar uno o muchos pares de nu-
cleotidos.
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Figura 2.10. Tipos de mutacion

Al cambiar la secuencia de nucleotidos de un gen, puede tener resultados
diversos sobre la proteina para la que codifica. Los cambios en los genes,
debido a las mutaciones, son elemento fundamental en el proceso de la evo-
lucién de los seres vivos, ya que permiten que haya variabilidad genética y,
por lo tanto, biologica.
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La secuencia de los nucledtidos en el gen es responsable de la secuencia
de los nucledtidos del RNA mensajero. La estructura final de la proteina de-
pende del orden, a nivel primario, es decir de la secuencia de los aminoécidos
que la integran (ver figura 2.12). Si esta secuencia se altera, la funcion de la
proteina puede también alterarse. Las mutaciones o cambios que ocurren en
un gen pueden dar lugar a su vez a cambios en los aminoacidos en la proteina
que se obtiene a partir de dicho gen.

RNAm
ItAUGCUCGAAUUCCUGAUGCAUGCA;}
i AR AR AL

Codén3 Codénd Codén5 Codéné Codén7 Codon8 Codén9 Codién 10

BEEEEEER

Proteina

Proteina activa

Figura 2.11. RNA mensajero y proteinas

2.5. Proteinas; estructura y funcién biolégica

Las proteinas son moléculas informacionales, pero a diferencia del DNA,
que es la molécula en donde reside la informacion genética para sintetizar las
proteinas, éstas son las herramientas que tienen las células para llevar a cabo
la mayor parte de sus funciones; en otras palabras, en las proteinas reside la
informacion funcional de la célula.
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Como se menciond, las proteinas son polimeros que estan constituidos por
decenas o centenas de veinte tipos de mondémeros diferentes, los aminoacidos.
Cada proteina tiene una secuencia especifica de aminoacidos dada por la se-
cuencia de nucleotidos del gen que la codifica y esta secuencia es la que se
conoce como la estructura primaria de la proteina. Gracias a esta secuencia
primaria, la proteina puede adquirir una estructura secundaria que puede ser
fundamentalmente de dos tipos: (a) hélice o (b) plegada. Las estructuras se-
cundarias, a su vez, permiten el doblamiento de las proteinas en estructuras
terciarias y finalmente, las estructuras terciarias permiten la asociacion de
varias moléculas de proteinas en lo que se conoce como estructura cuaterna-
ria (figura 2.12).

Estructora de

lamina f-plegada

Estructura de
—) T~ hélice alfa

Estructura de
lamina B-plegada
Estructura Estructura
Primaria Secundaria

Estructura
Cuaternaria

Figura 2.12. Proteinas; estructura y funcion

La funcion de cada proteina es especifica y esta determinada por la es-
tructura tridimensional de la propia proteina. La estructura tridimensional
(terciaria y cuaternaria) de cada proteina, esta determinada por la estructura
primaria, que es en realidad la secuencia de aminoacidos de la proteina.
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En este capitulo se ha hecho una descripcion de la molécula del DNA
y de algunos procesos moleculares que ocurren dentro de la misma. Como
se menciono, se considera al DNA como una secuencia sobre un alfabeto de
4 letras también definido como genoma y que sera el elemento base para
el analisis por medio de algoritmos de compresion de datos propuesto en
este trabajo. Para poder dar una explicacion de los métodos de compresion,
serd necesario estudiar ciertas propiedades de la teoria de la informacién que
veremos a continuacion.



Capitulo 3

Fundamentos tedricos de la
complejidad algoritmica

Para describir y entender qué son las técnicas o algoritmos de compresion
de datos, como herramienta para el analisis de secuencias de DNA, en este
capitulo se hace una descripcion general de la teoria de la informacion y la
complejidad algoritmica (Abramson, 1986), (Li y Vitanyi, 2002).

3.1. Teoria de la informacion

La teoria de la informacion es la disciplina que se encarga del estudio y
cuantificacion de los procesos que se realizan sobre la informacion. La can-
tidad de informacién que nos proporciona cierto dato es menor cuanto mas
esperamos ese dato. La idea de la probabilidad de ocurrencia de cierto even-
to que nos da informacion puede modelarse por una variable aleatoria y su
conjunto de mensajes y probabilidades asociadas. Al recibir un mensaje de
esa variable aleatoria (fuente de informacion), se obtiene una cantidad de
informacion, que depende sélo de la probabilidad de emision de ese mensaje.
La cantidad de informacién es una funcién creciente e inversa de la proba-
bilidad, es decir, un conjunto de datos con menor probabilidad proporcio-
na mayor cantidad de informacion. En 1948, Claude E. Shannon (Shannon,
1948) propuso una medida para la informacion que se vera mas adelante en
este capitulo.
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3.1.1. Codificacion de la informacién

Con objeto de exponer las ideas basicas de la teoria de la informacion,
consideremos algunos ejemplos de transmision de informacion. Se considera-
ra un tipo particular pero importante de informacion, la informaciéon binaria.

La informacion contenida en los mensajes transmitidos mediante sistemas
hay-no hay, prendido-apagado, todo-nada o la informacion almacenada en los
elementos biestables de computadoras, constituyen unos cuantos ejemplos de
esta clase de informacion. Esta es una manera de simplificar las considera-
ciones acerca de la codificacion. Como dato se tiene que la representacion
binaria de la informaciéon ha sido la base y es fundamental en el desarrollo
de las tecnologias actuales.

El cuadro 3.1 muestra un ejemplo sencillo de representacion de informa-
cion no binaria en funciéon de digitos binarios 0 y 1.

Digito | Representacion
decimal binaria
0000
0001
0010
0011
0100
0101
0110
0111
1000
1001

)

© 00 ~1 O U = W N =

Cuadro 3.1. Codificaciéon binaria de los digitos decimales

La correspondencia entre los digitos decimales y binarios definida por el
cuadro 3.1 constituye un ejemplo de codigo. Las 10 secuencias binarias se
denominan palabras codigo y los 10 digitos decimales, simbolos mensaje. Es
evidente que mediante el codigo de el cuadro 3.1 podremos deducir la se-
cuencia de digitos binarios correspondiente a cualquier secuencia de digitos
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decimales (simbolos mensaje). Reciprocamente, de una secuencia de digitos
binarios perteneciente a este codigo, podemos obtener una tinica secuencia

de digitos decimales.

La posibilidad de establecer a partir de una serie de palabras cédigo bi-
narias los correspondientes simbolos mensaje no es siempre una operacion

inmediata. Por ejemplo, el codigo definido en la cuadro 3.2 .

Simbolos | Palabras
mensaje | codigo
S1 0
S9 01
S3 001
Sy 111

Cuadro 3.2. Codigo binario |

Dada una secuencia de palabras codigo de la tabla, no se puede estar en
situacion de deducir un tnico conjunto de simbolos mensaje. La secuencia

binaria

111001
puede provenir de
5483
o de
S545152

(3.1)

(3.2)

(3.3)

Esto se puede objetar indicando que la simple inclusion de una coma (o
espacio) es suficiente para evitar confusion. Naturalmente, esto es cierto, sin
embargo, el empleo de una como (o espacio) no esta de acuerdo con la defi-
nicion de codigo binario. Si utilizamos una coma para separar las palabras,
estamos empleando realmente tres simbolos diferentes, cero, uno y coma.
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Simbolos | Palabras
mensaje | codigo
S1 0
S9 10
S3 110

Sy 1110

Cuadro 3.3. Codigo binario 11

Resulta sencillo encontrar un cédigo que no presente los inconvenientes
del del cuadro 3.2. A una secuencia de palabras codigo perteneciente al cua-
dro 3.3 puede asociarse un conjunto tnico de simbolos mensajes.

3.1.2. Bases matematicas para la compresion

Como se vera en el siguiente capitulo, donde se hace una descripcion mas
profunda, los esquemas de compresion se pueden dividir en dos clases: lossy
y lossless. Los esquemas de compresion lossy implican la pérdida de cierta
informacion y los datos que se han comprimido usando este esquema, no se
pueden recuperar exactamente en la mayoria de los casos. Los esquemas [0ss-
less comprimen los datos sin pérdida de informacion y los datos originales
se pueden recuperar exactamente de los datos comprimidos. Enseguida vere-
mos algunas ideas en la teoria de la informacion que proporcionan el marco
para el desarrollo de los esquemas lossless de compresion de datos, que se
utilizaran en el o los algoritmos de compresion para comprimir los archivos
de distintos genomas.

Shannon fue el precursor de la llamada teoria de la informacion; defi-
ni6 una cantidad llamada self-information (Shannon, 1948) que se trata a
continuacion.

Definicién de informacién y sus fuentes.

Se define primero una medida de la informacion y se muestra que posee
las propiedades deseables de cualquier otra definicion.
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Definicion 1 Sea E un suceso que puede presentarse con probabilidad P(E).
Cuando FE tiene lugar, decimos que hemos recibido

1
I(E) =log ——— = —log P(E). (3.4)
unidades de informacion.

Esta cantidad, es la self-information asociada con E.

La eleccion de la base del logaritmo que interviene en la definicion equivale
a elegir una determinada unidad, ya que

log, x = log,, x (3.5)

8y a
y por eso todavia no se ha especificado la base. El uso del logaritmo para
obtener una medida de informacién no es una opcion arbitraria y se vera mas
adelante porqué.

Primero se tiene que ver si el uso de un logaritmo en este contexto tiene
sentido desde un punto de vista intuitivo. Como log (1) = 0 y -log(z) crece
cuando x disminuye de uno hasta cero; entonces, si la probabilidad de un
evento es baja, la cantidad de self-information asociada a él es alta; si la
probabilidad de un evento es alta, la informaciéon asociada a él es baja. In-
cluso, si ignoramos la definiciéon matematica de informacion y simplemente
utilizamos la definiciéon del lenguaje diario, ésta tiene un cierto sentido intui-
tivo. Por ejemplo, el ladrar de un perro durante un asalto es un evento con
probabilidad alta y entonces, no contiene mucha informacion. Sin embargo,
si el perro no ladra durante un asalto, es un evento con probabilidad baja y
contiene bastante informacién. Aunque esta equivalencia de las definiciones
mateméatica y seméantica de la informaciéon es cierta muchas veces, en otras
no. Por ejemplo, una cadena totalmente aleatoria de letras contendra mas
informacion (en el sentido matemético) que un tratado bien pensado en teo-
ria de informacion.

Si introducimos el logaritmo de base 2, la unidad correspondiente se de-
nomina bit(binary digit).

I(E) =logy —— bits (3.6)
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Si P(E) = 1/2, sera I(E) = 1 bit. Es decir, un bit es la cantidad de in-
formacion obtenida al especificar una de dos posibles alternativas igualmente
probables. Esta situacion se presenta al lanzar una moneda al aire o al exa-
minar la salida de un sistema de comunicacion binario.

Otra caracteristica de esta definicion matematica de informaciéon que tie-
ne sentido intuitivo es que la informacion obtenida de la ocurrencia de dos
eventos independientes es la suma de la informacién obtenida de la ocurrencia
de los eventos individuales. Suponga que A y B son dos eventos independien-
tes. La self-information asociada con la ocurrencia del evento A y del evento
B esta dada por:

I(AB) = log, %

Como A y B son independientes,

P(AB) = P(A)P(B)

y
1
I(AB) log, PAPE)
1 1
log, W + log, W
= I(A)+I(B).

La unidad de informacion depende de la base del logaritmo; asi pues, si
usamos log base 2, la unidad es bits, si usamos log base e, la unidad es nats,
y si usamos log base 10, la unidad es hartleys (Sayood, 2000).

Notese que para calcular la informacion en bits, necesitamos tomar el
logaritmo base 2 de las probabilidades. Esto es debido a que

log,x =a

significa que

b = x.
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Por lo tanto, si deseamos tomar el logaritmo base 2 de =

logox =a =2 =z,

queremos encontrar el valor de a. Podemos tomar el logaritmo natural (log
base €) o el logaritmo base 10 en ambos lados, entonces

In(2*) =lnz = aln2=Ix

B Inx
“= In2
Ejemplo

Sean H y T los resultados de lanzar una moneda. Si no hay sesgos, en-
tonces

I[(H)=I(T)=1 bit

Si la moneda no es equilibrada, entonces esperaremos que la informaciéon
asociada a cada evento sea diferente. Supongamos

Entonces

I(H)=3 bits, I(T)=0,193 bits.

Por lo menos matematicamente, la ocurrencia de H transporta mucha
mas informaciéon que la ocurrencia de 7.

Si tenemos un conjunto de eventos independientes A;, los cuales son con-
juntos de resultados de un cierto experimento S, tales que

Jai=2
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donde €2 es el espacio muestral, entonces el promedio de self-information
asociada con el experimento al azar estd dado por

H=> PA)I(A) =) P4 long ==Y P(A;)log, P(4;)

A esta cantidad se le llama la entropia asociada con el experimento. Una
de las muchas contribuciones de Shannon fue que demostrd que si el expe-
rimento es una fuente que tiene como salida simbolos A; de un conjunto A,
entonces la entropia es una medida del nimero promedio de simbolos binarios
necesarios para codificar la salida de la fuente. Shannon demostr6 que lo me-
jor que un esquema de compresion lossless puede hacer, es codificar la salida
de una fuente con un niimero promedio de bits igual a la entropia de la fuente.

En resumen, se tiene que dada una fuente F' de informaciéon de n mensajes
F;, cada uno con probabilidad p;, la informacion al recibir un mensaje esta
dado por la ecuacion:

I(F = F;) = —log(pi)

La medida media de informaciéon o entropia de F esta dada por la espe-
ranza matematica de la informacion de cada simbolo

ZPz*IF F) Zpl*logpZ

Al utilizar logaritmo en base 2, la medida estard en bits. Esta medida da
una cota superior tedrica de la cota de compresion que puede obtenerse de la
informacion, no se puede tener ninguna codificacion que consiga una longitud
en bits media por simbolo emitido menor que la entropia de la fuente sobre
la que se realiza la codificacion. Los compresores no llegan a esta cota pero
quedan muy cerca.

3.2. Complejidad algoritmica

La aproximacién mas natural para definir la cantidad de informacion es
claramente definida en relacion al objeto individual, en lugar de relacionarla
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a un conjunto de objetos del cual el objeto individual puede ser seleccionado.
Asi, se podria definir la cantidad de informacién en un objeto en términos de
el nimero de bits necesarios para describirlo. Una descripcion de un objeto
es 1til solo si se puede reconstruir el objeto desde esta descripcion.

La definicién de entropia esta relacionada con el problema de transmision
de un mensaje sin perdida de informacion, es decir, el problema de codifica-
cion eficiente. La nocion de informacion “absoluta” de objetos individuales,
es la informaciéon que por si misma describe el objeto completamente.

El problema de codificacion 6ptima para un texto (o puede ser para una
imagen o para cualquier tipo de informacion) es un campo de gran interés
para su estudio. Shannon estudié que existe un limite para poder codificar
una secuencia dada. Y este limite es la entropia de la secuencia. Existen va-
rias definiciones equivalentes pero probablemente la mejor definicion en este
contexto es la complejidad de Kolmogorov que se darda mas adelante.

Se sabe que hay objetos complicados y hay objetos que son simples. Por
ejemplo, un nimero como 2% es de alguna manera simple (se expresa con
unos cuantos bits); sin embargo, hay nimeros de mil bits dificiles de ver y de
hallar una descripcion en la que se requiera muchos menos que mil bits. De
esta manera, la dificultad para describir nimeros implica abreviar adecuada-
mente sus descripciones.

Se requiere un método de descripcion universal y un mecanismo para pro-
ducir el objeto a partir de su supuesta descripcion.

Por ejemplo, se sabe que ciertos lenguajes de programacion favorecen
computos simbolicos mientras que otros favorecen computos aritméticos, atin
cuando todos son universales. La nocion del contenido de informacion de
objetos individuales puede ser titil solamente si la cantidad de informacion
es un atributo del objeto en si y es independiente a los medios con los que se
describio.

3.2.1. Complejidad de Kolmogorov

A mediados de los anos 60, durante la primera etapa de las ciencias de
la computacion y con la teoria general de las maquinas de Turing (Turing,
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1936) bien entendida, los cientificos necesitaban medir el computo y la infor-
macion cualitativamente. La complejidad de Kolmogorov fue inventada por
Ray J. Solomonoff (1964), Andrey N. Kolmogorov (1965) y Gregory J. Chai-
tin (1969), independientemente y en este orden cronologico. Ahora, esta teo-
ria es aceptada extensamente como la aproximacion estandar que establecio
un debate sobre la nocion de la aleatoriedad de un objecto individual, como
oponer la mejor nociéon que se tiene de una variable aleatoria intuitivamente
con ambos resultados individuales aleatorio y no aleatorio. La complejidad
de Kolmogorov tiene una gran cantidad de aplicaciones en muchas areas in-
cluyendo las ciencias de la computacion, las matematicas, la fisica, la biologia
y las ciencias sociales (Li y Vitanyi, 1997).

