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Resumo. Um problema recorrente na computagdo é particionar os nés de um
grafo em diferentes conjuntos, utilizando estruturas conhecidas como union-
find. Uma implementacdo padrdo dessa estrutura oferece operacdes para
criar um conjunto, procurar a qual conjunto um elemento pertence e unir dois
conjuntos. Contudo, para algumas aplicacoes especificas, é necessdrio ex-
cluir um elemento de um determinado conjunto, o que ndo é contemplado nas
implementacgoes tradicionais. Este trabalho explora e compara duas aborda-
gens distintas para implementar a operacdo de exclusdo de elementos em es-
truturas union-find. Analisamos o uso de memdria, o tempo de execugcdo e a
aplicabilidade de cada método, fornecendo uma visdo abrangente sobre suas
vantagens e desvantagens. Através de experimentos e andlise teorica, visamos
aprimorar as implementacoes de union-find, tornando-as mais versdteis para
diferentes cendrios, usando uma aplicacdo da Biologia Computacional como
estudo de caso.

Trabalho de Graduagdo apresentado como requisito parcial para obtengdo do
grau de Bacharel em Ciéncia da Computacdo.

1. Introducao

A metagendmica € uma area emergente da bioinformadtica que envolve o estudo de geno-
mas de microrganismos obtidos diretamente de amostras ambientais. O sequenciamento
metagenOmico extrai sequéncias curtas (ou leituras) de genomas agregados de comu-
nidades de microrganismos inteiras. Num ambiente natural complexo, como solo ou
intestino humano, amostras metagendmicas podem conter potencialmente milhares ou
mesmo milhdes de espécies. Antes da andlise, os genomas devem ser reconstruidos par-
cial ou completamente a partir das leituras. Essa reconstru¢cdo pode ser feita através de
re-sequenciamento, processo no qual leituras sio mapeadas para genomas de referéncia.
Outra forma de fazer isso € utilizando a montagem de novo, onde os genomas sao recons-
truidos encontrando sequéncias de leituras sobrepostas. Por exemplo, no caso onde temos
as leituras A, B e C, sendo A = ATCGGCTACGATACGCGATCG, B = TACGC-
GATCGGCTACGTACGAA e C = CCCCCCCCCCCCCCGGGGTT, teriamos dois or-
ganismos, a saber ATCGGCTACGATACGCGATCGCTACGTACGAA e CCCCCCCCC-
CCCCCGGGGTT. Um problema dessa abordagem € que o processo de montagem torna-
se altamente intensivo em memoria e computagdo a medida que o tamanho e a complexi-
dade do conjunto de dados aumentam. [Flick et al. 2017].

Em [Zheng et al. 2023]], os autores discutem um dispositivo mdvel capaz de se-
quenciar moléculas de DNA e transmitir leituras de DNA em tempo real, utilizado para



estudos in situ. Como esses dispositivos geralmente possuem memoria e energia limi-
tadas, a andlise bioinformdtica precisa ser ou transferida para um servico em nuvem (o
que nem sempre € vidvel) ou adiada até que recursos computacionais suficientes estejam
disponiveis. As Unidades Taxondmicas Operacionais (OTUs), representadas por clus-
ters de leituras de DNA altamente semelhantes, sdo utilizadas como uma aproximacao
da composi¢do microbiana da amostra sequenciada. Cada OTU agrupa leituras que sao
suficientemente semelhantes entre si, € o nimero de OTUs pode ser usado como uma
estimativa do numero de organismos distintos na amostra.

Para representar essas relacdes, os autores modelam as leituras de DNA como
vértices em um grafo, onde vértices conectados representam leituras que se sobrepdem.
Essas conexdes formam componentes conexos, que correspondem aos OTUs. Esse
método de identificar OTUs como componentes conexos de grafos também ja foi de-
monstrado na literatura de maneira satisfatéria previamente.[Flick et al. 2017]]

No processo de encontrar as sobreposi¢des, pode ser necessdrio a remogao de
trechos de DNA repetidos, presentes na sobreposicao de duas leituras. Os autores
de [Zheng et al. 2023]] propdem uma estrutura union-find que fornece suporte para a
operacdo de remog¢do, porém que utiliza muita memoria para armazenar os trechos do
genoma, e realiza essa operacdo em tempo linear. Em contrapartida, temos uma estrutura
com remogdes em tempo constante proposta em [Alstrup et al. 2005]. Neste trabalho,
iremos implementar as duas abordagens dessa estrutura, submeté-las a testes e comparar
qual se comporta melhor em termos de uso de memoria e tempo de execucdo em diferen-
tes casos.

