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Algorithms for searching in strings for DNA aplications

This thesis contains basic information about DNA, about processing of DNA strings,
especially about optimalization of PCR processes and the list of the seven most related
algorithms for exact string matching in DNA. Mentioned algorithms have been tested
against a real string (in this case part of the code left in DNA by jaundice) and measured
times are presented in graphs. Moreover, the area of use has been indicated for each
algorithm, so the whole process can score the best time efficiency possible.

Time and space complexity of each algorithm is mentioned by implication.

Finally, key features of each algorithm is presented in a table in the chapter
Conclusion (Zavér).
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1. Uvod

Od polozeni zakladniho kamene vroce 1869 Johannem Gregorem Mendelem
(formulace zakladnich genetickych zdkonil) az po zvefejnéni kompletni lidsk¢ DNA
sekvence vroce 2001 proSla genetika dynamickym vyvojem a v soucasnosti ji lze
zdravotnictvi (potazmo také v kriminalistice a historii). Daleko od pravdy neni
konstatovani, Ze do jisté miry je jejim poznanim ovlivnén kazdy z nés.

Specializovanym odvétvim genetiky je molekularni genetika, zaméfena na operace a
¢teni DNA nebo RNA sekvence (souborné: sekvence nukleovych kyselin). Technologie
molekularni genetiky jsou dnes schopny pfecist kompletni sekvenci kazdého Zivého
organizmu (pfipadné i lidského individua). Naptiklad u lidi se vSak tato sekvence sklada
z obrovského mnoZstvi informaci (pfesnéji 3,3 miliard nukleotidovych bazi), pfi¢emz
kazdy lidsky jedinec obsahuje ve svém genomu zcela unikatni DNA sekvence, odlisné
dokonce 1 od svych rodict. Z toho je vidét, Ze prace s genetickou informaci je velice
obtizna, ale ptesto velmi zddouci.

Cilem této prace je piedevSim zmapovani problematiky zpracovani genetické
informace a jeji propojeni s moZnostmi vypocetni technologie. Vzhledem ke zptisobu
zdznamu genetické informace pljde predevSim o analyzu riznych zpisobu
prohleddvani textu s ohledem na vlastnosti DNA fetézcii a nastinu jejich pouziti pro
realné aplikace dnesni genetiky.

2. DNA

Lidska DNA [1],[2] je v kazdé buiice zapsana do 46 nezavislych fetézii, 23 pochazi
ze spermie otce a 23 z vajicka matky. Kvalitativné DNA obsahuje jak sekvence, které
nejspiSe nemaji viibec zaddnou funkci (sobeckou DNA), tak i sekvence genové. Genové
sekvence jsou pravymi genetickymi informacemi, nebot” v nich jsou zakddovany
informace pro tvorbu proteinli nebo i1 pifimé vykonné informace (G€inkujici i bez
ptekladu do proteini).

Samotny gen vSak je pouze jakousi jednotkou dédi¢nosti, nebot je to jen jakasi
sekvence piikazli v DNA potfebna k vytvofeni proteinu nebo vlastni funkéni RNA. Je to
pravé az protein nebo RNA, které zajist'uji funkcionalitu bunky a tim jeji anatomické
ureni nebo druhovou pfislusnost. Napiiklad lidé a pes maji jak mnoho proteint
odlisnych, tudiz i jinych bun¢k i konecné architektury téla, ovSem neni od véci si
uvédomit, ze stejné tak budou mit oba mnoho proteinti spolecnych, tj. téméi (ale nikdy
ne upln¢) identickych (namatkové tieba proteiny pro tvorbu krve, protein pro nervovou
soustavu, atd.).



Bylo jiz uvedeno, ze zaklad DNA sekvence tvoii poradi nukleotidovych bazi,
respektive jeSté¢ detailnéji bazi purinového zékladu (zastoupené Adeninem a
Guaninem - zkracené A a G) anebo bazi pyrimidinového typu (Thymin a Cytosin - baze
TaC().

Vyssi jednotkou nez je sled nukleotidovych bazi je tzv. geneticky koéd [3], to
znamena zapis po trojicich nukleotidi v genech piekladanych do proteint. Praveé
geneticky kod je totiz vyuzit pro definici sekvence proteind a to tak, Ze trojice
nukleotidit — napfiklad sled tfi adenosinti v DNA je posléze rozpoznan jako instrukce
k pfidani lysinu (jedna z dvaceti moznych aminokyselin — stavebnich kament proteintl).
Jelikoz je vSak proteinova detailni sekvence aminokyselin vZdy definovana i sekvenci
DNA, soustfed’uji se zde jen na sekvence nukleotidové.

Konec¢né, evoluci se lidskda DNA vyvinula jako chemicky velmi stabilni Gtvar —
dvojpolymer dvou opacné orientovanych vldken, navzdjem komplementarnich tak, ze
purinové baze odpovidaji bazim pyrimidinovym a naopak. Komplementarita je
vytvarena parovanym vodikovymi mustky a takto spojenému paru nukleotida se fika
nukleotidovy par [4] a je jednotkou délky DNA. Na obou vlaknech je tudiz uloZena
tataz informace, pouze v jakémsi ,,negativu‘ vici protéjSimu fetézci.

Vzhledem k rozdéleni DNA do dvou prakticky identickych vlaken, pro zdznam DNA
informace staci Cist pouze z vlakna jednoho. Leva strana vldkna se vZzdy oznacuje jako
5’konec a prava jako 3’konec. Nikoliv nezbytné nutnym, ale pfesto dodrzovanym
zvykem je kvuli lepsi Citelnosti zaznam kodu rozdélit do sekvenci po Sestkrat deseti
znacich na tadek, navic na zacatku kazdého tadku je Cislo znacici potadi prvniho znaku
z tadku v celkovém fetézci. DNA zdznam muZe vypadat nasledovné:

1 acgcctatgc gtttacaaca cggatcggat ttgtggaaat cggctaatcg actgtgctat
61 gtttagtaca acgaggctgc ctgtgggaat cagatcggat catccaatcg gctgtgctat

Pro uplnost je dobré vést v patrnosti i to, ze kromé& jiz zmifovanych zkratek
nukleotidovych bazi (A, C, G, T) [5] se v praxi mohou vyskytnout v zapisu i néktera
dalsi pismena. Tato pismena signalizuji, Ze sekvence v tomto misté miize obsahovat 1
vice moznosti. Jde o zkratku, kdy se sou€asné popisuji obé rodicovskd vldkna, kterazto
nemusi byt Uplné totozna. Jde o znaky K (pro G a T), M (pro A a C), W (pro A a
T),S(pro Ca G),Y (pro CaT),R(pro A a G), H(A,C,T), V (AC,G), B (C,G,T),D
(A,G,T). V praxi se také vyuziva obecného znaku N, kterym se zastupuje libovolnou
jednozna¢né nerozpoznanou béze.

3. Zpracovani DNA zaznamu

Jak jiz bylo uvedeno vyse, genetika ovlivituje mnoho rtiznych odvétvi, pficemz
kazdé odvétvi ma jiné cile a pozadavky. Z tohoto divodu ani zpracovani DNA neni
stejné a existuje hned nékolik riznych zplsobl zpracovani jednoho zdznamu [6].



3.1.

Vyhledavani restrikénich mist restrikénich endonukledz — Restrikéni
endonukledzy jsou casti genetického kodu, které chrani bakterie pied
napadenim viry. V sedmdesatych letech minulého stoleti umoznil objev
restrik¢énich endonukledz a jejich specifickych rozpoznavacich mist v DNA,
rozvoj biotechnologie.

Srovnavani individudlnich genomi s cilem nalezu mutaci (mist s odliSnou
sekvenci)

Evolu¢ni vypocet podle stupné rozdilu mezidruhovych genomti — podle
procenta shodného DNA lze urcit celé vyvojoveé vétve jednoho druhu.

Optimalizace PCR procesu — Zkratka PCR vznikla z anglického Polymerase
Chain Reaction a jejim smyslem je namnozeni vybraného kratkého useku
DNA. Takto namnoZeny, jinymi slovy naklonovany vzorek je mozné
otestovat na mnoho dédi¢nych chorob, zjistit rodi€ovstvi dvou vzorkt, nebo i
pomoci odhalit pachatele trestnych €inl. Z Site svého pouziti lze fici, Ze se
jedna o hlavni vyzkumnou technologii molekularni genetiky.

