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Medida de similitud para formas discretas usando
un coédigo cadena de pendiente acumulada

Eduardo Ramén Lemus Velazquez

Tesis de Maestria en Ciencias de la Computacion
Noviembre, 2008

Resumen

Se propone una medida de similitud entre formas 2D orientadas compuestas de cel-
das regulares y representadas por un nuevo coédigo de cadena. Este codigo representa
el contorno de formas discretas mediante la pendiente acumulada hasta cada uno de
los vértices sobre el contorno y es llamado Cédigo Cadena de Pendiente Acumulada
(Slope Accumulation Chain Code, SACC'). Se presentan algunas de las propiedades
del codigo y se incluye una propuesta de métodos para rotar, escalar y hacer trans-
formaciones en espejo para formas representadas por su codigo. Posteriormente, se
hace un analisis de los principales métodos de alineamiento de cadenas basados en
Programacion Dinamica y a partir de ellos se genera una medida de similitud. Fi-
nalmente, con el fin de ilustrar la medida de similitud se presentan algunos de los
resultados usando formas reales. Este trabajo esta motivado por la idea de convertir
un problema de emparejamiento de formas (shape matching) en uno mas simple
de emparejamiento de cadenas (string matching) en el que no se requiera la repre-
sentacion de la imagen en el plano cartesiano, significando un ahorro en tiempo de

procesamiento y en espacio de almacenamiento.



Capitulo 1

Introducciéon

A la fecha es clara la dependencia que existe hacia las bases de datos dadas las
grandes ventajas que éstas representan en el almacenamiento de grandes voltiimenes
de datos, la ejecucion de busquedas considerablemente mas rapidas, los eficientes me-
canismos con los que pueden representar relaciones y ademés muestran una interfaz
uniforme mediante el uso de lenguajes para el almacenamiento y recuperacion.

En un primer plano parece cubierto un buen porcentaje de los requerimientos
del manejo de datos, sin embargo, existen aun muchas areas que quedan por ser
explotadas y un caso concreto es el manejo de imégenes en bases de datos.

El area de imagenes al momento ha sido muy estudiada y frecuentemente hay
mejoras a los procesos de extraccion de informacion. La representacion de la forma
de los objetos es uno de estos procesos muy importantes que siempre han sido tema
de estudio en Vision Computacional.

Entre las representaciones de formas 2D se encuentra uno de los codigos de ca-
dena mas citados en la actualidad propuesto por Bribiesca [1,2] y publicado en 1999
llamado Codigo Cadena Vértice ( Vertez Chain Code, VCC'), el cual permite analizar
mucha de la informaciéon de la forma de un objeto sin tener que ir a su representa-
cion en el plano cartesiano. Entre las propiedades que destacan de este codigo esta
el hecho de ser invariante a la rotacion, a la traslaciéon y de ser necesario al punto

de inicio de la cadena. Muchas aplicaciones interesantes usando representaciones de
1



2 E. Lemus

cadena en el reconocimiento de objetos han sido reportadas en distintos trabajos.
Freeman [3| plantea que en general, un esquema de codificacion para estructuras

de linea debe satisfacer tres objetivos:

1. La fiel preservacion de la informacion de interés;

2. El almacenamiento compacto y conveniente que después permita el ser desple-

gado; y

3. La facilidad para cualquier procesamiento que se requiera.

Existen diversos codigos de cadena que satisfacen estas tres condiciones y VCC es
uno de ellos. El objetivo planteado en este trabajo consiste en usar estas represen-
taciones lineales para decidir que tan parecidas son las formas discretas que estos
codigos representan.

En realidad existen ya muchas técnicas que dan aproximaciones a un resultado de
similitud entre formas discretas bajo distintas circunstancias [4,5]. Esas técnicas van
desde algo muy simple como encontrar la maxima correlaciéon entre dos matrices que
representan la imagen, hasta cosas més complejas como la aproximacion de B-splines
a segmentos del contorno, pero en cualquier caso trabajando directamente sobre la
representacion de la imagen en el plano cartesiano. Lo que se intenta lograr en este
trabajo es hacer dicha aproximacion sin requerir del almacenamiento y manipulacion
directo de la imagen debido a la complejidad que agrega al procesamiento y al gran
espacio que requiere el almacenamiento de muchas imagenes. Para ello, se parte del
hecho de que una cadena puede tener concentrada una gran cantidad de informaciéon
del objeto que se esta analizando. En una cadena estara concentrada la informacion
del contorno de una forma discreta y sobre ella se estaran encontrando caracteristicas
representativas del objeto.

En el Capitulo 2 se presenta un nuevo codigo de cadena con algunas de sus prin-

cipales caracteristicas y que presenta algunas ligeras ventajas sobre VCC para la
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comparacion de formas discretas. Ademas se describen algunos algoritmos de trans-
formacion que permiten rotar, trasladar y obtener el reflejo de una forma discreta
representada por dicho codigo.

Posteriormente, se presentan las bases de los algoritmos de alineamiento entre
cadenas. El problema planteado de encontrar un alineamiento 6ptimo entre cade-
nas, cominmente usado en areas de la Biologia para comparar cadenas de ADN,
es equivalente al problema de encontrar la maxima similitud entre cadenas. Estos
algoritmos de similitud se describen con méas detalle en el Capitulo 3.

Finalmente, en el Capitulo 4 se aplican los algoritmos anteriormente descritos
para definir la similitud entre c6digos cadena que representan formas discretas, es-
perando que se cumpla que a mayor similitud de la cadena, mayor sea la similitud
entre los objetos descritos por esos codigos.

La solucién propuesta queda especificamente limitada al trabajo con el contorno
del objeto mediante su codigo de cadena.

Puntualizando la aportacion de este trabajo, se tiene entonces que las dos princi-
pales contribuciones son, por un lado la presentacién de un nuevo cédigo de cadena
para representar formas discretas describiendo algunas de sus propiedades, y por
el otro lado la extraccion de una medida de similitud entre coédigos cadena usando

algoritmos de alineamiento 6ptimo.






Capitulo 2

Codigo Cadena de Pendiente
Acumulada (SACC)

En esta seccion se presenta el Codigo Cadena de Pendiente Acumulada (Slope
Accumulation Chain Code, SACC'), como obtenerlo y algunas de sus principales
caracteristicas. Una importante simplificacion estd en asumir que se trabaja con
objetos que ya han sido aislados del resto de la imagen mediante un proceso eficiente
de segmentacion y que posteriormente fueron binarizados. Estas entidades, llamadas
formas discretas [1], son formadas por celdas regulares. La Figura 2.1 muestra una
forma discreta compuesta de celdas de forma (a) rectangular, (b) hexagonal y, (c)
triangular. En el contenido de este trabajo, la longitud [ de cada lado de la celda

regular seré igual a 1.

La frontera de una forma discreta compuesta de celdas regulares puede ser re-
presentada por su codigo de cadena. Considerando que este documento se concentra
en trabajar con formas, se manejaran curvas cerradas aunque ésto no limita a que

se pueda representar cualquier tipo de curva discreta.

Para el caso de celdas rectangulares, otra simplificacion asumida es la de estar
trabajando con figuras 4-conectadas sin hoyos, excluyendo asi algunos problemas

cominmente presentados en la literatura [6].
5



6 E. Lemus

(a)

(c)

Figura 2.1: Formas discretas compuestas de celdas regulares: (a) rectangulares; (b) hexagonales; (c) triangulares

2.1. Definiciones

2.1.1. Elemento de una cadena

Un elemento a; de una cadena indica el valor de una pendiente acumulada hasta
el i-ésimo vértice ubicado sobre el contorno de la forma discreta. Esto nos sugiere
entonces, que existe una dependencia al punto de inicio en donde el valor acumulado
de la pendiente empieza siendo 0. Més adelante se mencionan a detalle aspectos

relacionados al punto de inicio para figuras orientadas.

El valor de incremento en la pendiente de la i-ésima posicién es obtenido con la

formulas:

T
slope; = 3 B; (2.1)

donde slope; es el incremento a la pendiente en el i-ésimo vértice sobre el contorno,
B; es la cantidad de celdas del objeto en contacto con el i-ésimo vértice y T es la

cantidad de celdas totales en contacto con cualquier vértice de la malla (Figura 2.2).
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(a) (b) (c)

Figura 2.2: Los valores de incremento para los vértices marcados son: (a) -1; (b) -0.5; (c) -1. Las celdas del

objeto se muestran sombreadas y las del fondo en blanco

En general, el valor de cualquier elemento a; de la cadena SACC' se puede en-

contrar con la formula:

slope; 1=1

slope; +a;—1 i>1
Las Figuras 2.3(a-c) muestran 3 formas discretas sobre los 3 tipos de celdas
regulares. Para cada una de estas formas, se marca sobre cada vértice del contorno

el valor de la cadena SACC que corresponderia de acuerdo a cada tipo de celda.

12
5 4
5 4 12
5 54 1 2
5 4 N
4 H
5 4 12
! :
i H
5 =4
[ 2
o L 2
. l 2
4 3 11
4 |ERE]
43 BEE ]
47323 2 43 Z3 2
4 E
(a)
112212122212232232111212123232 0510151005101510051.0 222222323233312121233334444445
332333343433233343443444555434 1510151015201510051.0 5434445464646566T 7565656756767
44544545545454 05100510151015201520 67676
15202520152025202520
25201520252025202520
2530253035303530253.0
2530353025303530353.0
35303530
(d) (e) ()
L=74 L=74 L=65

Figura 2.3: (a-c) Formas discretas con su cédigo SACC; (d-f) Cédigo SACC recorrido en sentido de las manecillas
del reloj; (g-i) Longitudes de los codigos
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2.1.2. Una cadena

Una cadena A es una secuencia ordenada de elementos y queda definida por:

A=aay...a, ={a; : 1 <i<n} (2.3)

donde n es la cantidad de elementos de la cadena. Al ser una secuencia ordenada,
serd importante la seleccion del sentido de recorrido de la forma discreta para la
obtencion de la cadena. De las formas discretas de las Figuras 2.3(a-c) se generan
las cadenas SACC de las Figuras 2.3(d-f) usando el orden de recorrido en sentido
de la manecillas del reloj y que es el mismo orden que se usard en el resto del

documento.

2.1.3. La longitud de una cadena

La longitud L de una cadena es la suma de las longitudes de sus elementos:

L=nl (2.4)

donde n es la cantidad de elementos de la cadena y [ la longitud de una arista de la
celda regular.

Para el caso de las Figuras 2.3(a-c), sus longitudes aparecen en las Figuras 2.3(g-
i) respectivamente, asumiendo como ya se habia dicho, que las celdas regulares tienen

una longitud de 1 en cada uno de sus lados.

2.1.4. Derivada de una cadena

La primera derivada de una cadena SACC A se denotada como A’ y tiene en
cada uno de sus elementos a; la diferencia entre el elemento a; y el elemento a;_; de
A. La longitud de la cadena A’ es igual a la longitud de la cadena A.

/

! ! !
A =ayay...a,=0a; a3 —a; a3 —as ... Ay — Ap_1 (2.5)
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La siguiente formula define el valor de cada elemento en A':

T+a1—an 1=1
a = (2.6)

a; — a1 1l<i<n

Es de notar que el primer elemento de la cadena derivada es a; — 0 puesto que la
pendiente acumulada de inicio es 0. Esto ocurre porque para curvas cerradas 1" = a,,
(2.1.5). Es por esto que se pone a a; como primer elemento.

La primera derivada de una cadena SACC (SACC”) representa un cédigo cadena
en si mismo con propiedades muy parecidas a las de VCC' [1] entre las que destaca
la invarianza a la rotacién. Ademas, en la primera derivada de una cadena SACC,
el valor asignado a cada elemento de la cadena es independiente al punto de inicio
desde el que se esta calculando su codigo SACC.

La Figura 2.4(a-c) muestra una forma representada sobre celdas regulares rec-
tangulares, hexagonales y triangulares respectivamente y la Figura 2.4(d-f) tiene
la primera derivada del codigo SACC de esas cadenas. Dada la similitud en algu-
nas de las propiedades de VCC con el codigo cadena de primera derivada de SACC
(SACC"), es posible establecer una relacion que convierta de un codigo a otro, Figura
2.4(g-1). Primero, para convertir de codigo SACC” a VCC se usa la formula:

T

vee; = 5 — sacc

(2.7)

’
i
., . ’ .o, .
donde vee; es el i-ésimo elemento de la cadena VCC' y sacc; el i-ésimo elemento de

la cadena SACC’. En sentido inverso, la formula mantiene la misma estructura
)

T
sacc; = o — UCCi (2.8)

Finalmente, para poder regresar de una cadena SACC’ a una cadena SACC

sacc; = Zsacc} (2.9)

j=1
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12
5 4
5 4 i 2
5 54 L 2
5 4 A
4 2
5|4 1|2
p i
i H
5 3y
[ 2
o L 2
. l 2
43 11
4 |FE]
43 BEE Bl
47323 2 43 Z3 2
4 2
(a) (c)
l1010-11-1100-1101-101-1-120 l12123131223121321332
01-11-111-11-110-110001-11 21313%113131231222131
l10-11001-110-1100100-1-11 32312213123122122331
0o01l1-101-110-11-11-1 2213213123131 3
(d) (9)
5.5%5.5-5-5.5.5-5-5.5.5-5.5-5.5.5 l11122112211212112221
5-5-5.5-5 5-5.5 .5-5.5 .5-5 .5-5.5 21211211212112211212
5-5-5.5.5-5 5-5 .5-5-5.5 .5-5 .5-5 l12211212121121121221
5-5.5.5-5.5.5-5.5-5-5.5-5 .5 .5-5 2112211212121 32
5.5 .5-5.5-5 .5-5 .5-5
(e) (h)
2000001-11-1100-21-11-111 133333242423365242422
oo0oo01l10000010-1-11001-12-2 33323333323442332415
2-22-11010-21-11-111-211-11 15142323524 2422522432:2
11-11-1 4 24 2 4
(f) 0]

Figura 2.4: (a~c) Formas discretas con su codigo SACC'; (d-f) Primeras derivadas SACC de los co6digos anteriores;
(g-1) Codigo VCC de los codigos anteriores

2.1.5. Teorema 1: Ultimo elemento en una curva cerrada

Para cualquier forma discreta compuesta de celdas regulares, la cadena SACC
que representa su contorno es siempre una curva cerrada y el dltimo elemento de

esa cadena es igual a T'.

2.1.6. Teorema 2: Angulo de cambio

Para cualquier forma discreta compuesta de celdas regulares, el angulo de cambio
0; en su i-ésimo vértice en el sentido en el que ser recorre el contorno queda definido

por la siguiente ecuacién y se ilustra en la Figura 2.5:

~360° slope;

0; -

(2.10)
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-90 -60°
0
!' Euj

(a) (b)

Figura 2.5: Valores del angulo de cambio en celdas: (a) rectangulares; (b) hexagonales; (c) triangulares

2.2. Nivel de anidamiento

Al igual que el codigo de cadena propuesto por Freeman (FCC) [3], SACC tra-
baja sobre figuras orientadas y es sensible al punto de inicio e indirectamente a la
rotacion. Por esto, el valor de un elemento de la cadena representa una direccion,
que a diferencia de F'CC' donde los valores son arbitrarios, en SACC representan la
pendiente acumulada desde un punto determinado hasta ese elemento. Esto permi-
te entre otras cosas, diferenciar entre dos elementos que tienen la misma direccién
pero distinto nivel de anidamiento del elemento en el contorno. En la Figura 2.6
se resaltan dos elementos con la misma direcciéon y que sin embargo tienen valores
distintos debido a sus niveles de anidamiento diferentes. El elemento con valor 1
tiene un nivel de anidamiento 1 mientras que el de valor 9 pertenece a un segmento
del contorno que entra en una especie de espiral que da dos vueltas completas y se
encuentra en la tercera de estas vueltas por lo que tiene un nivel de anidamiento 3.

El nivel de anidamiento se puede obtener por la ecuacién:

L%J a<0
N(ai)=<0  a;,=0 (2.11)
\ ’7;1—‘ a; >0

donde N es el nivel de anidamiento, a; el i-ésimo elemento de la cadena y o el ntimero
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5]
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[

Figura 2.6: Dos elementos de una cadena SACC con la misma orientacién y distinto valor en SACC debido al

distinto nivel de anidamiento.

2 25 0.0
+ 1 0 3 2 4

(a) (b) (c) (d)

Figura 2.7: Valores de SACC en el nivel de anidamiento 1 en celdas: (a) rectangulares; (b) hexagonales; (c)

triangulares; (d) triangulares alterno

de orientaciones que puede tener cualquier segmento del contorno sobre una arista
de la celda regular: 4 para celdas rectangulares, 6 para celdas hexagonales y 6 para

celdas triangulares. Figura 2.7.

Para aumentar el nivel de anidamiento se debe de entrar en una espiral en la que
cada 360° se aumenta en 1 el nivel de anidamiento hasta llegar al final de la cadena
donde para figuras cerradas vuelve a ser 1 dicho nivel .

Para celdas rectangulares donde una vuelta completa (360°) se logra con 4 in-

crementos de 1 (90°), basta sumar o restar 4 para aumentar o disminuir en uno
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respectivamente el nivel de anidamiento sin modificar la direcciéon de un elemento.

Para el caso de celdas hexagonales son 6 incrementos de 0.5 (60°), por lo que
sumando o restando 3 se modifica en uno el nivel de anidamiento sin modificar la
direccion. Finalmente, para celdas triangulares son 3 incrementos de 2 (120°) lo cual
indica que sumando o restando 6 se modifica en uno el nivel de anidamiento sin
modificar la direcciéon del elemento.