2. Background

Sequenciadores de DNA baseados em nanoporos podem sequenciar moléculas de
DNA diretamente e transmitir as leituras de DNA resultantes quase em tempo
real. [Jain et al. 2015], [Zheng et al. 2023]], [Gardy et al. 2015].  Os autores de
[Zheng et al. 2023|] propdem uma abordagem para identificar unidades taxondmicas ope-
racionais, tratando-as como componentes conexos em um grafo de sobreposicdo de
leituras provindas desses sequenciadores. Nesse contexto, cada leitura é representada
como um vértice do grafo, e dois vértices u € v tém uma aresta os conectando se ha
uma sobreposi¢ao entre o sufixo de u e o prefixo de v. Retomando o exemplo apre-
sentado na secdo 1, teriamos trés vértices: A = ATCGGCTACGATACGCGATCG, B
= TACGCGATCGGCTACGTACGAA e C = CCCCCCCCCCCCCCGGGEGTT. Ha uma
sobreposicado entre A e B, como mostra a Figura (1| Isso implica na existéncia de uma
aresta conectando A a B no nosso grafo, conforme a Figura |2l Ao identificar os compo-
nentes conexos desse grafo, observamos que existem dois, ou seja, temos duas unidades
taxonOmicas operacionais. Na computacdo, componentes conexos sdo frequentemente
representados por estruturas do tipo union-find. Nessas estruturas, dado um elemento,
podemos identificar o representante do componente ao qual ele pertence. Ao identificar
os representantes de todos os componentes, determinamos quantos componentes estao
presentes no grafo.

A implementacdo padrdao da estrutura union-find d4 suporte para as operagdes
de makeset, union e find. Uma operacdo makeset gera um conjunto com um unico
elemento. Uma operacao de union recebe dois conjuntos e os une, destruindo os dois
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Figura 1. Sobreposicoes das leituras
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Figura 2. Grafo das sobreposicoes de leituras

conjuntos originais. Uma operag@o find recebe um elemento e retorna uma referéncia ao
conjunto que atualmente o contém.

Para abordar o problema de identificacdo de unidades taxondmicas operacionais
em dispositivos mdveis, € necessario também considerar a remog¢ao de elementos de um
componente. Isso se deve ao fato de que o grafo pode se tornar muito grande, ocupando
uma quantidade significativa de memoria em dispositivos com capacidade computacio-
nal limitada. Em certos componentes, podem existir leituras que vém da mesma regiao
do genoma e compartilham sobreposi¢cdes, € que assim proveem informagdes redundan-
tes. Um exemplo sdo as leituras na Figura[3] £ tem uma sobreposi¢do com F' e G. F
também tem uma sobreposi¢do com G, entdo podemos remover F' do grafo da Figura [
sem perder nenhuma informacgao critica e assim diminuir o nimero de leituras que temos
que manter na memoria, resultando no grafo da Figura [5| Portanto, é essencial imple-
mentar uma nova estrutura union-find que suporte a operacao de exclusao. Os autores de
[Zheng et al. 2023]] propdem uma estrutura baseada em tabelas de dispersao.

Figura 3. Leituras com informagao redundante

2.1. Estrutura baseada em tabelas de dispersao

Um componente conexo € um conjunto de vértices em um grafo onde cada par de vértices
esta conectado por pelo menos um caminho. Podemos ver entdo que no grafo da Figura
@ temos trés componentes conexos. Para cada componente, temos um representante 7,
que nada mais € do que um vértice que funciona como uma referéncia a um componente.
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Figura 4. Grafo com informacao redundante

Figura 5. Grafo com informacao redundante removida

Para esse exemplo, vamos escolher que os representantes dos componentes sejam 1, 7 e
6. Se nos perguntarmos “’qual o representante do componente que contém 2?”’ou “qual o
representante do componente que contém 3?”teriamos a mesma resposta: 1; o que nos diz
que ambos os vértices 1, 2 e 3 estdo no mesmo componente.