La cantidad de informacion en una secuencia finita es el tamano (niimero
de digitos binarios o bits) del programa mas pequeno que, sin datos adiciona-
les y comenzado con una memoria en blanco, calcula la secuencia y después
termina. Una definicién similar se puede dar para las secuencias infinitas,
pero en este caso el programa produce un elemento después de otro elemento
siempre sin parar. Entonces una gran secuencia de 1’s tales como

1111...1
—

contiene poca informacion porque un programa de tamano cercano a log n
puede generar esta cadena:

fori:=1ton
print 1

Asimismo, el nimero transcendental 7 3.1415...; una secuencia infinita
de digitos decimales aparentemente ‘al azar’, contiene una cantidad constan-
te (O(1)) de informacion (hay un programa pequeno que produce los digitos
consecutivos de 7). Con tal definicion podria parecer que la cantidad de infor-
macion en un objeto depende del lenguaje de programacion particularmente
usado. Puede ser mostrado que todas las opciones de los lenguajes de pro-
gramacion universales (tales como PASCAL, C-++, Java o Lisp) conducen a
la cuantificacion de la cantidad de informacion “absoluta” en objetos indivi-
duales que sea invariante hasta una constante.
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A esta cantidad se le llamara “complejidad de Kolmogorov” del objeto
o secuencia. Si un objeto tiene regularidades o patrones en su contenido,
entonces es posible formular una descripcion compacta de él que haga refe-
rencia a estas regularidades y por tanto es “compresible”. Formalmente, esto
es formulado lo mejor posible en términos de las ‘maquinas universales de
Turing’, la celebrada formulacion rigurosa de computabilidad por Alan M.
Turing (1936) que di6 comienzo con la teoria y practica del computo (Li y
Vitanyi, 1997).

La aplicacion de la complejidad de Kolmogorov toma una variedad de
formas; por ejemplo, usando el hecho de que algunas secuencias son extre-
madamente compresibles, que no son compresibles totalmente o que pueden
ser comprimidas, pero hay que hacer un esfuerzo considerable para compri-
mirlas; asi como utilizar la compresibilidad de secuencias como un criterio de
seleccion.

Esta teoria es diferente de la teoria de informacién de Shannon que se
ocupa de la informaciéon prevista en un mensaje de un conjunto probabilisti-
co de mensajes posibles. La complejidad de Kolmogorov, por otra parte, mide
la informacién en una secuencia o un mensaje individual. La deficiencia de
aleatoriedad de una secuencia binaria de longitud n, es el nimero de bits por
los cuales la complejidad no alcanza n — la méxima complejidad — y una
cadena es mas aleatoria si su complejidad es cercana a su longitud.

3.2.2. Teoria de informacién algoritmica

La complejidad de Kolmogorov C'(z) de una secuencia z es la longitud del
programa mas corto (para un lenguaje de programacion universal) sin ningu-
na entrada adicional que genere = solamente como su salida y que entonces
se detenga. Es la informacion necesaria para la recuperacion de un objeto
z de la nada. Una secuencia x es incompresible si C'(x) es por lo menos la
longitud |z| (nimero de bits) de z: la manera méas corta para describir = es
darlo literalmente. Similarmente, una secuencia x es “casi” incompresible si
C(z) es “tan grande como” |z|.

El estandar apropiado para “tan grande como” mencionado arriba, puede
depender del contexto, una opcion tipica es C(x) > |z]-O(|logzx|). Similar-
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mente, la complejidad condicional de Kolmogorov de x con respecto a v,
denotada por C(x|y), es la longitud del programa binario mas corto que, con
la informacion adicional y, genera z. Calcula la informacion necesaria para
recuperar z dando solamente y. Y una secuencia x es incompresible en rela-
cion con y si C(z|y) es grande en el sentido apropiado.

Por lo tanto, la complejidad es “informacion absoluta” en un objeto.

Si C(z|y) es mucho menor que C(x), entonces esto se puede interpretar
como una indicaciéon que y contiene una gran cantidad de informacion acerca
de x.

Intuitivamente, se piensa en las secuencias que tienen pocos patrones co-
mo si fueran aleatorias y se utiliza el término “secuencia aleatoria” como
sinénimo de “secuencia incompresible.” Esto no es correcto pero da una idea
de la respuesta a la pregunta fundamental sobre la existencia y la caracteri-
zacion de los objetos individuales aleatorios (secuencias). Después de medio
siglo de aproximaciones sin éxito y debates cientificos decisivos, en 1965 el
matematico sueco Per Martin-Lof resolvio el tema y dio una formalizacion
rigurosa de la nocioén intuitiva de una secuencia aleatoria como una secuencia
que pasa todas las pruebas efectivas de la aleatoriedad. El dio una formula-
cion similar para las secuencias aleatorias infinitas. El conjunto de secuencias
aleatorias infinitas tiene medida 1 en el conjunto de todas las secuencias. La
formulacion de Martin-Lof utiliza teoria constructiva de la medida y tiene
formulaciones equivalentes en términos de ser incompresible. Cada secuencia
aleatoria de Martin-Lof es universalmente aleatoria en el sentido de que in-
dividualmente posee todas las caracteristicas de aleatoriedad efectivamente
probadas (se puede comparar esto con la nocién de computabilidad intuitiva
que es tomada exactamente de la nocion de “computo de las maquinas de
Turing”, y cada computo de la maquina de Turing puede ser realizado por
una maquina universal de Turing).

Se puede comparar la complejidad de Kolmogorov con la nociéon esta-
distica de entropia de Shannon, la longitud minima esperada, de palabra
codigo, de mensajes de una fuente aleatoria usando el menor codigo posible.
Es de notarse que, muchas leyes que se tienen para la entropia de Shannon,
es decir, sobre el promedio, se sigan teniendo en cuenta para la complejidad
de Kolmogorov de secuencias individuales aunque solamente con un término
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aditivo logaritmico. Se denota por C(z]y) la informacion en = dada por y (la
longitud del programa mas pequeno que calcula x a partir de y), y se denota
C(z,y) la longitud del programa mas pequeno que calcula el par (z,y). Es
ésta la version (profunda y de mayor alcance) de la complejidad de Kolmogo-
rov de la ley de “simetria de informacion” clasica. Considerando la siguietne
expresion:

C(x,y) = C(z) + Clylr) = C(y) + C(x]y)

Se interpreta C'(z) — C'(z|y) como la informacion que y tiene acerca de
x. De la misma manera, si la cantidad de informacion que y tiene acerca de
x casi es igual a la cantidad de informacion que z tiene acerca de y, entonces
la informacién es simétrica y se le llama informacion mutua.

La complejidad de Kolmogorov es una medida aceptable de aleatoriedad.
Sin embargo, no es computable, lo cual impide obviamente algunas formas de
uso practico. Sin embargo, la no computabilidad no es realmente un obstacu-
lo para la gran diversidad de aplicaciones de la complejidad de Kolmogorov,
asi como la no computabilidad de casi todos los niimeros reales no impide su
uso practico.

Una vez que se han revisado algunos conceptos de teoria de la informaciéon
y de la complejidad algoritmica como base de los métodos de compresion de
datos, en el siguiente capitulo se describen las técnicas de compresion de
datos y sus caracteristicas.



Capitulo 4

Compresion de datos

En los tltimos anos hemos sido testigos de una transformacion en la
manera de como nos comunicamos y este proceso atn esta en curso. Esta
transformacion, por ejemplo incluye al internet, el cual se ha convertido en
un medio de informacion y comunicacion indispensable, el rapido desarrollo
de las comunicaciones moviles y la importancia cada vez mayor de la comuni-
cacion en video. La compresion de datos es una de las tecnologias disponibles
para que cada uno de estos aspectos de la comunicacion se lleve a cabo. No
seria practico poner imagenes, menos todavia audio y video juntos en un sitio
web si no fuera por los algoritmos de compresion de datos.

Se ha dado un aumento tanto de la capacidad de almacenamiento de da-
tos como en la velocidad de procesamiento en las computadoras. Junto con
esto, la tendencia es la disminuciéon de costos en memoria principal y secun-
daria asi como también un aumento de velocidad de estos dispositivos de
almacenamiento. Estos acontecimientos ponen en tela de juicio la necesidad
de compresion de datos. Sin embargo, el auge que ultimamente han tenido
las redes de computadoras, demanda mas prestaciones que estan por encima
de las posibilidades reales. El principal problema al que se enfrentan las re-
des de comunicacion es la velocidad de transferencia de datos. El cambio a
mayores velocidades no es tarea facil, basicamente por razones como la no
factibilidad de realizar cambios de infraestructura en las grandes companias
de redes WAN (cableado, tecnologias, entre otros) asi como la falta de tec-
nologia que acepte velocidades muy elevadas de transmision.

En este entorno, para incrementar las prestaciones de velocidad, se debe
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recurrir a técnicas que les permitan superar de alguna manera las deficiencias
fisicas de la red. La técnica més importante en este sentido es la compresion
de datos. La compresion de datos es beneficiosa en el sentido de que el pro-
ceso de compresion-transmision-descompresion es mas rapido que el proceso
de transmisiéon sin compresion. La compresion de datos no soélo se usa en la
transmision de datos sino también en el almacenamiento masivo. La nece-
sidad de almacenamiento también crece por encima de las posibilidades del
crecimiento de los discos duros o memoria. Por ejemplo, aplicaciones como el
proyecto del genoma humano, experimentos fisicos o los servidores de video
en demanda, requieren de varios gigabytes de almacenamiento. La motiva-
cion para aplicar compresion a los datos es la reduccion de costos tanto en
almacenamiento (se requiere menos espacio) como en la transmision de los
datos (se transmiten mas rapidamente empleando el mismo ancho de banda).
El precio que debe pagarse es cierto tiempo de computo para comprimir y
descomprimir los datos (Witten et al., 1999); tradicionalmente, se ha estable-
cido un compromiso entre los beneficios de compresion y costo computacional
requerido (Stauffer y Hirschberg, 1993).

Para comprimir los datos, los métodos de compresion examinan los datos,
buscan “redundancia” en ellos e intentan eliminarla. Una parte central en la
compresion es la redundancia en los datos. Solo los datos con redundancia
pueden comprimirse aplicando un método o algoritmo de compresion que la
elimine o remueva de alguna forma. La redundancia depende del tipo de da-
tos (por ejemplo texto, imagenes, sonido), por ello, no existe un método de
compresion universal que pueda ser 6ptimo para todos los tipos de datos.

Pero ;qué es compresion de datos y por qué la necesitamos? En ciencias
de la computacion y teoria de informacion, la compresion de datos o la codi-
ficacion de una fuente de datos, es el proceso de representar la informacion
usando una cantidad menor de bits (u otras unidades de informacion) o bien,
en una forma compacta. Por ejemplo, a partir de este momento, este traba-
jo se podria codificar con menos bits si uno acepta la convenciéon de que la
palabra “compresion” se codifique como “comp”.

Al comprimir se crean representaciones compactas identificando y usando
las estructuras que existen en los datos. L.os datos pueden ser caracteres en
un archivo de texto, escrito en cualquier idioma, nimeros que son muestras
de una imagen o secuencias de niimeros que son generados por otros procesos.
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Una razon por la que necesitamos la compresion de datos es que mucha de la
informacion que se genera y utiliza esta digitalizada (en la forma de nimeros
representados por bytes de datos).

Comprimir significa reducir el tamano de algo. El objetivo principal de
cualquier esquema de compresion es describir la misma informacién con un
conjunto de datos de menor magnitud. Pero, ;por qué es importante reducir
el tamano de los datos necesarios para representar una informacion determi-
nada?

Primero para poder colocarlos en un espacio menor. Actualmente existen
dispositivos con una gran capacidad de almacenamiento, permitiendo guar-
dar en ellos datos de gran tamano. Sin embargo, la complejidad y volumen
de los datos aumenta en forma casi paralela al aumento de las capacidades
de estos medios de almacenamiento. Ademas, si se desea transportar datos
en otro medio (disquete, memorias flash, CD-ROM, DVD), el espacio esta
més limitado y puede no ser suficiente para contener los datos que se requiere
transportar. Por ello hay que comprimirlos.

La segunda razoén aparece fundamentalmente con las redes de comunica-
ciones como internet. Esta segunda razon es el tiempo necesario para acceder
o descargar por la red archivos de gran tamano. Por tanto, si esos datos estan
comprimidos, se tardard menos en enviarlos o recibirlos (por correo electro-
nico, web, ftp o cualquier otro protocolo de transferencia de datos).

Como en cualquier forma de comunicacion, la comunicacion de datos com-
primida trabaja solamente cuando el remitente y el receptor de la informacion
entienden el esquema de codificacién.

La compresion es util porque ayuda a reducir el consumo de recursos cos-
tosos, tales como espacio de disco para almacenar o ancho de banda en el
caso de transmision. El diseno de los esquemas de la compresion de datos por
lo tanto, implica compensaciones entre varios factores, incluyendo el grado
de compresion, la cantidad de distorsion introducida (si usa un esquema de
compresion con pérdida de informacion) y los recursos de computo necesarios
para comprimir y descomprimir los datos.
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4.1. Conceptos basicos

En el analisis de la compresion se debe establecer una diferencia entre
informacion y datos, ya que en muchas ocasiones se utilizan como sinénimos
y no lo son. Los datos son una forma de representar la informacion; asi, una
misma informacién puede ser representada por distintas cantidades de datos.
Por tanto, algunas representaciones de la misma informacion contienen datos
redundantes. A continuacién se presentan algunas definiciones de compresion
de datos.

* La compresion consiste en tomar una secuencia de simbolos y transfor-
marlos en codigos o claves. Si la compresion es eficiente, las codigos resultan-
tes ocuparan menos espacio que los simbolos originales.

* La compresion de datos se define como el proceso de reducir la cantidad
de datos necesarios para representar eficazmente una informacion. Es decir,
la eliminaciéon de datos redundantes.

La redundancia es una caracteristicas de los datos, que hace que los sim-
bolos de la fuente de datos no tengan un caracter aleatorio, lo que permite
bajo ciertas condiciones, determinar una curva no uniforme de distribucion
de simbolos.

Tipos de redundancia:

Repeticion de caracteres.
Repeticion de patrones.
Repeticion de cadenas.
Distribuciéon de caracteres.

EOE N

En el caso de las imagenes, existen tres tipos de redundancia:

*

Codigo redundante.
Pixeles redundantes.
Redundancia visual.

* %

En el proceso de compresion existen dos elementos fundamentales, un
modelo y un codificador. Un modelo es simplemente una colecciéon de datos
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y reglas usados para procesar los datos de entrada; es aqui donde se extrae
informacion sobre redundancias existentes en los datos y se describen en for-
ma de modelo.

Como no hay modelos exactos, para mantener la correspondencia entre el
modelo y las datos reales se debe generar una descripcion del modelo y una
descripcion de las diferencias entre los datos reales y el modelo.

El codificador es usado para producir una codificacion apropiada basada
en los criterios establecidos en el modelo. Aqui se explotan las redundancias
para representar la informacion en forma compacta. Por ejemplo en el caso
de que se use un modelo probabilistico, el codificador se encargara de asignar
un co6digo a cada mensaje dependiendo de su probabilidad segiin el modelo.

Los conceptos de modelo y codificacion son definiciones diferentes. El tér-
mino “codificacion” es un componente del proceso de compresion de datos mas
no es todo el proceso de compresion. Por ejemplo, “codificacion Huffman” y
“codificacion Run-Length” son descritas como técnicas de compresion de da-
tos, cuando de hecho s6lo son métodos de codificacion usados en conjunciéon
con un modelo de compresion de datos.

Para comprimir los datos se utilizan distintos algoritmos, especialmen-
te disenados para cada tipo de dato. El resultado de la compresion sera un
archivo en un formato especifico, de menor o igual tamano que el original,
dependiendo de qué tan eficiente sea el algoritmo de compresion. Se puede
presentar el caso en el cual el archivo comprimido es de mayor tamano que
el archivo original, esto generalmente se debe a que se aplic6 un algoritmo
de compresion no adecuado. Es decir, el algoritmo aplicado no explota la
redundancia asociada a los datos de entrada; cabe decir que existen varios
tipos de redundancia y que los datos pueden poseer uno o varios tipos de
redundancia asociados, dependiendo de su formato.