Para comparar direcciones de elementos en una cadena SACC que probablemente
tienen distintos niveles de anidamiento, se debe llevar el valor de elementos al nivel
de anidamiento 1 (Figura 2.7) obteniendo de este modo un codigo similar a FCC.

Es importante notar que para celdas regulares triangulares, al no tratarse de una
malla en la que todas las celdas tengan la misma orientacion, el vértice de inicio es
un pixel con dos posibles orientaciones (Figura 2.8). Para el caso de la Figura 2.8(a),
los ejes son como indica la Figura 2.7(c), y para el caso de la Figura 2.8(b), los ejes
se recorren 1 incremento como se muestra en la Figura 2.7(d).

Una féormula para llevar cualquier elemento SACC a un nivel de anidamiento 1

sin modificar su direccién es:

a; = Mod(Mod(a;,0) + o, 0) (2.12)

;(X/\/\/“\ AVAN

Figura 2.8: Orientacion de pixeles en celdas triangulares: (a) orientacién 1; (b) orientacion 2
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2.3. Posicion relativa y absoluta en la imagen

A partir de una cadena SACC es posible obtener la posiciéon relativa al punto
de inicio de cualquiera de los elementos de la cadena. Es decir, saber cuanto habria
que desplazarse en el plano cartesiano en cada uno de los ejes de la malla para que,
a partir del punto de inicio se llegue a cierto vértice sobre el contorno.

Para esto, se establece un sentido en los ejes. La Figura 2.9 muestra la notacion
que se ha escogido para los ejes en este documento. Por ejemplo, en la Figura 2.9(a)
para el Fje 1-3, cuando el nivel de anidamiento 1 de un elemento a; de la cadena
situado sobre un vértice v con coordenadas (Vgje1—3, Vgjeo—2) sea 1, habra un des-
plazamiento positivo de una unidad en ese eje y sabremos entonces que el vértice
del elemento ;41 esta en la posicion (vgjei—s + 1, Vgje0—2). Si por el contrario, el
nivel de anidamiento 1 del elemento a; de la cadena es 3, habra un desplazamiento
negativo de una unidad sobre el mismo Eje 1-3 y el vértice del elemento a;,; estaria
en la posicion (vgje1—3 — 1, vgjeo—2). Algo equivalente ocurre para el Eje 0-2.

Debido a que para celdas triangulares y hexagonales los vectores base no son
ortonormales, cuando se desplace sobre un eje, existira también un desplazamiento
sobre los demés ejes producto de la proyeccion del desplazamiento original sobre
el resto de los ejes. El Cuadro 2.1 muestra los desplazamientos que se deben hacer
sobre cada eje en funcion del elemento de la cadena en su nivel de anidamiento 1.

En la Figura 2.10 se muestra una forma discreta con su coédigo SACC y la
posicion relativa a un punto de inicio de cada uno de sus vértices.

= () ) ()
25 5 1]

-
0.0
-B 1+ (—)20 05+ - 1+

3 L | 3 2
i (+ =) (+ [
(a) (b) (c)

Figura 2.9: Convencién en el sentido de los ejes de direcciones SACC para celdas: (a) rectangulares; (b)

hexagonales; y (c) triangulares
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|| Eje 1-3 | Eje 0-2 |

0[ 0 1
1 1 0
2] 0 -1
3] -1 0
(2)
| [ Eje 0.5-2 | Eje 1-2.5 | Eje 0-1.5 | | | Eje 1-4 | Eje 2-5 | Eje 0-3
0 0.5 0.5 -1.0 0] 05 0.5 -1.0
1 1.0 -0.5 -0.5 1| 10 -0.5 -0.5
2 0.5 -1.0 0.5 2] 05 -1.0 0.5
3] -05 -0.5 1.0 3] -05 -0.5 1.0
4] -10 0.5 0.5 4] -1.0 0.5 0.5
5] -05 1.0 -0.5 5] -0.5 1.0 -0.5

(b) (c)

Cuadro 2.1: Incrementos en la posicion para desplazamientos sobre celdas: (a) rectangulares; (b) hexagonales;

y (c) triangulares

La posicion relativa de una forma discreta orientada cambia de acuerdo al punto
de inicio que se seleccione. Una forma simple de lograr la invarianza de la posiciéon de
un elemento en la cadena es mediante una posicién absoluta. La posiciéon absoluta
toma un marco de referencia en el que el valor minimo de una forma discreta en

todos los ejes coincide con el valor 0 de cada uno de esos ejes:

Pospiex (i) = posgjex (a;) — min(posgjex(ai), - . ., posgpjex(an)) (2.13)

donde posy;.x (a;) es la posicion absoluta en el Eje X para el elemento i de la cadena
Ay posgjex(a,) es la posicion relativa al inicio en el Eje X para el elemento x de
la cadena A.

Por ejemplo, en la Figura 2.10 el valor de posicién relativa minimo en el Eje 1-3
entre todos los elementos es —2. Entonces, para obtener las posiciones absolutas
en ese eje a todos los elementos hay que restarles —2. La Figura 2.11 muestra las

posiciones absolutas para las formas discretas de la Figura 2.10.
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(0.0) 2(1.0)

5(-1,1) 4(0,1) 2(1.1) 1(2,1) 2(3,1)
o
5(-2,2) 4(-1,2) 1(1.2) 0iz2,2) 1i3.2) 2i4,2)
4(-2.3)  30-1,3) 3(0,3) 214.3)
4(0.4] 2(2.4) 3i3.4) 3i4.4)
4(0,5) 3(1.5) 3i2.,5)

Figura 2.10: Forma discreta con las posiciones relativas de cada uno de sus vértices

‘Ez.n] 2i3,0)
5(1,1) 4(2,1) 2(3.1) 1(4.1) 2(5,1)
2
5(0,2) 4(1,2) 1(3,2) 0(4,2) 1(5,2) 2(6,2)
4(0,3) 3(1.3) 3(2.3) 216.3)
4(2.4) 2441 3(5.4) 3i6.4)
4(2,5) 3(3.5) 3i4,5)

Figura 2.11: Forma discreta con las posiciones absolutas de cada uno de sus vértices
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Esto también permite saber algunas otras propiedades de la imagen como su

ancho W:

W = max(pos*Ejel_g(a,-)) = max(posgje1—3(a;)) — min(posgje1—s(a;)) (2.14)
y el alto H:
H = max(posg;.o_o(a;)) = maz(posgjeo—2(ai)) — min(posgjeo—2(a:)) (2.15)

Para el caso de la Figura 2.11 W =6y H = 5.
A partir de este momento, con el fin de acotar y simplificar las descripciones,
se trataran exlusivamente caracteristicas de formas discretas representadas sobre

celdas regulares con forma rectangular.

2.4. Independencia a la traslaciéon

SACC es invariante a la traslacion debido a que representa el valor de una
pendiente acumulada a lo largo de cada uno de los vértices del contorno de la forma
discreta sin importar donde se localiza ésta. Entonces cada elemento de una cadena
es obtenido sin considerar en ningiin momento la posiciéon del objeto con respecto a

la imagen.

2.5. Punto de inicio

Usando SACC para representar el contorno de formas discretas orientadas com-
puestas de celdas regulares, todas las cadenas son cerradas. El punto de inicio de una
cadena puede ser normalizado considerando una jerarquia en los ejes y una posicion

dentro de ellos.
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|

\ Jerarquia Primaria \ Jerarquia Secundaria ‘

1 | min(posgjeo—2(a;)) | min(posgjei—3(a;))
2 | min(posgjeo—2(a;)) | maz(posgje—s(a;))
3 | max(posgjei—s(a;)) | min(posgjeo—2(ai))
4 | max(posgjei—s(a;)) | max(posgjeo—2(ai))
5 | max(posgjeo—2(ai)) | maz(posgje—s(as))
6 | max(posgjeo—2(a;)) | min(posgje1—s(a;))
7 | min(posgje1—3(a;)) | max(posgjco—2(a;))
8 | min(posgjer—s(ai)) | min(posgjeo—2(a;))

Cuadro 2.2: Definicién de ocho puntos notables en una forma discreta

1(0,0) 201,00

1 2
5(-1,1) a01) o, 21 203.1)
5(-2,2) 4(-1,2) 1(1.2) 0i2.2) 1(3,2) 4,2)
8 3
7
*2.3]  30-1.3) 3(0.3) 24.3)
4
4l0.4) 2241 303.4) (4.4)
6 5
Mo 3.5 (2.5)

Figura 2.12: Ocho puntos notables en el contorno de una forma discreta

RN

S

Figura 2.13: Figuras con su punto de inicio normalizadas
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Para una forma discreta representada sobre celdas regulares rectangulares, po-
driamos definir como notables los ocho puntos descritos en el Cuadro 2.2. Esos
puntos obedecen a una posicién dentro de cada uno de los ejes y la cumplen asig-
nando una jerarquia a cada uno de esos ejes. Cada uno de esos ocho puntos siempre
existe dentro de la cadena y se destacan en la Figura 2.12.

Para el caso del punto notable 1, por ejemplo, podemos ver que corresponde al
vértice sobre el contorno del objeto con la posiciéon minima en el Fje 0-2 y en caso
de haber mas de un elemento con el mismo valor en dicho eje se elige al que tiene
la posicion minima en el Eje 1-3.

Teniendo una serie de puntos que siempre pueden ser identificados en el con-
torno de una forma discreta, resulta posible elegir uno de ellos como punto de inicio
logrando normalizar el punto de inicio en la descripcion de cualquier forma discreta
orientada.

Particularmente, en este trabajo el punto notable 1 sera reconocido como el inicio
de una cadena. Dicho de forma distinta, se esta escogiendo como punto de inicio el
primer vértice sobre el contorno del objeto que se encuentra barriendo la imagen de
arriba a abajo y de izquierda a derecha. La Figura 2.13 nos muestra algunas formas

discretas orientadas ya normalizadas en su punto de inicio.

2.6. Rotacion

Al estar describiendo formas discretas orientadas se entiende que habiendo defini-
do un punto de inicio, SACC no es invariante a la rotacion, sino que por el contrario,
en la orientacion de la forma discreta encuentra més informacion del objeto.

En ocasiones seré tutil rotar el objeto e idealmente se quiere hacer directo sobre
su cadena. SACC soporta rotaciones en incrementos iguales a @ donde o ya habia
definido como el niimero de orientaciones que puede tener un elemento de la cadena.

Para el caso de celdas regulares rectangulares sabemos que o = 4 ya que existen 4

posibles orientaciones para un elemento de la cadena SACC'" arriba, abajo, izquier-
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da y derecha. Esto significa que sobre celdas regulares rectangulares se soportan
rotaciones en incrementos de 90°.

Supongamos que se tiene una cadena A de n elementos que representa una forma
discreta sobre celdas regulares rectangulares, y que se quiere rotar un angulo o
(multiplo del incremento) en sentido contrario al que se obtuvo su cadena SACC.

Previo al proceso de rotacion hay que seguir dos pasos de preprocesamiento que
bésicamente consisten en asegurarse de tener un valor adecuado de « (punto 1) y
tener un arreglo R con la posicion de los potenciales nuevos puntos de inicio (punto
2). Los pasos a seguir para lograr la rotacion son tres (puntos 3-5) y se detallan a

continuacion:

1. Se debe normalizar el nimero de incrementos a rotar llevandolo a un nivel de
anidamiento 1. Esto da como resultado un nimero de incrementos k tal que
0 < k < o. Es importante notar que si £ = 0, la rotaciéon ha sido terminada
porque se intenta rotar un multiplo de 360° lo cual no afecta la orientacion del

objeto. La férmula para normalizar el angulo o de rotacion es

k= Mod (Mod (% o) +o, o) (2.16)
2. Obtener un arreglo unidimensional R de longitud o con las posiciones de los
elementos previos a los posibles puntos de inicio. Para el caso de celdas rectan-
gulares los 4 valores del arreglo estdn definidos en el Cuadro 2.3 y corresponden
a los elementos previos a los puntos notables 1, 3, 5 y 7 considerando que la
cadena SACC fue obtenida en sentido de las manecillas del reloj. La Figura

2.14 muestra resaltados con una flecha esos 4 elementos en el objeto.
3. Restar k£ a todos los elementos de la cadena.
4. Sumar o tnicamente a los primeros R[k] elementos de la cadena.

5. Finalmente, en la cadena hay que hacer un desplazamiento circular a la iz-

quierda de R[k] posiciones.
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’ Indice ‘ Valor
0 Indice del elemento previo al punto notable 1
1 Indice del elemento previo al punto notable 3
2 Indice del elemento previo al punto notable 5
3 Indice del elemento previo al punto notable 7

Cuadro 2.3: Arreglo R con los elementos previos a los posibles puntos de inicio

1(0,0) 2(1,0)

1
5(-1.1) (0.1 b(11) 1(2.1) 2(3.1)
5(-2.2) 4(-1.2) 1(1,2) 0i2.2) 1(3.2) (4.2)
3
7
&z3 313 503 214.3)
4l0.4) 2(2.4) 3(3.4) 3(4.4)

4(0,5)

1,5]

(2,5)

Figura 2.14: Elementos del Cuadro 2.3 marcados con una flecha

El valor de cualquier elemento de la cadena después de haber sido rotado queda

definido con la siguiente féormula:

(
Qg

i AMod(i+R[k]—1,n)+1 —

k=0

1 <n—

R[]

| Mod(i+-RIK~1n)+1 — k+o, i>n— R[k|

(2.17)

El Algoritmo 1 describe la forma de rotar una forma representada por su codigo

SACC, y finalmente, la Figura 2.15 muestra las cuatro posibles rotaciones que se

pueden hacer a la Figura 2.12 asi como los pasos para lograrlo.
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Algoritmo 1 Rotacion de una forma discreta representada por su codigo SACC

ROTATE(A, alpha)
n < Length(A)
k «— Mod(Mod(alpha * 4 / 360, 4) + 4, 4)
FillRArray(R)
for i «— 1 to n do

Ali]

— A[i]

— k

if i <= R[k] then
A[i] « A[i] + 4
1shift (A, R[k])

5 4 s
| 1z
47 3
5| 5 d "
4 3 Z 3 3
o
4 3
=50
l.k=1
2.Rlkl=8
3. A=0110101011
2212233223
4343
4. A=4554345411
2212233223
4343
B.A=1122122332
2343434554
3454

5 4 5
1 ‘2
I ER
a3 T 3
43

l.k=2

2.R[k] =13

3. A=-1001210100
1101122112
3232

4. A= 3443234344
5541122112
3232

5.A=1122112323
2344323434
4554

J b
5 5 4 i |2
4 T3 3
.
4 3 |
4 T3
43 3
@
1. k=3
2. RIk] = 19
3. A=2112321-211
0010011001
2121
4, 4=2332123233
4432455421
2121

5. A=1212123321
2323344344
2544

s 4 |1 2
5 4 Lol 2
a‘ 3 E
4 T3 3
43 3
@
1. k=20

Figura 2.15: Rotaciones de la forma discreta de la Figura 2.14 sobre celdas rectangulares
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2.7. Transformaciones en espejo

Usando SACC' para formas orientadas compuestas de celdas regulares rectangu-
lares es posible hallar el simétrico en el Eje 1-3 (simétrico horizontal) directamente
sobre la cadena de una manera relativamente simple.

Para ello hay que conservar en la cadena A el prefijo de ¢ valores 1, siendo
a1 €l primer elemento distinto de 1 en la cadena A. El resto de los elementos se
le restan a 6 y son ordenados de forma inversa a como aparecen en la subcadena
Aq41Qq+2 - - - . Es decir, el resultado serd un prefijo de ¢ valores iguales a 1 seguido
de una subcadena (6 — a,)(6—p—1) ... (6 — ags1).

Entonces la formula que define como obtener el simétrico sobre el Fje 1-3 para
formas discretas sobre celdas regulares rectangulares es

1, 1< q

aM = (2.18)
06— apygrii, 1>¢q

El Algoritmo 2 describe la obtencién del espejo horizontal de una forma descrita
con SACC. La Figura 2.16 muestra el simétrico sobre el Eje 1-3 de una forma dis-
creta. Obtener el simétrico sobre el Eje 1-3 y después sobre el Eje (-2 es equivalente
a rotar 180° mientras que el simétrico Gnicamente sobre el Eje 0-2 es el simétrico

sobre el Eje 1-3 del resultado de la rotacion anterior (Figura 2.17).

Algoritmo 2 Reflejo horizontal de una forma discreta representada por su codigo

SACC
H_MIRROR(A)

q< 0

while A[q + 1] = 1 do
q«—q+1

W< n+gq

for i « q + 1 to Floor(w / 2) do
tmp < 6 — A[i]
Ali] <~ 6 — Alw + 1 — 1i]
Alw + 1 — i] « tmp
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4 -1 2 - 1 2
5| 1o I 2 5 5 4 |2
43 3 2 7 3 3

73 3 43 3 2

43 3 3

A'=1§21212332233433445456544

Figura 2.16: Simétrico sobre el Eje 1-3 para una forma discreta

2 5 5 4 .
5| 5 4 . 1 |2
4 73 3 43 73 3

E —3 4

Figura 2.17: Simétricos también sobre el Eje 0-2 para una forma discreta

2.8. Escalamiento

Una debilidad que tiene en general cualquier codigo de cadena es su sensibilidad
a la escala. En la mayoria de los casos es muy complicado establecer la relacion
que existe entre dos codigos de cadena que representan la misma forma discreta a
distintas escalas.