Optimalizace PCR procesu

Z divodu S$iroké vyuzitelnosti PCR technologie v biologii 1 zdravotnictvi jsem se
zaméfil v této praci na tento druh zpracovani genetické informace. PCR je metodologie,
umoznujici namnoZzeni vybrané sekvence do takového mnoZstvi, Ze je pak snadno
analyzovatelnd navazujicimi metodami. Smyslem optimalizace PCR procesu je
identifikovani a vybér vhodnych oligonukleotidi — nékolikabdzovych sekvenci DNA,
kterzto ohranicuji cilovou sekvenci z obou stran. Tento oligonukeotidovy péar je

definovan pomoci n¢kolika pravidel [6]:

1.

Pravidlo komplementarity - Nukleotidové fetézce mohou byt jen ¢aste¢né
komplementarni. Opét plati komplementarita na zakladé¢ bazi purinové a
pyrimidinové, ve kterych znak A doplni znak T a obdobné znak C doplituje
znak G. 5’ CAGCTGGTGCACATTTGTTGG 3° a druhy  fetézec
3' CCAACAAATGTGCACCAGCTG 5° nemohou byt povazovany za uUspéSny
nalez, nebot ve sméru cteni fetézci od 5° koncl jsou fetézce
komplementarni. K zadanému fetézci lze druhy nalezeny fetézec akceptovat,
pokud toto pravidlo neporusi o vice nez 30%.

Pravidlo poslednich tfi nukleotidii - Posledni 3 nukleotidy u 3 koncti obou
fetézcl nesmi byt komplementarni viibec.

Pravidlo poslednich péti nukleotidi - Poslednich 5 nukleotidi od 3’konce
musi obsahovat alespon 2 pozice A ¢i T,

Pravidlo Hybridiza¢ni teploty - oba nukleotidy musi mit hybridizacni teplotu
T v rozmezi 50-60°C. Hybridizaéni teplota je ddna mnozstvim jednotlivych



bazi, kdy kazdy vyskyt baze Cytosinu nebo Guaninu piida celkové
hybridizacni teploté 4°C. Obdobnym zpusobem se zhodnoti i baze Adeninu a
Thyminu, ovSem tyto baze navysuji celkovou teplotu pouze o 2°C. Byva téz
zvykem, ze po spocteni celkové teploty se odecte 5°C, ¢imZ lze mirné
prodlouzit oba fetézce - a tim je 1 Iépe specifikovat, neni to vSak nezbytné
nutné.

. Pravidlo vzdélenosti oligonukleotidi - Vzdalenost mezi obéma
oligonukleotidy je v rozmezi 100 — 250 nukleotidu.

. Pravidlo o prostoru mezi oligonukleotidy - Sekvence DNA uprostied mezi
dvéma oligonukleotidy by méla obsahovat co nejvice A, T nukleotida.

. Pravidlo sobecké DNA - Pti vyhledavani lze odfiltrovat tzv. sobeckou DNA
(pfedem znamé sekvence DNA bez biologicky vyuzitelnych funkci) a dlouhé
opakujici se motivy.



4. Pouziti vybranych metod pro
oblast DNA

4. 1. Aplikace pravidel PCR procesti z hlediska ¢asové narocnosti

Nejprve bych se kratce vratil k pravidlim pro specifikaci hledanych fetézci tak, jak
jsou definovany v minulé kapitole. V minulé kapitole jsou sepsany pohledem
pracovnika genetické laboratotfe a tak, jak je tento pracovnik pouziva. Po kratké uvaze
ovSem vyvstava otdzka, zda-li je vhodné, ¢i vlibec mozné, pouzit tato pravidla
v nezménéném tvaru i pii vyhledavani pomoci informacni technologie.

Pti ptevodu prvniho pravidla je nutné si uvédomit, Ze jeden z oligonukleotidi bude
zadan laborantem a tento fetézec musi byt nutné i1 soucasti nalezené¢ho useku. Kdyz
bude zadan fetézec, ktery se ve zdrojovém kodu nevyskytuje, neni tedy nutné oveiovat
dal$i podminky, a hledani skonci. V piipadé nalezu vSak bude nutno najit odpovidajici
fetézec v okoli zadaného (pravidlo 5). Uvazime-li nyni, Ze rozmezi pro vyskyt tohoto
fetézce je 2x 150 znakl, bylo by jeho vyhledavani velice naro¢né, pokud by bylo
ponechano jako soucast hleddni fetézce zadaného. Mnohem vyhodnéjsi z hlediska
vysledného Casu se jevi ponechat prvotni pribéh nepierusen a pouze si zaznamenat
pozice vyskyti zadaného fetézce.

Dohledavany fetézec navic neni pfesn¢ urceny, nebot’ miize byt zatizen az 30%
chybou. Jiz na prvni pohled by tedy dohledavani odpovidajiciho fetézce mohlo byt
naroéné. Casovou naro¢nost tohoto problému nejlépe ukazeme, kdyz podle pravidla o
hybridizaéni teploté (pravidlo ¢islo 4) spocitame minimalni a maximalni délku fetézc.
Minimalni ohodnoceni baze je rovno dvéma a maximalni pfipustnd teplota je 60°C,
z ¢ehoz vychazi maximalni délka fetézce rovna 30 znakiim. Obdobnym zplisobem vyjde
minimalni délka, rovna 14. Pokud bychom prochézeli okoli zadan¢ho fetézce znak po
znaku, neshodu by bylo mozné s jistotou detekovat v nejlepSim ptipad€ nejdiive po
patém (30% ze 14 je piiblizné 5) prozkoumaném znaku, pravdépodobnéji vS§ak mnohem
pozdéji.

Zde vSak lze vyuzit pravidel o n¢kolika poslednich znacich nalezenych fetézcii
(jedna se o pravidla 2 a 3) a jelikoz je pivodni fetézec pevné zadany, vztahuje se toto
pravidlo pravé na dohledavany fetézec. I kdyz ani tato dv€ pravidla nedefinuji
jednoznacny fetézec, pro ktery by bylo mozno vyuzit nékterou z metod pro nalezeni
presné shody metod, Ize chybu detekovat po tiech, respektive péti znacich, ¢imz se
hledani téz urychli.

Z dosud popsanych pravidel je mozné wurcit vSechny vyhovujici dvojice
oligonukleotidli, pro proces PCR je vSak nutné vybrat ten nejvhodnéjsi. Budeme-li
predpokladat, Zze vSechna umisténi kdekoliv ve zdrojovém fetézci jsou si rovna



naro¢nosti dal§iho zpracovani, lze za pomoci pravidla o prostoru mezi nukleotidy
(pravidlo 6) sestavit potfadi vyhovujicich vyskytl a vysledky jednoduse sefadit.

Posledni zbyvajici pravidlo je pouze teoretické, protoze dostupné DNA databaze jiz
tuto ,,sobeckou DNA* neobsahuji a stejné¢ tak jsou zkraceny o dlouhé opakujici se
motivy. Jeji teoretické vyuziti tedy piipadd pouze na zcela noveé objevené tiseky DNA,
které jest¢ nebyly Zadnym zpiisobem pfepracovany. V této praci je tedy pro uplnost
uvedeno, neni vSak Zadnym zpiisobem feSena.

4.2. Aplikace pravidel PCR procesi zhlediska pamétové
narocnosti

Az dosud je vpraci popsan zpusob vyhledavani pouze s ohledem na casovou
naro¢nost. Vezmu-li v potaz, ze nejkratsi hledany fetézec bude mit 14 znaki a DNA kod
se sklada ze &tyf riznych bazi, je pravd&podobnost jeho vyskytu 1:4'* coz odpovida
pomeéru 1:268 435 456. Piestoze hledany fetézec neni vybiran ndhodné, cili jde
predpokladat vyskyt Cast€j$i nez vtomto poméru, jeho Cetnost bude piesto nizka.
Zaznamenani vSech teoretickych vyskyti fetézce bude tedy z hlediska pamétové
narocnosti zcela zanedbatelné.

4.3. Postup zpracovani

Cely proces vyhledavani se nyni rozdélil do ¢tyt kroki:

1. Nalezeni zadaného Fetézce ve zdrojovém kédu a zaznamenani jeho
pozice - V tomto kroku dojde k priichodu zdrojovym fetézcem podle predpisii
zvolené metody, nalezeni vSech ptipadnych shod ve zdrojovém fetézci se
zadanym a zaznamenani pozice zacatku fetézce ve zdrojovém kodu.