La compresion suele llevar asociada una descompresion, con la que se pue-
de recuperar el formato original de esos datos para poder utilizarlos. Depen-
diendo de la forma en que se lleve acabo el proceso de compresion/descompre-
sion, la compresion de datos se puede clasificar tomando como base los si-
guientes factores (Wayner, 2000):
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Segun el tiempo necesario para comprimir / descomprimir:

* Simétricos: en este tipo de compresion el proceso de descompresion
consume una cantidad de tiempo igual o muy cercana a la que se emplea en
el proceso de compresion. Este tipo de compresion es de uso general en los
procesos que implican transmision de datos en tiempo real. Por ejemplo las
video conferencias, voz sobre IP y aplicaciones de telemetria.

* Asimétricos: en este tipo de compresion el tiempo de compresion y
descompresion difieren en un alto margen; generalmente, el proceso de com-
presion tarda mas que el de descompresion. Estos algoritmos de compresion
son utilizados generalmente para comprimir grandes voltimenes de datos, con
la caracteristica de que el proceso de compresion generalmente se realiza solo
una vez, mientras que el de descompresion se lleva a cabo muchas veces. Por
ejemplo, en la compresion de video, el proceso de compresion es muy lento y
si no se cuenta con una maquina de buen rendimiento, el tiempo que tarda
puede ser excesivo, pero con la ventaja de que solo se realiza una vez, después
se almacena el video comprimido en un medio y desde alli se puede reproducir
tantas veces como sea necesario porque se tiene un proceso de descompresion
de relativa baja complejidad en comparacion con el proceso de compresion.

Segin el modelo utilizado los algoritmos de compresion se clasifican en:

* No adaptativo: En este tipo de compresion el modelo se mantiene cons-
tante y ha sido predefinido previo al proceso de compresion. Estos compreso-
res son rapidos, pues no es necesario un reconocimiento previo de los datos a
comprimir. La implementacion del algoritmo de compresion es muy sencillo,
pero la razon de compresion generalmente es muy baja.

* Semi-adaptativo: los algoritmos de compresion semi-adaptativos definen
el modelo con base en un examen previo de los datos. Es decir, se establece
un modelo basado en una visiéon panoramica del total de datos a comprimir
y después se aplica dicho modelo de forma invariable en el proceso de com-
presion. Para el funcionamiento de estas técnicas se requiere que los datos a
comprimir estén almacenados o que su transmision se lleve acabo dos veces
(en la primera transmision se establece el modelo y en la siguiente se aplica
dicho modelo para realizar la codificacion). Esto es un inconveniente ya que
los datos no pueden ser tratados conforme fluyen.
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* Adaptativo: este tipo de compresion se caracteriza por la actualizacion
dinamica del modelo. Es decir, conforme se realiza la compresion, el modelo
aplicado varia dependiendo del comportamiento de los datos de entrada.

Existen dos ventajas principales de estos compresores sobre los anterio-
res. En primer lugar, se realiza un tinico recorrido de los simbolos codificados.
Aunque esto pueda parecer una simple mejora, en determinadas situaciones
es esencial ya que la secuencia no tiene que ser almacenada para ser compri-
mida y, asi, dicho proceso puede realizarse simultaneamente a la llegada de
los simbolos al compresor (la secuencia de simbolos puede ser tratada como
una corriente).

En segundo lugar, presentan mejores razones de compresion; esto se debe
principalmente, a que la codificacion de los simbolos varia durante el trans-
curso de la compresion. Asi, la longitud de los codigos que son asignados a
los simbolos, aumenta o disminuye segiin las variaciones de los patrones del
modelo, los cuales estan directamente ligados a los datos de entrada y su
flujo en el tiempo.

También tienen desventajas como las siguientes:

En primer lugar son mas lentos que los anteriores. En segundo lugar su
implementacion es mas compleja, pues deben resolver dos problemas:

a) La actualizacion del modelo.
b) La inclusion de nuevos simbolos en el modelo.

La compresion de datos ahorra espacio de almacenamiento y reduce el
ancho de banda necesario para las transmision de datos; a cambio, consume
tiempo, recurso que generalmente no se esta dispuesto a dejar de lado, es por
eso que no todos los datos se almacenan o se transmiten comprimidos.
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4.2. Técnicas de compresion

Cuando se habla de técnica de compresion o algoritmo de compresion, se
hace referencia a dos algoritmos. Existe el algoritmo de compresion que toma
una entrada X y genera X, que es la representacion que requiere menos bits
y también existe un algoritmo de reconstruccion, el cual funciona sobre la
representacion comprimida X, para generar la reconstruccion Y. Este pro-
ceso se muestra en la figura 4.1. Asi, se seguird con la convenciéon y se hara
referencia a ambos algoritmos de compresion y de reconstruccion juntos para
definir el algoritmo de compresion
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To @pokTaA To QPOKTOA
O€ TIOAAED O€ TIOAAED
TIEPITTTWOEID TIEPITTTWOEID
UTTOPEL VO UTTOPEL Va
T(POKUYOULV T(POKUYOLV
UOBNUOTIKN HoBNpOTIKN
N AoyIkn n Aoyikn
Original Reconstruido

Figura 4.1. Compresion y reconstruccion

Basandose en los requerimientos de reconstruccion, los esquemas de com-
presion de datos pueden ser dividos en dos clases generales: compresion loss-
less en la cual Y es idéntico a X y compresion lossy que permite que Y sea
diferente a X.

4.2.1. Compresion lossless

Las técnicas de compresion lossless, como su nombre lo indican, no im-
plican alguna pérdida de informaciéon. Si los datos se han comprimido con
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compresion lossless, los datos originales se pueden recuperar exactamente
de los datos comprimidos. La compresion lossless generalmente se utiliza en
aquellas aplicaciones que no pueden tolerar ninguna diferencia entre el origi-
nal y los datos reconstruidos.

La compresion de texto es una parte importante para la compresion loss-
less. Es muy importante que la reconstruccion sea idéntica a la original del
texto, ya que diferencias muy pequenas pueden dar lugar a declaraciones en
el texto con significados muy diferentes. Se podria dar el caso en el que al
reconstruir algin texto, hubiera cambiado alguna letra o varias y esto modi-
ficaria el significado. Algo similar pasa con la informaciéon de los archivos en
computo y para ciertos tipos de datos tales como los expedientes bancarios.
(Sayood, 2000)

Si los datos de cualquier tipo seran procesados después para producir mas
informacion, es importante que la integridad de la informacion se preserve.
Por ejemplo, suponer que se comprime una imagen radiologica por medio de
una compresion lossy y la diferencia entre la reconstruccion Y y la original
X es visualmente imperceptible. Si esta imagen fue aumentada més ade-
lante, las diferencias previamente imperceptibles pueden causar la aparicion
de artefactos' que podrian enganar seriamente al raditlogo. Debido a esto,
es preciso tener cuidado al usar un esquema de compresion que genere una
reconstruccion que sea diferente de la original. Otro ejemplo es el de los da-
tos obtenidos desde los satélites: frecuentemente se procesan tiempo después
para medir la vegetacion, la deforestacion, etcétera, entre una variedad de
datos obtenidos. Si los datos reconstruidos no son idénticos a los originales, el
proceso puede ser irreversible e imposible obtener los mismos datos otra vez.
Por lo tanto, no es recomendable permitir que haya diferencias en el proceso
de compresion.

Existen investigaciones que requieren de la compresion, asi como de que
la reconstruccion sea idéntica al original y en este trabajo, al analizar secuen-
cias de DNA, es de gran importancia utilizar este tipo de compresion. Hay
otro tipo de problemas en los que es posible permitir que no se conserve la
identidad y asi conseguir mayor compresion; entonces se utilizan las técnicas

I'Distorsion percibida o cualquier otro error atribuible al procedimiento de observacion
o medicién que puede provocar una mala interpretacién o resultados erréneos.
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de compresion lossy.

4.2.2. Compresion lossy

Las técnicas de compresion lossy implican una cierta pérdida de informa-
cion y los datos que han sido comprimidos usando estas técnicas generalmente
no se pueden recuperar o reconstruir exactamente. A cambio de aceptar esta
diferencia en la reconstruccion, es posible obtener una medida de compresion,
en general, mucho méas altas que al usar la compresion lossless.

En muchas aplicaciones, esta falta de una reconstrucciéon exacta no es un
problema. Por ejemplo, cuando se almacena o transmite una conversacion
se puede dar el caso que ciertos fragmentos de la conversacion no tengan la
misma claridad pero no es necesario ya que dependiendo de la calidad nece-
saria para la conversacion reconstruida es posible tolerar cierta cantidad de
pérdida de la informacion. Esto hace que dependiendo del medio en el que se
reproducird la conversacion, es posible decir cuanta informacién perdida se
puede tolerar. De la misma manera, al ver una reconstruccion de una secuen-
cia de imagenes o video, el hecho de que la reconstruccion sea diferente de la
original no es generalmente importante mientras las diferencias no den lugar
a artefactos que pudieren llegar a ser muy perceptibles. Asi, para comprimir
video e imégenes, generalmente se usa la compresion lossy.

Una vez que se ha desarrollado un esquema de compresion de datos, es
necesario poder medir su funcionamiento y desempeno. Debido a que existen
diferentes areas para sus aplicaciones, se han desarrollado diversos términos
para describir y para medir su funcionamiento.

4.2.3. Medidas de desempeno

Un algoritmo de compresion puede ser evaluado de diferentes maneras.
Se puede medir la complejidad del algoritmo, la memoria requerida para im-
plementar el algoritmo, qué tan rapido se desempena un algoritmo en alguna
maquina en especifico, la cantidad de compresion y como la reconstrucciéon
de algtin dato se asemeja al original.
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Una manera de medir el desempeno de un algoritmo de compresion sobre
un serie de datos es ver la razon del niimero de bits necesarios para repre-
sentar los datos antes de la compresion y el nimero de bits necesarios para
la representacion después de la compresion (Arndt, 2001). Esta razon se de-
finird como compression ratio 6 razon de compresion.

No. bytes archivo original

Razon de compresion =

No. bytes archivo comprimido

De la misma manera existe otra medida de desempeno la cual es la razén
reciproca a la anterior.

No. bytes archivo comprimido

Factor de compresion = - —
No. bytes archivo original
Entre mayor redundancia exista en los datos, mejor razon (factor) de
compresion sera obtenido.

Como en este trabajo se emplearan secuencias de DNA de diversos orga-
nismos, supongamos que almacenar un genoma de una bacteria y en particu-
lar el de una bacteria tipo mycoplasma por ejemplo, requiere alrededor de 1
millon de bytes. Este mismo genoma, al ser comprimido, requiere de aproxi-
madamente 300,000 bytes. Se dice que la razén de compresion es casi 3.3:1.
Por otro lado, también se puede representar la razon de compresion, expre-
sando la reduccién en la cantidad de datos necesarios como un porcentaje de
los datos originales. En este ejemplo particular la razéon de compresion cal-
culada de esta manera sera del 70 %. A este porcentaje también se le llamara
tasa de compresion.

Otra manera de reportar o medir el desempeno de compresion es el de
proveer el nimero promedio de bits que se requieren para representar una
muestra. A este niimero se le llama indice. Por ejemplo, si se diera el caso en
el que la tasa de compresion de un genoma comprimido fuese del 75 %, para
representar cada base de la secuencia de DNA es necesario un byte, y si para
representar un byte son necesarios 8 bits, entonces el nimero promedio de
bits por base en la representacion comprimida es 2. Por lo tanto se dice que
el indice de compresion es 2 bits por base de la secuencia.



48 4. Compresiéon de datos

4.3. Compresion lossless

Compresion de datos sin pérdida o lossless, en el sentido de que guarda
absolutamente toda la informacion original (es reversible). Se utilizan para
la compresion de datos, en los que no se puede dar pérdida de informacion,
los datos originales pueden ser recuperados en un 100 % después de aplicar
sobre los datos comprimidos un algoritmo compatible de descompresion.

Cuando se desea disminuir de tamano una imagen, una canciéon o un vi-
deo, se esta dispuesto a perder un poco de informacion (calidad) a cambio
de una tasa de compresion alta. Es decir, se pierde informacion a cambio de
recursos (espacio de almacenamiento, ancho de banda); pero jamés se estaria
dispuesto a perder la totalidad de la informacion a cambio de recursos. Si no
se tiene informacion, para qué se necesitan recursos.

La informacién se representa mediante simbolos, estos simbolos se pueden
codificar de distintas formas, lo que conduce en el caso de las computadoras
digitales a archivos con multiples estructuras de datos (formatos). Existen
archivos en los cuales algunos o todos los bits que componen su estructura de
datos se vuelven indispensables al momento de ser usados o ejecutados; alli,
cambiar el estado de un bit dentro de un archivo, puede provocar una altera-
cion del archivo y la consiguiente pérdida de la totalidad de la informacion en
él contenida. Entonces, jcomo comprimir un archivo con estas caracteristicas?

La respuesta esta en los algoritmos de compresion sin pérdida. Estos al-
goritmos tienen la propiedad de disminuir el tamano y conservar la totalidad
de la informacion, la imagen reconstruida es matematicamente y visualmen-
te idéntica a la original; pero como siempre, hay un precio que pagar. La
compresion sin pérdida logra un indice de compresion muy bajo (aproxima-
damente 2:1), comparado con su complemento la compresion con pérdida
(por ejemplo, con las imagenes se puede llegar a un indice de compresion de
25:1 con una pérdida minima de la calidad).

Esta forma de compresion se caracteriza porque la tasa de compresion
que proporciona esta limitada por la entropia (redundancia de datos) de la
senal original. Es decir, existe un limite teérico de compresion para los com-
presores sin pérdida; este limite fue enunciado por Shannon en 1948 (véase
el capitulo 3), y dice que la longitud media de un codigo siempre es mayor
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o igual a la entropia de la fuente, de lo que se concluye que el codigo mas
corto que puede existir para codificar la salida de una fuente de mensajes
esta limitado por la misma fuente.

Los algoritmos de compresion sin pérdida pueden clasificarse en dos tipos:
sustitucionales (o basados en diccionario) y estadisticos. La principal distin-
cion entre ambos es que en el caso de los métodos estadisticos, la codificacion
de un simbolo se basa en el contexto en el que éste ocurre, mientras que los
métodos sustitucionales agrupan simbolos creando un tipo de contexto impli-
cito (Witten et al., 1999). En general, un compresor estadistico logra mejores
razones de compresion que un compresor sustitucional, pero la complejidad
computacional y los requerimientos de memoria para los compresores esta-
disticos son mucho mayores que para los compresores sustitucionales (Jung
y Burleson, 1995).

4.3.1. Algoritmos de compresion estadisticos

Los compresores estadisticos son los que utilizan la informacién de las
probabilidades de los mensajes de la fuente para construir una codificacion.

Los algoritmos de compresion estadisticos usan las propiedades estadis-
ticas de los datos que van a comprimirse para asignar codigos de longitud
variable a los simbolos individuales en los datos. Existen varios algoritmos
estadisticos propuestos, la principal diferencia entre ellos es la forma en la
que cada uno obtiene las probabilidades de los simbolos (Witten et al., 1999).
Los algoritmos estadisticos emplean un modelo para obtener las probabilida-
des de los simbolos, la calidad de la compresion que se logra depende de qué
tan bueno sea ese modelo. Para obtener buena compresion, la probabilidad
se estima con base en el contexto en el que ocurren los simbolos. Dadas las
probabilidades de los simbolos, la codificacion se encarga de convertir dichas
probabilidades en una cadena de bits para obtener los datos en forma com-
primida.

No parece extrano que, habiendo usado una medida de informacion basa-
da en las probabilidades, se hallaran compresores que utilizan las propiedades
estadisticas de la fuente de informacion para mejorar la codificacion (el con-
junto de simbolos de salida asociados a cada mensaje emitido por la fuente)
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de los mensajes de la fuente. Estos son los compresores estadisticos.

Este tipo de compresores parten de:

= Una fuente de informacion de n mensajes.

= Las probabilidades de aparicion de cada mensaje de la fuente (que
pueden ser extraidas de forma experimental o pueden ser dadas y fijas).

= Un alfabeto de salida que consta de una serie de simbolos (por ejemplo,
el alfabeto binario consta de los simbolos 0 y 1).

y su objetivo es asignar una codificacion para los mensajes de la fuente. Una
codificacion es una funcion que a cada mensaje de la fuente le asigna una
cadena de simbolos del alfabeto de salida. Esta codificacion debe ser tal que
aproveche la redundancia en la informaciéon dada por la fuente para producir
compresion. Si se utiliza un alfabeto binario, la esperanza matemética de
la longitud de las cadenas de simbolos de la codificacion se debe acercar a
la cota tedrica de Shannon. Si es igual, la compresion es perfecta: hay una
méaxima eficiencia.

Entre los algoritmos de compresion que usan un modelo estadistico es
posible encontrar varios tipos:

a) Algoritmos de compresion del tipo Huffman 6 Shannon-Fano.
b) Algoritmos de compresion aritméticos.
¢) Algoritmos de compresion predictivos.