SACC es un codigo de cadena que resulta sensible a la escala. Es decir, el codigo

SACC de una forma discreta a cierta escala es distinto del codigo SACC' de la misma
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Algoritmo 3 Algoritmo para escalar un cédigo SACC en un factor r >1
SCALE_UP(A, length, S, slength)
S[0] « A[o0]
lastVal « A[O]
idx «— 1
lastY < Round (posjpj._» (AL0]) * ry)
for j <« 1 to length do
i < Mod (j, length)
switch (Mod (Mod (lastVal, 4) + 4, 4))
case 0 %Va hacia arriba
lastY <« lastY + 1
while (lastY < Round (posjj,_» (A[0]) * ry) do
S[idx] « lastVal
idx « idx + 1
lastY «+ lastY + 1
case 2 %Va hacia abajo
lastY « lastY — 1
while (lastY > Round (posp;_o (A[O]) * ry) do
S[idx] « lastVal
idx « idx + 1
lasry « lastY — 1
if i >0
lastVal « A[i]
Slidx] « A[il
idx <« idx + 1
slength <+ idx — 1

forma discreta a una escala distinta, y resulta muy dificil establecer algin tipo de
relacion directa entre estas cadenas.

A continuacién se describe un algoritmo que permite escalar una forma discreta
representada por su coédigo SACC en uno de los ejes coordenados por un factor

r > 1 (Algoritmo 3).

Este mismo algoritmo puede adaptarse para escalar también el otro eje coordenado o
puede volver a ser usado sin ninguna adaptaciéon sobre el resultado del escalamiento

rotado 90° lo cual dara como resultado una figura escalada en ambos ejes.
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Figura 2.18: Proceso de escalamiento en un factor ry =2

12210121223323344334 11222101121222333223 11222211001122112222
5454 3344433344554544 33332233334444333344
55445544
(a) (b) (c)

Figura 2.19: Escalamiento en factores ry y ry igual a: (a) 1.0; (b) 1.5; (c) 2.0
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Figura 2.20: Proceso de escalamiento en un factor Ty = %
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El algoritmo se basa en la idea de incrementar proporcionalmente en un eje la
posiciéon absoluta de los puntos de la imagen original. Es decir, un elemento a; de
la cadena con vértice en la coordenada (posi;.,_3(ai), posije.o_o(ai)) de la forma
discreta original, tendré su posicion en (posy;., 3(a:), Round(posi,.o_o(ai) *1y)) de
la forma discreta ya escalada por un factor r, en el Eje 0-2.

Una de las ventajas del algoritmo es trabajar directamente sobre la cadena SACC
sin recurrir a ninguna operacion en el plano cartesiano, lo cual permite lograr el
escalamiento con un procesamiento muy ligero ©(n) siendo n la cantidad de vértices
sobre el contorno.

El espacio entre el elemento a;_; y el elemento a; ahora serd ocupado por
Round(posijeo_o(a:i) ¥1y) —posi;.o_o(a;) elementos a; ;1 que corresponden a los pun-
tos agregados producto del incremento del tamano en un eje (Figura 2.18).

La Figura 2.19 muestra formas discretas escaladas por el algoritmo de incremento
dando un resultado similar al de una interpolacion de orden cero o también conocida
como interpolaciéon del vecino mas cercano.

Para el caso de un factor de escalamiento r < 1, a continuacién se propone
un algoritmo que se centra en la misma idea de manipular directamente las po-
siciones absolutas en la cadena, pero con la diferencia que ahora se eliminan ele-
mentos a; de la cadena cuyas posiciones absolutas en el Eje 0-2 sean distintas a
Round(Round(posy;.o_o(ai) * ry)/r,). Figura 2.20(a).

Después de haber eliminado elementos de la cadena en ciertas posiciones de
alguno de los ejes (particularmente se estd haciendo sobre el Eje 0-2) se puede
pensar que un elemento a; de la cadena ya escalada tiene valor de posicién absoluta
en el Fje 1-3 igual que la del elemento a; 1 que lo sucede. Este caso ideal garantizaria
que el contorno que representa la cadena permanezca siendo continuo.

Sin embargo, esto no siempre ocurre y existen algunos casos adicionales que se
deben manejar. Igual que en el Algoritmo 3, cuando la continuidad no se logra se

insertan elementos en la cadena para que vuelvan a hacer continuo el contorno.
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Se detectan 8 posibles casos adicionales al caso ideal que estan descritos en el
Cuadro 2.4 y ejemplificados en la Figura 2.20(b). Ademas se muestra el algoritmo
que resuelve cada uno de esos casos (Algoritmos 5-12) para después ser integrados

en el algoritmo de escalamiento por un factor r < 1 (Algoritmo 4).

’ Caso ‘ Algoritmo ‘
0 IDEAL
ARRIBA-DERECHA-ARRIBA (Algoritmo 5)
ARRIBA-IZQUIERDA-ARRIBA (Algoritmo 6)
ARRIBA-DERECHA-ABAJO (Algoritmo 7)
ARRIBA-IZQUIERDA-ABAJO (Algoritmo 8)
ABAJO-DERECHA-ABAJO (Algoritmo 9)
ABAJO-IZQUIERDA-ABAJO (Algoritmo 10)
ABAJO-DERECHA-ARRIBA (Algoritmo 11)
ABAJO-1ZQUIERDA-ARRIBA (Algoritmo 12)

O T = W DN~

Cuadro 2.4: Casos en el proceso de escalamiento ty < 1

11222211001122112222 12221101211222333223 12210121223323344334
33332233334444333344 3344433345445544 5454
55445544

(a) (b) (c)

Figura 2.21: Escalamiento en factores r; y ry igual a: (a) 1.0; (b) 0.75; (¢)0.5
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Mientras el caso 0 es el ideal, el caso 1 por ejemplo, se distingue porque un ele-
mento a; de la cadena ya escalada, lleva la direccién de un elemento 0 en SACC,
y el elemento a;;; mantiene esa misma direcciéon ascendente en el Eje 0-2 pe-
T0 POSpie1 3(ai) < Posije_s(aiy1) por lo que se denota ese caso como ARRIBA-
DERECHA-ARRIBA. Figura 2.20(b). De este modo pueden ser analizados los otros
siete casos.

La Figura 2.21 muestra formas discretas escaladas por el algoritmo de decremento

y dando resultados aproximados al de una interpolacién de orden cero.

Algoritmo 4 Algoritmo para escalar un cédigo SACC en un factor r, < 1
SCALE_DOWN(A, length, S, slength)
S[0] « A[o0]
lastVal « A[O]
idx «— 1
lastX < pospj.,, 3 (A[0D)
lastY « posp; o (A[0])
for j «< 1 to length do
i < Mod (j, length)
if posyj. 3(A[i]) = Round(Round(posy;., 3(A[i]) * ry)/ry)
or posp;._3 (Ali]l) = Height (A) then
nextVal <« Mod (Mod (lastVal, 4) + 4, 4))
switch (nextVal)
case 0 %Va hacia arriba
Algoritmo 5
Algoritmo 6
Algoritmo 7
Algoritmo 8
case 2 %Va hacia abajo
Algoritmo 9
Algoritmo 10
Algoritmo 11
Algoritmo 12
S[idx] « A[i]
lastVal « A[i]
lastX « pospj;.;_3 (A[Li])
lastY « posp; o (A[il)
idx «— idx + 1
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Algoritmo 5 Caso ARRIBA-DERECHA-ARRIBA de escalamiento ry < 1
if posp,,_ 3 (A[i]) > lastX and posj,, o (A[i]) > lastY then
if nextVal = 2 or nextVal = 3 then
NextIteration
while i > 2 and lastX # posj,, 3 (A[i]) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) = 3 do
S[idx — 2] « S[idx — 1]
idx «+ idx — 1
lastX « lastX + 1
if lastX # posyj., 3 (A[il) then
S[idx — 1] « S[idx — 1] + 1
lastX < lastX + 1
while posy;., 3 (A[i]) > lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX « lastX + 1
S[idx] « S[idx — 1] — 1
idx «+ idx + 1

Algoritmo 6 Caso ARRIBA-IZQUIERDA-ARRIBA de escalamiento ry < 1
if posyj 3 (A[i]) < lastX and posj, , (A[i]) > last then
if nextVal = 1 or nextVal = 2 then
NextIteration
while i > 2 and lastX # posjy, 3(A[i]) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) =1 do
S[idx — 2] « S[idx — 1]
idx +— idx — 1
lastX < lastX — 1
if lastX # pospj.; 3 (A[il) then
S[idx — 1] « S[idx — 1] — 1
lastX < lastX — 1
while posy;.; 3 (A[i]) < lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX « lastX — 1
S[idx] « S[idx — 1] + 1
idx + idx + 1
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Algoritmo 7 Caso ARRIBA-DERECHA-ABAJO de escalamiento ry < 1
if posyj 3 (A[il) > lastX And posj o (A[i]l) = lastY then
if nextVal = 0 or nextVal = 3 then
NextIteration
while i > 2 and lastX # posj, 3 (A[il) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) = 3 do
Slidx — 2] « S[idx — 1]
idx « idx — 1
lastX « lastX + 1
if lastX # pospj_3 (A[il) then
Slidx — 1] « S[idx — 1] + 1
lastX < lastX + 1
while posj,._5 (A[i]) > lastX do
S[idx] « sS[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX < lastX + 1

Algoritmo 8 Caso ARRIBA-IZQUIERDA-ABAJO de escalamiento ry < 1
if posyj. 3 (A[il) < lastX and posjj o (A[i]l) = lastY then
if nextVal = 0 or nextVal =1
NextIteration
while i > 2 and lastX # posp, 3 (A[i]) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) = 1 do
S[idx — 2] « S[idx — 1]
idx «— idx — 1
lastX « lastX — 1
if lastX # pospj.; 3 (A[il) then
S[idx — 1] « S[idx — 1] — 1
lastX < lastX — 1
while posp,., 3 (A[il) < lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX <« lastX — 1
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Algoritmo 9 Caso ABAJO-DERECHA-ABAJO de escalamiento ry < 1

if posp,,_3 (A[i]) > lastX and posj,, o (A[i]) < lastY then

if

nextVal = 0 or nextVal = 3 then
NextIteration

while i > 2 and lastX # posj,, 3 (A[i]) and

if

Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) = 3 do
S[idx — 2] « S[idx — 1]
idx «— didx — 1
lastX « lastX + 1
lastX # pospj., 3 (A[i]) then
S[idx — 1] « S[idx — 1] — 1
lastX «— lastX + 1
while posy;., 3 (A[i]) > lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « didx + 1
lastX < lastX + 1
S[idx] « S[idx — 1] + 1
idx «— didx + 1

Algoritmo

10 Caso ABAJO-IZQUIERDA-ABAJO de escalamiento ry < 1

if posp,,_ 3 (A[i]) < lastX and posj,, o (A[i]) < lastY then

if

nextVal = 1 or nextVal = 0 then
NextIteration

while i > 2 and lastX # posj;., 3 (A[i]) and

if

Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) =1 do
S[idx — 2] « S[idx — 1]
idx «— didx — 1
lastX < lastX — 1
lastX # pospj.; 3 (A[i]) then
S[idx — 1] « S[idx — 1] + 1
lastX «— lastX — 1
while posy;.; 3 (A[i]) < lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « didx + 1
lastX « lastX — 1
S[idx] « S[idx — 1] — 1
idx «— didx + 1
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Algoritmo 11 Caso ABAJO-DERECHA-ARRIBA de escalamiento ry < 1
if posyj. 3 (A[il) > lastX And posj o (A[i]) = lastY then
if nextVal = 2 or nextVal = 3 then
NextIteration
while i > 2 and lastX # posj, 3 (A[i]l) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) = 3 do
Slidx — 2] « S[idx — 1]
idx « idx — 1
lastX « lastX + 1
if lastX # pospj_3 (A[il) then
Slidx — 1] « S[idx — 1] — 1
lastX < lastX + 1
while posj,._5 (A[i]) > lastX do
S[idx] « S[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX «+ lastX + 1

Algoritmo 12 Caso ABAJO-IZQUIERDA-ARRIBA de escalamiento ry < 1
if posyj. 3 (A[il) < lastX and posj o (A[i]l) = lastY then
if nextVal = 1 or nextVal = 2 then
NextIteration
while i > 2 and lastX # posj, 3 (A[i]) and
Mod (Mod (S[idx — 2], 4) + 4, 4) =1
Slidx — 2] « S[idx — 1]
idx « idx — 1
lastX < lastX — 1
if lastX # pospj_3 (A[il) then
Slidx — 1] « S[idx — 1] + 1
lastX < lastX — 1
while posj,._5 (A[i]) < lastX do
S[idx] « sS[idx — 1]
idx « idx + 1
lastX < lastX * 1







Capitulo 3

Algoritmos de semejanza entre

cadenas

Uno de los principales retos planteados en este trabajo es el de entregar una
medida que determine que tan parecidas o en otro caso que tan distintas son dos
formas discretas representadas por su codigo de cadena. El célculo de esta medida
debe de trabajar directamente sobre el mundo unidimensional de una cadena y evitar
resolver el problema con los métodos tradicionales en el plano cartesiano. En esta
seccion se presentan las alternativas para resolver este problema que después seran

probadas y comparadas entre si.

La primera de estas aproximaciones es la del calculo de la subsecuencia comun
mas larga (longest common subsequence, LCS) entre dos cadenas considerando la
longitud de dicha subsecuencia como una medida de similitud. Mas adelante también
sera claro que el problema de la LCS es solo un caso particular del algoritmo de

similitud global entre cadenas [11].

Posteriormente, se estara trabajando con algoritmos con la misma naturaleza de
construccion que la de LCS y que dan por resultado una distancia entre cadenas. La
distancia puede medir la cantidad de cambios a hacer o incluso puede ponderar cada

uno de esos cambios y asociar un costo a cada operacion, en cuyo caso el problema
35
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se convierte en tratar de reducir el costo total para igualar las cadenas.

Finalmente, se presentan algoritmos que arrojan una medida de similitud entre
cadenas y que en realidad estdn tratando de optimizar el alineamiento de cadenas.
En este tipo de algoritmos se puede encontrar la medida de similitud a partir de
un alineamiento global, local o incluso un hibrido global-local entre las cadenas. A
este tltimo tipo de alineamiento también se le conoce como alineamiento hibrido o
semiglobal [13].

Cualquiera que sea la aproximacion para resolver el problema, se esta entregando
un valor que determina la magnitud de la semejanza o desemejanza entre codigos de
cadena y dicha magnitud se puede considerar una medida de similitud o de distancia.
La similitud y la distancia son dos formas de comparacion de cadenas comtnmente
confundidas y, sin embargo, existen diferencias importantes entre ellas.

Cuando se trabaja con similitud, se intenta lograr el mejor alineamiento posible
entre dos cadenas y obtener una puntuacién que defina qué tanto esas cadenas se
parecen entre si. Por el contrario, en el caso de la distancia se asignan costos a las
operaciones bésicas de ediciéon y se busca un alineamiento en el que la composicion
de dichas operaciones tenga el menor costo para convertir una cadena en la otra. Es
decir, contrario a la similitud, la distancia es la medida que dice que tanto difieren dos

cadenas y por eso también se le conoce como medida de disimilitud o desemejanza.

3.1. Subsecuencia comiin mas larga (LCS)

El algoritmo de subsecuencia comun mas larga (longest common subsequence,
LCS) [7] es muy usado en aplicaciones biologicas de comparacion de cadenas de
ADN entre dos distintos organismos. Una banda de ADN se compone de cuatro
moléculas llamadas bases que son adenina, citosina, guanina y timina abreviadas
con las letras A, C, G y T respectivamente y que se repiten de manera no orde-

nada en una cadena. Por ejemplo, el ADN de un organismo puede ser una cadena

X = ACCGGTCGAGTGCGCGGAAGCCGGCCGAA, mientras que el de otro



3.1. Subsecuencia comun méas larga (LCS) 37

organismo puede ser Y = GTCGTTCGGAATGCCGTTGCTCTGTAAA, y llega
a ser comun el querer compararlas para obtener una medida de su similitud.

Una manera de decir que las dos cadenas se parecen entre si es viendo si una
de ellas es una subcadena de la otra, o en su defecto, si hay una subcadena de
longitud lo suficientemente grande de una cadena que también se presente en la otra
cadena. En el ejemplo que se plantea del ADN, ni X ni Y suelen ser subcadenas
de la otra. Otra aproximacién para decir que dos cadenas son parecidas entre si es
verificar si el nimero de cambios necesarios para convertir una cadena en la otra es
lo suficientemente pequeno, y este intento se hace con la distacia de edicion.

Por ahora, para medir la similitud entre las cadena X y Y se encontrara una
tercera cadena Z en la que se incluyen los elementos que van apareciendo tanto en
X como en Y de modo ascendente, aunque no necesariamente de modo consecu-
tivos. Por supuesto, mientras mas grande sea Z, més similares serdn X y Y. En
el ejemplo del ADN, la subsecuencia comun més larga que existe entre X y Y es
7 = GTCGTCGGAAGCCGGCCGAA.

Formalizando un poco, dada una secuencia X = z12s...2,,, se dice que otra se-
cuencia Z = z12...2; €s una subsecuencia de X si existe una secuencia estrictamente
incremental I = 7145...7;, de indices de X tales que para toda j = 1,2, ..., k, se tiene
que r;; = z;. Por ejemplo, Z = BCDB es una subsecuencia de X = ABCBDAB
con su correspondiente secuencia de indices I =235 7.