A estrutura proposta em [Zheng et al. 2023]], aqui chamada de estrutura 1, se
baseia em utilizar duas tabelas de dispersdo. A primeira tabela de dispersdo, cha-
mada de mapping-components, mapeia de um vértice v para o vértice r, sendo
r o representante do componente ao qual v pertence. A segunda tabela de dispersio,
component-members, mapeia um vértice r para o conjunto A de vértices que fazem
parte do componente cujo representante ¢ r. Por exemplo, para o grafo da Figura [6]
teriamos as tabelas (1| e [2l Olhando a tabela|l, podemos responder as perguntas feitas no
pardgrafo anterior. Apenas com essa tabela, em uma implementacao padrdo da estrutura
union-find, poderiamos ter as operacdes de makeset, union e find. Porém, ao realizar a
operagao delete, por exemplo, para o vértice 1 dessa estrutura, teriamos outros 4 vértices
apontando como representante de seu componente um vértice que ndo existe mais.

1

Figura 6.
Para a operacdo de makeset, primeiro definimos v como o representante do con-
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Tabela 1. mapping-components

r | A |
1 {1,2,3,4,5}
7 {7.8,11,3}
6 {6,9,12, 14}

Tabela 2. component-members

junto que contém v , definindo como v o valor de mapping-components na posi¢ao
v. Depois criamos um conjunto vazio em component-members na posi¢ao v e adicio-
namos v esse conjunto. O acesso a uma posi¢cao de uma tabela de dispersao tem complexi-
dade assintética ©(1), a criagdo do conjunto também tem complexidade ©(1), No entanto,
a inser¢@o de um valor no conjunto tem complexidade logaritmica, ou seja, ©(log n) onde
n representa o tamanho do conjunto, entdo makeset tem complexidade O (logn). Para o
find, apenas consultamos mapping—components na posi¢do v, entdo o custo dessa
operagdo ¢ O(1).

Para a union de dois conjuntos, primeiro, encontramos os representantes dos con-
juntos, root—a e root—b; como ja vimos, essa operagdo tem complexidade ©(1). Em
seguida, determinamos qual € o representante com o valor numérico menor (o que sera
usado como novo representante do conjunto unido) e qual com valor numérico maior
(que serd removido). Em seguida, movemos todos os m elementos do conjunto com
0 representante maior para o conjunto com o representante menor, atualizando seus re-
presentantes em mapping-components. A insercao no conjunto tem complexidade
©(logn). Porém a cada elemento que adicionamos, o conjunto aumenta de tamanho de
n para n + 1; entdo a complexidade € ©(mlog(n +m — 1)). Finalmente, removemos
a entrada do representante maior de component-members, o que tem complexidade
©(1). Entao a complexidade dessa operacao é O(m log(n +m — 1)).

Exemplo 3.1: consideremos os seguintes conjuntos, A ={1,2,3} e B ={4, 5},
onde o representante de A € 1 e o representante de B é 4. Suponhamos que desejamos



unir esses dois conjuntos. Primeiro, encontramos os representantes de cada conjunto:
root-a= 1 e root-b= 4. Comparando os representantes, 1 € menor que 4, entdo 1
serd o novo representante do conjunto unido. Movemos todos os elementos do conjunto
com o representante maior B para o conjunto com o representante menor A, atualizando
os representantes em mapping-components (ou seja, 4 — 1, 5 — 1). Finalmente,
removemos a entrada de B em component-members. Apds a unido, o conjunto resul-
tante serd {1,2,3,4,5} com 1 como representante.

Para o delete de um elemento: se o elemento ndo for representante de um con-
junto, ele simplesmente € removido das duas tabelas de dispersao. Como ja vimos, a
remog¢do de um elemento da tabela de dispersao tem complexidade ©(1). Se ele for repre-
sentante, os membros desse conjunto sdo movidos para um novo conjunto cujo represen-
tante € o primeiro elemento encontrado no conjunto do elemento a ser removido. Depois
removemos o antigo representante das duas tabelas de dispersao. Essa movimentacdo de
elementos tem complexidade ©(m log(n +m — 1)). Mas como cada componente s6 tem
um representante, vamos assumir o caso de ndo representante como o caso médio. Logo,
essa operagdo tem complexidade ©(1).

