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Problém, algoritmus

Problém - nerozieSen4, sporna otazka, kterou je tfeba Fesit.

Priklady problémd:

Kolik je tfeti odmocnina z 27?
Bude zitra prset?

AV = £V

Co si vzit na sebe do divadla?

Algoritmus je funkce mezi vstupem a vystupem reprezentovana konec¢nym zplsobem
v néjakém formalismu.

Ne kazdy problém lIze algoritmicky resit.



Potreba formalismu

Pfirozeny jazyk trpi ¢asto nejednoznacnosti - dvojsmysly.
* Navrh putuje k Ustavnimu soudu v dobg, kdy je nedplny.
® Mame jen velvyslance prezidenta.

Formalni jazyk ma pfesné danou syntaxi (strukturu) a sémantiku (vyznam).
® matematicky zapis (pf. Vx € A : x <0)
e znackovaci jazyky (pf. HTML, XML,...)
e programovaci jazyky (pf. C/++, Python, Java, C#,...)

def fact(n):
return n * fact(n - 1) if n > 0 else 1



Hledani pocatku replikace jednoduchych bakterii

Biologicky problém. Naleznéte ¢ast genomu, kde zacina replikace DNA (angl. origin of
replication, oriC).

ZpUsoby feseni
® biolog - laboratof
¢ informatik - pocitac

Vstup: Genom (fetézec znakd A, C, G, T)

Vystup: Pozice pocatku replikace v genomu.

Je toto informaticky spravné formulovany problém?



Problémy specifikace

Vstup: Genom (fetézec znakl A, C, G, T)

Vystup: Pozice pocatku replikace v genomu.

Pocatek replikace (oriC) neni uzite¢né definovan — potreba dalSich biologickych
informaci.

DalSi vlastnosti:
e vétSinou nékolik stovek nukleotidl dlouhd oblast genomu
¢ obsahuje netrividlni mnoZstvi tzv. DnaA box (= kratké oblasti, na které se navaze

DnaA protein a spusti tak replikaci)

* typicky napt. 9 nukleotid
* |iSi se pro kazdy organismus



Transformace problému

Problém nalezeni oriC pfevedeme na hledani DnaA boxes. Oblast s jejich nejvétSim
vyskytem bude pak ukazovat na oriC.

(1) ZjednodusSeny problém. Naleznéte v textu rfetézce délky k s nejvySSim poctem
vyskytl (DnaA box).

(2) Upraveny problém. Naleznéte v textu fetézce délky k (DnaA box) v oblasti délky n (~
oriC) s minimalnim poctem vyskytu t.

Je nas zvoleny pfistup perspektivni? Pravdépodobnost, Ze existuje Fetézec délky 9,
ktery se vyskytuje v oblasti dlouhé 500 nukleotid( alespon 3krat je asi 1/1300.



(1) Hledani nejCastéjSich slov v textu - FeSeni

UZiteCnym nastrojem pro feSeni problému je dekompozice - rozloZeni problému na
mensi, |épe zvladnutelné jednotky.

pattern_count(text, pattern)
e pomocna funkce
® vraci pocet vyskytl Fetézce pattern v Fetézci text.

frequent_words(text, k)

1. Pro kazdy podretézec délky k Fetézce text spocitej jeho vyskyt pomoci funkce
pattern_count

2. Urdi nejvyssi nalezenou Cetnost
3. Vrat fetézce s touto nejvyssi Cetnosti



(1) Hledani nejcastéjSich slov v textu

def pattern_count(text, pattern):
count = 0
for i in range(0, 1 + len(text) - len(pattern)):
if text[i : i + len(pattern)] == pattern:
count += 1

return count

def frequent_words(text, k):
counts = dict()
frequent_patterns = set()

for i in range(0, len(text) - k + 1):
pattern = text[i : 1 + K]
counts[pattern] = pattern_count(text, pattern)

max_count = max(counts.values())
for (pattern, count) in counts.items():
if count == max_count:
frequent_patterns.add(pattern)

return frequent_patterns



Vybrané poznamky ze softwarového inZenyrstvi

"Always code as if the guy who ends up maintaining your code will be a violent
psychopath who knows where you live.”