Compresiéon Huffman

La codificacion de Huffman es un método propuesto en 1952 por David
Huffman (Huffman, 1952). La idea detras de la codificacion de Huffman es
asignar codigos binarios lo mas cortos posibles a aquellos simbolos que ocu-
rren con mayor frecuencia en los datos. Los simbolos con poca frecuencia
tendran asignado codigos binarios de longitud mas grande. El 6ptimo desem-
peno del algoritmo se consigue cuando el nimero de bits asignado a cada
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caracter es proporcional al logaritmo de la probabilidad del mismo.

El algoritmo de Huffman construye un arbol binario mediante el cual,
asigna los codigos a los simbolos de entrada. Se realiza una primera pasada
sobre los datos a comprimirse para obtener las estadisticas de los simbolos;
estos simbolos son ordenados en una lista de acuerdo a su probabilidad. Los
elementos de esta lista ordenada de simbolos seran los nodos iniciales para
la construccion del arbol.

Debido a su facilidad de computo, es ampliamente utilizada en progra-
mas de compresion de datos y en esquemas de compresion de imagenes como
JPEG. Los compresores Huffman presentan las siguientes caracteristicas:

a) Usa codigos de longitud variable, asignando a los simbolos mas frecuen-
tes un codigo de compresion de menor longitud implicando asignar codigos
de mayor longitud a los menos frecuentes.

b) El nimero de bits por codigo de compresion es un niimero entero. Esto
provoca que si la entropia de un simbolo es 2.5 bits, el codigo de Huffman
asignara un codigo con una longitud de 2 o 3 bits, pero no 2.5 bits. Debido
a esto, la codificacion de Huffman no puede ser considerada como un méto-
do de codificacion o6ptimo, pero si es la mejor aproximacion para construir
codigos de compresion con un niimero entero de bits. En consecuencia, seria
imposible la codificacion eficiente de fuentes binarias (que solo generan dos
simbolos) como es el ejemplo de una imagen binaria (que solo tiene dos to-
nos). En estos casos la extension de la fuente es la solucion ya que, en general,
el nimero de simbolos-bloque (formados por la concatenacion de simbolos)
aumentara respecto del nimero de simbolos y si la fuente no es aleatoria,
una representacion de longitud variable siempre sera conveniente.

¢) Aunque los codigos asociados a simbolos diferentes tienen diferente
longitud, éstos pueden ser decodificados de forma tinica e instantanea. Esto
debido a que en la codificacion Huffman se usan codigos instantaneos. Dichos
codigos se basan en que ningun codigo es prefijo (forma parte inicial) de otro.

Para construir un codigo de Huffman normalmente se utiliza un arbol
binario que se construye a partir de las probabilidades de los simbolos que
deseamos codificar. El diseno de dicho érbol se realiza de la siguiente forma:
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Figura 4.2. Creaciéon de un arbol binario dadas las probabilidades de los
simbolos en el mensaje a comprimir

Paso 1. Crear tantos nodos (que serén las hojas del arbol) como simbolos
vayamos a codificar. En cada nodo se almacena el simbolo codificado y su
probabilidad. Estos nodos forman la lista de nodos sin procesar.

Paso 2. Extraer dos nodos (L y R) de la lista de nodos sin procesar que
tengan una probabilidad minima.

Paso 3. Insertar en la lista un nodo que sea padre (F) de los dos nodos
seleccionados. Este nodo no tiene asociado ningtin simbolo y su probabilidad
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serd la suma de las probabilidades de los nodos hijo. Se construye un subéar-
bol siendo F el padre, L y R los hijos izquierdo y derecho respectivamente.
La arista entre los nodos F y L se etiqueta como 0 y la arista entre los nodos
F vy R se etiqueta como 1.

Paso 4. Repetir los pasos 2 y 3 hasta que tinicamente se tenga un nodo
en la lista de nodos sin procesar, nodo que debe tener una probabilidad igual
a 1 y que se llama nodo raiz del arbol de Huffman.

Debido que en cada iteracion se extraen dos nodos de la lista y se inserta
otro, el nimero de iteraciones necesarias para construir un arbol con N hojas
(el nimero de simbolos que se desea codificar) es N. Una vez construido el
arbol, el codigo de compresion asociado a un simbolo se calcula recorriendo el
arbol desde la raiz hasta el simbolo codificado (situado siempre en una hoja).

En la figura 4.2 se muestra un ejemplo de la construccion de un arbol
binario de Huffman.

En el cuadro 4.1 se muestran los codigos correspondientes al ejemplo de
la figura 4.2

Simbolo | Cédigo

B 10

F 11

G 001
A 010
C 011
E 0000
D 0001

Cuadro 4.1. Coédigos de Huffman

Compresion Aritmética.

La codificacion aritmética (Witten et al., 1987) es una técnica que obtie-
ne una buena razon de compresion, aunque es un método lento que requiere
por lo menos de una multiplicacién por cada simbolo de entrada. En teoria,
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la codificacion aritmética asigna un tnico codeword a cada posible conjunto
de datos. La compresion aritmética se basa también en las probabilidades de
ocurrencia de los mensajes emitidos por la fuente de informacion. Se basa
en la representacion de un valor del intervalo [0,1] con mas decimales (mas
precision) entre mas informacion contengan los datos a comprimir. La codi-
ficacion aritmética se realiza a partir de los pasos siguientes:

1. Inicialmente, el intervalo actual es [, H) — [0, 1), donde L es el valor
inferior del intervalo y H es el valor superior.

2. Para cada simbolo s en la entrada se realizan dos acciones:

s Elintervalo actual se divide en subintervalos. El tamano del subin-
tervalo es proporcional a la probabilidad estimada de los simbolos.

= Se selecciona el subintervalo que corresponde a s, este intervalo es
ahora el intervalo actual.

3. Cuando el archivo se ha procesado, la salida final como resultado de
la compresion es un niamero dentro del intervalo actual, generalmente,
aquel que ocupe menos bits.

Para cada simbolo procesado, el intervalo se hace més pequeno y requiere
de mas bits para representarlo. Supongase que se desea codificar la secuencia
de caracteres ABCBAA. Las frecuencias de cada uno de los simbolos son: 3
A’s, 2 B’s y 1 C. Las probabilidades y valores de las variables para cada uno
de los simbolos se muestran en el cuadro 3.5.

Simbolo | Frecuencia | Probabilidad | Rango|L,H| | LR | HR
A 3 3/6 050 | [0.00,05) | 0.00 ] 0.50
B 2 2/6=0.33 [0.5,0.83) | 0.50 | 0.83
C 1 1/6=0.16 [0.83,1.0) | 0.83 | 1.00

Cuadro 4.2. Valores de las variables en la codificacién aritmética

Los simbolos y frecuencias del cuadro anterior se escriben en el archivo
de salida antes de que inicie la compresion del archivo. La codificacion inicia
definiendo dos variables L = 0 y H = 1 formando el intervalo inicial |0, 1).
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Conforme los caracteres a codificar aumentan, el calculo se vuelve mas com-
plicado. El hecho de realizar calculos sobre ntimeros flotantes implica mayor
tiempo de procesamiento haciendo al método lento respecto a otros. Otra de
las ventajas de la codificacién aritmética frente a la codificacion de Huffman
es que la representacion se calcula requiriendo de menos memoria (Witten
et al., 1999). Este algoritmo es muy eficiente, solo que para ejecutarse es
necesario conocer las probabilidades de ocurrencia.

Compresion Predictiva.

Estos algoritmos de compresion intentan predecir el siguiente mensaje o
simbolo de entrada tomando como base de conocimiento los datos procesados
hasta ese momento. La codificacion predictiva presenta las siguientes carac-
teristicas:

Una alta velocidad de compresion /descompresion, al actuar sobre un men-
saje cada vez y realizar una prediccién que generalmente suele ser de baja
complejidad computacional.

= Son totalmente adaptativos.
= Su implementacion generalmente es sencilla.

= En comparacion con los anteriores(semi-adaptativos), la razon de com-
presion es moderada.

En este tipo de codificacion la compresion esta sujeta al éxito o fracaso
de una prediccion, si el mensaje que se encuentra a la entrada coincide con el
predicho, su codificaciéon se podra hacer con menos bits. Si no, su codificacion
se hara con mas bits.

La codificacion predictiva no esté representada por un tnico algoritmo;
aun asi, se tratard de describir un patrén en los pasos que se deben llevar
acabo para codificar una cadena de simbolos usando un algoritmo predictivo,
se debe tener un cuenta que estos pasos no son genéricos. Asi, los pasos serian
los siguientes:
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Paso 1: Se parte de una base de conocimiento inicial, ésta nos ayudara a
que las predicciones iniciales tengan una probabilidad de acierto alta.

Paso 2: Se hace una prediccion acerca del mensaje que llegara. Si acerta-
mos en la prediccion, se procede a codificar el mensaje de una forma tal que
ocupe menos bits. En caso contrario la codificacion se hace mas extensa y la
cantidad de bits usados aumenta.

Paso 3: Se modifica la base de conocimiento con base en el resultado ob-
tenido en el paso 2. Si aun quedan mas mensajes por codificar, entonces se
regresa al paso 2. En caso contrario, la codificacion ha finalizado.

4.3.2. Algoritmos de compresién basados en diccionario

Los métodos basados en diccionario usan el principio de reemplazar ca-
denas de datos con codewords que identifican a esa cadena dentro de un
diccionario (Witten et al., 1999). El diccionario contiene una lista de subca-
denas y codewords asociados a cada una de ellas. El diccionario que contiene
las cadenas de simbolos puede ser estéatico o adaptable (dindmico). Los mé-
todos basados en diccionario, a diferencia de los métodos estadisticos, usan
codewords de longitud fija y no requieren de las estadisticas de los simbolos
para realizar la compresion. Practicamente, todos los métodos de compresion
sustitucionales estan basados en los métodos de compresion desarrollados por
Abraham Lempel y Jacob Ziv en la década de los 70’s, los métodos LZ77 y
LLZ78. En ambos métodos, una subcadena es reemplazada por un apuntador
a donde dicha cadena haya ocurrido previamente en el diccionario, el cual, se
crea dindmicamente. Las principales diferencias entre los métodos sustitucio-
nales radican en como los apuntadores son representados y en las limitaciones
que imponen sobre lo que los apuntadores pueden representar.

Estos algoritmos no requieren un conocimiento de la probabilidad de apa-
ricion de cada simbolo. Por ello seran ttiles en aquellas aplicaciones donde
no sea posible conocer tales probabilidades. Se basan en que algunas cade-
nas de simbolos se repiten frecuentemente. Las cadenas procesadas hasta el
momento pasan a ser parte de un diccionario indexado, el cual puede defi-
nirse de forma explicita o implicita. Durante el proceso de compresion, si la
cadena que se esta procesando, coincide con una entrada en el diccionario, la
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salida emitida por el compresor es el indice asociado a dicha cadena; indices
que generalmente son codigos de menor longitud que la cadena a la que hace
referencia.

Diccionario estdtico: Es apropiado si se conoce la estructura repetitiva
de los datos. Se almacenan en el diccionario s6lo los patrones mas frecuentes
y sus palabras codigo (suelen ser los indices); si los patrones son pocos, las
palabras c6digo son cortas.

Diccionario dindmico: Es apropiado para compresores generales adapta-
bles a fuentes de distintas caracteristicas. Construyen el diccionario conforme
procesan la entrada. En el descompresor se reconstruye el mismo diccionario.

Existen varios algoritmos basados en el uso de diccionarios, la diferencia
fundamental entre todos ellos es la manera en que cada uno crea y gestiona el
diccionario. Los esquemas mas conocidos son: LZ77 y LZ78. Estos esquemas
se han ido optimizando desde el momento de su aparicion. En 1982 James
Storer y Thomas Szymanski presentaron una optimizacion del LZ77, la cual
reducia el tamano de los indices de referencia. Esta optimizacion fue llamada
LZSS. En 1984 Terry Welch present6 y patent6 la optimizacion mas conocida
del LZ78 y la llam¢ el LZW. Mas adelante se describen estas versiones de los
esquemas originales de Abraham Lempel y Jacob Ziv.

Compresion RLE

Es el compresor mas sencillo dentro de los compresores basados en diccio-
nario. Consigue reducir el tamano de las cadenas de entrada eliminando las
secuencias repetidas de caracteres contiguos. Basicamente el funcionamiento
de este compresor tiene como objeto sustituir la secuencia repetida contigua
de un caracter por un par ordenado (“Caracter”, “Numero de veces que se
repite”).

Codificacion RLE (Run-Length Encoding). A continuacion se presenta-
ran de la manera mas general posible, los pasos que se deben llevar a cabo

en este proceso de compresion:

Paso 1: Se establece un apuntador en el primer caracter de la cadena de
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entrada.

Paso 2: Se lee el caracter apuntado y se almacena en cardcter actual, se
ubica en cero el contador de repeticiones y el apuntador se avanza al siguiente
caracter .

Paso 3: Se lee el caracter apuntado por el apuntador y se compara con
cardcter actual; si ambos caracteres son iguales se incrementa en uno el con-
tador de repeticiones y se regresa al paso 3.

En caso contrario, se examina el valor del contador de repeticiones; si éste
es mayor que la longitud minima de ganancia. Se concatena la codificacion
del par ordenado a la cadena de salida; de no ser asi, se concatena a la ca-
dena de salida el cardcter actual tantas veces como lo indique contador de
repeticiones.

Paso 4: Si el caracter apuntado es diferente del indicador de fin de cadena,
entonces regresar al paso 2. De lo contrario la cadena de salida es la cadena
comprimida y la compresion habré finalizado.

Los pasos anteriormente descritos dejan abierta la forma en la que se co-
dificaran los pares ordenados [“Caréacter”, “Repeticiones”|; es precisamente en
esa codificacion donde algunos compresores toman ventaja sobre sus simila-
res RLE.

Un ejemplo para este tipo de compresion, es el considerar una pantalla
que contiene texto en negro sobre un fondo blanco. Habria muchas secuencias
de este tipo con pixeles blancos en los margenes vacios y otras secuencias de
pixeles negros en la zona del texto. Supongamos una tnica linea, con N
representando las zonas en negro y B las de blanco:

BBBBBBNBBBBBBNNNBBBBBBEBBBEBBBENBBBBBEBB
Al aplicar la codificacion run-length a esta linea, se obtiene lo siguiente:
6BN6B3N12BN7B

donde la secuencia obtenida tiene menor longitud al de la original, o sea, se
comprimio.
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Compresion LZ77

En 1977 A. Lempel y J.Ziv presentaron el método de compresion LZ77
(Zivy Lempel, 1977), mediante el uso de un diccionario implicito que consiste
en una porcion de la secuencia previamente codificada, el codificador examina
la secuencia de caracteres de entrada a través de una ventana deslizante
tantas veces como cadenas de simbolos son codificadas y que consta de dos
partes:

s Un buffer de bisqueda: porcion de la secuencia previamente codificada
que establece el diccionario actual.

» Un buffer hacia el frente (look-ahead): porcion de la secuencia no codi-
ficada hasta el momento.

como se ve en la figura 4.3. Inicialmente, el buffer de busqueda puede rellenar-
se con algin simbolo inicial mientras que el buffer hacia el frente se rellena
con los primeros simbolos del archivo de entrada. En la practica, el buffer de
bisqueda es de algunos cientos de bytes mientras que el buffer hacia el frente
es de decenas de bytes.

Buffer de busqueda Buffer hacia el frente

| .

Ak+1 ak+2 ... dk+n Akl Ak L dksnrm dkrmtl L

Archivo de entrada
* a1 az ... dk

Simbolos codificados Simbolos a codificar

Figura 4.3. LZ77

El algoritmo para la codificacion se muestra a continuacion:

1. El codificador busca la subcadena méas grande en el buffer de bisqueda
(de derecha a izquierda) que sea el prefijo del buffer hacia el frente.

a) Si tal subcadena existe, la codificacion consiste de un triplete 7" —
(O, L, C), donde O es la distancia en simbolos desde inicio de la
subcadena encontrada hasta el final del buffer de bisqueda, L es la



60 4. Compresiéon de datos

longitud de la subcadena encontrada y C' es el simbolo siguiente
a la subcadena encontrada en el buffer hacia el frente.

b) Si la cadena no existe, O y L son puestos a cero y C' es el primer
simbolo del buffer hacia el frente (en la figura 4.3, el simbolo

ak+n+1)-

2. Ambos buffers se recorren hacia la izquierda L + 1 posiciones.

Para codificar la secuencia que hay en el buffer hacia el frente look-ahead,
se mueve un apuntador sobre el buffer de biusqueda hasta que se encuentra
una secuencia de caracteres que concuerda total o parcialmente con la cade-
na contenida en el buffer hacia el frente, posteriormente esta coincidencia se
codifica como un triplete ordenado (O, L, C'). La compresion se logra gracias
a que la codificacion de dicho triplete ordenado es de menor longitud que la
codificaciéon de la secuencia original.