Exemplo 3.2: vamos considerar o conjunto C' = {6,7,8,9} onde 6 € o represen-
tante. Vamos supor que queremos remover o elemento 6. Primeiro, verificamos se 6 € o
representante do conjunto. Como 6 € o representante, precisamos mover os membros do
conjunto para um novo conjunto com um novo representante. Selecionamos o primeiro
elemento encontrado no conjunto, digamos 7, como o novo representante. Atualizamos
os representantes dos elementos restantes para 7 em mapping-components (ou seja,
7T— 7,8 = 7,9 — 7). Em seguida, removemos 6 das tabelas de dispersdo. Apds a
exclusdo, o conjunto resultante serd {7, 8,9} com 7 como o novo representante.

3. Uma union-find alternativa: estrutura baseada em arvores

A estrutura proposta em [Alstrup et al. 2005]], aqui chamada de estrutura 2, utiliza uma
estrutura em arvore. Cada n6 contém as seguintes informagdes: o valor, que € o vértice
do grafo que ele representa; se ele estd ocupado ou ndo, ou seja, se o vértice que ele
representa ainda estd presente no grafo ou se ja foi removido; seu rank, que representa
seu nivel na arvore; um ponteiro para o nd pai; um ponteiro para o ultimo dos nds filhos e
ponteiros para os nds “irmaos”, (n6s que t€m o mesmo pai) anterior e posterior. Iterando
recursivamente pelos irmaos anteriores e posteriores € possivel ter acesso a todos os filhos
de um no a partir de qualquer né filho.

Sempre que criamos um novo componente, estamos criando uma arvore com um
unico n6. Quando fazemos a unido de dois componentes, estamos transformando duas
arvores em apenas uma arvore. Nessa estrutura a raiz da arvore funciona como o repre-
sentante do componente conexo. Além dos nds, também criamos uma tabela de dispersao,
aqui chamada de mapping-nodes que mapeia de um vértice v presente no grafo para
um nd n presente na arvore, que € o nd que contém o vértice v.

Por exemplo, para o grafo da Figura [6] terfamos 3 arvores, assim como na Figura
representando trés componentes conexos. Se seguissemos o caminho do né para a raiz
a partir de 2 chegariamos em 1, o0 mesmo aconteceria com 3. Logo sabemos que 1, 2 e
3 estdo no mesmo componente. Os ponteiros para 0s irmaos € o ponteiro para o ultimo
filho sdo uteis para manipular os nds filhos de um nd, o que € necessario para a operacao



de delete, como veremos a seguir.
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Figura 7. Estrutura em arvore

3.1. Operacoes na estrutura

Para a operacdo de makeset de um vértice v, criamos um né r com rank 0 e valor
v. O ponteiro que aponta para o pai desse n6 € nulo; também marcamos o né como
ocupado. Apods isso inserimos um ponteiro para 7 em mapping-nodes na posi¢ao v.
Essa operagdo tem complexidade O(1). Para o find, primeiro obtemos o né com valor v,
consultando mapping—nodes na posi¢ao v. Depois seguimos os ponteiros para o pai do
né recursivamente até a raiz, e entdo retornamos a raiz como representante do conjunto.

Para fazer a union dos nés a e b, primeiro obtemos os representantes dos conjuntos
que contém a e b usando a fun¢do find. Vamos chamar esses representantes de root—a
e root—b. Se rank(root-a) < rank(root-b), fazemos um swap entre root-a e
root-b, de forma que rank(root-a) > rank(root-b). Entdo root-b passa a ser
um filho de root—a. Para isso atualizamos o ponteiro pai de root—-b para root-a
e atualizamos a lista de filhos de root—a para incluir root-b. Se rank(root-a) =
rank(root-b), o rank de root—a é incrementado em 1.