Dadas dos secuencias X y Y, se dice que Z es una subsecuencia comtun de X y Y si
Z es una subsecuencia de X y también lo es de Y. Por ejemplo, si X = ABCBDAB
y Y = BDCABA, la secuencia BC'A es una subsecuencia comun de X y Y. Sin
embargo, BC'A de longitud 3 no es la subsecuencia comtun mas larga. Tanto BC'BA
como BDAB son LCS de X y Y ya que ambas tienen longitud 4 y no existen
subcadenas comunes entre X y Y de longitud 5 o superior.

En el problema de la subsecuencia comiin maés larga se tienen dos secuencias
X =2129..2,, VY = Y1Y2...Yn, y se desea encontrar la longitud maxima para una

subsecuencia comtun de X y Y. Este problema puede ser resuelto de forma eficiente
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usando Programacion Dinamica [7].

En el algoritmo para la solucién de este problema se define una matriz D de
dimensiones (nx + 1) x (ny + 1) que tendra en su elemento DJi, j| la longitud
de la LCS de las secuencias X; = z1..2; y Y; = y1..y;. Sii = 00 j = 0, una
de las secuencias tiene longitud 0 por lo que que la LCS tendra longitud 0. Una
subestructura para la soluciéon del problema da la férmula:

(
0 =0V j=0
D(i,j) =D —1,j—1)+1 i,j>0 Az =y, (3.1)

\

Basado en la ecuacién anterior, el Algoritmo 13 implementa el calculo de la
matriz D apartir de dos secuencias X = z122...2,,, ¥ Y = y1Y2...Yn, . El algoritmo
también puede manejar una matriz T de dimensiones (nx + 1) x (ny + 1) paralela

a D por si fuera deseado saber la ruta por al que se consiguio6 la LCS.

La Figura 3.1 muestra las matrices generadas por el Algoritmo 13 con las secuen-
cias X = ABCBDAByY = BDCABA. La longitud de la LCS queda en D[m, n]
que para este caso es 4. Si se quiere saber que elementos forman la LCS se puede
hacer una algoritmo recursivo que vaya siguiendo en reversa la ruta trazada por los
elementos de T'. El que exista un elemento T[i, j] =” \_” en esa ruta, significa que

el elemento z; y el elemento y; son iguales y que su valor se debe incluir como un

elemento de la LCS. Para el ejemplo de la Figura 3.1 la LC'S = BCBA.

El tiempo de ejecucion del algoritmo es O(nxny) puesto que se recorre una vez
cada elemento de la matriz y por cada elemento el tiempo de computo es O(1). En
espacio de almacenamiento el algoritmo asi propuesto también requiere de espacio
O(nxny), pero con algunas observaciones, facilmente puede ser reducido a O(2nx)
6 O(2ny ) puesto que lo que interesa conocer es la longitud de la LCS y para ello la
matriz T no es requerida. Las tnicas filas de D que importan son la que esté siendo

procesada y la fila inmediata anterior.
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Algoritmo 13 Calculo de la Subsecuencia Comun Mas Larga (LCS)

LCS(X, Y)
nx < Length(X)
ny < Length(Y)
for i <+ 0 to nx do
D[i,0] «— O
for j «+— 1 to ny do
D[0,j] «— O
for i «— 1 to nx do
for j «+— 1 to ny do
if X[i] = Y[i] then
D[i,j] <« D[i—1,j—1] + 1
T[i,j] «— ‘“\”
else
if D[i-1,j] > D[i,j—1] then
D[i,j] < D[i—1,j]
Tli,j1 « 1>
else
D[i,j] <« DI[i,j—1]
T[i,jl «
return D and T

PR

O X1 o o o o o0 o o
1A el o8 e
2 ®| o Dakala] 12k
3 @) o 1 100 1| ]
s« ®] o0 1 D8
5 D | o 12 2| 2 3 3
s ®| o 1 3 s D
78| o] 3 3 1] 4

Figura 3.1: Representacion de las matrices D y T calculadas con el Algoritmo 13
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3.2. Distancia entre cadenas

Se puede decir que dadas dos cadenas, saber si son iguales es una tarea bastante
simple. No importa qué representan dichas cadenas, ni en el contexto en el que éstas
se presentan, basta simplemente con comparar uno a uno todos sus elementos de
manera ordenada y decidir a partir de la igualdad de todos ellos si las cadenas son
iguales o diferentes. Basta que exista un elemento en la i-ésima posicion de una
cadena que no sea igual al elemento en la misma posicién de la otra cadena para
concluir que se trata de cadenas distintas. Lo mismo ocurre con las diferencias de
una cadena por exceso u omisién de elementos con respecto a otra: si las cadenas

no tienen la misma longitud se puede concluir que son distintas.

Sin embargo, este escenario no siempre es suficiente. Hay ocasiones en las que
dos cadenas no son iguales pero si son parecidas, lo cual suele ser informaciéon im-
portante para tomar algunas decisiones sobre ellas, pero al mismo tiempo convierte
el problema en otro més dificil de resolver. En este nuevo problema ya puede llegar
a ser exigencia el conocimiento de lo que representan esas cadenas, de su naturaleza

y de que factores son importantes para decidir que tan parecidas son entre si.

El problema en su forma més general, es ser capaz de decidir que dos cadenas
se parecen permitiendo un nimero de “errores” en su emparejamiento. Por supues-
to, habra formas de emparejar las cadenas que sean mas convenientes que otras, y
entonces, encontrar la forma de emparejamiento 6ptima sera encontrar aquel empa-

rejamiento en el que el niimero de errores o el costo que estos tienen es minimo.

La naturaleza del problema depende en gran medida del tipo de errores que
se considera manejar y, en dependencia de ello, las soluciones pueden variar desde
algoritmos de orden lineal hasta algoritmos NP-completos [8]. Afortunadamente,
para la naturaleza de los problemas planteados en este trabajo, basta con considerar
aquellos algoritmos definidos en términos de variacion de algunos elementos de las

cadenas y de la modificacion del costo total que se tiene por hacer esas variaciones.

Visto de este modo, parece més claro que el camino a seguir es el de minimizar el
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costo total resultado de convertir una cadena en otra, entendiendo que en cada uno
de los errores de emparejamiento entre cadenas se tendra un costo asociado. Desde
otra perspectiva, el problema se puede observar en términos de la energia minima que
se requiere para convertir una cadena en otra, teniendo que cada cambio realizado
en una cadena demanda energia para ser hecho. Sea cual sea el punto de vista, en
este caso se esta calculando una distancia entre las dos cadenas que mientras menor
sea mas similares seran entre ellas. La distancia aplicada a un conjunto U es una

funcion D : U x U — R tal que

1. D(z,z) = 0 para toda zeU y D(x,y) > 0 para x # y (distancia 0 hacia si

mismo)
2. D(z,y) = D(y,z) para toda x, yeU (medida de distancia simétrica)

3. D(z,z) < D(z,y) + D(y, 2) para toda z,y, zeU (desigualdad del triangulo)

Es importante notar algunas de las restricciones implicitas en estas reglas. Por ejem-
plo, la primera regla muestra que ningtn costo asociado a una operacion de ediciéon
puede tener un valor negativo ya que podria ocasionar que el valor de distancia
total minimo no tuviera sentido. Para la segunda regla es importante notar la si-
metria que existe en la distancia entre cadenas. Otra restriccion se encuentra en la
tercera regla donde la desigualdad del triangulo se logra combinando las dos reglas
anteriores, o de otro modo ésta no se cumpliria. A partir de estas reglas también se
puede observar que la tnica forma para tener una distancia total minima de 0 es
comparando dos cadenas iguales.

Uno de los casos mejor estudiados para problemas de emparejamiento de cadenas
(string matching) permitiendo errores se conoce como distancia de edicion (edit
distance), el cual nos permite eliminar, insertar o remplazar elementos en cualquiera
de las dos cadenas [8]. Si operaciones distintas tienen costos distintos, o incluso, si
los costos asociados dependen de los caracteres que estan siendo evaluados, se esta

hablando de la distancia de edicion general (general edit distance). De otro modo,
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si todas las operaciones y costos asociados a ellas es 1 independientemente de los
caracteres evaluados, se esta hablando de distancia de ediciéon simple o simplemente
de distancia de edicion.

Para este tltimo caso se entiende entonces que la distancia de ediciéon es el
minimo nimero de mutaciones puntuales requeridas para convertir una cadena en
otra y donde una mutacién puntual puede ser la insercion, la eliminaciéon o el cambio

de un elemento de la cadena.

3.2.1. Calculo de la distancia de edicién simple

El algoritmo de Levenshtein es un algoritmo de Programaciéon Dinamica usado
para calcular la distancia de edicién simple o también conocida como distancia de
Levenshtein en reconocimiento al articulo del mismo V.I. Levenshtein [9] en donde
por primera vez se trata el problema de la distancia de edicion de manera formal.

Aunque la definiciéon de distancia de edicion implica que todas las operaciones
son hechas sobre una de las cadenas con el fin de convertirla en la otra cadena, en
ocasiones es mas conveniente pensar la deficiéon como el minimo ntimero de opera-
ciones aplicadas a ambas cadenas con el fin de transformarlas en una tercer cadena
comun. Este nuevo punto de vista sigue siendo consistente con la definiciéon debido
a que la insercion de un elemento en una cadena puede ser vista como la eliminacion
de un elemento en la otra cadena y viceversa [10].

Para dos cadenas X y Y de longitudes ny y ny respectivamente, D(i, j) sera
definida como la distancia de edicion entre X|[1...7] y Y[1...j]. Esto nos sugiere que
para el caso particular D(nx,ny) se obtiene la distancia de edicion entre X y Y.

En general el paradigma de programacion dindmica siempre tiene un componente
de recurrencia que va estableciendo una relaciéon recursiva entre el valor D(i,j) y
los valores de D para un par de indices menores a i y j. Para D(i,j) donde ya no
existen indices mas pequenos de i o de 5 se deben definir de manera explicita los

llamados casos base o condiciones base. En el problema de la distancia de edicién,
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estas condiciones base se establecen cuando 7 o j son 0 y quedan definidas como:

D(i,0) =i

D(0,j) =J

La condiciéon base D(i,0) = i es claramente correcta porque la tnica forma de
transformar los primeros i caracteres de X en 0 caracteres de Y es borrando cada
uno de esos i caracteres. Analogamente, la condicion base D(0,j) = j es correcta

por la misma razon.

La relacion de recurrencia para D(i, j) con valores de i y j mayores de 0 es:

D(i,j) =Min(D(i— 1,7 —1)+t(i,5),D(i—1,j)+1,D(i,j — 1)+ 1)

donde ¢(i,7) = 0 si X[i] = Y[j] y t(i,j) = 1 en otro caso. La correctez del algoritmo
puede ser probada [10] pero dicha prueba no se incluye en este trabajo. Las relaciones
de recurrencia entonces obtenidas para el célculo de la distancia de edicién se pueden

describir de la forma:
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j i=0
1 7 =0
(D(i—l,j)+1,
Min § D(i,j —1) + 1, i,7>0 N X[i] =Y]j]
D(i, j) = 4 (3.2)
>D(i—1,j—1)
D(i—1,7)+1,
Min § D(i,j — 1) + 1, i,7 >0 N X[i] #Y][j]
\ | Dii—1.j-1)+1

Otro componente importante del paradigma de programaciéon dindmica aplicado
al problema de la distancia de edicion es el de usar las relaciones de recurrencia
anteriormente obtenidas para el computo eficiente del valor D(nx,ny). Una apro-
ximacion ingenua a la soluciéon del problema seria codificar las relaciones de recur-
sion para que dadas las entradas nx y ny en la funciéon D de distancia se calcule
D(nx,ny) haciendo las llamadas recursivas necesarias dentro de la funcién hasta
llegar a las condiciones base. Esta aproximacion, también conocida como top-down
es extremadamente ineficiente para valores muy grandes de nx y ny puesto que el

numero de llamadas a D va creciendo exponecialmente conforme nyx y ny crecen.

Una implementacién més eficiente y muy simple consiste en darse cuenta que
dado que solo hay (nx + 1) x (ny + 1) combinaciones de i y de j, nada mas hay
que calcular ese nimero de llamadas a D e ir reutilizando de manera eficiente las
llamadas anteriores. A esta aproximacion se le conoce como bottom-up, e igual que
LCS ocupa una matriz justamente de (ny + 1) X (ny + 1) para ir almacenando las
llamadas a la funciéon D. A partir de este momento se haré referencia a esa matriz
también como D y la forma de identificarla respecto a la funcién de distancia la daré

el contexto sabiendo que existe una equivalencia en ambos casos ya que la matriz es
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Algoritmo 14 Célculo de la distancia de edicion
EDIT_DISTANCE(X, Y)
nx < length(X)
ny < length(Y)
for i +— 0 to nx do

D[i, 0] « i
for j « 1 to ny do
DLO, j] « ]

for i +— 1 to nx do
for j «+— 1 to ny do
if X[i] = Y[i] then
costCopying « D[i-1, j-1]
else
costCopying « D[i-1, j-1] + 1
costInserting « D[i, j-1] + 1
costDeleting « D[i-1, j] + 1
D[i, j] < Min(costCopying,costInserting,costDeleting)
return D[nx, ny]

una representacion de las salidas de la funcion.

En esta aproximacion, primero se computa D(i, j) para los valores mas pequenos
posibles de 7 y 7 y se almacena ese resultado justamente en la posicion ¢ y j de la
matriz D. La matriz se sigue llenando en orden estrictamente creciente para los
valores de j y cuando se llega al final de las columnas para cierto valor de i, se
procede nuevamente con los calculos desde la columna j = 0 sobre la fila ¢ + 1. Otra
manera en que se puede recorrer la matriz es recorriendo primero las posiciones de ¢
y cuando éstas son agotadas se inicia nuevamente con valores de fila 1 = 0 pero ahora
en la columna j + 1. Es importante notar que este orden de recorrido es asi porque
las relaciones de recurrencia requieren para el calculo de D(7, j) que las distancias
D(i—1,7), D(i,j —1) y D(i — 1,5 — 1) ya hallan sido computadas y cualquiera de
los dos recorridos anteriormente planteados satisfacen esa condicion. El Algoritmo

14 funciona con el primer recorrido para calcular la distancia de edicion.

Parecido a lo que ocurre con el calculo de la LCS, después de haber llenado la



46 E. Lemus

o 0 1 2|3 4|5 86 |7
§ 1 1 O 1 2 3 4 5 6
uz2 1 0 1 2 3|45
R 33 2 1 o 1 2 3 4
v+ 4 3 2 1 1 2 3 4
Es S5 4 3|2 2|1 25 3

Figura 3.2: Matriz D resultado del algoritmo de distancia de edicién simple con su alineamiento 6ptimo

(Distancia = 2)

matriz de distancias D, el resultado de la distancia de edicién entre las cadenas
X y Y estard en D[nxny|. La Figura 3.2 nos muestra la matriz D resultado del
calculo de la distancia de edicion simple entre dos cadenas cuya distancia de edicion
se muestra ser 2. También se muestra el alineamiento 6ptimo que existe entre las
dos cadenas involucradas denotando entre ellas la operacion de edicién necesaria

(Emparejamiento '=’, Sustitucion ™’ Insercion '+, Eliminacion *-’).

Respecto al anélisis del tiempo de ejecucion del algoritmo, cuando se computa el
valor de D(i, j) para cualquier i y j podemos considerar que toma tiempo constante
hacer un par de comparaciones y de operaciones aritméticas. Si tomamos en cuenta
que hay O(nxny) distancias que calcular, sabremos entonces que ese también es
el tiempo que toma calcular la distancia de ediciéon simple y que al igual que en
el calculo de la LCS, con algunas consideraciones es claro que el espacio requerido

puede ser reducido de O(nxny) a O(2nx) 6 O(2ny).
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3.2.2. Calculo de la distancia de edicion general (distancia de

edicion ponderada)

Una generalizacién interesante y simple de realizar es la de asociar costos arbi-
trarios con cada operacion de edicion. Cualquier eliminaciéon tiene un costo asociado
que usualmente es el mismo que el de una insercién y en este trabajo no distingui-
remos entre ellos usando ¢ (gap); una sustitucion tendra un costo m (mismatch)
y un buen emparejamiento un costo M (match) que usualmente sera 0 cuando de
distancia se trate. Estos costos pueden ser determinados de manera fija, o pueden ser
calculados en funcién de los elementos de las dos cadenas que estan siendo operados.

Con costos arbitrarios asignados, el problema del célculo de la distancia de edi-
cion general es encontrar el costo total minimo de operaciones que conviertan la
cadena X y Y en una tercera cadena comin. Es evidente que entonces la distancia
de edicién simple es tan solo un caso particular de la distancia de ediciéon general o
también conocida como distancia de ediciéon ponderada con g=m =1y M = 0.

Al igual que con la distancia de edicion simple, el problema de la distancia de
edicion general puede ser resuelto en tiempo O(nxny) y D(i,j) ahora representa el
costo total de operaciones de edicion minimo entre las cadenas X[1...i] y Y[1...5].
Se puede seguir usando la misma funcion ¢(i, j) para el manejo de las operaciones
de sustitucion e igualdad con la diferencia que ahora t(i,j) = M si X[i] = Y[j] y
t(i,j) = m en otro caso. Es importante recordar que para el caso del célculo de la
distancia de edicion se esperan parametros del tipo M =0, m > 0y g > 0 ya que de
otro modo la distancia dejaria de tener sentido en lo que representa. Ahora nuestras

condiciones base son:

D(i,0) =ixg

D(0,j) =j*g
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La recurrencia general es:

D(i,j)=Min(D(i—1,7—1)+t(,5),D(i—1,j)+g9,D(,j — 1)+ g)

Las relaciones de recurrencia entonces obtenidas para el calculo de la distancia

de edicién general se pueden describir de la forma:

Jxg 1=0
1% g 7=0
N Min < D(i,j — 1) + g, i,j >0 A Xli] = Yj]
D(i,j) = (3-3)
Dli—1,j—1)+M
>
Min < D@, j—1)+g, i, >0 N X[i] # Y]]

Dii—1,j—1)+m

\ \

El Algoritmo 15 muestra una implementacion del calculo de la distancia de edi-

cion general [11].

