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Zakladni pojmy

Zakladni pojmy
Zakladni algoritmy

Algoritmus vy
hledaného

iZivajici analyzu
tivu

Algoritmus vyuzivajici nalyzu
prohledavaného Fetézce

Tandemové opakovani

Palindromy

abeceda {¢,a,c,0,t} Voepseri pro maximainé k chyb
podretézec aaggtacgcgt
prefix gtacgcgtgtt
suffix cgt at gtacg
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Zakladni operace

Z&Kladni pojmy

ZaKladni algoritmy

i analyzu

Algoritmu:
prohledavanél

i nalyzu
etézce

Tandemové opakovani

Palindromy

Vylepseni pro maximélné k chyb

konkatenace Xx=cggat y=att Xx.y=cggatatt
pranik Xx=cggat y=att Over(x,y)=at
sjednoceni x=cggat y=att (x,y)=cggatt

video HHMI
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Vyskyt sekvencénich motivll v databazich

Zakladni pojmy

Cilem je zjistit vSechny pozice delSiho fetézce, na kterych
se vyskytuje kratSi fetézec

> presny vyskyt

» priblizny vyskyt

fetézec t dlouhy (n), napf genomova sekvence
motiv p kratky (m), napf cgcggct ggt ggct cg



Naivni algoritmus

Zakladni pojmy
ZaKladni algoritmy
Algoritmus vyuZivajici analyzu
hledaného motivu

Algoritmus
prohledav

ivajici naljzu
fetézce

a t g a a a t C g C Tandemové opakovani

Palindromy
— VylepSeni pro maximalng k chyb
¥ F

video HHMI

SloZzitost: O(mn)



Boyer-Moore

actgtgtatgaaatcgec
— gatcat
x 11—

mame v motivu dalSi t ?
actgtgtatgaaatcge
+l - gatcat

kde mame v motivu d IST vyskyt suffixu at ?

gaaatcgec
+3—>gatcat

Realizujeme krok, ktery je vétsi
SloZitost
konstrukce: O(||abeceda||.m)
hledani: O(mn) (v praxi ale blize k O(n))
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Zakladni pojmy
Zakladni algoritmy
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Automat pro hledani fetézce aba Mot

Zakladni

Zakladni algoritmy

Algoritmus vyuZivajici analyzu
hledaného motivu

Algoritmus vy
prohledavaného Fetézce

Tandemové opakovani

Palindromy

Vylepseni pro maximalné k chyb

video HHMI

Automat vytvoren z motivu p postupné ¢te symboly z
fetézce m Koncovy stav automatu dosahneme po nacteni
celého hledaného motivu.
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t=bababaa p=aba

Zakladni pojmy
Zékladni algoritmy

Algoritmus vyuZivajici analyzu
hledaného motivu

Algoritmus vyuZivajici nalyz.
prohledavaného

€

b

ba

bab
baba
babab
bababa
bababaa

i pro maximaing k chyb

video HHMI

P WNWNEFE OO

Slozitost
konstrukce: naivni O(m?3); optimalni O(||abeceda||.m)
hledani: O(n)



Suffixovy strom pro fetézec dabdac
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Algoritmus vyuZiv
hledaného motivu

Algoritmus vyuZivajici nalyzu
prohledavaného fetézce

Tandem

Palindromy

opakovani

pSeni pro maximalng k chyb

video HHMI



Kompaktni suffixovy strom pro fetézec s
aaabbbc

Algoritmus vyuZivajici nalyzu

prohledavaného fetézce

Tandemové opakovani

Palindromy

Vylepseni pro maximalné k chyb

video HHMI

(®)

Konstrukce: O(n.l ogn)
Hledani: O(m.||abeceda]|+k)



V107 Bioinformatika | -

Sufixové pole - ukazovatele na polohy
suffixti sefazené lexikograficky

Dlouho bylo povazovano za méné kvalitni datovou
strukturu, protoZe neobsahuje pfimo informace o
spolecnych prefixech. Ty Ize vsak spocitat do Icp pole (least Tandemové opakovari
common prefix) tak, Ze konstrukce pole i stromu ma stejnou o
slozitost. iepSen pro maxinéiné K civo
t = dabdac

sa(t) = 6,1,4,2,5,0,3

rank(t) = 5,1,3,6,2,4,0

lep(t) =0,0,1,0,0,0,2

0

deo HHMI

abdac
ac
bdac

c
dabdac
dac

WOUINIMELO
NOOORKrO
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Tandemova a palindromicka opakovani
nesou biologicky i prakticky vyznam

palindrom moZna sekundarni struktura DNA nebo RNA

tandem regulace gen(, telomery, identifikace jedinct
z DNA
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Tandemové opakovani
Palindromy

i pro maximaing k chyb

video HHMI
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NejdelSi spole¢ny prefix dvou pozic