2. Nalezeni vhodného odpovidajiciho ftetézce pro kaZdou ze
zaznamenanych pozic — V tuto chvili jiz disponujeme seznamem vsSech
nalezenych shod zadaného fetézce. Pro vyuziti v optimalizaci PCR procesu je
vSak vyzadovan jest¢ druhy fetézec. V tomto bod¢ tedy budou postupné
prochazeny vSechny nalezené shody se snahou nalézt druhy fetézec, jez
zaroven bude spliovat nutna kritéria. Shody, k nimZ neni mozné pfifadit
Zadny ftetézec, jsou ze seznamu shod odebrany. Cilem tohoto kroku je
stanovit seznam dvojic indext — po¢atku zadaného a pocatku odpovidajiciho
retézce.

3. Stanoveni po¢tu znaku podle pravidla o prostoru mezi nukleotidy —

vvvvv

A, ¢i T mezi zadanym a k nému odpovidajicim fetézcem. V tuto chvili je
seznam nalezenych shod podle kroku ¢.1 jiz tfislozkovy a obsahuje dva
indexy do textového fetézce a Cislo v rozmezi 0-250.
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4. Serazeni vysledki a jejich prezentace - Podle tfeti slozky v seznamu,
tedy poctu bazi Adeninu a Thyminu mezi oligonukleotidy se zaznamy setadi.
Prvni zaznam se posléze vybere a je prezentovan uzivateli.

Z diavodu vyhnuti se vicenasobnému prichodu zdrojovym fetézcem probihaji kroky
2 a 3 béhem jednoho priichodu a do zna¢né miry soucasng.

4.4. Moznosti prezentace vysledku

Nalezenim shody a ovéfenim jeji platnosti vici vSem pravidlim vSak zpracovani
nekonci, vysledek, ktery by byl tvofen tfemi Cislicemi, zdanlivé fazenych beze smyslu,
by jisté nebyl ptilis k uzitku.

4.4.1. Prezentace s vysekem kodu

S vyuzitim jiz zminovaného rozdéleni tiseku DNA po deseti znacich a Sedesati
znacich na fadku, l1ze dosahnout ptehledného a jasného vysledku. Je vSak tfeba mit na
pameéti, Ze nalezeny zaznam bude ziidka kdy zacinat na pozici délitelné Sedesati beze
zbytku, a 1 pfes uvedeni pozice na zac¢atku fadku je vhodné zacatek textu odsadit praveé o
tento zbytek.

Pro ztetelné zpracovani vysledki je vhodné pouZit font, ktery ma neménnou velikost
znaki (tedy naptiklad Courier New), navic je dobré zadany a k nému odpovidajici
fetézec zvyraznit (zde se nabizi naptiklad podtrzeni a vypsani kurzivou).

Vysledek muze byt prezentovan tieba takto:

124 acgcct atgcgtttac aacacggatc ggatttgtgg aaatcggcta atcgactgtg
180 ctatgtttag tacaacgagg ctgcctgtgg gaatcagatc ggatcatcca atcggctgtg
240 ctat

Tento druh vypisu je také pouzit v programové Casti prace.

4.4.2. Prezentace s vypisem oligonukleotidi

Vypis s vysekem kodu postrada jednu vlastnost. Neni v ném totiz mozné vypisovat
druhy nalezeny fetézec tak, jak se vyskytuje na druhém vlakné DNA, tedy v negaci ke
kodu zadanému. Z tohoto divodu lze vyuzit jesté vypis, kde budou piepsany oba
fetézce, jeden zadany a nezménény, druhy ptfevedeny na tvar z druhého vlakna DNA.
Ptfi tomto zpiisobu vSak neni dost dobfe mozné vypisovat i obsah prostoru mezi
oligonukleotidy, a laborant, ktery bude s vysledkem pracovat, je tedy zcela odkazan na
udaje jemu predloZené, bez moznosti ovéfit si jejich spravnost.

Vysledek mize byt prezentovan jako:

Sekvence A (zadano) : 5' acgcctatgcgtttacaaca 3%, pozice 12 451
Sekvence B: 3' tgttgtaaacgcataggcgt 5%, pozice 12 322
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5. Vybrané algoritmy

Seznam algoritmli popsanych v této kapitole neni a ani nebyl zamyslen jako
vycerpavajici seznam vSech algoritmi pro vyhledavani pfesné shody znakt. Jedna se
pouze o popis vybranych algoritmti, které jsou néjakym zpisobem relevantni
k problematice DNA a jeho zpracovani.

Definice pouZivanych termini

Pro lepsi pochopeni jednotlivych algoritmll je nutné definovat si nékteré vyuzivané
pojmy. Aby vlbec bylo mozné vyhledavat, je nutné mit néjaky zdrojovy ftetézec
(anglicky téz Source String) o délce n znaku, tedy text, ve kterém se bude vyhledavat.
Nyni vime, kde budeme vyhledavat, jest¢ vSak musime mit néco, co chceme vyhledat.
Takovy fetézec (slovo, vétu, ¢i jiny kratky text) oznaime jako vzorovy Fetézec
(anglicky Pattern String) o délce m znakli. Nyni jiz lze zahgjit vyhledavani, ovSem
z ditvodu Sirokého vyuziti se bude hodit definovani jesté¢ nasledujiciho pojmu. Pijde o
pojem vyhledavaci okénko. Vyhledavaci okénko piedstavuje takovou €ast zdrojového
fetézce, na které se v jednom kroku provadi porovnédni se zadanym fetézcem. Délka
vyhledavaciho okénka je tedy rozsah znaki, ke kterym v ramci jednoho kroku, neboli
téz v jednom pokusu, mize algoritmus pfistupovat a pracovat s nimi. Z vySe uvedené¢ho
vyplyva, ze vyhledavaci okénko bude vzdy minimalné jeden znak veliké, ovSem
zpravidla byva jeho velikost stejna jako délka zadaného fetézce.

Sestaveni testovacich dat

Pro ucely testovani byl pouzit fetézec o délce 91689 znakl. Tento fetézec
reprezentuje skutecny DNA zdznam, konkrétné jde o mutaci zdravého DNA kodu po
zloutence [8],[9]. Testy probihali na pocitaci s nasledujici konfiguraci: Procesor AMD
Sempron 3100+, IGB DDR2 RAM, GeForce 7600GS (256MB), MS Windows XP SP3.

Hledany vyraz se pak meéni tak, aby bylo mozné nézorné ptedvést rozdily mezi
jednotlivymi algoritmy. Prvni fetézec popisuje pfedpokladany bézny ptipad, nebot’ je
tvofen Casti DNA kodu, konkrétn€ prvnich 18-28 znakl ze zdrojového fetézce - Cili
,cctaaatagttcatcacaTGAGAAGCTA". Znaky psané velkymi pismeny predstavuji znaky,
které se v zavislosti na délce zkouSeného fetézce nemusi vyskytovat.

Dalsi dva vzorky jsou pak uméle vytvorené (avSak jejich redlnd existence je stale
pravdépodobnd), posledni vzorek pak obsahuje pouze znaky, které¢ se v DNA nemohou
vyskytovat. Cilem testovani i tohoto fetézce je vytvofeni pomyslné hranice Casové
naroc¢nosti algoritmi a zaroven zméteni zavislosti ¢asové narocnosti na délce hledaného
fetézce tak, aby nemélo vliv sloZeni (mysleno pouZité znaky) hledaného fetézce.

Vsechny naméiené vysledky jsou uvadény v nanosekundéch a v grafech jsou pro
lepsi prehlednost zaokrouhleny na milisekundy.
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5.1. Brute Force

5.1.1. Viastnosti algoritmu

Zpracovani textu metodou Brute Force [9] je patrné nejstar$i a nejzékladnéjsi piistup
k automatickému zpracovani textu. Je zaloZen na principu ,kazdy skazdym®, cili
porovnava znaky ve zdrojovém i vzorovém fetézci vzajemné tak dlouho, nez narazi na
neshodu znakti, nebo na konec zdrojového fetézce. Tento postup by sam o sob¢ nebyl
jesteé uplné nevyhodny, nebot’ by v zdsad¢ znamenal jen jeden prichod zdrojovym
fetézem a tedy slozitost O(n). Bohuzel metoda Brute Force pouziva vyhledéavaci okénko
velikosti pravé jedna a tak v pfipad¢ neshody i v pfipad€ nalezeni zadaného fetézce
muze provést posun jen o jeden jediny znak. V nejhor§im piipadé tedy bude nucena
provést n x m znakovych porovnéni, ¢imz se jeji casové naroky dostavaji do zavratnych
vysin.