La Figura 3.3 muestra la matriz D resultado del célculo de la distancia de edicion
general entre dos cadenas cuyo costo minimo de operaciones de edicién es 7 conside-
rando los costos M = 0, m = 3y g = 4. También se muestra el alineamiento 6ptimo
que existe entre las dos cadenas involucradas denotando entre ellas la operacion de
edicién necesaria para convertir la primera cadena en la segunda (Emparejamiento

)

=, Sustitucion *’| Insercion '+, Eliminacion *-").
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Algoritmo 15 Calculo de la distancia de edicién general
GENERAL_EDIT_DISTANCE(X, Y)
nx < length(X)
ny <« length(Y)
for 1 «+ 0 to nx do
D[i, 0] «— i *x g
for j «+— 1 to ny do
D[O, J] — j*xg
for 1 «+ 1 to nx do
for j «+— 1 to ny do
if X[i] = Y[i] then
costCopying « D[i-1, j-1] + M
else
costCopying « D[i-1, j-1] + m
costInserting « D[i, j-1] + g
costDeleting « D[i-1, j] + g
D[i, j] < Min(costCopying,costInserting,costDeleting)
return D[nx, ny]

R 312 | 8 | 4 | D | 4 | 8 |12 |16
V 416 |12 | 8 | 4 | 3 | 7 |11 |15

E 520 16 12 | 8 | 7 |3 7 M

Figura 3.3: Matriz D resultado del algoritmo de distancia de ediciéon general con su alineamiento 6ptimo

(Distancia = T7)
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3.3. Similitud entre cadenas

A continuacién se presenta otra forma de seguir comparando dos secuencias ob-
teniendo como resultado una medida de semejanza. La meta para estos algoritmos
de comparacion serd la de encontrar el mejor alineamiento entre dos cadenas te-
niendo en cuenta que, a un mejor alineamiento correspondera una mayor medida de
similitud. Existen principalmente tres tipos de alineamiento que son global, local, y
también un tercer tipo de alineamiento que es una mezcla de los dos anteriores y se
conoce como semiglobal. Es importante mencionar que dado que el problema de la
medida de similitud y el del alineamiento global son equivalentes, es posible referirse
indistintamente a cualquiera de los dos planteamientos.

Todos los algoritmos se siguen resolviendo de forma eficiente por implementacio-
nes de Programacion Dindmica y se sigue la misma linea que en la soluciéon de la
distancia de edicion. Mas aun, se mostrara que la diferencia entre el calculo de la
medida de similitud (global) y de la distancia de edicion estriba en la seleccion de
los parametros de comparacion y una sutil modificacién del algoritmo de distancia

de edicion para obtener el maximo en la funcién objetivo.

3.3.1. Similitud global entre cadenas (alineamiento global)

Como ya se ha comentado, la meta a alcanzar es la obtenciéon de una medida
de similitud global mediante un algoritmo eficiente que tome dos secuencias y de-
termine el mejor alineamiento posible entre ellas. Queda por definir qué hace a un
alineamiento mejor sobre otro.

Por lo pronto, habra que definir a un alineamiento como la inserciéon de espacios
en blanco de modo arbitrario en ciertas posiciones de dos cadenas, de tal modo que al
final ambas cadenas acaben con la misma cantidad de elementos. Toda vez que ahora
las cadenas aumentadas tienen la misma cantidad de elementos, una cadena puede
ser puesta sobre la otra creando una correspondencia directa entre los caracteres

y espacios de una cadena con los caracteres y espacios de la otra. Es oportuno
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G AGC GGAATTGCOCAC
G AT CAGGAACTAG A G

Figura 3.4: Ejemplo de alineamiento global 6ptimo entre dos cadenas con parametros M =1, m=—-1y g = —2
(Similitud = 3)

mencionar que dos espacios en blanco no se pueden alinear aunque estos si pueden

ser insertados tanto al inicio como al final de cualquiera de las cadenas.

Dado un alineamiento entre dos secuencias es posible asignar una puntuacion
total resultado de ir sumando M a cada igualdad entre un elemento de la primera
cadena y su correspondiente de la segunda cadena. Igualmente se suma un valor m
en caso de que tenga que hacerse el remplazo de un elemento por otro para lograr
la igualdad y finalmente un valor g para el caso en el que se encuentre alineado un

elemento en una cadena con un espacio en blanco de la otra.

La Figura 3.4 nos muestra un ejemplo del alineamiento global entre dos cadenas
con parametros de comparacion M = 1, m = —1 y g = —2 lo cual arroja una
puntuacion final de 3 debido a 10 elementos iguales, 3 remplazos y 2 eliminaciones.
Se dice que el alineamiento es 6ptimo ya que no existe otro alineamiento entre esas

dos cadenas que supere esa puntuacion.

Es importante notar que aunque el sistema de puntuaciéon parece muy arbitrario,
en realidad no lo es tanto ya que ese sistema es comtinmente usado en la practica.
Maés adelante se dedica una explicaciéon completa a la eleccion de los pardmetros de

comparacion entre secuencias.

La pregunta ahora se centra en céomo se obtuvo ese alineamiento 6ptimo. Un
primer intento ingenuo de solucién seria generar todos los posibles alineamientos y
revisar cual de ellos es el de maxima puntuacién. De cualquier modo, el nimero de
alineamientos posibles entre dos cadenas es exponencial por lo que esto da como

resultado un algoritmo prohibitivamente lento en su ejecucion.

Otro intento, como ya se supone, usa Programaciéon Dinamica y por tanto nue-
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vamente intenta ir resolviendo los componentes recursivos hasta llegar a un caso
base. Es decir, teniendo dos cadenas X y Y, en lugar de intentar determinar la
similitud que existe entre ellas de forma directa se hard apartir de la similitud que
van teniendo sus prefijos.

Digamos que la longitud de X es ny y la de Y es ny. Existen entonces nx + 1
posibles prefijos de X y ny +1 prefijos de Y ya que se puede incluir una cadena vacia
como parte de la solucién. Entonces, al igual que en el calculo de la distancia entre
cadenas, se requerira de una matriz Sg de (nx + 1) x (ny + 1) para ir almacenando
los resultados parciales y donde en la entrada Sgli, j] contiene la similitud entre
los prefijos X[1...7] y Y[1...7]. Es decir, en el caso de la similitud global S ademas
de ser la funcion de similitud global, es también la matriz que va almacenando los
resultados parciales (ésta dualidad entre la funcion de similitud y su representacion
en una matriz ya habia sido anteriormente descrita para el caso de la distancia de
edicion y seguira siendo ocupada para otros tipos de similitud).

En caso de que una de las cadenas que esta siendo comparada sea una cadena
vacia, se daréd como resultado una puntuacion derivada de eliminar cada uno de los

elementos de la otra cadena. Esto sugiere entonces que los casos base son:

Sc(i,0) =ixg

Mientras que la recurrencia general es

cont(i,j) = M si X[i] = Y[j] y t(i,5) = m en otro caso. Las relaciones de recurrencia
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obtenidas para el célculo del alineamiento global 6ptimo se pueden describir de la

forma:

.

J*g 1=0

1% g j=0
SG<Z_17.])+97

| Max{Se(i,j—1) +g, i,j >0 A X[i] =Y[j]
SG(Z’]) = (34)

Se(i—1,7— 1)+ M
>
SG<Z_17.]>+97

Maz S Sq(i,j—1) +g, i, >0 A Xi] #Y[j]

Se(i—1,j—1)+m

\ \

Es notorio que la ecuacién 3.4 es equivalente a la ecuacion 3.3 salvo por el
remplazo de la funcion Min por Maz. Es entonces de esperar que el algoritmo para
llenar las matrices Sg y D también sea equivalente teniendo la misma diferencia.

Algoritmo 16.

La Figura 3.5 muestra la matriz Sg resultado del célculo de la medida de similitud
global entre las dos cadenas de la Figura 3.4. También se muestra que el alineamiento
o6ptimo que existe entre las dos cadenas involucradas es 3 denotando entre ellas la

1

operacion de edicion necesaria (Emparejamiento '=’; Sustitucion ™*’

, Insercion '+,

Eliminacion ’-").

El analisis de la eficiencia del algoritmo de alineamiento global mantiene, al igual
que el algoritmo de distancia de edicion, una cota O(nxny ) puesto que esencialmente
la diferencia entre ambos algoritmos esté en los parametros de comparacion lo cual

no afecta en nada el anélisis.
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Algoritmo 16 Calculo de la medida de similitud global (alineamiento global)

GLOBAL_SIMILARITY(X, Y)

nx <« Length(X)
ny < Length(Y)

for i «+— 0 to nx do

S[i,0] « i * g

for j «+— 1 to ny do

S[0,j] <« j *xg

for i «— 1 to nx do
for j « 1 to ny do
if X[i] = Y[i] then

costCopying « S[i-1, j-1] + M

else

costCopying « S[i-1, j-1] + m

costInserting «— S[i, j-1] + g

costDeleting « S[i-1, j]l + g

S[i,j] < Max(costCopying,costInserting,costDeleting)

return S[nx, ny]
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Figura 3.5: Matriz Sq resultado del algoritmo de similitud global con su respectivo alineamiento y usando los

parametros M =1, m = —1y g = —2 (Similitud = 3)
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3.3.2. Similitud local entre cadenas (alineamiento local)

En muchas aplicaciones de Biologia Molecular, dos cadenas completas pueden
no ser altamente similares pero si contener algunas regiones de alta similitud lo cual
puede llegar a ser més importante. Es entonces cuando la tarea de encontrar esas
regiones de alta similitud se convierte en el problema central de esas aplicaciones y
es el que se conoce como problema de similitud local o alineamiento local.

La definiciéon del problema de alineamiento local entonces se puede describir [12]
dadas dos cadenas X y Y, encontrar las subcadenas X*® y Y cuya similitud global
o alineamiento global es el maximo que puede tener cualquier subcadena de X y Y.

La Figura 3.6(a) muestra el alineamiento local 6ptimo entre las cadenas alineadas
de manera global en la Figura 3.4. Tomando en cuenta los mismos parametros que se
vienen usando, la medida de similitud local obtenida a través de las subcadenas vale
5 producto de 6 emparejamientos y 1 remplazo. A su vez la Figura 3.6(b) muestra
los dos alineamientos locales 6ptimos entre las cadenas X = PQRAXABCSTV(Q
yY = XYAXBACSLL usando los parametros M =2, m = -2y g = —1.

En la Figura 3.6(b) las subcadenas X* = AXABCS y Y*® = AXBACS tienen
un valor de similitud global entre si de 8 y ademés no existe ningtn otro par de
subcadenas de X y Y que tenga un valor de similitud global entre si mayor al de X*
y Y?. En este caso se dice entonces que el alineamiento local 6ptimo entre X y Y

tiene valor 8 y esta definido por las subcadenas X* = AXABCSyY* = AXBACS.

G G AATTAG
G G A ACTACG
(a)
A X A B C S AX A B C S
AX BA O S AX B ACS
(b)
Figura 3.6: Alinecamiento local o6ptimo con parametros M = 1, m = —1y g = —2: (a) entre las cadenas

de la Figura 3.4 (Similitud = 5); (b) entre las cadenas X = PQRAXABCSTVQ y Y = XYAXBACSLL
(Simalitud = 8)
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Es importante notar que el concepto de similitud local entre cadenas o alinea-
miento local queda definido exclusivamente en términos de medida de similitud
puesto que su esencia es maximizar una funcién objetivo, cosa contraria a lo que
ocurre en la distancia de edicién donde se trata de minimizar. Es por ello que esta

seccion de alineamiento local no se incluye en el subtema de la distancia de edicion.

El alineamiento global entre dos cadenas nos conduce a la obtenciéon de regiones
de alta similitud tomando decisiones para terminar alineando de la mejor manera
posible toda la cadena X con toda la cadena Y. En este esfuerzo de alinear las
cadenas completas es donde regiones de aun mayor similitud suelen perderse en el
fin de obtener un 6ptimo global. Es por esto que para identificar esos altos valores
de similitud hay que usar un algoritmo que permita encontrar la maxima similitud

en regiones locales de las cadenas.

A primera instancia la soluciéon del problema parece complicarse y elevar su
complejidad. Para hacer el planteamiento del algoritmo consideremos nuevamente
que lo que se intenta hacer es encontrar el alineamiento global 6ptimo entre todas
las subcadenas de X y todas las subcadenas de Y. De inicio, encontrar todas las
subcadenas de X toma O(n?) siendo ny la longitud de X al igual que toma O(n3)
encontrar las subcadenas de Y siendo ny su longitud. Con lo anterior se parte de
que tan solo la obtencion de las subcadenas tarda ©(n3n?.). Si a ello se suma que
el alineamiento global de cada par de subcadenas X° y Y de longitudes n% y n3
respectivamente toma O(n’%n3,), se tiene que el calculo del alineamiento local 6ptimo

se lograrfa en O(n3n3).

Afortunadamente, Temple Smith y Michael Waterman [12] han logrado una
mejora significativa en la obtencion del alineamiento local 6ptimo al hacerlo en
O(nxmny) tnicamente estableciendo una pequenia restriccién. Esta restriccion con-
siste en limitar el esquema de puntuacion en las comparaciones de tal modo que se

pueda asumir que el alineamiento global 6ptimo de dos cadenas vacias tiene valor 0.

Con esto, ya se puede empezar sugiriendo que los casos base son:
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S.(i,0) =0

SL<07]) =0

Por su parte, la recurrencia general es:

Se(i,j) = Max(0,5p(i — 1,5 — 1) +1(:,5),50(i — 1,j) + 9, 50(i, ) — 1) + 9)

cont(i,j) = M si X[i] =Y[j]yt(i,j) = men otro caso. Las relaciones de recurrencia
entonces obtenidas para el calculo del alineamiento local 6ptimo se pueden describir

de la forma:

0 1=0V j3=0
(

Max i,j >0 A X[i] =Y][j]
SG—-1,—-1)+M

Stli,j) = 0 (3.5)

(
Sla]_l +g7

Max ( ) i,7>0 N X[i] #Yj]
S(i—1,7—1)+m
0

Las recurrencias para el alineamiento local son casi idénticas a las del alineamien-

to global con la tinica diferencia de la inclusiéon de un cero en el caso del alineamiento



58 E. Lemus

local. Esto puede resultar intuitivo dado que tanto para el alineamiento global co-
mo para el alineamiento local se van alineando dinamicamente los sufijos X[1...7] y
Y[1...7], pero en el caso del alineamiento local, para el célculo de ese sufijo puede
que convenga ignorar el acumulado por tener una contribucién negativa y comenzar
nuevamente el calculo desde cero lo cual no puede ocurrir en el caso del alineamiento
global donde necesariamente toda la cadena es tomada en cuenta para la obtencion
de la medida de similitud. Dicho de otro modo, en la recurrencia implementada, el
valor 0 puede actuar como el reinicio del calculo de la medida de similitud local
desde una posicion mas avanzada de cualquiera de las cadenas.

Una vez obtenida la matriz Sy, se tiene el valor del alineamiento local 6ptimo en
la celda con valor méximo y para encontrar cual es el alineamiento de las subcadenas
que logra ese valor 6ptimo hay que hacer un recorrido en reversa a como se consiguio
en la matriz Sp dicho valor. El recorrido inicia desde la celda de valor maximo y
termina en la primera celda de valor 0 (sin considerar el alineamiento en esa celda).

El Algoritmo 17 se usa para llenar la matriz Sp y es también muy parecido al
Algoritmo 16 usado para el llenado de S con las diferencias en los casos base y en
la inclusién ya mencionada del valor 0 en la recurrencia general.

La Figura 3.7 muestra la matriz Sp calculada para la obtencion de la medida
de similitud de los dos alineamientos de la Figura 3.6. También se muestra el ali-
neamiento local 6ptimo que existe entre las dos cadenas involucradas denotando
entre ellas la operacion de edicion necesaria (Emparejamiento "=’ Sustitucion ™’
Insercion '+, Eliminacion *-").

En el analisis de la eficiencia del algoritmo de alineamiento local, se considera que
dado que solo toma cuatro comparaciones por celda computar S (i,7) v que el re-
corrido de la matriz sigue tomando O(nxny ), entonces el algoritmo de alineamiento
local mantiene su orden O(nxny ).