Dado que o rank estritamente aumenta ao seguir ponteiros para o pai, 0 tempo
de uma operagdo de find aplicada a um elemento em um conjunto A é proporcional ao
rank(A). Usando indugdo, mostramos que rank(A) < log, |A|, ou equivalentemente,
que |A| >= 2r9"k(4) Quando A é criado com makeset(z), ele possui rank = 0e 2° = 1
elementos. Se C' € o conjunto criado por union(A, B), entdo |C| = |A| + | B|. Se C tiver
a mesmo rank de A ou B, terminamos trivialmente. Caso contrério, temos rank(A) =
rank(B) = k e rank(C) = k + 1, e entdo |C| = |A| + |B| >= 2F + 2% = 281, Logo,
podemos dizer que a operacdo find tem complexidade O(log, |A|). A operagdo union
tem o tempo predominado pela operagdo find, entdo tem a mesma complexidade.

Exemplo 3.3: vamos considerar a union dos dois primeiros conjuntos do grafo
da Figura [} Vamos chamar os conjuntos de £ e F, e seus representantes root—e
e root—f, respectivamente. Como rank(root-e) > rank(root-f), root-f
passa a ser um filho de root-e. Nesse caso, também temos que rank(root—e) =
rank(root—f), entdo incrementamos o rank de root—e em 1. Apds a unido, o repre-
sentante do conjunto unido € 1, e a estrutura de hierarquia reflete que 7 é um filho de 1.
Assim, o novo conjunto pode ser representado como EF ={1,2,3,4,5,7,8 11,13} com
1 como representante.



Figura 8. Estrutura em arvore apos a union de £ e F

Para o delete de um valor z, fazemos o seguinte: obtemos u, o n6 que contém x,
acessando mapping-nodes na posicdo x. A primeira coisa a fazer € marcar u como
desocupado. Se wu tiver mais de um filho ndo precisamos fazer mais nada. Se u tem
apenas um filho, a tnica coisa necessdria é fazer o bypass de u. Ou seja, o n6 filho de
u, (v) passa a ser filho do pai de u, (p). Para isso, definimos p como o ponteiro pai de v,
retiramos v da lista de filhos de u e o adicionamos a lista de filhos de p, depois podemos
remover u. Se invés disso, u for uma folha, primeiro o retiramos da lista de filhos de p
e entdo removemos u. Se p for agora uma folha, seu rank serd reduzido a 0. Se p esta
desocupado e agora tem apenas um filho, nés fazemos o bypass de p. Essa operacdo tem
complexidade O(1).

Exemplo 3.4: Vamos considerar remogdo de 13 da drvore da Figura[8 Podemos
notar que 13 € uma folha, entdo o retiramos da lista de filhos de 7 e depois o removemos
da estrutura. Entdo temos uma estrutura como a da Figura[9]

Figura 9. Estrutura em arvore apos a remocao de 13



Exemplo 3.5: Agora vamos considerar remogéo de 7 da drvore da Figura[9] 7 tem
dois filhos, entdo continua na drvore. A unica coisa que temos que fazer é marca-lo como
ocupado e temos uma estrutura como a da Figura

Figura 10. Estrutura em arvore apos a remocao de 7

Exemplo 3.6: Agora vamos considerar remogéo de 11 da drvore da Figura[I0] 11
¢ uma folha, entdo assim como 13, nds o removemos da estrutura. Porém agora 7 esta
desocupado e tem apenas um filho. Entao fazemos um bypass e 8 passa a ser filho direto
de 1. Sabendo os nds anterior e posterior de 8, eu consigo retirar 8 da lista de irmaos.
Sabendo o tltimo n6 filho de 1 eu consigo ter acesso a toda a lista de filhos de 1 e inserir
8 nessa lista, resultando em uma estrutura como a da Figura

==

Figura 11. Estrutura em arvore apds a remocao de 11

4. Testes

Ambas as implementagdes foram feitas utilizando C++. A implementacdo da estrutura
1 foi feita com base na implementacao dos autores de [Zheng et al. 2023]], que pode ser
encontrada em [Zheng 2020]. A implementacdo da estrutura 2 foi feita com base na
descricao fornecida pelos autores de [Alstrup et al. 2005]. As duas implementacdes cri-
adas para este trabalho podem ser encontradas em [Santos 2024]. Todos os testes foram
executados em um computador octacore com processador 17, com 8GB de memoria RAM
no sistema operacional Ubuntu 20.04. Para testar o desempenho das implementacoes,



ndés criamos grafos e os submetemos as operagdes disponiveis na union-find, isso é,
makeset, union, find e delete. Para os primeiros testes, nds utilizamos os seguintes
parimetros: N € [J;2,{1000 * i} como o ndmero de nés presentes inicialmente no grafo,
A € U2, {1000*i} o nimero de arestas e R € |J;2,{500*i} o nimero de nés removidos.
Os nés que serdo conectados por arestas sao escolhidos de forma aleatéria, seguindo uma
distribui¢do uniforme. Para cada entrada do programa, definimos quantos nds e arestas
queremos no nosso grafo e quantos desses nds serdo removidos e construimos a entrada
da seguinte maneira:

1. Embaralhamos a ordem original dos nds.

2. Iteramos pelos nés, realizando a operacdo de makeset para cada né z e, em se-
guida, fazemos uma exploragao em profundidade pelos nés vizinhos. Para cada
vizinho y, realizamos makeset e depois union entre x e y.

3. Apos cada exploracdo, removemos um numero aleatdrio de nés entre 0 € 5.

4. Depois de visitar cada nd, removemos o nimero restante de ndés conforme especi-
ficado.

Exemplo 4.1: Vamos considerar um exemplo para um grafo com 5 nds e 4 arestas.
Poderiamos acabar com um grafo como o da Figura Suponhamos que queremos
remover 2 desses nds durante o processo. Poderiamos ter uma entrada como a da listagem

M

Listing 1. Entrada exemplo
makeset
makeset
union
makeset
union
makeset
union
delete
delete
makeset
union

SO NN = RN~ b~ W~ W

Figura 12. Grafico da entrada exemplo

Fizemos entdo trés testes. Em cada testes variamos um dos parametros, enquanto
mantemos os outros dois fixos em seu menor valor, conforme definido por N, A e R. Ou
seja, para cada teste, nds tivemos dez entradas. Para cada teste, os aspectos observados
foram tempo e memoria.



4.1. Tempo

Para observar o tempo consumido, utilizamos a ferramenta time [tim 2018|] presente no
Linux. Podemos observar que a estrutura 2 mantém-se consistentemente mais eficiente
em todos os cendrios. Embora a implementacdo da estrutura 1 assegure um tempo cons-
tante para a operacdo de find, enquanto a estrutura 2 opera em tempo logaritmico, é
importante notar que a union da Estrutura 2 (cujo desempenho € influenciado princi-
palmente pelo find) também € realizada em tempo logaritmico. Em contraste, a unido
proposta em [Zheng et al. 2023]] requer iteragdo por todos os elementos do conjunto, e
como jd vimos, tem complexidade O(m log(n +m — 1)).

Similarmente, no caso da operagdo de delete, o tempo da estrutura 2 é constante,
apenas marcando um elemento como desocupado ou redirecionando um ponteiro. Por
outro lado, a estrutura 1 demanda a movimentagdo de todos os elementos de um conjunto
para outro, o que € consideravelmente mais oneroso em termos de tempo de execucao.
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4.2. Memoria

Para observar a quantidade de memdria utilizada durante a execuc¢do do processo, usa-

mos a ferramenta valgrind [val 2024]. Assim como para o tempo de execugdo, notamos

que a Estrutura 2 se comporta melhor também no quesito memoria utilizada. Isso por-
que na implementacdo de [Zheng et al. 2023]] é necessario manter uma copia de cada n6

nas duas tabelas de dispersdo, além do espaco preciso para armazenar os conjuntos de
component-members. Na segunda implementacdo, cada nd estd presente somente

uma vez na arvore, com toda a travessia sendo feita apenas com ponteiros.

Memodria alocada(bytes)
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Figura 16. Memdria alocada para
operacoes na union-find variando
0 numero de nos adicionados,
com 1000 arestas e 500 nds remo-
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Figura 17. Memoria alocada para
operacoes na union-find variando
o numero de arestas, com 1000
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Figura 18. Memoria alocada
para operacGes na union-find va-
riando o numero de nds removi-
dos, com 1000 nds adicionados e
1000 arestas