5.1.2. Experimentdlni vyhodnoceni

Z vyse popsan¢ho lze odhadnout chovani metody pii pouziti v praxi. Vzhledem
k posunu vzdy o jedno policko lze ocekavat témét konstantni dobu vyhledavani pro
vSechny hledané fetézce s vyjimkou posledniho, kde bude slozitost opravdu zminénych
O(n). Pro jednotlivé zkouSené fetézce se Casy prubchu samoziejmé mohou mirné lisit
v zé&vislosti na svém sloZeni, nicméné ze statistického hlediska by tyto vzajemné rozdily
mohly byt velmi malé, limitné takika nulové.

I pfi minimalni délce vzorového fetézce, kterou je v testovanych piipadech 18 znakii,
lze predpokladat, ze neshoda nastane diive a algoritmus tedy provede posun okénka
diive nezli na osmnactém znaku. Zavislost na délce vzorového fetézce bude tedy opét
mala.

Brute Force

2,400 ms
2200ms gt ‘ —
2,000 ms £ 5 <
1,800 ms
1,600 ms
1,400 ms
1,200 ms

18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28

—§— cctaaatagttcatcacaTGAGAAGCTA —li—cagcagtggegeggeccgCAGCAGTTTI
aaaaccccgggattttaaACCCGGGTTT === XXXXXXXXKAXKKXXXXXX XXX XXX XXX

Graf 5.1.1 Casovy priibéh algoritmu Brute Force
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Z grafu Graf 5.1.1 jasn¢ vyplyva, ze samotny prubéh zdrojovym fetézcem ma
konstantni dobu zpracovani. Znaci to kiivka pro Ctvrty vzorovy fetézec, ktery obsahuje
jen takové znaky, které se v DNA nevyskytuji a neshoda je tudiz detekovana okamzite.

Na kiivkach ostatnich fetézci se potvrdil predpoklad nezavislosti algoritmu na
slozeni a délce vzorového fetézce v DNA aplikacich. VSechny méfené fetézce dosahly
témer totoznych Casovych narokt a rozdil fetézch délky 28 a tetézch délky 18 znakl je
zanedbatelny.

Algoritmus Brute Force je tedy nezavisly na vzorovém, ¢i zdrojovém fetézci, ovSem
jeho ¢asova naro¢nost je pomérné vysoka ve vSech ptipadech.

Teoretické vyuziti by algoritmus mohl mit v pifipadech, kdy se vyskyt hledaného
fetézce ocekava blizko zacatku databaze a po prvni nalezené shod¢ jiz neni nutné dalsi
prohledavani. V téchto ptipadech by tudiz mnohdy slozité a asové pomérné narocné
pfedzpracovani textu, které vyuzivaji ostatni algoritmy, mohly zabrat vice Casu, nez
prosté projiti textu. Z tohoto dliivodu je algoritmus pouzit napiiklad pro dohleddvani
odpovidajicich fetézcil pii zpracovani v kroku 2 kapitoly 4.3.

5.1.3. Shrnuti

e (asova narocnost je v nejhor§im piipadé O(mn).
e Porovnava vSechny znaky s posunem o jeden znak v kazdém kroku.

e Nevyuziva zadnou dodate¢nou pameét’.
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5.2. Karp-Rabinav Algoritmus

5.2.1. Viastnosti algoritmu

Naro¢nost porovnavani znak zplsobem, jak to déld Brute Force je zjevné
neefektivni. Porovnavani znakli samo o sob¢ je pomérné naro¢né, nebot’ je nutné tento
znak nejprve dekoddovat podle pouzité znakové sady, urcit zda se jednd o pismeno velké,
¢1 malé, apod. Proto pfisli Richard M. Karp a Michael O. Rabin [10] s algoritmem, ktery
neni zalozen na porovnavani znaki, nybrz porovnava jejich Ciselné reprezentace.

Pro popis Karp-Rabinova algoritmu je nutné zavést pojem (re)hash funkce. Hash
funkci se rozumi posloupnost piikazi, s jejichz pomoci 1ze jednoznaéné prevést zadana
data do (relativn€) malého cisla. Podstatné je, ze pro dvoje rtizné vstupni data musi byt
vysledné Cislo rizné a analogicky pro stejnd data se vysledna c¢isla musi shodovat.
Funkce Rehash bude podobnym zplsobem pievadét data na cCisla, ovSem s tim
rozdilem, Ze zpracuje jen zménu oproti soucasné hodnotg.

V ptipravné fazi pouze spocitd Hash funkce hodnotu vzorového fetézce. Je tedy
evidentni, Ze ¢asova narocnost piipravné faze je O(m).

V pribéhu vyhleddvani se zjiSt€énd hodnota porovnavd s hodnotou vypoctenou
pomoci funkce Rehash. V Karp-Rabinové algoritmu pracuje funkce Rehash na zakladé
dvou vlastnosti:

a) Rehash se provadi pfi kazdém posunu okénka, fidici zménou je znak na této
noveé pozici.

b) Dé¢lka zadaného fetézce je pevné dana a nemenna.

Rehash funkce tedy pokazdé nejprve umocni soucasnou hodnotu zakladem ciselné
soustavy (Kupftikladu pti pouziti klasické desitkové soustavy je umocnéni totéz jako
vynasobeni ¢islem 10), pfi¢te hodnotu nového znaku a poté ,,zapomene* x-tou mocninu
vypocteného ¢isla, kde X je délka vzorového fetézce. Pro vlastni naprogramovani jsem
pouzil kruhovy spojovy seznam, jelikoz prosté zapisovani Cislice se jevi efektivnéjsi,
nezli vypocty s vysokymi mocninami a pouZiti (vysokych hodnot) Integer Cisel.

A=1 C=2 G=3 T=4

A | C T|G|A|A|G|A
1 2 41 3 1 1 3 1
1 2 4] 3

2 41 3 1
4| 3 1 1
3 1 1 3

1 1 3 1
Tabulka 5.2.1 Postup Karp-Rabinova algoritmu
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Ziskané hodnoty znakli se poté porovnavaji mezi sebou. V piipad¢ shody je vSak
stale nutné ovefit spravnost shody porovnanim znaku po znaku, ov§em jen v omezené
mife, jelikoz staci porovnat pouze m posledné zpracovanych znak.

Vyhodou Karp-Rabinova algoritmu je mozZnost vytvofit Hash funkci na miru
cilovému pouziti, kdy je mozné zavést napiiklad miru podobnosti znakl (znaky ,,a* a
»2" lze naptiklad pro ucely cilové aplikace mozné prohlasit za totozné), nebo urychlit
vyhledavani tim, Ze se stara hodnota bude rehashovat az po kazdém n-tém znaku.
Nicméné timto postupem vétSinou utrpi presnost vysledku.

5.2.2. Experimentdlni vyhodnoceni

Jelikoz Brute Force 1 Karp-Rabintv algoritmus posouvaji vyhledavaci okénko vzdy
jen o jeden znak, lze u obou metod ofekavat podobny prubéh. Relativni nezavislost
fetézcll na svém obsahu je zde dana pravé funkci Hash, zavislost na délce vzorového
fetézce ocekavejme ze stejného diivodu taktéz nepatrnou.

Karp-Rabinlv algoritmus

1,950 ms

1000 ms 4./.—-._—/.\.__.__./\

1,850 ms : ‘m

LEoome m

1,750 ms

18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28

—§— cctaaatagttcatcacaTGAGAAGCTA —li—cagcagtggegeggeccgCAGCAGTTTI

aaaaccccgggattttaaACCCGGGTTT === XXXXXXXXKAXKKXXXXXX XXX XXX XXX

Graf 5.2.1 Casovy pribéh Karp-Rabinova algoritmu

I vtomto pfipadé se pivodni domnénky potvrdily, ovSem rozdily mezi fetézcem
neplatnych znakli a ostatnimi je vyrazné nizsi. To je patrné dano tim, ze porovnavani
znakli se provadi jen v pripadé¢ shody hashovych hodnot a pocet jejich shod je ve
zdrojovém DNA kodu nizky. Tato skutecnost se projevi i ve snizeném celkovém Casu
jednotlivych vyhledavani.