La prueba a este resultado no se incluye en este trabajo pero es comiin encontrarse

en la literatura [10].
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Algoritmo 17 Célculo de la medida de similitud local (alineamiento local)
LOCAL_SIMILARITY(X, Y)
nx « length(X)
ny « length(Y)
for i « 0 to nx do
S[i, 0] «— O
for j «+— 1 to ny do
S[0, jl <« 0
for 1 « 1 to nx do
for j « 1 to ny do
if X[i] = Y[i] then
costCopying « S[i-1, j-1] + M
else
costCopying «— S[i-1, j-1] + m
costInserting « S[i, j—1] + g
costDeleting « S[i—1, j] + g
S[i, jl <« Max(0,costCopying,costInserting,costDeleting)
return S[nx, nyl

G A TCAGGAACTGAG
0 0 0 0 O 0 0 0 O 0

G/0oj1/0 0/ 0/0|1|1T|0|0|]0|0 1,01 X Y A X B AC S L L
A|l0O0/ 2/ 001|002 |1|0/0|0|2]|0 ojojoj0oj0oj0j0|0|0|0|0
G/oj1/0/1/0/0|2|1|0|1|]0|0|1,0,3 P 0O O O O O O O O O 0 O
¢c o o0 o0 0 2 00O 1T O0O02 0 0 0 1 Q 0 0 O OO OO O OTOTO
G(0(1/0 0 0 |1mm1 0 00 11,01 R 0 0 0 0O OO O 0O OTO0OTO
G|(0(1/0 0 0|0 2g2m0 0|0 0 2 01 A 0O O 0O0/2 1 0 2 1 0 0 O
A0 0 2/ 0010|181 0 0|0|31 X 0211883 21/ 0/0 0
A 0 011 01 0 0 24 2 0 0 1 2 A0 1|0 32|54 |3|2)1
T/ 0/0|0|2 000|000 |23 1 00 B| 0| 0|0 |2 2pgcmms 3 2|1 0
T 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 18482 0 0 cC/0/0|0|1 1|4 3g6WS5 4 3
G/ 0/1/0/ 00 0|1|1]|0|0/0 2583 1 S 0 0|0 0|0 3|2 5p8ET 6
¢c o 0 0 01 0 O0OOOO0 1T 0 3 4 2 T/ 0/0|0|0|0|21|4|,7T|6|5
A/lO/O0O1/0/0(2/0/0/1|1|0|0|1|4]|3 v 0 0 0O 0OO1T 0 3 6 5 4
c/ojoj0oj0/1/0/1T|0|0|0|2|0|0 2 3 Q 0 0 0/ 0 O 0 O 2 5 4 3

G AGC _ GG A ATT G A X _ A B C S A X A B _ C §

= = W = g o oo o= o = oo = = 4+ = - = = = o= n = g o= ol

G| AL T e A G [GE FAY AN B D G A X B A _ C § A X _ B A C §

(a) (b)

Figura 3.7: Matriz S1, resultado del algoritmo de similitud local con su respectivo alineamiento. (a) M = 1,
m=—1y g= -2 (Similitud =5); (b) M =2, m= -2 g=—1 (Similitud = 8)
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c AGCA _CTTGGATTOCCTCCOGACE
... cAGCGOCcirT6a oo
Figura 3.8: Alineamiento semiglobal 6ptimo entre dos cadenas con parametros M = 1, m = —1y g = —2
(Similitud = 3)
Cc AGC ACTTGGATTOCCTOCAOGAGE
cAGcc . G _ T G aG
Figura 3.9: Alineamiento global 6ptimo entre dos cadenas con pardmetros M = 1, m = -1y g = —2

(Similitud = —12)

3.3.3. Similitud semiglobal entre cadenas (alineamiento se-

miglobal)

En una comparacion semiglobal, se intenta contabilizar el alineamiento de dos
cadenas completas como se hace en el alineamiento global pero ignorando algunos
de los espacios vacios que existen en las secuencias al inicio o al final de estas. Por
ejemplo, en el alineamiento de la Figura 3.8, el espacio vacio que existe en la primera
secuencia no seria ignorado, mientras que en la segunda cadena todos los espacios
serfan ignorados por el hecho de estar antes del inicio de la cadena o después del
final de la misma [13].

Hay que notar que la longitud de estas dos cadenas varia considerablemente.
Mientras que una tiene una longitud de 18, la otra tiene longitud de 8 lo cual contri-
buye negativamente en gran medida a la puntuacion de lo que serfa el alineamiento
global que con los parametros M =1, m = —1 y g = —2 estaria dando -19.

El anterior definitivamente no es el mejor de los alineamientos globales entre esas
dos secuencias puesto que el alineamiento de la Figura 3.9 lo supera alineando todos
los elementos de la segunda cadena con elementos idénticos en la primera, aunque
para ello tenga que fragmentar por completo toda la segunda cadena y obtener asi
una puntuacion de -12.

Este segundo alineamiento, obtenido del concepto de alineamiento global 6ptimo,

dependiendo de la aplicacion, puede no ser de interés debido a que se olvida de la
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idea de encontrar una region similar dentro de las secuencias con el fin de maximizar
la funcién objetivo. Contrario a eso, este segundo alineamiento lo que hace es separar
la secuencia con el tnico fin de obtener la mejor puntuaciéon posible sin considerar
que muchas veces resulta mas atractivo un alineamiento como el de la Figura 3.8
aun teniendo una puntuacién menos favorable en el alineamiento global.

Si por otro lado, se permite alinear las cadenas completas de forma parecida a
la de un alineamiento global, pero sin penalizar por los espacios de alineamiento al
inicio y al final, se favorece a el mejor alineamiento en un segmento compacto y con
alta similitud como ocurre en el alineamiento local pero con la diferencia de que en
este caso si se estarfan considerando ambas cadenas completas.

Para el caso del alineamiento de las cadenas de la Figura 3.8, la puntuacion sin
penalizar los espacios anteriores y posteriores de la segunda secuencia es 3, producto
de 6 emparejamientos, por tan solo 1 remplazo y 1 eliminacién. Esta medida bien
supera la obtenida por el alineamiento de las secuencias en la Figura 3.9.

La implementacion de este tipo de alineamiento puede ser logrado con ligeras
modificaciones al algoritmo de alineamiento global (Algoritmo 16). El primer cambio
consiste en modificar los casos base de modo que se inicialice en 0 la primera fila y
columna de la matriz de similitud semiglobal, evitando asi la penalizaciéon por los

espacios al inicio de la primera y de la segunda cadena. Los casos base son entonces:

Ss(i,0) =

35(07]) =0

La recurrencia general se mantiene:

SS(Zvj) = M(ZQ?(SS(Z - 17] - 1) +t(273>75’5<2 - 173) +g>SS<Z7J - 1) +g)
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Las relaciones de recurrencia obtenidas se pueden describir:

0 1=0V j53=0
(S5i—1,4)+9,
Maz S Sg(i,j—1) + g, i,j >0 A Xli] =Y[j]
Ss(i, ) = [Ssi =17 =1+ (36)
Ss(i—1,7) + g,
Max § Ss(i,j —1) + g, i,j >0 A X[i] #Y[j]
\ | Ssi = 1,5 = 1) +m

Finalmente, la despenalizacion de los espacios al final de las dos cadenas es algo
que no muestra la formula 3.6 y que se logra hasta el momento de seleccionar la
méaxima puntuaciéon del alineamiento. El alineamiento semiglobal 6ptimo lo da la
celda de la fila ny o de la columna ny en la matriz Ss y que tiene el valor méximo.

El Algoritmo 18 describe el célculo del alineamiento semiglobal.

La Figura 3.10 muestra la matriz Sg resultado del calculo de la medida de simi-
litud semiglobal entre las cadenas de la Figura 3.8. También se muestra el alinea-
miento semiglobal 6ptimo que existe entre las dos cadenas involucradas denotando

y_ 1%k

entre ellas la operacion de edicion necesaria (Emparejamiento '=’, Sustitucion *7,

Insercion ’+’, Eliminacion *-’, Ignorado "#).

El analisis de la eficiencia en tiempo y espacio del algoritmo de alineamiento
semiglobal no cambia con respecto al de alineamiento global, lo cual nos mantiene

un orden O(nxny).
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Algoritmo 18 Célculo medida de similitud semiglobal (alineamiento semiglobal)
SEMIGLOBAL_SIMILARITY (X, Y)
nx « length(X)
ny < length(Y)
for i + 0 to nx
S[i, 0] «— O
for j «— 1 to ny
S[o, jl < 0
for i «+— 1 to nx

for j <« 1 to ny
if X[i] = Y[i] then
costCopying « S[i-1, j-1] + M
else
costCopying «— S[i-1, j-1] + m
costInserting « S[i, j-1] + g
costDeleting « S[i-1, j] + g
S[i, jl] <« Max(costCopying,costInserting,costDeleting)
return Max(S[nx, 0],...S[nx, nyl, S[0, nyl,...S[nhx, nyl)

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
co1414-141-11 1111111111141
AO-12 0120022202210 -10 -2
¢Go0-103101-11-11-24133-33-2:-1101
c o111 4 21410 -2-2-22-3-2:-24-1-241
¢ o0-109023 1011133433310 41
T o0-1-2-101 2 2 112222424241
¢Go0-1-2-1-2-41011 20233343341
¢Go0-1-2-1-23-2-4102/31-1-3 445 2 -2

C AGCA_CTTGGATTT CTTCGG

= = = ¥ = = = # # # #

Figura 3.10: Matriz Sg resultado del algoritmo de similitud semiglobal con su respectivo alineamiento y usando

los parametros M =1, m = —1y g = —2 (Similitud = 3)
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3.3.4. Consideraciones finales
3.3.4.1. Terminologia dada para el alineamiento global y local

Muchos de los algoritmos tratados en este capitulo, son en si temas completos
que se enfocan a la soluciéon de problemas de Biologia. En la literatura especiali-
zada en Biologia, comtinmente el alineamiento o similitud global es referido como
el alineamiento o similitud de Needleman-Wunsch [11] dado que son las personas
a las que se les atribuye la presentacion del problema de similitud global. Mas o
menos por razones parecidas, el alineamiento o similitud local es referido como el
alineamiento o similitud Smith-Waterman [12].

De cualquier modo, es conveniente precisar la confusioén que existe en parte de
la literatura, ya que de manera erréonea atribuyen también la propuesta de soluciéon
de alineamiento global a Needleman-Wunsch cuando en realidad la propuesta de
estos autores corria en tiempo ctibico y la que conocemos ahora es una mejora a esa
propuesta original que corre en tiempo cuadratico.

Respecto al método de solucion de Smith-Waterman que corre en tiempo cuadra-
tico, si puede atribuirse a los autores ya que ellos presentan tanto el problema como
la soluciéon actualmente usada para encontrar el alineamiento local. De cualquier
modo, muchas de las soluciones para el alineamiento local también llegan a tener

algunas diferencias con respecto a la propuesta original de Smith-Waterman.

3.3.4.2. Seleccion de los parametros en la comparaciéon de secuencias

Es importante entender que el éxito de los algoritmos generales de similitud entre
cadenas en mucho depende de la correcta selecciéon de los pardmetros de compara-
cion.

En dependecia de la aplicacion para la que se disena, varios detalles se deben
tener presentes al momento de la seleccion del sistema de puntuacion que sera usado.
Principalmente, esos detalles estarédn afectando la puntuaciéon de un emparejamiento

M, una sustitucion m y una eliminaciéon g. Las sugerencias para establecer esos
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parametros de comparacion seran dados con base a lo que los algoritmos de similitud
requieren. Sin embargo, muchas de esas sugerencias también pueden ser adaptadas
para el trabajo con los algoritmos de distancias de edicién.

En cualquier sistema de puntuacion siempre es importante que el valor de un
emparejamiento sea mayor que el de una sustitucion o eliminaciéon para asi alentar
el alineamiento de elementos idénticos entre las cadenas. Otra sugerencia muy basica
y que normalmente es usada es la de asignar un valor de eliminacién g < 0 y de
sustitucion m < 0 dado que éstos deben influir de manera negativa en el resultado
de la medida de similitud. Comtinmente se recomienda también que una sustitucion
sea preferida sobre el uso de un par de espacios en blanco. Por ejemplo, el siguiente
alineamiento que aparece del lado izquierdo regularmente es decidido que tenga una

puntuaciéon mayor que el alineamiento del lado derecho:

A A

C C

Las sugerencias anteriormente mencionadas nos llevan a definir una regla comun-

mente aplicada y que se puede definir con la desigualdad

29<m< M

Es de notar que si todos los factores de la desigualdad son multiplicados por una
constante positiva, el alineamiento 6ptimo se mantine proporcionalmente igual. Esta
propiedad puede ser tutil cuando se desea transformar todos los valores del sistema
de puntuaciéon a valores enteros con el fin de lograr un procesamiento mas rapido.

Considerar ahora las transposiciones que pueden ocurrir entre dos cadenas. Si se
tienen las secuencias AT y T'A, existen tres posibles alineamientos entre ellas de dos

tipos esenciales:
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El primer tipo de alineamiento es el de méas a la izquierda cuya puntuacion esta
dada por 2m y el segundo tipo se presenta en los alineamientos del centro y de la

derecha cuya puntuacion en cualquiera de los dos casos queda dada por M + 2g.

M+2g
2

Entonces, si m es igual a la media aritmética de M y 2g, es decir m = , los
dos tipos de alineamiento previo seran equivalentes en términos de su medida de
similitud. Para dar preferencia a uno de ellos sobre otro, se debe recorrer m hacia
cualquiera de los dos extremos: M o 2g.

En la misma linea, es posible imaginar otros ejemplos de alineamiento entre un

par de secuencias cortas y establecer cudl de los posibles alineamientos seria el més

deseado. Por ejemplo, es posible que entre los alineamientos

AT C G _ AT C G
T C G A T C G A
se prefiera el alineamiento de la izquierda, lo cual se logra con la desigualdad 4m <
3M + 2g.

Aunque al momento se ha trabajado con sistemas de puntuaciéon arbitrarios,
en la practica se debe escoger muy bien el sistema a usar. Actualmente ya existen
sistemas mas sofisticados que una simple asignacion arbitraria de M, m y g.

En el campo de la Biologia un emparejamiento entre aminoacidos con propieda-
des fisicas o quimicas similares, como tamano, carga o hidrofobicidad, suele recibir
una mejor puntuaciéon que el emparejamiento entre otros aminoacidos que no son
tan parecidos. Mas aun, en este contexto, los sistemas de puntuacion generales ya
no son suficientes y se tiene que recurrir a sistemas particularmente establecidos
de acuerdo a la aplicacion en la que se usan. Las matrices PAM, por ejemplo, son
comunes para trabajar en la comparacion de proteinas [13].

En el siguiente capitulo se hara uso de algoritmos anteriormente citados para
ser aplicados en la comparacion de codigos de cadena. En algunos momentos sera
necesario trabajar con parametros de comparacion estaticos como se ha hecho hasta
el momento, pero también se analizara un sistema de puntuaciéon méas dindmico en

el que habra necesidad de sustituir ¢(7, j), que hasta ahora habia sido definida como
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la funcién que regresa el valor de similitud de X[1.... — 1] y Y[l...j — 1] méas M en

caso de que X|[i] = Y[j] o méas m en otro caso.

La funcion t(i,j) serda remplazada por la funcion s la cual recibe los valores
X|[i] y Y[j] de la cadenas a ser evaluados, de modo que el llamado s(X[i], Y [j])
devuelve el puntaje del alineamiento entre los elementos X[i] y Y[j]. Notese que
entonces la funciéon s ahora absorbe el uso de los parametros de comparacion M y
m y si agregamos que el valor de una eliminaciéon g también debe convertirse en un
caso particular de la funciéon s con un llamado del tipo s(X[i], ") o s(" ', Y[j]),
sabremos entonces que en la funcién de comparacién s queda concentrado todo el
sistema de puntuacion. Internamente la funcién s se representa como una matriz
de sustitucion en la que ya estan precalculados los valores de cada posible par de
entradas. PAM y BLOSUM son dos ejemplos de matrices ampliamente usadas en

aplicaciones biologicas [13].

3.3.4.3. Mejoras a los algoritmos

Los algoritmos presentados en este capitulo se definen en su forma mas genérica,
pero también es bueno senalar que existen muchas variantes con algunas pequenas
mejoras en espacio o en tiempo de ejecucion o en otros casos con considerables me-
joras tras haberle planteado algunas restricciones al problema. Se deja a apreciacion
del que disena la solucién a un problema afin la decicidén de escoger que mejoras son

las que conviene aplicar.

Solo por mencionar un ejemplo, para la reduccion de la complejidad de cualquiera
de los algoritmos de alineamiento se puede acotar el nimero de errores maximos
permitidos entre dos cadenas para que cuando este maximo se rebase, el célculo
de la matriz de similitud se suspenda considerando que las cadenas ya no son lo
suficientemente parecidas como para ser de interés. Como esta restriccion existen
otras que segin el interés del que las implementa pueden ser aplicadas con mejoras

considerables en el rendimiento del algoritmo.
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3.3.4.4. Implementaciones en bases de datos

Con el camino del desarrollo de aplicaciones cada vez méas completas y con un
nivel de complejidad cada vez méas alto en ellas, la necesidad de integrar mejoras
en distintos ambitos se vuelve crucial. Este ha sido el caso de la integracion de
grandes bases de datos para el almacenamiento de secuencias de gran longitud con
alguna representacion biologica, donde la recuperacion de datos después de haberlas
comparado es muy usada. Esto también trajo consigo una necesidad de mecénismos
eficientes en el procesamiento de esos grandes cimulos de datos respondiendo a
cualquier consulta lanzada a la base de datos. Por ejemplo, en una aplicacion tipica,
uno puede tener una secuencia que funcionaréa como consulta para encontrar todas
aquellas secuencias en la base de datos que se le parezcan, lo cual significa quiza
cientos de miles de comparaciones entre secuencias.

La complejidad cuadratica de los algoritmos que se han tratado hasta el mo-
mento, puede entonces no ser lo suficientemente eficiente para trabajar con bases
de datos demasiado grandes. Con el fin de hacer mas veloces las bisquedas, han
sido desarrollados métodos novedosos y muy rapidos. En general, estos métodos se
basan en cuestiones heuristicas y en muchas consideraciones relacionadas a la apli-
cacion para la que fueron disenados, y por tanto, es dificil establecer teéricamente
su complejidad en tiempo y espacio pero se puede decir que en ocasiones llegan a
representar mejoras significativas al trabajar sobre grandes volumenes de datos.