John Woods

Pro nase Ucely je forma uvedenych algoritm( dostacujici, v praxi je vhodné doplnit
zejména:
® komentare objasnujici zvoleny postup, pfipadné myslenkové obtiznéjsi casti
algoritmu
e kontroly, zda jsou vstupni data v poradku



(1) Upravena verze hledani nejcastéjSich slov

def frequent_words(text, k):
"""Find the most frequent words of the specified length"""
counts = dict()
frequent_patterns = set()

if k < 1:
raise Exception('The length of the pattern has to be at least 1')

# Find the frequency for each pattern in the text
for i in range(0, len(text) - k + 1):

pattern = text[i : 1 + K]

counts[pattern] = pattern_count(text, pattern)

# Select the patterns with the highest occurrence
max_count = max(counts.values())
for (pattern, count) in counts.items():
if count == max_count:
frequent_patterns.add(pattexrn)

return frequent_patterns



(2) Hledani nejcastéjSich slov v podretézci

(2) Upraveny problém. Naleznéte v textu retézce délky k (DnaA box) v oblasti délky n (~
oriC) s minimalnim poctem vyskytu t.

def frequent_words_within_region(text, k, n, t):
frequent_patterns = set()

for i in range(@, len(text) - n + 1):
text_region = text[i: i + n]
counts = dict()

for j in range(@, len(text_region) - k + 1):
pattern = text_region[j : j + kI
counts[pattern] = pattern_count(text_region, pattern)

for (pattern, count) in counts.items():
if count >= t:
frequent_patterns.add(pattern)

return frequent_patterns



Korektnost

Korektnost algoritmu. Navrh/implementace odpovida specifikaci (zadani).

Metody:
e testovani *
e matematicky dlikaz
® ovéreni, Ze korektni vstupni data budou algoritmem transformovana na spravna
vystupni
e formalni verifikace

® ovéreni, zda model systému splfiuje zadanou vlastnost
* stejna mira jistoty jako u matematického dikazu

® |ze algoritmizovat

® pouZitelna pouze pro velmi malé systémy



Testovani

Testovani. Levny a rychly nastroj pro ovéreni zakladni funkcionality.
Co testovat?

e obvykly béh

¢ krajni hodnoty

e zakazané hodnoty

Motto:
"Testing shows the presence, not the absence of bugs.”

Edsger W. Dijkstra

Proc tomu tak je?



Escherichia coli

Genom E. coli - asi 4,6 milionu nukleotidl (niZe prvnich 0,00313 %):

AGCTTTTCATTCTGACTGCAACGGGCAATATGTCTCTGTGTGGATTAA
AAAAAGAGTGTCTGATAGCAGCTTCTGAACTGGTTACCTGCCGTGAGT
AAATTAAAATTTTATTGACTTAGGTCACTAAATACTTTAACCAATATA



Prakticky test

Vv s

nukleotidd genomu E. coli.
® pouZijeme funkci frequent_words
e Casvypoctu asi6 s

ACCATTACC TGGCGATGA CACCATTAC AACTGAAAG TGATGAAGA

(2) Kompletni genom E. coli Zopakujte (1) pro cely genom E. coli.
e témér 1000krat vétsi problém nez (1)
e odhad casu vypoctu 1000 - 6 s =6000s<7200s=2h
® realita?



VylepSeni o dalSi biologické poznatky 1

Nas vstupni Fetézec predstavuje pouze jedno ze dvou navzajem reverzné
komplementarnich vidken genomu.

Komplementarni baze:
* AT
* CoG

Napf. reverse_complement(ACCCTG) = CAGGGT.

Zavér. PFi hledani nejcastéjSich podretézcu je potfeba vzit do Uvahy i jejich reverzni
komplementy.



VylepSeni o dalSi biologické poznatky 2

V fetézci DNA mUze dojit k mutacim (napf. zaméné jednoho nukleotidu za jiny).
Hammingova vzdalenost. Pocet pozic, na kterych se dva Fetézce stejné délky lisi.

Pf. Seznam vSech fetézcl (ze znakl A, C, G, T), které maji Hammingovu vzdélenost od
fetézce AAA rovnu nejvyse 1:

GAA ACA CAA AAA AAC ATA AGA TAA AAG AAT

Zaveér. Pri hledani nejcastéjsich podretézcli zohlednime i jejich blizké (co do
Hammingovy vzdalenosti) sousedy.