Ani Karp-Rabinliv algoritmus tedy neni zavisly na tvaru a délce zdrojového nebo
vzorového textu.

V DNA aplikacich je vhodné pouzit Karp-Rabinav algoritmus ve chvilich, kdy neni
nutné vyhledavat zcela piesnou shodu, nebo je potieba jen piibliznd pozice shody,
jelikoz v takovém piipad¢ se lze spokojit s pouhym porovnanim ve formé Cislic a neni
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nutné provadeét porovnani jednotlivych pismenkovych znakli. Alternativné je navic
mozné vyuzit Karp-Rabinliv algoritmus pro aplikace, které se spokoji s rozliSenim
purinova-pyrimidinova naze

5.2.3. Shrnuti

e Casova naro¢nost je O(mn) ve vyhledavaci fazi a O(m) v piipravné fazi.
e Predpokladany Cas behu je ve vétsine€ pripadt O(n + m).
e Algoritmus Ize snadno pfizpisobit konkrétnim pozadavkim cilové aplikace.

e Porovnava ¢iselné hodnoty namisto porovnani znak-znak
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5.3. Knuth-Morris-Prattav algoritmus

5.3.1. Viastnosti algoritmu

Oba doposud zpracované algoritmy posouvaly vyhledévaci okénko vzdy jen o jedno
policko. Je vSak mozné posunovat okénko o vice nez jeden znak? Donald Knuth a
Vaught R.Pratt a nezavisle na nich i J.H.Morris v roce 1977 dokazali, Ze ano.

Pti publikovani jejich algoritmu [9],[11], ktery, a¢ vymySlen nezévisle, byva
oznacovan jmény vSech tii védch nebo zkratkou KMP, zavadi pojmy prefix a suffix.
V obou ptipadech jde o unikatni Cast fetézce, 1iSi se pouze smérem, ze kterého jsou
zjisStovany — prefix zleva doprava, tak jak jsme zvykli Cist obyCejny text, a suffix
naopak od konce smérem k zacatku. Slovo ,,pokus* bude mit tedy prefixy ,,p*, ,,po®,
»POk*, poku’ a prazdny ftetézec, zatimco suffixy budou ,.s%, ,us®, ,kus“, ,,okus*“ a

samoziejmé vzdy také prazdny fetézec.

Se znalosti vSech prefixi a suffixi vzorového fetézce mizeme jednoduse stanovit
takovou Cast fetézce, Ze znaky, ze kterych se sklada, jsou zarovein prefixem i suffixem.
Takova c¢ast se nazyva hranice (anglicky border) fetézce. Napiiklad hranice fetézce
»acabac* bude obsahovat ,,ac* a prazdny fetézec.

V ptipravné fazi KMP algoritmus spocita délku nejdel$i hranice postupné pro cely
vzorovy fetézec tak, ze vzdy odebere posledni znak a nové vznikly fetézec povazuje za
cely fetézec. Vysledkem zminéného postupu je tabulka délek hranic fetézce snizend o
jedna (¢imz se zajisti posun az za zjiSténou hranici) pro kazdou pozici v fetézci.

Knuth pozdéji algoritmus jesté vylepsSil dodatecnou podminkou, Ze znak ihned za
nalezenou hranici se musi liSit, pokud se chceme vyhnout dal§i okamzité neshodé.
Zatimco bez pouziti této podminky by se v fetézci ,,gagagatct pii vzorovém fetézci
»gatc' po ptipadné neshod¢ na tfetim znaku okénko posouvalo o dvé a ihned by doslo
k dalsi neshod¢, protoze nasledujici porovnani je opét ,, T-G*, nyni vime, ze mizeme
vyuzit posunu az na druhy vyskyt hranice tedy posun o Ctyfi.

Ve vyhledavaci ¢asti navic algoritmus na rozdil od Karp-Rabinova, ¢i Brute Force
registruje délku dosud shodné ¢asti. Ve chvili, kdy nastane neshoda, staci od pozice
vzniklého konfliktu odecist délku hranice pro tuto pozici a vyhleddvaci okénko
posunout o vyslednou vzdalenost.

Tabulka KMP
012 3 4 5
A GCA GTT

-1 00 -1 0 2
Tabulka 5.3.1 Posuny KMP algoritmu
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0 1 2 3 4 5
A G C A G C
A G CAGT
A G CAGT

Tabulka 5.3.2 Postup KMP algoritmu

Tabulka 5.3.2 Postup KMP algoritmu znazoriiuje postup metody pro fetézec
»ageagt”. Pt prvnim pokusu nastane neshoda az na pozici 5. Z tabulky KMP zjistime,
ze hranice pro tuto pozici je rovna ¢islu 2 a okénko tedy lze posunout o 5-2 = 3 znaky.
Vime, ze prvnich pét znaki je ,,agcag®, znak na pozici 5 (coz je vlastné Sesty znak) vSak
neni ,,t“. JelikoZ opakovat se mohou jen dva znaky a sice ,,ag®, prvni tfi znaky neni
nutné porovnavat znovu.

5.3.2. Experimentdlni vyhodnoceni

Vzhledem k posunovaci tabulce algoritmu bude patrné dobu béhu ovliviiovat sloZeni
vzorového fetézce. Retézec, ktery bude obsahovat opakujicich se &asti, bude zfejmé

vyhledan rychleji, ponévadZ pii neshodé¢ miZzeme vyhledavaciho okénko posunout
nejvice.

Na druhou stranu neni diivod domnivat se, ze by délka zadaného fetézce vyraznéji
ovlivnila ¢asové naroky KMP algoritmu.

Knuth-Morris-Prattlv algoritmus
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—§— cctaaatagttcatcacaTGAGAAGCTA —li—cagcagtggegeggeccgCAGCAGTTTI

aaaaccccgggattttaaACCCGGGTTT === XXXXXXXXKAXKKXXXXXX XXX XXX XXX

Graf 5.3.1 Casovy pribéh Knuth-Morris-Prattova algoritmu

Nezavislost délky fetézce je opét jasné patrna z grafu, ve vSech zkousenych
pripadech je doba béhu v zavislosti na poc¢tu znakti hledaného fetézce neménna.

Zavislost na slozeni zadaného fetézce se oproti o¢ekavani pfilis neprojevila. To si lze
vysvétlit tim, ze v DNA nastane neshoda casto v n¢kolika mélo prvnich znacich pii
kterych nejsou hranice nijak veliké. Diky tomu posuny vyhledavaciho okénka nejsou
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oproti pfedchozim algoritmim pfilis§ rozdiln€, coz se podepisuje na podobnych kiivkach
prubéhu.

Budeme-li pottebovat nalézt fetézec takovy, ktery bude tvoien naptiklad stale dokola
opakujicimi se znaky (tedy kupftikladu ,,gagagagaga®) mohla by tato metoda dosahovat
Jiz zajimavych vysledkd.

5.3.3. Shrnuti
e Casova naroénost je O(mn) ve vyhledavaci ¢asti a O(m) v piipravné fazi.
e Predpokladana ¢asova narocnost je ve vyhledavaci ¢asti O(m + n).

e Registruje nekteré opakujici se Casti ve vzorovém fetézci a vyuziva jich
k fizeni posunu vyhledavaciho okénka
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5.4. Boyer-Mooreliv algoritmus

5.4.1. Viastnosti algoritmu

Da se ftici, ze Boyer-Mooretv algoritmus [11] je v dneSni dobé nejrozsitenéji
pouzivany algoritmus. V raznych podobach je pouzivan ve vétsing textovych aplikacich
v piikazech ,,najit”, ptipadné ,,najit & nahradit (naptiklad MS Word, Notepad, apod.)
a je od n¢j odvozeno i velké mnozstvi dalSich algoritmi. Algoritmus vyvinuty
Bobem Boyerem a J. Strother Moorem [12] se zam¢tuje pfedevsim na rozsahlé abecedy,
tedy zdrojové fetézce, které se skladaji z mnoha rtiznych znaki. Pouziti v DNA je tedy
znaén€ omezené, nicméng, tento algoritmus dal vzniknout mnoha dal§im algoritmiim a
povazuji za vhodné rozebrat v této kapitole jeho principy.

Zcela zéasadni zménou oproti pfedchozim algoritmiim je porovnavani znakl ve
vyhleddvacim okénku zprava doleva, zatimco vyhleddvaci okénko se posouva stile
smérem zleva doprava.