La codificacion de una cadena de simbolos se lleva a cabo haciendo uso de
los dos buffers. Durante todo el proceso de codificacion, la cadena de entrada
se divide en pequenas subcadenas que son almacenadas temporalmente en
los buffers mientras son procesadas una a una. L.a secuencia que se esta codi-
ficando es almacenada en el buffer hacia el frente y la secuencia de referencia
o diccionario implicito es almacenada en el buffer de busqueda.

Para codificar la secuencia que hay en el buffer hacia el frente (look-
ahead), se mueve un apuntador de busqueda hacia atras sobre el buffer de
biusqueda hasta que encuentra una secuencia de caracteres que coinciden con
una secuencia idéntica contenida en el buffer hacia el frente. Una vez que
ha encontrado la coincidencia de mayor longitud, se codifica como un tri-
plete ordenado (O, L, C) y se avanza la ventana deslizante en una cantidad
igual a la longitud de la coincidencia (L). La distancia desde la ubicacion del
apuntador de busqueda al inicio del buffer hacia el frente se denomina “Des-
plazamiento” (O) y “Siguiente simbolo” (C') es el simbolo contiguo al ultimo
simbolo incluido en la cadena que coincide. Si no encuentra coincidencia, se
debe concatenar a la cadena de salida el primer simbolo del buffer hacia el
frente y se avanza en un simbolo la ventana deslizante. L.a compresion se
logra gracias a que la codificacion de dicho triplete ordenado es de menor
longitud que la codificacion de la secuencia original.
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La codificacion de los tripletes ordenados (O, L, C') es de suma importan-
cia y determina en gran parte la eficiencia de la compresion; el nico requisito
que debe cumplir esta codificacion, es que el triplete ordenado pueda ser di-
ferenciado de los demés simbolos codificados en la cadena de salida durante
el proceso de decodificacion. Una de las formas mas eficientes de codificar los
tripletes es la presentada en 1982 por James Storer y Thomas Szymanski, en
su modelo llamado LZSS (Storer y Szymanski, 1982). La diferencia principal
es en la salida, LZ77 siempre da un triplete ordenado (O,L,C'), atn si la
coincidencia es de un so6lo byte. La mejora introducida en el LZSS es el uso
de banderas, que ocupan un so6lo bit y nos informan si lo que viene luego es
un simbolo o un triplete.

Existen distintas variantes mejoradas del algoritmo LZ77, cada una de
estas mejoras obtiene una mayor eficiencia al optimizar uno de los siguientes
aspectos del algoritmo basico, tales aspectos son:

(a) Codificacion de tripletes: como se dijo anteriormente, entre menos bits
se usen para codificar un triplete mayor sera la compresion obtenida. La op-
timizacion en este aspecto se lleva a cabo mediante el uso de bits de bandera
como en el caso del LLZSS, que usa un bit para identificar si el simbolo leido
es el inicio de un triplete. De otro modo también se puede optar por una
codificacion de longitud variable de los tripletes. Este algoritmo es usado en
los programas de compresion tales como: pkzip, zip, LHarc, png, gzip, arj.

(b) Tamano de los buffers: El algoritmo LZ77 s6lo hace uso del pasado
cercano. Es decir el espacio de biisqueda de repeticiones esta restringido a
un pequeno subconjunto de un total de todos los simbolos procesados con
anterioridad; el uso de un buffer de biusqueda limitado tiene su justificacion,
en funciéon de un ahorro en el nimero de bits necesarios para codificar los
tripletes, pero hay situaciones en las cuales el uso de un buffer de mayor ta-
mano aumenta en un alto grado la eficiencia de la compresion, al aumentar el
tamano del buffer de bisqueda las probabilidades de encontrar coincidencias
significativas también se incrementan, todo esto con un costo, que consiste en
un aumento en el nimero de bits necesarios para codificar un triplete orde-
nado, de esta forma se eleva el nimero minimo de simbolos en una secuencia
coincidente para que ésta se considere significativa.
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El método LZ77 no requiere de las frecuencias de ocurrencia de los sim-
bolos presentes en los datos que se van a comprimir. El método sélo busca
patrones de subcadena en el buffer de busqueda que ocurran en el buffer
hacia el frente, suponiendo que dichos patrones ocurren continuamente, al
menos dentro de la subcadena que engloba ambos buffers. Si esta suposicion
se cumple en el conjunto de datos que se va a comprimir, el método logra
buenas razones de compresion. El método LZ77 ha sido mejorado desde su
invencion, entre las mejoras destacan la utilizacion de campos O y L de lon-
gitud variable y el uso de diferentes tamanos de diccionario (longitud de la
ventana). La utilizacion de una ventana mas grande implica mayor tiempo de
bisqueda de los patrones y obliga a la utilizacion de mejores estructuras de
datos para realizar la implementacion. Por otra parte, el utilizar una ventana
més grande implica el uso de campos O y L mas grandes con lo que la razon
de compresion se ve afectada. Otro factor a considerarse es la posible expan-
sion del archivo en vez de la reduccion deseada. Debido a que se requiere un
codeword de tres campos, esto puede producir la expansion del archivo de sa-
lida para los casos donde la subcadena encontrada sea de longitud 1 o 2. Una
posible solucion es escribir al archivo de salida codewords cuando la cadena
encontrada sea de longitud mayor a 3 y escribir los simbolos sin comprimir
cuando la cadena encontrada sea de longitud menor o igual a 3. Esto implica
el uso de un simbolo especial que permita diferenciar al decodificador entre
codewords y datos no comprimidos.

Un ejemplo del algoritmo Lempel-Ziv es el siguiente:

1. Inicializar el diccionario que contiene todos los bloques de longitud uno

(D—{ab}).
2. Se busca el bloque mas largo W que haya aparecido en el diccionario.
3. Se codifica W por su indice en el diccionario.

4. Se anade al diccionario W seguido por el primer simbolo en el siguiente
bloque.

5. Regresar al paso dos.

y se obtiene el siguiente resultado (figura 4.4):
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Diccionario
Indice | Entrada | Indice | Entrada
0 a 7 baa
1 b 8 aba
2 ab 9 abba
3 b b 10 aaa
4 b a 11 aab
5 aa 12 baab
6 abb 13 bba

Iﬂlblblﬂlﬂ blb aa blabbla aa albaalb I_).HI
0 3 30 i 4 2 é 5 5 7 3 R

Figura 4.4. Diccionario Lempel-Ziv.

Compresion LZ78

Este algoritmo de compresion basado en diccionario fue presentado en
1978 nuevamente por A. Lempel y J. Ziv (Ziv y Lempel, 1978), en el que a
diferencia de su anterior trabajo el LZ77, no hace uso de una ventana desli-
zante, el LZ78 a cambio construye explicitamente un diccionario. La ventaja
de usar un diccionario explicito es que elimina la limitacién de recurrencia
cercana que suponia el LZ77 con su ventana deslizante, al hacer uso de toda
la informacion procesada con anterioridad la probabilidad de hallar secuen-
cias de simbolos repetitivas aumenta.

El diccionario consiste en una tabla con 2 columnas y n filas, la primera
columna contiene un indice que se asocia al contenido de la segunda colum-
na, la cual contiene secuencias de simbolos que se han encontrado hasta el
momento en la cadena de entrada. El proceso de compresion inicia con un
diccionario vacio y a medida que la entrada es procesada se colocan en el dic-
cionario todas las secuencias que hacen su aparicion por primera vez. Cuando
en la entrada se presenta una secuencia que ya esta en el diccionario, en la
cadena de salida esta secuencia es representada por un par ordenado [indice,
Siguiente simbolo| cada uno de los campos de este par tiene el siguiente
significado:
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» indice: especifica la posiciéon que ocupa en el diccionario la secuencia
previa mas larga que coincide con la entrada.

» Siguiente simbolo: es el codigo del caracter que viene a continuacion
de la secuencia coincidente.

Si no se encuentra coincidencia, i = 0, en cualquier caso cada nueva pareja
generada |indice, Siguiente simbolo| se anade al diccionario.

Se tiene un diccionario que contiene las cadenas que han ocurrido previa-
mente. El diccionario esta vacio inicialmente y su tamano esta limitado por
la memoria disponible. Para ilustrar la forma en la que el método funciona,
se considera un diccionario (arreglo lineal) de N localidades con la capacidad
de almacenar una cadena de simbolos en cada una de ellas. El diccionario
se inicializa guardando en la posicion cero la cadena vacia. El algoritmo de
codificacion se muestra a continuacion:

s Mientras existan simbolos a la entrada

1. S = Null, Pos =0
2. X = siguiente simbolo de entrada, S =5 - X
3. Mientras S exista en el diccionario
a) Pos = Pos(95)
b) X — siguiente simbolo de entrada, S — 5 - X
4. Salida: (Pos, X)

5. Guardar S en el diccionario

El proceso es iterativo y termina cuando ya no existen més simbolos a la
entrada para codificar. En cada iteracion S se inicializa a Null (S — Null
indica una cadena vacia que siempre se encuentra en la posicion cero del dic-
cionario). El simbolo X del archivo de entrada se lee y se busca la cadena S-X
(concatenacion de Sy X) en el diccionario, si la cadena S-X se encuentra
en el diccionario, S es ahora S-X y se lee un nuevo simbolo X. Nuevamente,
se busca S-X en el diccionario y si la cadena se encuentra, se vuelve a leer
otro simbolo de entrada y el proceso se repite buscando nuevamente S-X en
el diccionario. Si la cadena S-X no se encuentra en el diccionario, se guarda
la cadena S-X en una posicion disponible en el diccionario y se escribe al
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archivo de salida la posicion de S dentro del diccionario y el simbolo X.

A diferencia del método LZ77, ahora los codewords se componen solo de
dos campos, un campo apuntador o indice que identifica la posicion de una
cadena dentro del diccionario y un campo que contiene el ultimo simbolo que
se ha leido de la entrada. Entre mas grande sea el diccionario, mas cadenas
son almacenadas y se tienen coincidencias de cadenas mas grandes que me-
joran la razom de compresion, pero se requieren apuntadores més grandes y
el tiempo de buisqueda se incrementa.

El principal problema del LZ78 es que el tamano del diccionario no esta
acotado. En la medida en que aparecen nuevas cadenas, éstas son insertadas
en el diccionario; en la practica, recursos como memoria y velocidad de pro-
cesamiento son limitados; ademas, un diccionario demasiado extenso implica
el uso de indices largos que requieren gran cantidad de bits lo cual termina
por degenerar la eficiencia del compresor, estas limitaciones hacen que en un
momento dado se deba detener la construccion del diccionario y proceder con
alguna de las siguientes alternativas:

* Eliminar el diccionario: Consiste en eliminar algunas de las entradas
del diccionario, la seleccion de las entradas que seran eliminadas se puede
hacer basindose en estadisticas que indican cuales son las entradas menos
referenciadas. Es decir las cadenas menos frecuentes.

* Nuevo diccionario: Consiste en eliminar todas las entradas del diccio-
nario hasta quedar con un diccionario vacio.

* Diccionario estatico: Consiste en detener la inserciéon de nuevas entradas
en el diccionario y a partir de ese momento continuar manejandolo como un
diccionario estatico.

Otro aspecto importante que se debe tener en cuenta a la hora de im-
plementar un compresor tipo LZ78 es la definicion y la administracion de la
estructura de datos del diccionario, la importancia de este aspecto radica en
el uso extensivo que se hace de dicha estructura a lo largo del proceso de
compresion /descompresion.
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Compresion LZW

El método LZW (Welch, 1984) es una variante del método LZ78. El
codeword consiste ahora de tinicamente una referencia a la posicion en el
diccionario de la cadena encontrada. En el caso de codificar simbolos de 8
bits, las primeras 256 posiciones del diccionario se inicializan con los 256 sim-
bolos antes de iniciar la codificacion. Este paso inicial asegura que cualquier
simbolo leido de la entrada siempre se localizara en el diccionario con lo que
es posible manejar inicamente un apuntador a la posicion del diccionario
como codigo de salida. El codificador lee cada simbolo de la entrada y los
acumula en una cadena S. Cada vez que un simbolo X es leido de la entrada,
el simbolo se concatena con S y la cadena resultante se busca en el dicciona-
rio. Siempre que la concatenacion es encontrada en el diccionario, un nuevo
simbolo X es leido de la entrada, se concatena a S y se realiza la bisqueda
de la nueva cadena S-X. Cuando la concatenacién S-X no se encuentra en
el diccionario (S se encuentra en el diccionario pero S-X no se encuentra),
el codificador escribe a la salida la posicion en el diccionario de la cadena S,
guarda S-X en una localidad disponible en el diccionario e inicializa S con
el simbolo X.

4.3.3. Compresion mediante transformada

Esta técnica de compresion consiste en expresar los datos que se preten-
den comprimir en una forma que proporcione algtin beneficio, bien sea que
aplicando la transformada, el volumen de los datos se reduzca o que al aplicar
la transformada, la redundancia presente en los datos pueda ser aprovechada
con mas eficiencia por cualquier otra técnica o algoritmo de compresion.

Estas son transformadas sin pérdida o reversibles que generalmente con-
sisten en una reordenacion de los datos. Obteniendo como salida un volumen
de datos igual al original; pero con la diferencia de que los datos de salida
presentan una alta redundancia.

Transformada de Burrows-Wheeler (BWT).

En el ano 1994, Michael Burrows y David Wheeler publicaron un reporte
de investigacion titulado, “A Block-sorting Lossless Data Compression Al-
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gorithm”, alli se describe un algoritmo para la compresion de datos que se
desarroll6 tomando como base una transformacion descubierta por Wheeler
en 1983 y que hasta ese momento no habia sido publicada (Burrows et al.,
1994).

Basicamente la BW'T es un algoritmo que toma un bloque de datos y lo
reorganiza usando un algoritmo de ordenacion. El resultado es un bloque que
contiene exactamente los mismos elementos que el bloque original, la tinica
diferencia es la forma en la que estan ordenados. La transformacion es rever-
sible, por consiguiente es posible recuperar el orden original de los elementos
sin ninguna distorsion. Es decir, sin pérdida alguna de los datos originales.

El método descrito por Burrows y Wheeler es en realidad un compuesto
de tres algoritmos diferentes:

= [a transformacion Burrows-Wheeler. Un preprocesador sin pérdida que
es parte principal para la clasificacion por bloque en la que los datos
de entrada son reordenados para realizar la compresion. Es importante
para tener una buena tasa de compresion.

= Codificador mowve-to-front. La idea de este esquema es mantener una
lista que representa los simbolos de un alfabeto para posteriormente
comprimirlos.

= Codificador estadistico. Este algoritmo es el que llevara a cabo la com-
presion y una opcion, que generalmente se usa es el de Huffman.

Este algoritmo se usa en el programa de compresion bzip2 que forma
parte del andlisis en el siguiente capitulo. En general, el desempeno de este
algoritmo es bueno, teniendo mejor tasa de compresion que el usado por LZ77.

De estos tres métodos, los dos primeros constituyen la parte fundamental
del algoritmo. Estos dos algoritmos acoplados forman una transformacion
completamente reversible (sin pérdida), permitiendo obtener los datos de en-
trada a partir de la salida de la transformacion. El funcionamiento de este
algoritmo es el siguiente:
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1. El preprocesador de clasificacion opera exclusivamente con base en blo-
ques y lleva a cabo la transformacion BWT. Una forma para entender esta
idea es pensar en el bloque de entrada organizada como una matriz circular
donde, para cada simbolo, los simbolos subsiguientes se utilizan como un pre-
dictor. Esta prediccion se utiliza para agrupar los simbolos con los mismos
vecinos del lado derecho y se realiza como un proceso en dos fases. La primer
fase crea todos los cambios ciclicos del bloque de entrada, cuyo tamano es
normalmente una potencia de dos. La cadena original se mantiene sin cam-
bios en la primera fila de la matriz resultante. Si la longitud del bloque es
n entonces existen tnicamente n rotaciones de la cadena original (a la iz-
quierda). Estas rotaciones son ahora consideradas como los renglones de una
matriz de N x N simbolos.

La segunda fase consiste en el ordenamiento de esta matriz. Este orde-
namiento se hace a partir de su orden lexicografico. Como cada renglon es
una cadena de caracteres, los renglones se ordenan en forma creciente. Asi,
en el primer renglon (indice cero) de la matriz, se encuentra el renglon que
tiene el minimo valor lexicograficamente hablando y en el i-ésimo renglon de
la matriz resultante se localiza el bloque original de entrada. De esta manera
la salida de estas fases consta de:

= La ultima columna de la matriz resultante, o sea, la del lado derecho a
la que se le llama L.