Algo importante de ser notado € que o observado durante os testes foram os bytes
alocados durante a execug¢ao, independente de serem descartados posteriormente ou nao.
Por isso, para ambas as implementacdes, o uso de memoria se mantém quase constante
ao variar o nimero de nos removidos; ja que o numero de nds criados é 0 mesmo, o
numero de bytes alocados também € 0 mesmo. A seguir mostramos a memoria alocada

no momento da saida do programa.
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Figura 19. Memodria alocada ao Figura 20. Memodria alocada ao
fim de operagdes na union-find fim de operag¢des na union-find
variando o numero de nos adici- variando o numero de arestas,
onados, com 1000 arestas e 500 com 1000 nds adicionados e 500

nos removidos nos removidos
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Figura 21. Memodria alocada ao
fim de operag¢des na union-find
variando o nimero de nés remo-
vidos, com 1000 nés adicionados
e 1000 arestas

Uma coisa interessante € que para a implementacao de [Alstrup et al. 2005] a
memoria utilizada permanece constante ao variar o nimero de arestas. Isso ocorre porque
ndo é necessdria nenhuma estrutura auxiliar para representar os componentes e a ligacao
entre os nos além dos ponteiros, que ocupam um espago muito pequeno na memoria.
Quanto ao declinio da memoria utilizada na saida do programa de [Zheng et al. 2023]
quando aumentamos o nimero de arestas, nossa principal hipotese € de que quanto mais
arestas, ¢ preciso alocar mais memoria para guardar essas arestas. Porém, conforme
mais arestas criadas, maior é a probabilidade de diminuir o nimero de componentes,
assim temos uma perda de memoria utilizada. Por exemplo, na Figura temos 20
nos e 10 componentes. Assim, temos que armazenar em component-members 10
conjuntos com 2 elementos cada. Enquanto que, na Figura 23] temos mais arestas,
consequentemente menos componentes, € assim armazenamos apenas 2 conjuntos em
component —-members. Nos dois casos, temos 0 mesmo nimero de nés armazenados,
mas no segundo caso, ndo temos a carga adicional de armazenar tantos conjuntos.



Figura 22. Componentes em pares

Figura 23. Componentes com muitos elementos



N6s também fizemos alguns testes variando apenas o nimero de nds e arestas no
grafo, sem deletar nenhum no, para observar como a memaria se comporta nesse caso.
Podemos ver que nos dois casos, a estrutura 2 se comporta melhor.
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Figura 24. Memoria alocada ao Figura 25. Memoria alocada ao
fim de operagdes na union-find fim de operagdes na union-find
variando o numero de ndés adici- variando o numero de arestas,
onados, com 1000 arestas e sem com 1000 nés adicionados e sem
remover nés remover nés

5. Conclusao

Neste estudo, foram exploradas e comparadas duas abordagens distintas para a
implementagcdo da operagdo de exclusdo em estruturas de union-find. A andlise abran-
gente considerou aspectos como uso de memoria, tempo de execucdo e aplicabilidade
de cada método. Por meio de experimentos e andlises tedricas, o objetivo foi aprimorar
as implementacdes de union-find, tornando-as mais versateis e eficientes para diversas
aplicacdes.

Os experimentos demonstraram que, na maioria dos casos testados, a
implementagdo que fornece a operagdo de exclusdo em tempo constante oferece melhores
resultados tanto em termos de tempo de execugao quanto de uso de memoria. Isso se man-
teve verdadeiro ao variar o nimero de nds no grafo, o nimero de arestas e o nimero de nds
removidos. No entanto, um ponto negativo da implementacao de [Alstrup et al. 2005] foi
observado ao aumentar o niimero de arestas. A memoria utilizada por essa implementagao
permanece constante, enquanto na outra implementacio a quantidade de memoria utili-
zada diminui conforme o nimero de arestas aumenta. Isso indica que, para o caso médio,
a implementacdo em tempo constante ¢ a mais indicada. No entanto, em aplicagdes onde
se esperam componentes densos com um ndmero muito alto de arestas, como em siste-
mas de transportes, redes sociais e grafos da web, a implementacao de [Zheng et al. 2023]
pode ser mais eficiente.

Para trabalhos futuros, seria interessante aplicar as duas implementagdes em
cendrios reais. Por exemplo, a implementacdo de [Alstrup et al. 2005]] poderia ser uti-
lizada no algoritmo de identificacdo de unidades taxonOmicas, conforme proposto por
[Zheng et al. 2023]], com dados reais de sequéncias de DNA. Isso proporcionaria uma



visdo mais clara das capacidades e limitagdes de cada implementacdo em situacdes
préticas.
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