Tandemové opakovani
Palindromy

tgcagaagcagatcctgacg

T T

Slozitost naivniho algoritmu O(n®)
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Posuzovani tandemovych opakovani
pomoci suffixovych stromd, prip. poli
(t=dabdac)

i pro maximaing k chyb

deo HHMI

lcp(1,4)="

Nalezneme vétve oznacené 1 a 4

lcp(1,4)=da
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Hledani tandemovych opakovani

Tandemové opakovani
Palindromy

» konstrukce stromu: O(n.logn) essent pramaxenang K civb
» hledani Icp pro dvé konkrétni pozice O(n.logn)
» Prohledavani sekvence

Slozitost: O(n.(logn)?+p)



Palindromy - nejdelSi spoleCny prefix mezi
originalni a komplementarni sekvenci
umoznuje urychleni hledani podobné jako
pro tandemové opakovani

ola
— Q|0 o

t gcagaa gtctgacg
acgtectt cagactagec

*

ttct
aaga
9

Slozitost naivniho algoritmu O(n®)

Slozitost naivniho algoritmu O(nlp) (pro omezenou
vzdalenost a délku)
Slozitost s pouzitim suffixovych struktur O(n)
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maximalné k chyt



Vyuziti DP pro identifikaci palindrom(

I3 —0 0 -0 0 —T T -

s i s i pp i
0|0
0/0]1
00 1

0fj1]1
0 11121
0|0 112(3]|2
0|1 1123
0 1 1/1({23
0 1)1 1121213
1 1 1122
1 11 1/1]2]3

a)

match

d =min

a | b
v
c—d
a match
a+l mismatch
b+1 insertion
c+1 deletion

b)
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VyuZiti SA a LCP k rychlému postupu po

5 ,
diagonale

mi ssissipp.i
i 0|0
p 0l0]1
p 0/0 1
i olof1
s olof1]1|2]1
s o/o J2[3]2
i olo|1[* 1/2(3
s ojof1 1/1]2|3
s olofel el ]2]2]3
i [ojof1] 1 Jafv|2]2
mlof1|1]|21|1]2\ |1 3

.

Longest Common Prefix
Neighboring cells with worse scores

a)

Suffix Array

Height Array

Cartesian Tree

b)
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deo HHMI

oro maximalng k chyt
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Vypocet omezeného poctu bunék v tabulce
DP

Vylepseni pro maximainé k chyb

video HHMI

Staci pocitat 2k+1 diagonal bez ohledu na délku sekvenci

Slozitost: O(kn) (naproti O(mn))
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Tabulka pro algoritmus dynamického
programovani

fetézcich
Zékladni pojmy
Zékladni algoritmy

Algoritmus vyuzivajici analyzu
hledaného motivu

Algoritmus vyuzivajici nalyzu
prohledavaného fetézce
Hledani opakovani

Tandemové opakovani

(A) 1 s A L 1 G N E D (B) THIS-LI-NE- Palindromy
L1 Srovi i dvou sekvenci
=l o g2 e - 20 =24 W -28 = -32 =36 --ISALIGNED
~ Vylepseni pro maximainé k chyb
o B -1 =3mh 7 -qqmr-5Eb-{9 =23 mb-27 = -3 PriStE
1 N N NN -
H -8 -5 =2 -5  -9=h-13msh-17=h-18=p-22=0-26 UEDGLIT
N N N
-2 -3 -3 -5mp -9m-13mp-17m-21
L 5. . ~ N
gl 16 =8 0 = -4 =5 =5 ~5mp —gup-12mp-16
L S NS ~
B -20 =12 =4 =1 0 -3 -7= -8 -11=p-15
I~ SIS
I -26 -16 -8 -5 L = Db —4=p -Beb-12
L | 4 L
iy -25 -20 -2, -9 0 4 65 2= -2
[ R ~ S
E -32 -24 =16 =13 -4 0 & 1= 7
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Vyuziti SA a LCP k rychlému postupu po
diagonale

Vylepseni pro maximainé k chyb

video HHMI

Slozitost: O(k?) (viz pou/vzit/i pro palindromy)



Priste

video HHMI
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For Further Reading

For Further Reading
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