= ; es el indice del renglon donde quedo el bloque o cadena original.

2. Codificador mowve-to-front. Aqui, la codificacion de un caréacter consiste
en el nimero de caracteres distintos que se han visto desde su tltima apari-
cion, en el caso de que ya haya aparecido. Esto significa ir metiendo a una
pila los caracteres que vamos leyendo y el codificador obtiene el indice de
la posicion en la pila del caracter que se haya leido. Enseguida se mueve el
caracter al tope de la pila siendo éste el que se acaba de leer.

3. Los valores obtenidos por el codificador move-to-front se aplican al co-
dificador estadistico que en el caso de este algoritmo de compresion se utiliza
la codificacion de Huffman, asi como en la implementacion de bzip2.

La matriz de transformacion descrita anteriormente puede requerir bas-
tante espacio de almacenamiento y puede resultar un algoritmo no factible
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como tal. Sin en cambio, al acoplarla con un algoritmo de compresion simple,
resulta un buen método.

Un ejemplo de como funciona la BWT es el siguiente:

Se considera la cadena “good, jolly good”, la cual es un ejemplo con re-
dundancia alta. 1) En el primer paso se obtienen los cambios o rotaciones de
la cadena de entrada.

0o 1 2 3 4 5 6 7 8 9 A B C D E F
0 | g o o d j o 1 1 y g o o d
1 | o o d j o 1 1 y g o o d g
2 | o d j o 1 1 y g o o d g o
3 | d | j o 1 1 y g o o d g o o
4 | j o 1 1 y g o o d g o o d
5 | j o 1 1 y g o o d g o o d
6 | j o 1 1 y g o o d g o o d
7 | o 1 1 y g o o d g o o d j
8 | 1 1 vy g o o d g o o d j o
9 | 1 vy g o o d g o o d j o 1
A |y g o o d g o o d | i o 1 1
B | g o o d g o o d | i o 1 1 vy
C | g o o d g o o d i o 1 1 y
D | o o d g o o d |, j o 1 1 y g
E | o d g o o d j o 1 1 y g o
F | d g o o d i o 1 1 y g o0 o

2) En este paso esta la matriz después del ordenamiento de las cadenas.
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012 3 4 5 6 7 8 9 A B C D E F
0 | g o o d g o o d j o 1 1 y
1 | j o 1 1 y o o d g o o d ,
2 | j o 1 1 y g o o d g o o d
3 | d | j o 1 1 y g o o d g o o
4 | d g o o d , i o 1 1 y g o o
5 | g o o d j o 1 1 y g o o d
6 | g o o d g o o d |, j o 1 1 y
7 | j o 1l 1 y g o o d g o o d ,
8 | 1 1 y g o o d g o o d j o
9 | 1 vy g o o d g o o d | i o 1
A | o d | j o 1 1 y g o o d g o
B | o d g o o d |, j o 1 1 y g o
C | o 1 1 y g o o d g o o d j
D | o o d j o 1 1 y g o o d g
E | o o d g o o d |, i o 1 1 y g
F | v g o o d g o o d i o 1 1

3) La cadena en la ultima columna y el indice del renglon de la cadena
original.

“y,dood oloojggl” , 5
4) Aplicando el codificador move-to-front.
121, 45, 102, 114, 0, 1, 36, 0, 1, 113, 1, 0, 112, 110, 0, 3, 5
5) Se convierte a hexadecimal.
79, 2D, 66, 72,0, 1, 24,0, 1, 71, 1, 0, 70, 6E, 0, 3, 5
6) Distribucion estadistica de los caracteres de la cadena de salida.
00: 4; 01: 3; 03: 1; 05: 1; 24: 1; 2D: 1
66: 1; 6E: 1; 70: 1; 71: 1; 72: 1; 79: 1

Se han estudiado diferentes tipos de algoritmos de compresion de datos,
que manipulan las secuencias a comprimir de una manera diferente cada uno
de ellos. Estos algoritmos resultan idoneos para analizar secuencias genéticas
que constan de puros simbolos. En el siguiente capitulo se define otro tipo
de algoritmo de compresion biocompress-2 disenado particularmente para el
analisis de genomas y que formara parte del método propuesto. En este anali-
sis se detectaran y obtendran ciertas caracteristicas a partir de la compresion
de datos.



Capitulo 5

Analisis de secuencias de DNA

En los capitulos anteriores se han estudiado caracteristicas de las secuen-
cias de DNA de los organismos (genomas), asi como la teoria en la que se
basa la compresion de datos, la cual se usa como herramienta para el analisis
de dichas secuencias de DNA.

El analisis de secuencias de DNA y proteinas es un area que ha tenido
un crecimiento significativo en los altimos anos. Existen grandes cantidades
de informacion en bases de datos alrededor del mundo y se requiere cada vez
mas tiempo de procesamiento y mejores algoritmos para su anélisis, lo que
hace necesaria la utilizacion de herramientas matematicas y computaciona-
les, asi como para poder encontrar informacion en las secuencias de DNA
que, por medio de otros métodos, seria dificil. Por lo tanto, en este trabajo
se propone un método bioinformético que conjunta dichas herramientas, el
cual permite obtener informaciéon de los genomas de diversos organismos en-
contrando patrones o segmentos similares en el DNA durante el anélisis.

5.1. Eucariontes, bacterias y arqueas

Los seres vivos se dividen actualmente en tres dominios: bacterias (bac-
teria), arqueas (archaea) y eucariontes (eukarya). En los dominios archaea
y bacteria se incluyen los organismos procariontes, esto es, aquéllos cuyas
células no tienen un nticleo celular diferenciado, mientras que en el dominio
eukarya se incluyen a los animales, hongos, plantas y protistas.
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Originalmente, el término bacteria se aplico a todos los microorganismos
procariontes. Sin embargo, la filogenia molecular ha podido demostrar que
estos microorganismos procariontes se dividen en dos dominios denominados
bacteria y archaea (Woese et al., 1990), que evolucionaron independientemen-
te desde un ancestro comin. Estos dominios, junto con el dominio eukarya,
constituyen la base del sistema de tres dominios, que es actualmente el sis-
tema taxonomico aceptado en biologia (Gupta, 2000).

Archaea es similar a bacteria en la mayoria de los detalles de la estructu-
ra y del metabolismo de la célula pero difiere sobre todo en la composicion
de los lipidos de la membrana celular y en los aspectos genéticos. Asi, la
transcripcion y traduccidon genéticas, los dos procesos centrales de la biologia
molecular, no presentan las caracteristicas bacterianas tipicas sino que son
més similares en muchos aspectos a los encontrados en eukarya. Por ejemplo,
la traduccion usa factores de iniciacion y de alargamiento del tipo eucarionte
y la transcripcion implica proteinas de uniéon como en los eucariontes. Mu-
chos genes ARNr y ARNt de las archaea albergan intrones tinicos que no se
encuentran ni en eucariontes ni en bacterias.

Existen diferencias estructurales en cada uno de los dominios menciona-
dos y esto se debe a la forma en que estan distribuidos y organizados los
nucledtidos dentro del genoma o secuencia de DNA de cada uno de los or-
ganismos. En este trabajo se buscan este tipo de estructuras utilizando los
algoritmos de compresion como herramienta.

Estructuralmente se consideran algunos parametros medibles que se re-
fieren a la composicion del genoma en términos de nucledtidos; por ejemplo,
el %ZACGT, el porcentaje de compresion como una medida de complejidad del
genoma; el %C+G y el %WA+T que aportan la informacion de qué tan rigida
o flexible puede ser la secuencia, ya que es una clasificacion de moléculas a
partir de como es el enlace entre ellas. De manera semejante, varias caracte-
risticas fisicoquimicas del DNA dependen de las interacciones entre las bases
consecutivas, por lo que la identificacion de patrones de las bases vecinas o
més cercanas, dan lugar a una caracterizacion de la secuencia. La flexibilidad
y la rigidez del DNA, dependen de la correlacion local o de primeros vecinos
de los nucledtidos y de su distribucion en la secuencia genética. Asi, el DNA
es una molécula que tiene su propia organizacion estructural y puede ser un
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factor en la evolucion de los organismos de los dominios mencionados a partir
de su evolucion a nivel molecular. (Miramontes et al., 1995) y (Miramontes
y Cocho, 2003)

5.2. Compresion y DNA

Uno de los pioneros en este campo es Eric Rivals (Rivals et al., 1996)
quien introdujo conceptos basicos para el estudio y analisis de secuencias de
DNA por medio de la compresion.

Como ya se ha mencionado, los algoritmos de compresion permiten calcu-
lar una nueva descripcion de los objetos que se comprimen para generar una
representacion mas corta. Para alcanzar esta reduccion se suprimen algunas
regularidades de la descripcion original y se sustituyen mediante un codigo.

Por ejemplo, las repeticiones en el DNA son un tipo de regularidad, un
segmento repetido dado en una secuencia del genoma es una regularidad en
la secuencia. Puede ser sustituida por un cédigo que indique donde esta la
ocurrencia anterior del segmento. Entonces se puede explicar que el origen
del segmento es una duplicacion de otro segmento y proporciona la posicion
y longitud exacta de la primera ocurrencia. Por lo tanto, dando un algoritmo
de compresion y conociendo el tipo de regularidades que codifica, se puede
estudiar la presencia de estas regularidades en una secuencia genética; o sea,
localizar segmentos regulares y entender porqué son regulares al ver su codigo.

Se definira el término de compresibilidad de una secuencia de la siguiente
manera:

Si la secuencia que se utiliza, tiene regularidades o patrones de repeticion
secuencial o especular, se dice que es compresible.

Por ejemplo, considérese la siguiente secuencia:

...... ACGACGACGACGACGACG. .. ...

patron

en la cual el patron ACG se repite varias veces. Por lo tanto, la secuencia es
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compresible.

Ahora, se considera la siguiente secuencia:

en esta secuencia no hay regularidad alguna con la que se pueda comprimir
o reducir en tamano. Entonces, esta secuencia es no compresible.

Una manera de ver estos términos es tomar en cuenta que una secuencia
puede tener su informacién de tal manera que preserve un orden, o de la
misma manera que esté en completo desorden.

Dado que los algoritmos de compresion detectan y codifican segmentos
regulares dentro de los objetos, en este caso, secuencias de DNA, se tiene que
al aplicar un algoritmo de compresion a este tipo de secuencias, detecta qué
tan ordenado es el genoma mediante la asociacion simple:

Orden ——  Compresion alta
Desorden —  Compresion baja
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5.2.1. Biocompress-2

En 1994, se propuso un algoritmo de compresion lossless muy especifico,
llamado biocompress-2 (Grumbach y Tahi, 1994), disenado para la compre-
sién de informacion contenida en las secuencias de DNA, debido a que este
tipo de secuencias es muy particular y especifico. Este algoritmo esta basado
en la deteccion de regularidades, tal como la presencia de palindromos.

El algoritmo combina los métodos sustitucionales y estadisticos y obtiene
una tasa de compresion mayor en el caso de genomas, de tal manera que se
consigue una mejor idea de la relacion necesaria entre la compresion y com-
prension de secuencias genéticas. Este algoritmo es especifico ya que nuestras
secuencias de DNA (genomas) son textos sobre un alfabeto de cuatro letras

{A,C,G, T

Biocompress-2 es una extension del algoritmo biocompress (Grumbach y
Tahi, 1993), el cual usa codificacion aritmética. Como se dijo, este algoritmo
combina un método sustitucional; principalmente se basa en la esencia del
método de compresion introducido por J. Ziv y A. Lempel (Ziv y Lempel,
1977) y un método estadistico, la codificacion aritmética. Este algoritmo co-
difica textos de nuestro alfabeto de cuatro letras en una secuencia binaria.

Dentro de los genomas hay redundancias especificas, llamadas palindro-
mos que se obtienen a partir del proceso de plegado del RNA. Tales repeticio-
nes no existen en textos de lenguaje natural y en lenguajes de programacion,
biocompress-2 las detecta y codifica.

En el capitulo 2 se describio el proceso de como el DNA codifica proteinas
y el papel que tiene el RNA. Asimismo, se explicd que existen varios tipos de
moléculas de RNA que llevan a cabo el proceso de codificacion de proteinas.

Las moléculas de RNA se pliegan de manera complicada. Su estructura
terciaria (i.e., de tres dimensiones) determina sus funciones. Esta estructura
esta ligada particularmente por el acoplamiento entre las bases complemen-
tarias, es decir, entre G - C, A - U. Esto implica que haya pares de subse-
cuencias complementarias de RNA que tienen que acoplarse. A estos pares de
subsecuencias se les llama palindromos o secuencias inversas. La estructura
secundaria del RNA (figura 5.1) es una grafica en dos dimensiones con los
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pares de bases complementarias ligadas. La estructura del RNA es el origen
de la abundancia de los palindromos en el DNA.

Figura 5.1. Estructura secundaria del RNA.

Las secuencias genéticas estan orientadas (capitulo 2). Siempre se leen en
la misma direccién, como por ejemplo, en los textos del lenguaje natural o
en lenguajes de programacion. En el caso de la doble hélice del DNA, las dos
hebras son leidas en direcciones opuestas.

Por lo tanto se definen formalmente los palindromos en el DNA de la
siguiente manera:

Se considera una secuencia de caracteres f sobre el alfabeto {A,C,G,T}:
a1as . ..ay
f denota la secuencia inversa:
ApQp—1 ...071

f7 denota la secuencia obtenida de f mapeando cada caracter a su caracter
complementario, A es mapeado en T y viceversa, C' es mapeado en G y
viceversa. Por ejemplo, la secuencia:
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AACGTT
es mapeada en la secuencia:
TTGCAA.

El par de factores f y f” es llamado un palindromo.

Para detectar todos los factores independientemente de su tamano o po-
sicion, el algoritmo biocompress-2 utiliza una ventana de longitud arbitra-
riamente grande desde la primera posicién en la secuencia, hasta la actual
posicion. La estructura de datos usada para reconocer los factores es un au-
tomata simple.

En cada paso de la compresion, se elige el factor mas largo que comienza
en la posicion actual y buscando un factor el cual empiece en la parte de
la cadena ya codificada. Este factor puede ser un factor idéntico o un palin-
dromo. Entonces es codificado por un codeword copia, es decir, un par de
enteros (I, p), donde [ es la longitud del factor y p la posicion de su primera
ocurrencia.

Cada caracter A, C', G o T puede ser codificado en dos bits de la siguiente
manera; al caracter A le corresponde el “00”, a C' el “017, a G el “10” y a T el
“11”. Estos son codewords literal. Puede suceder que el tamano del codeword
(I,p) asociado a un factor sea mas grande que el tamano del factor mismo
(donde los caracteres son codificados en dos bits). Para evitar la extension
de la secuencia, se codifica un factor f por el par (I,p) solamente si el tamano
del codeword no es demasiado grande relativamente al tamano del factor, es
decir,

|(l,p)] +c <2,

donde [(l,p)| es el tamano de la representacion de (I,p) y ¢ es una constante
proporcional al tamano de control de bits. Si ningtn factor satisface el requi-
sito anterior, el primer caracter se agrega a un buffer y la biisqueda se repite
con los factores que comienzan en el caracter siguiente.

Este proceso da lugar a una alternancia de secuencias de caracteres sin
codificar y de secuencias de pares de ntimeros enteros. Las secuencias de
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caracteres sin codificar se codifican entonces utilizando la codificacion arit-
meética, cuando el tamano de la codificacion aritmética es mas corto que el
tamano de la secuencia misma. De lo contrario, la salida son los codewords
literal correspondientes.

El algoritmo de codificacion aritmética es aplicado repetidamente en cada
secuencia de caracteres entre los codewords copia. La tabla que contiene las
frecuencias se actualiza dindmicamente en cada secuencia y se mantiene para
la siguiente secuencia. Por lo tanto, el codigo de salida contiene tres tipos de
codewords: caracteres en pares de bits (codewords literal), valores numéri-
cos (codewords aritmético) y pares de enteros de la forma (I,p) (codewords
copia). Enfrente de cada secuencia de codeword literal, codeword aritméti-
co o codeword copia, se anade un codeword control indicando el cambio de
semanticas de la codificacion. Esto permite distinguir entre los tres tipos de
secuencias. Los codewords control son enteros especificando el numero de
de caracteres (codewords literal), bytes (codewords aritméticos) o pares de
enteros (codewords copia) respectivamente.

Por ejemplo, la siguiente secuencia:
AACTGTTGTTGTTAGAACTGTTGTT
se traduce en la expresion:
6AACTGT1(7,4)2AG1(10,1)

La eficiencia de la compresion depende del espacio requerido para la co-
dificacion de los enteros. Para los codewords control, se reserva un espacio
variable. Esto es porque el nimero de caracteres no codificados por el méto-
do sustitucional, varia entre uno y algunos miles de caracteres para genomas
grandes. Para codificar tales enteros, se utilizo su codificaciéon en binario.
Existen otras codificaciones para los enteros, como por ejemplo, la codifica-
cion de Fibonacci (Apostolico y Fraenkel, 1987) que es muy utilizada, pero
para los fines de este trabajo, basta con la codificacion binaria de cada entero.