Uvézime-li, jaké mohou nastat pfipady pfi jednom pokusu, zjistime, Ze mize nastat
shoda, ¢ili nalezeni vzorového fetézce, nebo dva riizné druhy chyby. Prvni druh je
takovy, kdy narazime ve zdrojovém fetézci na znak, ktery se ve vzorovém vilbec
nevyskytuje. V tomto pfipad¢ lze snadno odvodit, ze pfi jakémkoliv vyhledavacim
okénku, kdy tento znak bude obsazen, nemize shoda nikdy nastat. Protoze
Boyer-Mooretv algoritmus porovnava znaky odzadu, mizeme uSetfit porovnani az
m-1 znakll (pokud takovy znak detekujeme hned pii prvnim porovnani), staci
vyhleddvaci okénko okamzité posunout za tento neplatny znak. Tomuto typu chyby se
tiké chyba Spatného znaku (anglicky Bad-Character Shift).

Druhou moznosti je neshoda, kdy vSak vzorovy fetézec obsahuje znak, ktery neshodu
zpisobil. Zde opét zuzitkujeme vyhody porovnavani od konce. Pfedpokladejme, Ze
k neshod¢ doslo az po projiti nékolika znaki, tedy ¢aste¢né shod¢ i znakili (ozna¢me tuto
shodu jako suffix u), pficemz pokud by i = 1 (€ili neshoda na prvnim zkoumaném
znaku) mizZeme posunout okénko jen o jeden znak doprava. Pokud tedy i > 1 vime, Ze
minimaln¢ i znakt je obsazeno v obou fetézcich. Staci tedy zarovnat vzorovy fetézec na
nejprave)si vyskyt suffixu u, abychom vSak nezarovnavali stale na jeden a tentyz sufix,
musi novému zarovnani predchéazet jiny znak, neZli ten, na kterém nastala neshoda.
Posun tedy probéhne na nejpravéjsi spravny suffix (anglicky Good-Suffix Shift).
Ackoliv na prvni pohled to nevypada, toto je stejnd situace, kterou zpracovava jiz
Knuth-Morris-Prattiv algoritmus s jedinou vyjimkou, a sice zde jde o posun v opacném
sméru [7].

Pro uchovani informaci o obou druzich chyby je nutné v pfipravné fazi vytvorit
tabulku o rozsahu rovném délce vzorového fetézce, neboli m, a druhou o rozsahu
rovném rozsahu abecedy, ten se znaci o. Pamétové naroky jsou tedy evidentni:
O(m + o).
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5.4.2. Experimentdlni vyhodnoceni

Boyer-Mooretv algoritmus byl designovan zejména s ohledem na rozsahlé abecedy a

tak nizky pocet znak, ze kterych se skladaji DNA kody omezuje jeho efektivitu.

Zcela jednozna¢né lze ocekdvat zavislost zejména na slozeni vzorového fetézce,
nebot’ pokud zvolime takovy, ktery neobsahuje nékteré znaky zdrojového fetézce,

urychleni bude zna¢né.

Zavislost na délce tetézce bude ve vétsin€ piipadl nabizet jen delsi posun v zavislosti

na chybé spatného znaku. Pokud se tato zévislost projevi, bude jeji vliv maly.

3,400 ms
2,900 ms
2,400 ms
1,900 ms
1,400 ms

0,900 ms

Graf 5.4.1 a vykyvy jeho kiivek naznaCuji zavislost na fetézcich, nad kterymi
algoritmus probihd. Pokud jednotlivymi kiivkami prolozime regresivni pfimku, mira
zavislosti na délce vzorového fetézce vyjde téméf nulovd. Vykyvy kiivek tedy

Boyer-Moorelv algoritmus
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Graf 5.4.1 Casovy priibéh Boyer-Mooreova algoritmu

zpusobuje sloZeni fetézce.

5.4.3. Shrnuti

e V pfipravné fazi je Casova i pamétova slozitost O(m + o), kde o je rozsah

abecedy znak.

e (asova narocnost je O(mn) ve vyhleddvaci casti v nejhorSim piipadé€, pro

rozsahlé abecedy se ale blizi k O(n / m).

e Porovnava znaky zprava doleva.
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e Vyuziva znaky neobsazené ve vzorovém fetézci k rychlym posuniim.
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5.5. Zhu-Takaokuv algoritmus

5.5.1. Viastnosti algoritmu

Zhu-Takaoktv algoritmus [13],[14] je jednim z mnoha algoritmt zalozenych na
principech Boyer-Moorova postupu. Na rozdil od n& byl svymi stvofiteli Rui-Feng
Zhuem a T.Takaokou vyvijen s ohledem na malé abecedy.

Zhu-Takaoklv algoritmus piebira beze zmén vyhody porovndvani od konce a ¢ést
zvanou spravny suffix. Pivodni algoritmus v malych abecedach doplacel na to, ze
zdrojovy fetézec je slozen z méla riznych znakd, a tedy metoda pro chybu Spatného
znaku byla vyuzita jen ziidka. V idealnim ptipad¢ bychom tedy potiebovali n¢jaky dalsi
znak, ktery by zvysil pravdépodobnost vyskytu chyby Spatného znaku. Autofi tedy
namisto porovnani jednoho znaku porovnavaji znaky dva a takto vzniklou dvojici znaki
dale pro potieby algoritmu povazuji za novy znak. Jednoduchym matematickym
vypoctem nyni v konkrétnim piipadé DNA z péti pouzivanych znaki (A, C, G, T a N)
ziskdme mnozinu 5* = 25 riznych znaki. Tabulka 5.5.1 a Tabulka 5.5.2 zachycuje
zpracovani ukazkového fetézce ,,gcagagag®.

Tabulka Chyby Spatného

znaku
A C G T
A 8 8 2 8
C 5 8 7 8
G 1 6 7 8
T 8 8 7 8

Tabulka 5.5.1 Chyba Spatného znaku

Tabulka Chyby spravného suffixu
il 01 2 3 4 5 6 7
G CA G A G AGUG

7. 7 7 2 7 4 7 1
Tabulka 5.5.2 Chyba spravného suffixu

Vyhledavat v tabulce podle takto vzniklych pseudoznakii pfimo nelze. Efektivnim
feSenim je namisto jednorozmérné tabulky vytvofit dvourozmérné pole, kde indexy
budou v obou smérech postupné vSechny znaky abecedy. Tim je zajiSténo pokryti vSech
moznych pseudoznakl i rychlé vyhledavani velikosti mozného posunu. VedlejSim
efektem je vSak vys§i pamétova narocnost, jelikoZ jiz neroste linedrné podle rozsahu
abecedy, ale kvadraticky. To je vSak pfijatelné, nebot’ tato metoda byla navrhovéana pro
malé abecedy a ocekavané pamétové naroky jsou stale relativné nizké.

5.5.2. Experimentadlni vyhodnoceni

Jelikoz je Zhu-Takaokiv algoritmus pfimo odvozen od Boyer-Mooreova algoritmu
neni diivod ocekdvat jiné zéavislosti. Pfipomenu, Ze u Boyer-Moorova algoritmu byla
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ocekavana a nasledn¢ experimentalné potvrzena zavislost na slozeni fetézcl, zavislost
na délce fetézcii se spolehliveé neprojevila.

Pii experimentech nad DNA kdédem je vSak rozumné oCekavat vyrazné lepsi Casy
zpracovani, jelikoz Zhu-Takaoklv algoritmus byl navrzen speciadlné pro podobné

piipady.

Zhu-Takaokulv algoritmus
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Graf 5.5.1 Casovy priibéh Zhu-Takaokova algoritmu

Zda se, ze 1 zde se potvrdila zavislost na slozZeni fetézce, jelikoz fetézce v grafu Graf
5.5.1 maji podobné vychylky jako pfedchazejici Boyer-Mooretv algoritmus. To neni
nic ptekvapivého, jelikoz vykonny zéklad obou metod je taktéz velmi podobny.

Dobfe viditelna je 1 vySSi Casova vykonnost nejen oproti Boyer-Moorovi, ale
v podstaté proti vSem dosud zminénym algoritmim. Zde se opét nejednd o zadné veliké
prekvapeni, vzhledem k principiim s jakymi byla Zhu-Takaokova metoda navrhovéna.