Los programas que permiten este tipo de busquedas en grandes bases de datos
regularmente no usan Programacion Dinamica, o si acaso corren algunas variantes
de ella. Siguiendo con las lineas de aplicaciones bioldgicas, tal vez los programas méas
importantes de este tipo son FASTA y BLAST [13].

Como ya se ha mencionado, no es interés de este trabajo adaptarse a alguna
solucion solo por ser conveniente para una aplicacion particular. Por el contrario, se
intenta presentar soluciones desde un enfoque general y cuando existe oportunidad se

sugiere alguna mejora particular quedando a juicio del que la considera implementar.



Capitulo 4

Propuesta de un algoritmo de

semejanza entre formas discretas

Para entregar una medida que permita saber que tan parecidas son dos formas
discretas hay muchos trabajos al respecto [4,5] con resultados éxitosos algunos de
ellos. Uno de los principales retos en este trabajo es presentar otro método que
permita igualmente la obtenciéon de una medida de similitud entre formas discretas

pero a partir de principios distintos.

Considerando la bondad que brindan los cddigos cadena para representar fielmen-
te una forma discreta, significando también un ahorro de espacio de almacenamiento
y de tiempo de procesamiento, parece atractiva la posibilidad de obtener esa medida

de similitud a partir de la representacion de formas con un codigo de cadena.

Mas aun, conociendo los trabajos existentes en otras areas de la ciencia para la
obtenciéon de alineamientos 6ptimos entre secuencias, principalmente en areas de la
Biologia, luce interesante tratar de combinar ambas aproximaciones para dar solu-
cion a un problema que hasta el momento habia sido abordado desde una perspectiva
muy distinta. En este caso el célculo de una medida de similitud entre formas discre-

tas sin aludir directamente a la representacion de la imagen en el plano cartesiano.

Es entonces cuando nace la idea en la que se basa este trabajo que intenta
69
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representar una forma discreta con un codigo de cadena que después podra ser
comparado con el codigo de cadena que representa a otra forma discreta y todo esto
usando algoritmos de alineamiento clasicos.

El primer paso entonces, es la seleccion de un cédigo de cadena lo suficientemente
robusto y que se ajuste a la naturaleza del problema que se quiere resolver. Inicial-
mente se considero usar el Codigo Cadena Vértice ( Vertex Chain Code, VCC') [1] que
entre sus muchas propiedades se encuentra su invarianza a la rotacién. Sin embargo,
en la misma ventaja de ese cddigo esta la dificultad para usarlo en el alineamiento
entre cadenas ya que, en VCC' un valor de la cadena representa la cantidad de celdas
del objeto en contacto con un vértice, lo cual define el camino a seguir a partir de
cada vértice del contorno, pero sin dar informacion de la orientaciéon que hay en el
segmento de dicho vértice. A partir de ello se garantiza la invarianza a la rotacion,
pero esto también hace muy complicado el poder usarlo para comparar segmentos
del contorno de una forma. Como ejemplo, hace falta solo obtener la representaciéon
VCC de cualquier curva discreta y compararla consigo misma habiendo modifica-
do solo el valor de un elemento a la mitad de la cadena. Aunque las cadenas que
se comparan aun siguen siendo altamente similares, la curva que representa puede
cambiar por completo. Algo similar ocurre con SACC’ (primera derivada SACC).

Es decir, para una forma apreciada a simple vista, la informacién de la orienta-
cion que tiene cada segmento del contorno es de gran importancia y a partir de la
comparaciéon de dicho segmento con el de otra forma, es posible decidir si se trata
o no de segmentos iguales basandose en la orientaciéon que estos tienen. A mayor
cantidad de segmentos iguales dado cierto orden entre dos cadenas, mayor sera la
medida de similitud entre las dos formas representadas por esos codigos.

Posteriormente, se propusé otro cédigo cadena, también presentado en este tra-
bajo, denominado Codigo Cadena de Pendiente Acumulada (Slope Accumulation
Chain Code, SACC') que es un codigo que indica la cantidad de incrementos en la
pendiente que se hacen para llegar a cada uno de los vértices sobre el contorno.

Este codigo no es invariante al punto de inicio, e indirectamente tampoco lo es a la
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rotacion y en cada elemento va implicita la orientacion del segmento que represen-
ta. En ese sentido es parecido al codigo cadena de Freeman (Freeman Chain Code,
FCC) [3]. Con una variante de este nuevo codigo, es posible usar los algoritmos de
similitud entre cadenas con muy buenos resultados mismos que seran presentandos
en este capitulo.

Es importante notar que el calculo de esta medida trabaja directamente sobre
el mundo unidimensional de cadenas y no sobre imagenes representadas en el plano
cartesiano.

En adelante se hara uso de la base de datos de iméagenes de especies marinas! [14]
para ilustrar el funcionamiento de cada uno de los algoritmos usados. En el Apéndice
A se puede encontrar la base de datos completa, y en el transcurso del capitulo se

hara referencia a las imégenes que en ésta hay.

4.1. Normalizacion de cadenas

Para la obtencion de una medida de similitud entre formas discretas representa-
das por un coédigo de cadena, primero se debe de obtener dicha representacion, en
este caso con el codigo SACC. La implementacion de un algoritmo de este tipo es en
realidad muy simple y solo debe usarse una vez ya que en lo consiguiente se trabaja
directamente con la cadena obtenida.

Sin embargo, existe un primer obsticulo que es la resoluciéon a la que estan
representadas las imagenes. A mayor resolucion de una imagen binaria, mayor seré
la longitud del cédigo cadena que de ésta se obtenga.

Esto cobra importancia cuando dos cadenas sean comparadas para el calculo de
su similitud. Que dos cadenas difieran notablemente en su longitud, puede afectar
significativamente en detrimento de la medida de similitud entre ellas. Esto ocurre

incluso cuando se trate de la misma forma discreta representada a distintas escalas,

!Proporcionada por Sadegh Abbasi (http://www.informatik.uni-trier.de/~ley/db/
indices/a-tree/a/Abbasi:Sadegh.html)
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ya que en ese caso su medida de similitud no seré tan buena como se cosideraria que
debe ser.

Una idea para mitigar en parte este problema, consiste en escalar cada repre-
sentacion de una forma discreta lo suficente para que todas las cadenas que sean
comparadas tengan una longitud parecida. Para ello, se puede hacer uso de los algo-
ritmos de escalamiento presentados anteriormente y concentrar asi el problema en
la eleccion de los factores de escala r, y 7.

Dado que se quiere que las proporciones de la imagen se mantengan, r, = 7,
es una condiciéon que se debe cumplir. Finalmente, hay que saber también cuél es
el factor de normalizacion F. Es decir, ' es la magnitud a la cual tratamos de

aproximar la forma discreta ya sea en area o en perimetro.

4.1.1. Normalizacioén en area

Una idea para normalizar una forma discreta a ser comparada es en area. Para
ello hay que calcular cual es el area actual A de la forma discreta que concretamente
es equivalente a contar el nimero de pixeles del objeto. Una vez conocida A, se pude

aplicar el escalamiento a la cadena SACC con los factores
F
e =Ty = (4.1)

4.1.2. Normalizacién en perimetro

La otra forma para normalizar y que estara siendo usada en este capitulo, consiste
en trabajar directamente sobre el niimero de elementos n de una cadena SACC. Para
normalizar la cantidad de elementos de la cadena en un factor de normalizacion F,
basta con escalar la representacion de la forma discreta directo desde la cadena con
los factores

re =1, = (4.2)

S



4.1. Normalizacion de cadenas 73

(@)

(b)

Figura 4.1: Ejemplo de normalizacién en perimetro F' = 1000. (a) tmg0930 con n = 656; (b) img0930 con
n = 998 logrado con el factor de escalamiento r = 1,524390244

Para muchas aplicaciones es posible que no se quiera pasar por un proceso de
normalizacion de las cadenas considerando importante no solo el analisis de la forma,
sino el tamano que éstas tengan. Para el caso de este trabajo, se manejan las figuras
presentadas en el Apéndice A. Esas imagenes se sabe que son imagenes binarias
y que el objeto que en ellas aparece ha sido previamente segmentado, aislando asi

otros problemas cuya solucion no son la finalidad de este trabajo.

La base de datos presenta 1100 formas discretas representando distintas especies
marinas. Una vez obtenida esa base de datos, las imagenes pasaron por un proceso
de binarizaciéon y extraccion del codigo SACC; el cual fue normalizado en perimetro
con un factor de normalizacion F' = 500 escalando las formas discretas lo necesario.
A pesar de esto, la cantidad de elementos de las cadenas puede seguir variando entre
si, pero esto ocurre en un margen mucho mas estrecho, en el cual, la cantidad de

elementos se acerca bastante a 500 elementos.

La Figura 4.1(a) muestra un ejemplo en el que img0930 con un codigo SACC de
n = 656 cantidad de elementos fue normalizado en perimetro con el factor /' = 1000
dando por resultado un factor de escalamiento r, = r, = 1,524390244 con el que se

obtuvo la Figura 4.1(b).
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4.2. Medida de similitud global entre formas discre-

tas representadas por su cédigo SACC

Como se menciono en el capitulo anterior, el problema de encontrar la medida de
similitud entre dos cadenas es equivalente al de encontrar sus alineamientos 6ptimos.
Para el caso de la medida de similitud global, el alineamiento 6ptimo que se busca
se debe dar entre ambas cadenas completas.

El algoritmo de similitud global ya comentado (Algoritmo 16), puede ser aplicado
para encontrar la medida de similitud. En ese caso, es importante considerar que en
el algoritmo de similitud global ambas cadenas son comparadas por completo.

Es también de apreciar que dependiendo de la aplicacion, es posible que se quiera
obtener la similitud entre dos cadenas que representan una forma discreta en cual-
quiera de su 4 posibles orientaciones sobre celdas regulares rectangulares. Para ello
tinicamente hay que tomar la méxima similitud entre la primera cadena y la segunda
sin rotar, la primera y la segunda rotada 90°, la primera y la segunda rotada 180° y
finalmente la primera y la segunda rotada 270°.

Otra posible transformacion de interés es la del reflejo de una imagen. Para ambos
casos, los algoritmos sobre cadenas SACC' ya han sido propuestos en el capitulo en
el que se presentd SACC (Algoritmo 1 y Algoritmo 2).

También es importante considerar lo suceptible que se vuelve la medida de si-
militud al punto de inicio aun considerando rotaciones. Por ejemplo, para el caso
de 1mg05392 vy de 1mg0400 que son muy parecidas entre si, la medida de similitud
estard por debajo de lo esperado en la escala de clasificacion de similitud. Esto ocu-
rre porque a pesar de ser formas muy parecidas entre si, el calculo de las cadenas
SACC que representan estas formas se hace desde posiciones de inicio distintas lo
cual termina dando dos cadenas también muy distintas y en cuyo caso carece de
sentido encontrar el valor de similitud entre esas cadenas tan distintas.

Hasta este momento, se ha usado como punto de inicio de una cadena SACC' el

primer punto notable que, como se habia indicado anteriormente, es el primer vértice
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w S N

(b)

Figura 4.2: Ejemplo de problemas de escoger el primer punto notable como punto de inicio (a) img0392; (b)
1mg0400

del contorno del objeto que se encuentra al barrer la imagen de izquierda a derecha
y de arriba a abajo (Cuadro 2.2). La Figura 4.2 muestra las imagenes img0392 y de

1mg0400 destacando sus respectivos puntos de inicio.

Una primera aproximacion para resolver este problema es usar la medida de
similitud local entre cadenas para contabilizar tinicamente los segmentos de alta

similitud e ignorar el resto de la cadena que penaliza el alineamiento.

4.3. Medida de similitud local entre formas discre-

tas representadas por su cédigo SACC

Como ya se ha visto, en algunos casos dos formas discretas representadas por
su codigo SACC pueden ser a simple vista muy parecidas entre si, y sin embargo,
las cadenas que los representan pueden ser muy distintas debido a que el punto de
inicio de una es diferente al punto de inicio de la otra. Este problema hace que el

uso de la medida de similitud global entre formas no sea lo suficientemente buena
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aun cuando se prueben todas las posibles rotaciones o transformaciones en espejo
para alguna de las formas discretas.

Existe una posibilidad que consiste en probar la distancia de similitud global
entre formas haciendo la comparacion de la primera cadena contra todas las posi-
bles cadenas resultado de un desplazamiento circular de una unidad en la segunda
cadena. Esta soluciéon es muy radical y extremadamente cara en el contexto del pro-
cesamiento que se tendria que hacer y mas aun si para cada una de esas cadenas
resultado del desplazamiento se prueban sus ocho posibles rotaciones-reflejos.

Otra solucién interesante esté en usar la similitud local para calcular la similitud
entre las cadenas inicamente con el segmento de alta similitud entre ellas e ignorando
aquellos segmentos que no tienen tanta similitud y penalizan la medida de similitud
obtenida. La Figura 4.3 muestra nuevamente a img0392 y a img0400 marcando sus
puntos de inicio y el segmento de alta similitud que seguramente seria considerado
para el calculo de la medida de similitud local. Es importante notar que en caso de
usar el algoritmo de similitud global, el segmento inicial de la primera cadena y el
segmento final de la segunda cadena penalizarian la similitud entre las dos imagenes

aun cuando éstas son altamente similares.

Ademas del uso que se ha dado a la medida de similitud local existe otra apli-
caciéon para la que se puede usar en la comparaciéon de cadenas SACC. En esta
aplicacion se considera que las cadenas no estan normalizadas y se estd buscando
alguna regiéon en comun entre las dos cadenas. El algoritmo de similitud local en
ese caso permitiria encontrar esa region de alta similitud como ocurriria entre las

cadenas que representan las formas discretas de la Figura 4.4.

La Figura 4.5 muestra los resultados de buscar un patréon dentro de todas las
imégenes de la base de datos usando la similitud local. El patréon usado se muestra
en la Figura 4.5(a) y fue extraido de la img0392 lo cual causa sentido al ver que la

lista de las imagenes de mayor similitud local es encabezada por la misma 1mg0392.
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(b)

Figura 4.3: Mejora al problema de escoger el primer punto notable como punto de inicio usando calculo de
similitud local. (a) 1mg0392; (b) img0400. Para ambos contornos la parte resaltada es la que encontraria el algoritmo

con una region de alta similitud

(a)
=3

(b)

Figura 4.4: otra aplicacién de la medida de similitud local para encontrar regiones de alta similitud en imagenes

representadas por su codigo SACC. (a) img0392; (b) Segmento a encontrar en el contorno de img0392
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(a)

img0392 img0168 img0134 img0831 img0829 img0827 img0709 img0407 img0352 img0387
Sim=139 Sim=88 Sim=81 Sim=80 Sim=78 Sim=77 Sim=76 Sim=75 Sim=74 Sim=74
img0823 img0858 img0351 img0355 img0626 img0909 img0848 img0142 img0386 img0506
Sim=74 Sim=74 Sim=73 Sim=73 Sim=73 Sim=73 Sim=72 Sim=71 Sim=71 Sim=71
N o SR e = O < D> R
img0537 img0541 img0631 img0899 img0906 img0148 img0484 img0508 img0520 img0762
Sim=71 Sim=71 Sim=71 Sim=71 Sim=71 Sim=70 Sim=70 Sim=70 Sim=70 Sim=70
img0818 img0851 img0854 img0855 img0897 img0138 img0483 img0756 img0761 img0815
Sim=70 Sim=70 Sim=70 Sim=70 Sim=70 Sim=69 Sim=69 Sim=69 Sim=69 Sim=69
img0891 img0137 img0163 img0169 img0356 img0401 img0816 img0856 img0907 img1095
Sim=69 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68 Sim=68
img0931 img0972 img0990 imgl018 imgl064 imgl1091 img1096 img0029 img0077 img0079
Sim=29 Sim=29 Sim=29 Sim=29 Sim=29 Sim=29 Sim=29 Sim=28 Sim=28 Sim=28
img0254 img0350 img0417 img0420 img0453 img0544 img0589 img0591 img0651 img0672
Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28
img0685 img0774 img0778 img0911 img0955 img0959 img0973 img1024 img0154 img0534
Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=28 Sim=27 Sim=27
img0599 img0935 img1025 img0124 img0421 img0581 img0600 img0614 img0780 img0147
Sim=27 Sim=27 Sim=27 Sim=26 Sim=26 Sim=26 Sim=26 Sim=26 Sim=26 Sim=25

—% ——— e — — —_— —_——— [
img0782 img0783 img0539 img0617 img0781 img0784 img0112 img0775 img0776 img0777
Sim=25 Sim=25 Sim=24 Sim=24 Sim=24 Sim=24 Sim=23 Sim=23 Sim=23 Sim=23

(c)

Figura 4.5: Resultado de encontrar la regiéon de alta similitud en imégenes representadas por su cédigo SACC.

(a) patréon de busqueda (extraido de img0392); (b) iméagenes de mayor similitud local al patréon de basqueda; (c)

imagenes de menor similitud local al patréon de bisqueda
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También es interesante notar que en esa lista de imégenes de alta similitud local,
el patron de buisqueda se presenta de una u otra manera en cada imagen, aun cuando
se trate de peces muy distintos, Figura 4.5(b). Finalmente, en la Figura 4.5(c) se
muestran las imégenes de menor similitud local al patréon de busqueda utilizado y
por ello se puede apreciar la ausencia del patréon de bisqueda en dichas imagenes.