Este algoritmo se implemento6 y en la siguiente seccidon se muestra su fun-
cionamiento y desempeno en comparaciéon con algunos de los métodos de

compresion mencionados en el capitulo anterior.

El algoritmo biocompress-2 se muestra a continuacion:
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begin

1—1;

bool = F;
while (i < n)

do begin

encontrar el factor mas largo f
empezando en una posicion menor que i
comparar el factor en la actual posicién i
sea [1 la longitud y p; la posicion de f

encontrar el palindromo mas largo f’

empezando en una posicion menor que i
comparar el factor en la actual posicién i

sea I la longitud y p, la posicion de f’

if ‘(117p1)| + ¢ >2[; then
if ‘(127]92” + ¢ >2l5 then
salida, el caracter en la posicion i en el buffer
bool — T}
1 =1 +1;
else
if bool — T then
salida, codificacion aritmética o literal del buffer;
salida, el codeword (l2,p2);
vaciar buffer;
bool = F
1 =1+ lo;
else
if bool — T then
salida, codificacion aritmética o literal del buffer;

vaciar buffer;
bool = F

if (‘ll| >|lQ o (lz,p2)| + ¢ >2l5 then
salida, el codeword (l1,p1);
=1+ ly;

else
salida, el codeword (l2,p2);

1 =1+ lo;

end

end

Algoritmo biocompress-2
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5.3. Analisis de genomas basado en técnicas de
compresion de datos

Muchas secuencias de DNA contienen patrones repetitivos. Se utilizaran
las técnicas de compresion de datos para la deteccidén de tales patrones o
regiones en las que se repitan. Esta deteccion es una parte importante del
analisis de secuencias de DNA.

Para empezar con la descripcién, fue necesario obtener las secuencias de
DNA o genomas en su formato FASTA! de la base de datos del “National
Center for Biotechnology Information” (NCBI) (Entrez, 2009); en el caso de
los organismos pertenecientes a los eucariontes se obtienen cromosomas de
su genoma. Estas secuencias se guardaron como un archivo de texto sin la
primer linea descriptiva, sin espacios ni saltos de linea. Cabe recordar que
los genomas de los organismos son una secuencia de letras que pertenecen al
alfabeto A, C, G y T, que son los cuatro nucledtidos.

>gi|30698537 |ref [NC\_003074.4| Arabidopsis thaliana chromosome 3, complete sequence
ACGCCGGCCAGTGAATTGTAATACGACTCACTATAGGGCGAATTGGGCCCTCTAGATGCATGCTCGAGCG
GCCGCCAGTGTGATGGATATCTGCAGAATTCGCCCTTCCCTAAACCCTAAACCCTAAACCCTAAACCCTA
AACCCTAAACCCTAAACCCTAAATCCATAAATCCCTAAAACCATAATCCTAAATCCCTTAATTCCTAAAT
CCCTAATACTTAGACCCTAATCTTTAGTTCCTAGACCCTAATCTTTAGTTCCTAGACCCTAAATCCATAA
TCCTTAATTCCTAAATTCCTAAATCCCTAATGCTAAATCTCTAAATCCCTAGCAATTTTCAAGTTTTGCT
TGATTGTTGTAGGATGGTCCTTTCTCTTGTTTCTTCTCTGTGTTGTTGAGATTAGTTTGTTTAGGTTTGA
TAGCGTTGATTTTGGCCTGCGTTTGGTGACTCATATGGTTTGATTGGAGTTTGTTTCTGGGTTTTATGGT
TTTGGTTGAAGCGACATTTTTTTGTGGAATATGGTTTTTGCAAAATATTTTGTTCCGGATGAGTAATATC
TACGGTGCTGCTGTGAGAATTATGCTATTGTTTTGCAGGTCCTGTTCTTAAT . . . v vviiii e et

Ejemplo de un archivo fasta.

Los genomas de los organismos que se utilizaron para este analisis corres-
ponden a los que se encuentran en el Cuadro 5.1.

Este método para analizar genomas a través de medidas de compresion de
datos no considera la totalidad del genoma ya que el genoma no es homogé-
neo y no se puede analizar en su totalidad sin considerar que éste cambia su

'El formato FASTA, es un formato basado en texto para representar las secuencias de
4cidos nucleicos o las secuencias de proteina.
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Organismo Especie
Homo Sapiens cromosoma 21 eucarionte
Arabidopsis thaliana cromosoma 3 eucarionte
Drosophila melanogaster cromosoma x eucarionte
Caenorhabditis elegans cromosoma 1 eucarionte

Saccharomyces cerevisiae cromosoma 14 | eucarionte

Methanococcus jannaschii arqueobacteria
Sulfolobus tokodaii arqueobacteria
Mycoplasma gallisepticum bacteria
Mycoplasma pulmonis bacteria
Bacillus Subtilis bacteria
Chlamydia trachomatis bacteria
Escherichia Coli bacteria

Cuadro 5.1. Genomas de organismos

estructura a través del espacio. Por lo tanto, la compresion de las secuencias
de DNA se hace para intervalos relativamente pequenos respecto a la cadena
total de un genoma.

Para obtener los intervalos del genoma que se someteran a compresion

se divide la cadena total de DNA en ventanas iguales de longitud n hasta
recorrer todo el genoma de la siguiente manera:

-~ -~

ACGTCGCGTA. ..., ATCGTAGGCT ... ... GCTTACG ...

n n
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Sea n el tamano de la ventana. Para obtener cada una de las ventanas
se empieza desde el primer elemento del genoma de izquierda a derecha y se
consideran los primeros n elementos. Después se seleccionan los siguientes n
elementos a partir del elemento n+1. El siguiente paso es obtener los siguien-
tes n elementos a partir del elemento 2n-+1 y asi sucesivamente hasta que se
terminan los elementos del genoma.

En caso de que la longitud del genoma no sea multiplo del tamano de
las ventanas, entonces la ultima subsecuencia del genoma cuyo tamano sera
menor al de la ventana no se considera y no se comprime.

Para el analisis en este trabajo se consideraron las ventanas sobre el geno-
ma con traslape, esto es, no empezando en la primera letra de la que consta
el genoma, sino que la ventana se defini6 a partir de un cierto nimero de
letras a partir de la primera. Por ejemplo:

ACGTCGCGTA. ..... ATCGTAGGCT . ..... GCTT ACG . ..

v~ g
n n

Sin embargo, al aplicar la compresion con este tipo de ventana con tras-
lape, asi como al utilizar la que empieza con la primera letra del genoma, los
resultados obtenidos no cambiaron significativamente, por lo que es lo mismo
considerar cualquiera de estos dos tipos de ventana para este analisis. Aqui se
consideraron las ventanas sin traslape para recorrer el genoma desde el inicio.

Cada ventana se comprime con algunas técnicas de compresion de da-
tos mencionada en el capitulo anterior. Para este trabajo se utilizaron los
siguientes programas:

e gzip - programa basado en el algoritmo de codificacion Lempel Ziv
(LZ77).

e bzip2 - programa basado en los algoritmos de compresion Burrows
Wheeler y codificacion de Huffman.

e bhiocompress-2 - programa basado en los algoritmos de codificacion Lem-
pel Ziv (LZ77) y codificacion aritmética.
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para la compresion de cada una de las ventanas de tamano n a lo largo de
los genomas y asi, poder calcular su tasa de compresion.

Las versiones de los programas gzip y bzip2 son las versiones de software
libre, dentro de las distribuciones de linuz. El programa biocompress-2 es
una implementaciéon disenada para este trabajo en el manejo y andlisis de
las ventanas de compresion. Se implement6 en el lenguaje C++ en el siste-
ma operativo linux, siendo este programa, el que obtiene una mejor tasa de
compresion para el analisis de secuencias de genomas o secuencias de letras
especificas como lo son las secuencias de ADN {A,C,G,T}. Este resultado se
verda a continuacion en las graficas obtenidas en este andlisis con ventanas
sobre los diversos genomas y con diferentes tamanos de ventanas.

Como se ha mencionado, los genomas son secuencias de letras que pueden
llegar a miles o millones de letras, por ejemplo, se supone que el genoma de
algin organismo consiste en una cadena de 1,000,000 de letras, entonces se
puede dividir esa cadena en 1,000 intervalos o ventanas de tamano 1,000 y
aplicarle el algoritmo de compresion a cada ventana obteniendo como resul-
tado una serie de 1,000 tasas de compresion, es decir, una tasa de compresion
por cada ventana.

Cada tasa de compresion se calcula de la siguiente manera:

tamano original — tamano codificado

compresion = = —
tamano original

donde este valor es una proporcion de compresion y al multiplicarlo por 100
se obtiene el porcentaje de compresion.

Asi, para cada ventana de tamano fijo se calcula su tasa de compresion;
estos porcentajes se almacenan uno por uno en un archivo hasta recorrer
todo el genoma y obtener las tasas de todas las ventanas de longitud n de
las que consta el genoma.

Debido a que la longitud de los genomas completos de los distintos orga-
nismos varia mucho, existirain genomas en los que se tenga un niimero menor
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o mayor de ventanas. Como en el caso, por ejemplo, del genoma del virus
bacteri6fago? que tiene aproximadamente 5x10° pares de bases a diferencia
del tamano del genoma del Homo sapiens de aproximadamente 3x10° pares
de bases.

Las series de las tasas de compresion se almacenan en un archivo para
cada organismo y para cada ventana de diferente longitud; éstas a su vez son
graficadas como se vera mas adelante.

En este analisis de genomas se han variado los siguientes parametros
externos:

e La cadena de DNA (genoma de un organismo)
e El algoritmo de compresion

e El tamano de cada ventana o intervalo dentro del genoma.

El tamano de cada ventana se vario entre 1,000 y 10,000 para diferentes
genomas.

De acuerdo con el anélisis que se realizd, se encontré que la grafica de
tasas de compresion para genomas iguales, con tamanos de ventanas iguales,
pero con algoritmos de compresion diferentes, son cualitativamente iguales.
Anteriormente se hizo notar que el mejor algoritmo de éstos es el biocompress-
2 pues las tasas de compresion resultaron ser mejores y mas altas que las
obtenidas con gzip y bzip2. Sin embargo, esta mejora no se vio reflejada en
las cualidades de las graficas.

A continuacion se muestran los resultados de las graficas para diferentes
genomas de organismos a los cuales se les aplico el anélisis. Como se verd,
en los siguientes casos, se ejecutd el andlisis variando el tamano de los inter-
valos en que se divide el genoma notdndose que mantiene cierta estructura
en la grafica y mostrando que hay zonas en las que el genoma tiene ciertas
regularidades que pueden indicar la existencia de alguna estructura dentro
del genoma.

2Virus que infecta exclusivamente a bacterias.
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Las gréaficas representan los porcentajes de compresion de cada intervalo
en que se divide el genoma, el eje X corresponde al nimero de ventana en
que se dividi6 el genoma y el eje Y corresponde a la tasa de compresion de
cada una de esas ventanas.

El primer organismo al que se le aplico el analisis
fue a la planta Arabidopsis thaliana y se analizd su
cromosoma 3.

En la figura 5.2 se muestra la grafica de la serie que contiene los tasas de
compresion para el cromosoma 3 del genoma de la Arabidopsis thaliana con
tamano de la ventana 10,000 y con el programa de compresion gzip. Como
se ve en la grafica, la mayor parte de los porcentajes de compresion esta
entre el 68 % y el 70 %, pero hay ciertas ventanas en las que se eleva mucho
el porcentaje sobresaliendo de los deméas e indicando la presencia de cierta
estructura dentro de la secuencia.

Porcentajes de compresion athaliana ventana 10000 gzip alisado
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Figura 5.2. Porcentajes de compresion para el cromosoma 3 del genoma de
A. thaliana con intervalos de 10,000 bases, con compresion gzip.
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En la figura 5.3, inicamente se cambid el algoritmo de compresion a bzip2,
manteniendo el cromosoma 3 del genoma de la Arabidopsis thaliana y el ta-
mano de la ventana (10,000). Con este algoritmo de compresion, mejoro la
tasa de compresion pero se mantuvo el patron de la grafica con respecto al
obtenido con el gzip.

Porcentajes de compresion athaliana ventana 10000 bzip2 alisado
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Figura 5.3. Porcentajes de compresion para el cromosoma 3 del genoma de
A. thaliana con intervalos de 10,000 bases, con compresion bzip2.

En la figura 5.4, nuevamente se ejecuto6 el anélisis cambiando el algoritmo
de compresion al biocompress-2, con el mismo genoma y el mismo tamano de
la ventana, y también se mejoraron los porcentajes de compresion, oscilan
por el 74 % la mayoria de ellos, pero sin modificar cualitativamente el patron
de la grafica.

Ahora, en la figura 5.5, se muestran las tres graficas juntas de cada uno de
los algoritmos de compresion (gzip, bzip2 y biocompress-2) utilizados para es-
te tamano de ventana fijo (10,000). Como se puede apreciar, el biocompress-2
alcanza mejores tasas de compresion que los otros dos, pero la grafica man-
tiene su estructura con cualquiera de los algoritmos.
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Figura 5.4. Porcentajes de compresion para el cromosoma 3 del genoma de
A. thaliana con intervalos de 10,000 bases, compresion con biocompress-2.
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Figura 5.5. Porcentajes de compresion para el cromosoma 3 del genoma de
A. thaliana con intervalos de 10,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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A diferencia de la figura anterior, en la figura 5.6 se fijo el tamano de la
ventana en 5,000 para recorrer el cromosoma 3 del genoma de la Arabidopsis
thaliana. Se puede observar que nuevamente el biocompress-2 obtiene me-
jores porcentajes, pero se mantiene el patréon en la grafica, para los tres
algoritmos de compresion.

De las figuras 5.5 y 5.6 se muestra que el genoma de la Arabidopsis thalia-
na contiene zonas en las que tiene mayor compresibilidad, esto es, en donde
el porcentaje de compresion se eleva. Como se ve en las graficas, estas zonas
de mayor compresibilidad coinciden al variar el programa de compresion, por
lo que independientemente del algoritmo que se use, en esa parte de la se-
cuencia de DNA del genoma existe alguna estructura mas ordenada que en
el resto y estos algoritmos de compresion son capaces de detectarla. En el
capitulo anterior, se mencion6 que cada uno de estos programas se basan en
diferentes algoritmos o métodos de compresion dentro del esquema lossless.
En el caso del biocompress-2, esta compresibilidad se debe a que en esta zona
del genoma encuentra palindromos, pero también encuentra redundancia de
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Figura 5.6. Porcentajes de compresion para el cromosoma 3 del genoma de
A. thaliana con intervalos de 5,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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informacion dentro del genoma.

La obtencion de mejores tasas de compresion con el programa biocom-
press-2 se debe a que este algoritmo de compresion esta disenado para la
compresion de secuencias sobre alfabetos de 4 letras {A,C,G,T}.

Para el estudio del Homo sapiens se conside-
r6 el cromosoma 21, uno de los mas pequenos
de todo el genoma. Los resultados del analisis
con los algoritmos de compresion se muestran a
continuacion.

Se eligen ventanas de tamano 10,000 y 5,000 para cada uno de los pro-
gramas de compresion utilizados en este método.
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Figura 5.7. Porcentajes de compresion para el cromosoma 21 del genoma del
H. sapiens con intervalos de 10,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.

De la misma manera que en el analisis para el genoma de la planta A.
thaliana, en el cromosoma 21 del Homo sapiens, existe una zona en la que
se nota una mayor compresibilidad hacia el final del genoma independiente-
mente del programa de compresion que se haya utilizado, esto se observa en
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las figuras 5.7 y 5.8.

Las figuras 5.7 y 5.8, corresponden al tamano de ventana 10,000 y 5,000
respectivamente en las que se muestran los tres programas de compresion
utilizados y en los que nuevamente el programa biocompress-2 obtiene mejo-
res tasas de compresion.
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Figura 5.8. Porcentajes de compresion para el cromosoma 21 del genoma del
H. sapiens con intervalos de 5,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.

Como se ha mostrado con estos organismos hasta el momento, se obser-
va que en algunas zonas de los genomas existen subsecuencias con un valor
de tasa de compresion mucho més alto que en el resto del genoma. En esta
zona de mayor compresion, existe cierta redundancia en la secuencia capaz
de localizarse independientemente del algoritmo de compresion que se utilice.