To ale neni vSe, co z grafu Graf 5.5.1 vyplyva. V tomto ptipadé se totiz projevila i
mensi zavislost na délce vzorového fetézce. Zieymeé ¢im delsi fetézec, tim kratSi doba
zpracovani. NarGstem pouZivané abecedy na 25 znakd se zvySila Sance na velmi
vyhodny posun podle chyby druhu Spatny znak. Cim delsi je fetézec, tim del3i posun Ize
takto vykonat, nebot’ timto druhem posunu vyhled4dvaciho okénka se posouvdme vzdy
tésné za znaky, které chybu vyvolaly.

5.5.3. Shrnuti

v S ’ 2\ x . v fo X
e Piipravna faze ma O(m + o°) Casovou i pamét'ovou naro¢nost.
e Vyhledavaci faze ma O(mn) ¢asovou narocnost v nejhorSim piipadé.

e Zvysuje vyskyt chyby Spatného znaku a tudiz se pti redlném pouziti blizi Casové
naroc¢nosti O(n / m) i pro malé abecedy.
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5.6. Quick Search algoritmus

5.6.1. Viastnosti algoritmu

Také Quick search algoritmus [9],[15], n¢kdy téZ Sundaytv algoritmus [16], vychazi
z mySlenkového pochodu Boyer-Moorova algoritmu. Na rozdil od ptfedeslych metod
vSak nepiidava zadna nova pravidla ke stavajicim a naopak se snazi jej zjednodusit.

Oproti Boyer-Moorové algoritmu vyuziva pouze postup pro chybu Spatného znaku,
ktery vSak upravuje. Vezmeme-li v uvahu, ze pii vyskytu jakékoliv chyby nastane
posun minimalné o jedno policko a nanejvys o délku vzorového fetézce, musi mit znak
pifimo za vyhledavacim polickem piimy vliv na vyhledavani v dal§im pokusu. Pokud
jednotlivé znaky vzorového fetézce na sobé navzajem nejsou nijak zavislé, a tedy
pravdépodobnost vyskytu znaku, ktery se nevyskytuje ve vzorovém fetézci, je stejna
uvniti okénka jako za nim, pak bude mit tento postup oproti Boyer-Mooreovu postupu
mirné zrychleni, jelikoz v takovém piipadé je mozné posunout vyhledavaci okénko
nejen o délku vzorového fetézce, ale i pravé o tento jeden znak za nim. Pokud je za
vyhleddvacim okénkem znak, ktery se ve vzorovém fetézci vyskytuje, dojde k posunu
na nejpravéjsi vyskyt tohoto znaku, pficemz tento znak bude zarovnan opét se znakem
az za vyhleddvacim okénkem a posun bude tedy opét minimalné o jeden znak vétsi, nez
v piipad¢ Boyer-Mooreova algoritmu.

Tato zména s sebou piindsi 1 dal$i vyuzitelny diisledek — neni jiz nutné provadét
porovnani smérem zprava doleva, ale naopak lze porovnavat ve zcela libovolném
potadi. Quick Search algoritmus je tak snadno upravitelny pro konkrétni fetézce, u
kterych maji znaky na urcitych pozicich vy$$i véhu, ¢i je na té€chto pozicich vétsi
pravdépodobnost vyskytu spatného znaku.

Algoritmus potiebuje v paméti jen misto pro tabulku rozsahu o prvki, do které se
zaznamenaji nejpravejsi vyskyty znakd pouzité abecedy.

5.6.2. Experimentdlni vyhodnoceni

Stejn¢ jako u vSech ostatnich algoritml z rodiny Boyer-Moorovych algoritml je
divodné ptredpokladat znatelnou zavislost na tvaru vzorového a zdrojového ftetézce.
Zavislost na délce vzorového fetézce by se méla projevit jen minimaln€, piipadné
vibec.

Oproti Boyer-Moorovi lze odhadnout mirné snizené ¢asové naroky, piestoze vyrazné
niz8ich cast by algoritmus dosahoval aZ pfi rozséhlych abecedach.
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Quick Search algoritmus

2,650ms .
2,150 ms ﬁb‘\\\ /
1,150 ms —

. .\.7-—5\9_-

0,150 ms

18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28

—§— cctaaatagttcatcacaTGAGAAGCTA —li—cagcagtggegeggeccgCAGCAGTTTI

aaaaccccgggattttaaACCCGGGTTT === XXXXXXXXKAXKKXXXXXX XXX XXX XXX

Graf 5.6.1 Casovy pribéh algoritmu Quick Search

Z kiivek grafu Graf 5.6.1 je odecitatelnd zavislost na sloZeni fetézcu. Zejména patrna
je modra (znak koleCka) a Cervena kiivka (znak ctverecku), pro které byly fetézce
sloZeny tak, aby pfi délce 26, respektive 24 znakl obsahovaly jiZ jen minimalni pocet
nékterych znakl. Rad bych také poukédzal na mirn€ snizené ¢asové naroky vzhledem
k Boyer-Moorové algoritmu, coZ bylo ale také ocekavano.

Z grafu lze vycCist mirnou zéavislost na délce fetézce, zejména krat$i fetézce
dosahovaly lepSich vysledkii. Minimalni délka zkousSenych fetézct (tj. 18 znaki) je vSak
stale pomérné vysoka pro plnou demonstraci této zavislosti.

Snadna modifikovatelnost algoritmu naznacuje pouZziti zejména v piipadech, kdy
jednotlivé znaky vzorového fetézce maji rliznou vahu. Diky tomu je vhodné, nebo
nezbytné, provadét porovnani v ur€itém predem daném potadi.

5.6.3. Shrnuti

e Pripravnd faze ma O(m + o) Casovou narocnost.
e Vyhledavaci faize ma O(mn) ¢asovou naro¢nost v nejhorSim piipade¢.
e Pamét'ové naroky jsou O(0)

e Vrealném pouziti se zejména pro rozsahlejsi abecedy blizi k Casové narocnosti
O(n / m), je-li vzorovy fetézec kratky.
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5.7. Maximal Shift algoritmus

5.7.1. Viastnosti algoritmu

Jiz v ptipadé Quick Search algoritmu bylo naznaceno, ze Ize provadét porovnavani
znaki v libovolném potfadi a stale vyuzivat nejpiinosnéjsi Casti Boyer-Mooreova
algoritmu, tedy chyby Spatného znaku. Umoznil to pfistup, kdy namisto znaku, ktery
zpusobil neshodu, se vyuziva znak bezprostiedné¢ za vyhleddvacim okénkem a tim se
vylouc¢i pfipadné redundance v porovnavani stejného znaku vicekrat.

Maximal Shift [9] této vlastnosti také vyuziva, ovSem jde dal. Jiz pfi zadani
vzorového fetézce je mozné jednoznaéné urcit délku posunu, kterou je nutno provést
v pfipadé, Ze znak na této pozici se neshoduje s tim ve zdrojovém fetézci. Ve chvili kdy
vzorovy fetézec je tvofen jen opakujicimi se vzory, je tento posun maly, ovSem
v opacném piipadé Ize poskocit hned o nékolik znaki, aniz by utrpéla spolehlivost
vyhledavani. Jde tedy o podobny postup jako pii sestavovani tabulky pro chybu
spravného suffixu.

Naptiklad pfi pouziti vzorového fetézce ,,catctagaga* jehoz celkova délka je 10
znaku sestavi algoritmus tabulku nasledovné:

Tabulka posunu Maximal Shift
0|1]12|3|4|5|6|7]8
clalt|c|t]alg|alsg
112(3|13|12|4]6]2]2

Tabulka 5.7.1 Vypo¢éty Maximal Shift posunu

Znak ,,G* na pozici 6 bude mit nejvétsi posun, jelikoz Zadny jiny znak ,,G* se ve
vzorovém fetézci pfed nim jiz nevyskytuje. Oproti tomu stejny znak na pozici 8 muize
posunovat jen o dv€ policka, jelikoZ musi provést zarovnani na dal$i vyskyt stejné¢ho
znaku. Dle tabulky je vidét, ze v tomto ukdzkovém piikladé by potadi porovnavani
znaki bylo toto: 6, 5,3,2,9,8,7,4, 1, 0.

Algoritmus opét nebude mit Zadné extrémni pozadavky na pamét’, nebot’ navic oproti
pfedchozimu algoritmu vytvaii jen tabulku s pofadim prvkil pro porovnani.