Sin embargo, volviendo al caso de la comparacion entre img0392 y img0400 aun
queda un problema por resolver. Si bien es cierto que ahora la medida de similitud
se esta calculando tinicamente sobre un segmento de alta similitud, sigue habiendo
otro segmento que deberia ser importante para describir la similitud entre las formas
discretas y que no esté siendo tomado en cuenta. Es entonces cuando se llega a la
necesidad de combinar las ventajas entre similitud local para resolver el problema

del punto de inicio, y similitud global para poder comparar las cadenas completas.

4.4. Medida de similitud semiglobal entre formas

discretas representadas por su cédigo SACC

Con la comparaciéon semiglobal, se considera completo el traslape de las dos
cadenas para la obtencion de la medida de similitud y si hubiera espacios en blanco
al inicio o al final de las cadenas no penalizan la medida de similitud obtenida. Sin
embargo, al trabajar con cadenas normalizadas con practicamente la misma cantidad
de elementos esa no es una gran ventaja. Ademéas nuevamente se cae en el problema
asociado al punto de inicio de la cadena.

Ahora bien, con una pequena adaptacion a la obtencion de la medida de simili-
tud semiglobal se pueden resolver ambos problemas de una manera muy adecuada y
otorgando una medida de similitud entre cadenas que resuelve practicamente cual-
quier problema que se presente en los dos tipos de similitud anteriores.

Esta adaptacion consiste en duplicar la primera de las dos cadenas, de modo que

la segunda cadena busque en que posicion de la primera cadena duplicada logra una
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mejor alineaciéon global, pero sin penalizar por los espacios en blanco antes del inicio
o después del final del alineamiento. Esto visto de otro modo, es una manera més
inteligente y eficiente de lograr lo que se lograria con aquella primera aproximacion
de hacer un desplazamiento circular en los elementos de la segunda cadena para
posteriormente calcular la similitud global. La Figura 4.6(a) muestra dos cadenas
SACC en el nivel 1 de anidamiento que representan a la misma forma discreta desde
distintos puntos de inicio por lo que su alineamiento global no seria muy bueno. La
Figura 4.6(b) muestra un alineamiento entre la primera de esas cadenas duplicada y
la segunda cadena. En este segundo caso, si se usa la medida de similitud semiglobal
ignorando asi los espacios vacios, se puede apreciar que el resultado serd que ambas
cadenas representan a la misma forma discreta lo cual es cierto.

Finalmente, para mejores resultados hay que obligar a que la segunda cadena
se compare completa contra la repeticion de la primera cadena. Para ello hay que
hacer otra pequena adaptacion al algoritmo de similitud semiglobal para que en la
matriz de similitud S, la fila ¢ = 0 se inicialice con S(0,j) = j * g, penalizando asi
el que no se tome completa la segunda cadena. Igualmente, al momento de elegir el
valor maximo se haréd solamente sobre la columna j = n.

La Figura 4.7 muestra un ejemplo de la matriz de similitud S para las cadenas
de la Figura 4.6(b). Para ese caso la medida de similitud entre las dos cadenas tiene
valor 16 usando los parametros de comparacion M =1, m = —1y g = —2. Eso
significa que hubo 16 emparejamientos con valor 1 que equivalen a toda la cadena.

La Figura 4.8(b) es un ejemplo en el que se muestran las 50 formas discretas
de la base de datos de especies marinas que son més similares a img0392, mostrada
en la Figura 4.8(a), mientras que en la Figura 4.8(c) se muestran las mas distintas
a 1mg0392, en ambos casos ordenadas de la mas similar a la menos similar. Es
importante notar que, con toda logica, la misma imagen img0392 es la de mayor
similitud. Adicionalmente, en la Figura 4.9 se muestran otros 7 ejemplos con las 10
imagenes mas similares de la base de datos para las 7 entradas dadas. Los resultados

completos pueden ser vistos en la referencia [15].
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Figura 4.6: (a) Cadenas SACC en su nivel de anidamiento 1 que representan la misma forma desde distintos

puntos de inicio; (b) Alineamiento entre la primera cadena duplicada y la segunda cadena
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Figura 4.7 Matriz de similitud S para las cadenas de la Figura 4.6(b) con los parametros M = 1, m
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Figura 4.8: Similitud semiglobal con pardmetros M =1, m = —1y g = —2. (a) img0392 a comparar; (b) las

50 formas de mayor similitud; (c) las 50 formas de menor similitud
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4.5. Selecciéon de los parametros de comparacion

Por ahora se ha probado con buenos resultados la medida de similitud semiglobal
con unos parametros de comparacion M = 1, m = —1 y g = —2 que son usados
para algunas aplicaciones de calculo de similitud entre cadenas y en la literatura
[10], ademés de cumplir con las caracteristicas citadas en la secciéon 3.3.4.2 para
ser considerado un sistema de comparacion consistente. Sin embargo, dependiendo
del contexto en el que trabajen esas cadenas, siempre es posible encontrar unos

parametros que se ajusten de mejor forma a la soluciéon del problema.

La buena eleccion de estos pardametros, junto con algunas consideraciones im-
portantes que se mencionan al final del capitulo, definen la precision de la medida
de similitud que se esta calculando. En este caso, se considera entonces que los
parametros de comparaciéon deben ser parte de los parametros de calibracién de
cualquier sistema que intenta encontrar la similitud entre formas discretas mediante

esta medida.

Para el uso de la medida de similitud semiglobal sobre cadenas SACC en su nivel
de anidamiento 1 donde todos los valores de la cadena estéan entre 1 y 4, una matriz
de comparacién que también fue usada con buenos resultados en este trabajo y que
igualmente cumple con lo dicho en la seccién 3.3.4.2, es la mostrada en el Cuadro
4.1. En esta matriz se promueve el emparejamiento de elementos sumando 4 a la
medida de similitud por cada emparejamiento existente. Por el contrario, se penaliza
con -3 a cada insercién o eliminaciéon en una de las cadenas, con -2 por remplazos
equivalentes a un incremento y finalmente con -4 a los remplazos de elementos con

la direcciéon totalmente opuesta a su remplazo.

A este punto es importante entender la dualidad en la representaciéon de los
parametros de comparacion como se habia hecho hasta el momento (usando los
costos M, m y g) y como se hace ahora usando una matriz de comparaciéon. En
ocasiones resultara mas comodo referirse a la matriz ya que de otro modo se tienen

que especificar las posibles condiciones que definirian cierto costo. Por ejemplo, para
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Cuadro 4.1: Tabla de comparaciéon propuesta para cadenas SACC en su nivel de anidamiento 1
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421111

Cuadro 4.2: Tabla de comparacién para cadenas SACC en su nivel de anidamiento 1 equivalente a usar los

parametros de comparaciéon M =1, m= -1y g= —2

la matriz del Cuadro 4.1, los parametros de comparaciéon son siempre M = 4y
g = —3, pero para el caso del remplazo son m = —2 cuando la diferencia entre los
elementos comparados es igual a 1 y m = —4 en otro caso.

Igualmente, en el otro sentido, los pardmetros de comparacion que han sido usa-
dos hasta el momento: M =1, m = —1 y g = —2, también pueden ser representados

como una matriz (Cuadro 4.2).

La Figura 4.10 nuevamente muestran las 50 formas discretas més similares y
las 50 formas discretas menos similares en la base de datos de especies marinas
a 1mg0392, pero ahora usando los parametros de comparaciéon del Cuadro 4.1. En
la Figura 4.11 nuevamente se muestran 7 ejemplos con las las 10 imégenes mas
parecidas de la base de datos para las 7 entradas dadas. Los resultados completos

pueden ser vistos en la referencia [15].
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Figura 4.10: Similitud semiglobal con parametros del Cuadro 4.1. (a) 1mg0392 a comparar; (b) las 50 formas

de mayor similitud; (c) las 50 formas de menor similitud
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Figura 4.11: Similitud semiglobal con parametros del Cuadro 4.1. Sobre la linea punteada se encuentra la

entrada dada y debajo las 10 imégenes de mayor similitud (ordenadas de mayor a menor)
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4.6. Consideraciones finales

Para terminar, se destacan algunas recomendaciones importantes. Siempre es
recomendable empezar con la seleccion de un coédigo cadena esperando que este
sea robusto y que permita hacer facilmente transformaciones a la imagen, ya que
en muchos casos, hay que encontrar la similitud no solo con la forma discreta que
representa, sino que incluso con el simétrico de esa forma discreta o probablemente

con alguna de sus rotaciones.

Para el ejemplo concreto de las especies marinas se decidié usar el codigo SACC
en su primer nivel de anidamento y trabajar asi con un alfabeto finito (1, 2, 3 y 4)
haciendo también muy simple el proceso de buscar en toda la cadena y sin importar
el punto de inicio que se seleccione. Posiblemente en otro caso se desearia usar
SACC considerando un punto de inicio conocido y revisando a detalle diferencias
en segmentos con diferente anidamiento. Tal vez en esos casos no se probarian todas

las rotaciones.

Finalmente, hay que tener claro que para una persona, el que dos imagenes sean
parecidas entre si es una decisiéon tomada por un proceso de mera inspeccion visual
sin mayor herramienta que el ojo para la adquisiciéon de la imagen y del cerebro para
la interpretacion de ella. Aunque en ocasiones esto se presta a subjetividades, en este
trabajo se plantea que el tipo de respuestas que usualmente daria una persona, son
el tipo de respuestas que se espera de una computadora cuando se le pide comparar
formas discretas. Por esto, hay que tener cuidado con las condiciones en las que se

pone a la computadora a hacer dichas comparaciones.

Una persona comunmente decide que dos formas son parecidas haciendo un ané-
lisis a muy baja resolucion. Es decir, de una forma detallada extrae las caracteristicas
maés significativas y las compara con las caracteristicas significativas de otra forma. A
partir de esto, se sugiere entonces que para esos casos hay que trabajar con imégenes

a baja resolucion.

Esto no descarta que en ocasiones convenga comparar imagenes a alta resolucion
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para ciertas aplicaciones, simplemente hace ver que para encontrar la similitud entre
formas discretas en un rango aproximado al que lo haria una persona, es importante
considerar a que resoluciéon trabajar las imégenes. De hecho, puede haber aplica-
ciones que por el contrario, comparen formas muy parecidas entre si y que para
poder encontrar las similitudes y diferencias entre ellas se requiera de imagenes con
una resolucion lo suficientemente alta para extraer los detalles més finos y que no

facilmente veria una persona en condiciones promedio.






Capitulo 5

Conclusiones

Se mostré que usando algoritmos de similitud entre cadenas para codigos de
cadena que representan formas discretas es posible obtener una buena aproximacion
al resultado de similitud entre formas discretas.

Esta solucion satisface las necesidades de representar de manera compacta y facil
de procesar una base de datos de formas. En el caso del almacenamiento, el peor de
los casos para representar un objeto con un cédigo de cadena que asigna un elemento
por vértice, no representa mayor costo que el almacenamiento de la imagen comple-
ta como un mapa de bits. Por su parte, los algoritmos de comparaciéon de cadenas
basados en Programacion Dinamica, en su forma més pura tienen una complejidad
O(nxny) donde nx y ny son la cantidad de elementos en las cadenas que se compa-
ran. Dada la sugerencia de trabajar con cadenas de longitud normalizada sabemos
entonces que el orden de los algoritmos en su tiempo de ejecucion es O(n?) pero
que en algunos casos se puede mejorar planteando algunas restricciones al problema
(subsecciones 3.3.4.3 y 3.3.4.4).

Otro tipo de informacién también puede ser obtenida de esta idea, como el de
encontrar solamente un segmento de alta similitud entre cadenas usando la medida
de similitud local.

Los mejores resultados fueron obtenidos usando el célculo de la similitud semi-

global y teniendo en los parametros de comparacién un mecanismo para calibrar
91
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la sensibilidad a los resultados esperados. Los parametros usados fueron M = 1,
m = —1y g = —2 primeramente, y posteriormente se presentaron resultados usan-
do los pardmetros del Cuadro 4.1 habiendo antes explicado las dos posibles formas
de representar dichos parametros (seccion 4.5).

Otro punto importante para manejar la sensibilidad de los resultados obtenidos
es establecer el nivel de detalle que se desea considerar en la obtenciéon de la similitud.
Dado que en un anélisis de forma regularmente se desea que los resultados de una
computadora se asemejen a los de una persona, es importante entender que el analisis
de una persona es hecho a baja resolucion y sin tanto detalle, por lo que en ocasiones
habra que escalar las formas discretas para representarlas con una menor cantidad
de elementos en el coédigo cadena.

Con el uso de la similitud semiglobal y con algunos algoritmos de transforma-
cion fue posible obtener una medida de similitud adecuada y que es robusta hacia
una serie de problemas como el escalamiento (solucionado con la normalizacién de
cadenas), la orientaciéon (solucionada con un algoritmo de rotacion de cadenas), la
simetria (solucionada con un algoritmo de transformacion de reflejo) y el punto de
incio (solucionado encontrando el mejor alineamiento con una de las dos cadenas
duplicadas).

Para ejemplificar la medida de similitud, se uso una base de datos con 1100 formas
discretas representando distintas especies marinas, que tras pasar por un proceso de
binarizacion y extraccion del coédigo SACC, se normalizaron esas cadenas a una
cantidad de elementos cercana a 500.

También, un nuevo cdédigo de cadena fue propuesto y una de sus variantes fue
usada con éxito en la obtenciéon de la medida de similitud. ElI nuevo codigo se
basa en la pendiente acumulada desde un punto de inicio hacia cualquier vértice en
el contorno del objeto y puede dar informacién importante en la representacion de
formas discretas orientadas. La primer derivada del c6digo da informacion de formas

sin considerar la orientacion que estas formas discretas tengan.
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Apéndice A

Base de datos de especies marinas!

Con la finalidad de probar la extraccion de distintos codigos cadena, de aplicar
algoritmos de transformacion y de analizar medidas de similitud, una base de datos
de imagenes es necesaria. Para el analisis de formas que se esté presentando se espera
que esas iméagenes sean imagenes binarias y que el objeto que en ellas aparece halla
sido previamente segmentado aislando asi otros problemas cuya soluciéon no son la

finalidad de lo que aqui se presenta.

La base de datos usada [14| presenta 1100 formas discretas representando dis-
tintas especies marinas. Una vez obtenida esa base de datos, las imagenes pasaron
por un proceso de binarizacion y extraccion del codigo SACC el cual fue normali-
zado con un factor F' = 500 escalando las formas discretas lo necesario. El contorno
que resulta de dicha transformacion es con el que se generon las imagenes que se

muestran a continuacién y con las que se estara trabajando.

Por cuestiones de espacio y de presentacion del documento, las imégenes no se

muestran en su tamano original.

Proporcionada por Sadegh Abbasi (http://www.informatik.uni-trier.de/~ley/db/
indices/a-tree/a/Abbasi:Sadegh.html)
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(zlosario

CAPITULO 2 Cédigo Cadena de Pendiente Acumulada (SACC)

Q Angulo de rotacion.

0; Angulo de cambio en el i-ésimo vértice del contorno.

A Cadena o secuencia ordenada de elementos.

A Primera derivada SACC' de una cadena A.

a; 1-ésimo elemento de una cadena A.

a; i-esimo elemento de una cadena A’.

aM Reflejo horizontal del elemento a; de una cadena A.

B; Cantidad de celdas del objeto en contacto con el i-ésimo vértice.
k Numero de incrementos a rotar derivado del angulo de rotacion .
l Longitud de cada lado de una celda regular (considerado ser 1).
L Longitud de una cadena.

Mod Operacion modulo. Da el residuo de una division entera.

n Niamero de elementos de una cadena.

N Nivel de anidamiento.

o) Numero de orientaciones para cualquier segmento del contorno.
posx(a;) Posicién relativa al punto de inicio sobre el eje X para a;.

posk (a;) Posicion absoluta sobre el eje X para a;.

105
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q Cantidad de elementos de un prefijo de la cadena A.

r Factor de escalamiento en todos los ejes coordenados.

rE Factor de escalamiento en el eje coordenado E.

sace; i-ésimo elemento de una cadena SACC.

sacc; i-ésimo elemento de una cadena SACC".

slope; Incremento en la pendiente acumulada para el i-ésimo vértice.
T Cantidad de celdas totales en contacto con cualquier vértice.
v Un vértice sobre el contorno del objeto.

vee; 1-ésimo elemento de una cadena VCC.

CAPITULO 3 Algoritmos de semejanza entre cadenas

D() Funcion de distancia entre cadenas.

DJ] Matriz de almacenamiento para las salidas de la funcién D.
g Costo asociado a una insercion / elimiacion (gap).

I Secuencia incremental de indices.

m Costo asociado a un remplazo (mismatch).

M Costo asociado a un emparejamiento (match).

nx Cantidad de elementos de la cadena X

ny Cantidad de elementos de la cadena Y

S() Funcién de similitud entre cadenas.

ST Matriz de almacenamiento para las salidas de la funcion S.
Sa Funcién / Matriz de similitud global.

St Funcién / Matriz de similitud local.

Ss Funcion / Matriz de similitud semiglobal.

t Funcion de comparacion de caracteres.

T[] Matriz de rutas para LCS.

U Universo de elementos para una cadena (Alfabeto).
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X Cadena a comparar con Y.

X? Subcadena de X.

Y Cadena a comparar con X.

Y# Subcadena de Y.

A Subsecuenca comun entre X y Y.

CAPITULO 4 Propuesta de un algoritmo de semejanza entre formas discretas
A Area o cantidad de pixeles del objeto en una imagen.

F Factor de normalizaciéon de una cadena.
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