Otro organismo perteneciente al dominio de los
eucariontes es la Drosophila melanogaster tam-
bién conocida como la mosca de la fruta. Para
este organismo se analiz6 el cromosoma X.
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Para esta secuencia genética de la misma manera se hizo el analisis para
ventanas de tamano 10,000 y 5,000, en las cuales se tiene una estructura
diferente a los demas eucariontes analizados.

En la figura 5.9 la estructura del genoma muestra un poco mas de varie-
dad, siendo que tiene mas zonas que alcanzan una tasa de compresion mayor
a la que predomina a lo largo del genoma.

De igual forma en la figura 5.10 se observa la misma estructura que cuando
se analiz6 para las vantanas de tamano 10,000 para el genoma de la mosqui-
ta, por lo que tampoco depende del nimero de ventanas que se consideren
para cambiar la estructura al comprimir. Esto pasa para todos los genomas
analizados.
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Figura 5.9. Porcentajes de compresion para el cromosoma z de la D. mela-
nogaster con intervalos de 10,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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Figura 5.10. Porcentajes de compresion para el cromosoma x de la D. mela-
nogaster con intervalos de 5,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.

Otro organismo eucarionte es el gusano Caenor-
habditis elegans para el cual se analizé su cro-
mosoma 1.

En la figura 5.11 se muestra el anélisis para el cromosoma 1 del genoma
del gusano Caenorhabditis elegans en el que aparecen zonas con alta com-
presion a lo largo de la secuencia, dando informacion acerca de que existe alta
periodicidad en estos segmentos, En este caso, existen més zonas con tasas al-
tas de compresion que los anteriores eucariontes. Nuevamente los algoritmos
de compresion detectan las mismas zonas en las que tiene patrones caracte-
risticos para esta secuencia genética solamente que con diferentes porcentajes
de compresion. A diferencia de los anteriores organismos, el C. elegans tiene
zonas de mayor compresion con respecto al promedio que se obtiene a lo lar-
go de su cromosoma. Para este genoma se presenta la grafica utilizando una
ventana de tamano 10,000.
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Figura 5.11. Porcentajes de compresion para el cromosoma 1 del genoma de
C. elegans con intervalos de 10,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.

El analisis se ha realizado con genomas correspondientes a organismos
eucariontes, por lo que a continuacion se presentaran algunos que pertene-
cen a los procariontes (bacterias y arqueobacterias).

El organismo Mycoplasma pulmonis es una bac-
teria responsable de enfermedades respiratorias
en los ratones, sin embargo es interesante el ané-
lisis con esta bacteria

Para el caso del Mycoplasma pulmonis, perteneciente al dominio de las
bacterias, es muy evidente la zona en la que el porcentaje de compresion es
alto con respecto a las demas ventanas, dando una estructura al genoma muy
particular. Por lo que estas ventanas con altas tasas de compresion dentro
del genoma de este organismo se diferencian en su secuencia y en la que debe
existir alguna otra funciéon dentro del organismo (figuras 5.12 y 5.13).

El tamano de las ventanas a comprimir para este genoma se modifico,
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Figura 5.12. Porcentajes de compresion para el genoma del Mycoplasma
pulmonis con intervalos de 1,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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Figura 5.13. Porcentajes de compresion para el genoma del Mycoplasma
pulmonis con intervalos de 2,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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fijando cada una de ellas en 1,000 y 2,000, debido a que el tamano del geno-
ma total es menor en comparacion de los genomas de los eucariontes, pero
es suficiente para seguir obteniendo caracteristicas importantes en el anélisis.

Nuevamente se muestra que el mejor compresor es el biocompress-2, im-
plementado para este trabajo y junto con los otros compresores bzip2 y gzip,
mantienen el patréon de la grafica.

Con los resultados obtenidos de algunos genomas analizados, es posible
senalar que al encontrar zonas en las que los porcentajes de compresion son
altos, se demuestra que en esa zona tienen redundancia de informaciéon y eso
hace que se encuentren alejados del azar, esto implica que las secuencias de
DNA no sean en su totalidad como se pudiera pensar, una secuencia total-
mente azarosa.

El siguiente organismo para analizar es Sulfo-
lobus tokodaii que pertenece al dominio de las
arqueobacterias proveniente de los manantiales
de Japon y su crecimiento es 6ptimo en ambien-
tes de temperatura de 80°C.

La estructura de las graficas obtenidas al aplicar los compresores a este
organismo, tiene un patron diferente a los que se han analizado ya que las
regiones o subsecuencias del genoma donde se encuentran los porcentajes de
compresion mas altos, precisamente se encuentran al inicio del genoma y al
final de éste.

Por ser una arqueobacteria el genoma de Sulfolobus todokaii, su lon-
gitud también es pequeno a comparacion de los eucariontes y por lo tanto
se consideran 1,000 y 2,000 el tamano de las ventanas con que se recorre el
genoma para obtener los porcentajes de compresion, sin embargo a pesar de
los algoritmos de compresion se sigue manteniendo la estructura cualitativa
de la grafica (figura 5.14 y 5.15).
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Figura 5.14. Porcentajes de compresion para el genoma de Sulfolobus to-
kodait con intervalos de 1,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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Figura 5.15. Porcentajes de compresion para el genoma de Sulfolobus to-
kodait con intervalos de 2,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.
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Este andlisis se ha hecho para organismos dentro de los dominios de los
seres vivos pero que pasa cuando se genera una secuencia pseudo-aleatoria

que simule una secuencia genética, esto es que contenga los cuatro nucleoti-
dos del DNA.

La figura 5.16 muestra la diferencia de utilizar el genoma de un orga-
nismo, a utilizar una secuencia pseudo-aleatoria en la que no existe algin
patron dentro de la grafica de porcentajes de compresion. Se observa que es
casi constante todo el genoma y la secuencia no tiene alguna estructura que
pueda comprimirse méas que el resto del genoma. Por lo que no tiene zonas en
las que pueda haber algiin tipo de redundancia como es el caso de las secuen-
cias genéticas de organismos. Esto hace posible senalar que los genomas de
los organismos, no sean completamente azarosos, es decir, que existe cierta
redundancia o repeticion de informacion dentro de las subsecuencias.
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Figura 5.16. Porcentajes de compresion secuencia pseudo-aleatoria con in-
tervalos de 1,000 bases, con biocompress-2, bzip2 y gzip.



Capitulo 6

Resultados y discusion

Al aplicar este método para el anélisis de genomas, se obtienen resultados
que permiten observar caracteristicas estructurales dentro de las secuencias
de DNA analizadas.

En el analisis aplicado al cromosoma 21 del genoma del Homo sapiens se
obtiene que al final de la secuencia, existe un porcentaje de compresion mas
alto en comparacion con el que se tiene a lo largo del resto del cromosoma. Si
se considera que este cromosoma esta compuesto de poco més de 34 millones
de nucleotidos, la zona donde existe mayor compresion ocurre en las tltimas
6 millones de bases aproximadamente.

Analizando esa zona de la secuencia en particular, se obtiene que el por-
centaje del nimero de C y G, %(C + G), por ventana en esta zona, esta por
encima del promedio de este porcentaje a lo largo del cromosoma (Li y Mi-
ramontes, 2006); entonces, si los algoritmos de compresion comprimen mas,
es porque existe mas estructura en estas secuencias y posiblemente haya una
periodicidad estructural en esta zona, por lo tanto estas subsecuencias donde
aumenta el porcentaje son méas compresibles. Al ser C y G los nucleotidos
que presentan triple enlace en la doble hélice, se esperaria que en esta parte
sea mas rigida la molécula del DNA (figura 6.1).

Otro resultado que se obtuvo con este método es el que aparece cuando
se analiza el genoma de la bacteria Mycoplasma pulmonis, el cual tiene un
poco menos de un millén de nucledtidos. Los resultados mostrados anterior-
mente para este organismo muestran que existe un conjunto de secuencias
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Figura 6.1. Grafica que muestra el promedio del valor del %(C+G) del cro-
mosoma 21 del Homo sapiens como una linea constante y al final se observa
la zona en la que este porcentaje esta por encima del promedio.

muy localizado en las que el porcentaje de compresion es mas elevado que
en el resto del genoma. Resulta interesante ya que es una zona relativamente
pequena donde este porcentaje se incrementa siendo muy notorio el cambio
de la tasa de compresion.

Particularmente este método permite obtener las secuencias o segmentos
que sobrepasan algin umbral del valor de compresion; esto es, en la grafica
de las tasas de compresion de los organismos los picos méas altos que se en-
cuentran en las zonas en que se comprime més la secuencia y asi se procede
a analizar por separado cada secuencia obtenida en este proceso.

Estas secuencias se analizaron comparando su contenido con algunos re-
sultados obtenidos de un banco de genes. Al obtener las secuencias donde este
porcentaje es alto y analizarlas en la base de datos de BLAST (Blast, 2009)
resultd que exactamente en esa zonas de mayor compresion existe un tandem
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de genes vsa® presente en este genoma (Shen et al., 2000). Cabe resaltar que
no es facil encontrar estos genes expresados en esta forma en algin otro ge-
noma, pero implica que existe cierta periodicidad en esta parte del genoma y
que los algoritmos de compresion los detectaron de una manera satisfactoria,
demostrando que son una buena herramienta para detectar caracteristicas
estructurales en las secuencias de DNA. Este resultado se compara con lo
reportado en (Chambaud et al., 2001) en el que se detecta estos mismos vsa
genes por medio de otro método presentado en ese trabajo (figura 6.2).
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Figura 6.2. Grafica donde se muestra que al analizar el %(C+G) del genoma
de Mycoplasma pulmonis, la localizacion de los vsa genes es en el mismo
lugar donde se obtienen porcentajes de compresion en el anélisis de genomas.

Es interesante senalar que esta bacteria tiene un bajo contenido de %(C'+
() pero en estas zonas donde existe un alto porcentaje de compresion, tam-
bién existe un %(C+G) mas alto al del resto de genoma, y por lo tanto al
igual que en el caso de Homo sapiens existe una caracteristica estructural

Variable surface antigen. Estos genes codifican las proteinas de superficie V-1 y la
variaciéon de estas proteinas contribuyen a la gravedad de las enfermedades respiratorias
en los ratones.
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especial para este genoma.

Aqui la importancia de este analisis que utiliza herramientas computacio-
nales y que se obtienen resultados comparables con los reportados con otras
metodologias moleculares. Estos resultados son posibles al considerar a los
genomas como cadenas de simbolos y mas en especifico de un alfabeto de 4

letras {A,C,G,T}.

El analisis para la arqueobacteria Sul folobus todokaii nuevamente per-
mite ver una estructura muy particular para su genoma. Al principio del
genoma tiene un alto porcentaje de compresion asi como al final de la se-
cuencia, es interesante ya que si se unen los dos extremos resulta un genoma
“circular”. Es un caso que comparado con los eucariontes y bacterias permite
diferenciarlo debido a esta estructura obtenida a partir de comprimir su se-
cuencia con ventanas moviles.

En el caso de la secuencia pseudo-aleatoria, esta cadena demuestra no
tener ninguna estructura, pero por otro lado el contenido de A, C, Gy T
esta distribuido a lo largo de la secuencia pero sin ningiin patréon de repeticion
comparado con cualquier genoma de organismos aqui analizados.

6.1. Conclusiones

El anéalisis que se presenta en este trabajo es una propuesta para el estu-
dio de secuencias de DNA o genomas, ya que es un caso de estudio actual en
disciplinas como la bioinformatica, genémica o medicina en las que se trata
de entender el DNA de los organismos a partir de su composicién tanto es-
tructural como funcional, asi como de rescatar informacién contenida en el
DNA. Esto es posible por la disponibilidad de los genomas completos de una
gran variedad de organismos en el formato de 4 letras en los bancos de ge-
nes que en este caso, son el elemento principal para el analisis bioinformético.

Dado que la molécula del DNA tiene sus procesos biologicos en los que
codifica informacion, en este analisis, se buscan secuencias con patrones o

segmentos que nos permitan explicar esos procesos de codificacion.

Los resultados obtenidos al analizar las secuencias de DNA, permiten ob-
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servar que existen zonas dentro de los genomas en las que es evidente que
no son azarosas y por lo tanto, se tiene mayor compresibilidad. A partir de
esto, se dice que presentan redundancia. Debido a que los sistemas redun-
dantes presentan mayor compresibilidad, es posible que sean tolerantes a la
presencia de errores, pero sin pérdida de informacion. Esto permite que las
secuencias de DNA sean capaces de sufrir algiin error o alteracién, como es
el caso de alguna mutacion, toleren el error y mantengan su estructura, ya
que los organismos viven en una diversidad de ambientes y que esto implica
que se puedan adaptar para sobrevivir dependiendo de la estructura de su
genoma.

Este analisis conjunta herramientas y bases tedricas tanto matematicas
como computacionales, asi como de la teoria de la informacién que permiten
llevar a cabo un estudio dentro de las secuencias genéticas en su represen-
tacion de texto o cadenas de letras y permiten descubrir caracteristicas del
DNA de los distintos organismos. También ayuda a encontrar diferencias y
semejanzas en la distribucion de la informacion en la molécula del DNA.

Para poder hacer este anélisis, se hace un estudio global de lo que es el
campo de compresion de datos para poder aplicarlo al método de analizar
secuencias genéticas.

Un punto importante es que al utilizar técnicas de compresion de datos,
los genomas se interpretan como un texto sobre el alfabeto de 4 letras, sin
utilizar ninguna caracteristica fisicoquimica del DNA y esto permite manipu-
lar de forma sencilla las secuencias para poder asi, encontrar subsecuencias
en las que se presentan determinadas caracteristicas estructurales que repre-
sentan zonas en las que el DNA aporta informacién que no podria ser vista
de otra manera para el andlisis de los organismos.

La implementacion del algoritmo de compresion biocompress-2 permite
encontrar ciertas estructuras dentro de los genomas, a las que se llaman pa-
lindromos y esto permite inferir que existen zonas dentro del DNA en las
que la informacion esté situada con cierto orden y por lo tanto se encuentran
alejadas del azar ya que mantienen una estructura especial y se mostro que
al aplicar los otros algoritmos de compresion, la estructura de las secuencias
se mantiene invariante.
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Se muestra que las secuencias alcanzan un promedio de porcentaje de
compresion similar a lo largo de sus secuencias; sin embargo, se logra identi-
ficar diferentes estructuras en los porcentajes de compresion para los genomas
mientras que la secuencia pseudo-aleatoria es constante, independientemente
del algoritmo de compresion que se utilice.

El resultado de aplicar los algoritmos de compresion a las secuencias ge-
néticas también implica obtener una medida de la informacién que hay en
las cadenas por lo que la compresion puede ser interpretada como una medi-
da de complejidad del DNA, ya que se demuestra que las secuencias no son
aleatorias ni periddicas. Esto es que la informaciéon que se encuentra en el
DNA pertenece a una zona muy particular entre lo homogéneo y la zona que
no distingue algtin patron, o sea, el azar.

También se detectd que el lugar (las ventanas) en el que aparecen los
nucledtidos C y G, tiene una mayor estructura en cada genoma y, gracias a
esto, presentan ciertos patrones dentro de la secuencia y permiten distinguir
propiedades de cada secuencia.

Durante el anélisis se encontraron secuencias en las que dentro del ge-
noma existen (codifican) segmentos con cierta informacion, como es el caso
de los genes encontrados para el genoma del mycoplasma pulmonis. Esto se
debe a que se detectan caracteristicas estructurales y espaciales dentro de la
secuencia genética y se espera que presenten algin tipo de informacion. Sin
embargo, al encontrar segmentos que contienen cierta informaciéon o redun-
dancia en las bases contenidas ahi, no garantiza saber el funcionamiento, ya
que la funcionalidad del DNA es un concepto mas complejo que el simple
hecho de tener la secuencia.

Esto abre la oportunidad para trabajo futuro de profundizar en este ana-
lisis y compartir conocimiento con biologos genéticos, genomistas y molecu-
lares para interpretar si realmente estos segmentos que tienen mayor com-
presibilidad obtenidos en el anélisis para diferentes genomas codifican algin
gen o tienen un significado biol6gico que permita comprender y obtener la
mayor informacion posible que aportan estos segmentos, como en el caso del
Homo sapiens y de la bacteria Mycoplasma pulmonis.

De esta manera se pretende compartir conocimiento entre la biologia y
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las ciencias de la computacion dando cauce a resultados de gran interés para
ambas ciencias, proponiendo lineas de investigacion en las que se tenga un
mejor conocimiento de la evolucion, comportamiento y funcionalidad de la
molécula del DNA.

Por lo tanto, esto es una invitacion al trabajo interdisciplinario, donde el
estudio de las secuencias del DNA representa un problema de la biologia que
se aborda desde la perspectiva de las matematicas, la teoria de la informacion
y las ciencias de la computacion bajo el enfoque de los sistemas complejos.
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