5.7.2. Experimentadlni vyhodnoceni

Principem Maximal Shift postupu je sefazeni znakli hledaného fetézce sestupné
podle toho, které znaky mohou pfinést nejvétsi posun. Je tedy zcela evidentni, Ze Casova
naro¢nost algoritmu bude zavisla na tvaru fetézce. Dale podobné jako v pfipadé
Quick Search algoritmu, ze kterého vychazi, nebude dochézet k vyraznému ovlivnéni
v zavislosti na délce vzorového fetézce.
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Maximal Shift algoritmus
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Graf 5.7.1 Casovy priibéh algoritmu Maximal Shift

Na grafu Graf 5.7.1 mizeme pozorovat vyraznou ¢asovou Usporu oproti algoritmu
Quick Search a vlastn€ i témet vSem ostatnim. Zavislost na slozeni vzorového fetézce
neni sice zcela evidentni, nicméné zde bude na vin¢ skute¢nost ze vSechny testované
fetézce méli potadi sestaveno tak, Ze se nejdiive porovnavaly znaky mimo upravovanou
¢ast, pfipadné ve zdrojovém fetézci na této pozici Casto dochédzelo ke shodé¢.

Z hlediska nizkych casovych naro¢nosti je algoritmus Maximal Shift dal$im
kandidatem na pouziti pfi vyhleddvani v bézné DNA.

5.7.3. Shrnuti

e Piipravna faze s O(m’+0) Easovou naro&nosti
e O(m+o) pamétové pozadavky
e Vyhledavaci faze ma O(mn) ¢asovou narocnost v nejhor§im piipadé

e V praxi se ovSem ¢asova naroc¢nost blizi O(n/m)
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6. Zaver

Jak jiz bylo zminéno v uvodu, tato prace si kladla za cil zmapovat problematiku
zpracovani informace v genetickém koédu a jeho propojeni s moznostmi vypocetni
technologie. Jednalo se pfedevSim o analyzu rtznych zplsobii prohledavani textu
s ohledem na vlastnosti DNA fetézcl a nastinu jejich pouziti pro realné aplikace dneSni
genetiky.

Hlavni rysy vSech zminénych algoritmi jsou ptehledné v nésledujici tabulce:

Pfipravna | Vyhledavaci | Pamétova | Oé&ekavana €asova

faze faze narocnost | sloZitost vyhledavani

Brute Force
Porovnavani znak po znaku ) O(nm) ) O(mn)
Karp-Rabin
Porovnavani Cisel namisto znakd, O(m) O(nm) O(m) O(n+m)
modifikovatelnost
KMP

L ‘ O(m) O(nm) O(m) O(n+m)
Posun fizen délkou tzv. "hranice"
Boyer-Moore

O(n/m) pro

Chyby "Spatného znaku" a O(m+o) O(nm) O(m+o)
"Sprdvného suffixu"

Zhu-Takaoka
Chyba "Spatného znaku" tizena O(m+02) O(Hm) O(m+02)

rozsahlé abecedy

O(n/m) i pro malé

podle dvojice znakl abecedy
Quick Search O(n/m) pro vétsi
Posun podle znaku a? za O(m+o) O(nm) 0O(o) abecedy a kratké
okénkem, modifikovatelnost VZorové retézce

Maximal Shift

2
Porovnavani znak( v poradi podle O(m”+o) O(nm) O(m+o)
nejvétsiho posunu

O(n/m) s vyjimkou
extrémnich pripadd

Tabulka 5.7.1 Shrnuti vSech algoritmu

Nejlepsi dosazenou casovou slozitosti je O(n/m), pticemz tuto maji spolecnou
algoritmy Boyer-Moorelv, Zhu-Takaoklv, Quick Search a Maximal Shift. Jednotlivé
algoritmy vsak této slozitosti dosahuji pti riznych pouzitich, diky ¢emuz se nabizi i
pouziti v DNA aplikacich. Tyto slozitosti jsou podlozeny i naméfenymi hodnotami
zachycenymi v grafech v této praci. Jednotliva naméfend data navic ukazuji, ze pouziti
zminénych algoritmi je v redlném zivot¢ mozné a v programové Casti je nasledné i
implementované.
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Na zéklad¢ zjisténych a naméfenych dat byly v této praci naznaceny i specidlni
pfipady, kdy bude pouziti n€kterého z algoritmi z ¢asového hlediska vhodnéjsi nez
pouziti jiného postupu, a mimo svou hlavni oblast pouziti je tak naznaceno 1 jejich
mozné nasazeni v menSich specificky zamétenych projektech.

Programovéa cCast této prace byla navrZzena striktné s ohledem na Objektove
orientované programovani, a umoznuje relativné¢ snadné doplnéni dalSich algoritmi.
Pouzitd struktura programu zptistupniuje i snadnou modifikaci n€kterych algoritmi pro
jejich optimalizaci na konkrétni druh tGlohy — zejména se jedna o algoritmy Karp-
Rabinllv a algoritmus Quick Search.
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Definice

abeceda retézce — vSechny textové znaky vyskytujici se v daném fetézci.
zdrojovy Fetézec — fetézec znaki, neboli text, ve kterém se vyhledava.
vzorovy Fetézec — fetézec znakd, ktery se vyhledava.

vyhledavaci okénko — ohraniceni Casti textu ve zdrojovém fetézci takové, ze
v jednom kroku mulzZe algoritmus porovnavat vSechny znaky obsaZené ve
vyhledavacim okénku.

hash funkce - posloupnost piikazil, s jejichZ pomoci 1ze jednoznacné prevést zadana
data na Ciselo.

prefix a suffix — ¢ast fetézce obsahujici nékolik prvnich, resp. poslednich znakl
puvodniho fetézce.

hranice — délka nejdelSiho prefixu, ktery je shodny se né¢kterym suffixem stejného
retézce.

chyba $patného znaku — vyskyt neshody, kdy se porovnavany znak nevyskytuje ve
vzorovém fetézci.

chyba spravného suffixu - chyba, kdy se porovnavany znak ve vzorovém fetézci
vyskytuje, jen je na jiné pozici.

n — délka zdrojového fetézce (ve kterém se vyhledava).
m — délka hledaného vzorku (ktery se vyhledava).

o — pocet riznych znakii v abeced¢.
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Volba programovaciho jazyka

K implementaci programu jsem zvolil programovaci jazyk Java. Hlavnimi diivody
pro volbu tohoto jazyka byla jednak snadna ptenositelnost mezi riznymi opera¢nimi
systémy, dale fakt, ze v tomto jazyce jsem byl schopny naprogramovat grafické
uzivatelské rozhrani 1 nejhlubsi obecné znalosti o0 moznostech jazyka.

Zdrojové kady

Z davodu jejich znaéného rozsahu zde zdrojové kody nejsou uvedeny a jsou
obsaZeny pouze na piiloZzeném CD.

Popis trid
Spusténi programu vyvola spusténi tiidy Start, které slouzi pouze pro spusténi
programu a zpracovani piipadnych parametrt z ptikazové fadky.

Tfida Constants obsahuje veskeré ostatni konfiguracni konstanty pro nastaveni
programu.

Po svém spusténi program inicializuje grafické rozhrani, které dal vytvofii instance
akci CustomAction a tfidu pro zpracovani DNA zdznamu SourceDNAhandler.

Tfida SourceDNAhandler jeSté neprovadi samotné vyhledavani a slouzi pouze
k nacteni dat ze souboru, ptipadné piedzpracovani vstupnich dat do formatu FASTA
(.fa). Tato ttida si muze

Az pii stisku tlacitka pro vyhledavani vytvori tfida CustomAction instanci
pfislusného algoritmu a pfes rozhrani SearchAlgorithms spusti vlastni
vyhledavani.

Tfida Searches, od které dédi vSechny pouZité algoritmy spravuje kolekei
nalezenych shod, provadi dohledani odpovidajiciho druhého fetézce a sezazeni
vicenasobnych nélezii podle poctu znakl A a T mezi nalezenymi fetézci (kroky 2 a 3
tak jak jsou popsany v kapitole 3.1). Tato tfida navic provadi 1 méfeni ¢asové narocnosti
algoritmu.

Ttida TextClass poskytuje prostiedky a stara se o prezentaci vysledkl uZivateli.
Kromé samotné prezentace vysledki jesté pocita hybridizacni teplotu fetézce zadaného
uzivatelem.

Uml Diagram

Vsechny nalezitosti programové ¢asti prehledné zachycuje nasledujici UML
diagram:
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BruteForce
Compzahle Searches
GoodMatch i ; i - S
- goodbdateches: Amravlist <Goodhd ateh> = new Araylist <. Gl = oSt S hingh S Sting
corPos: int # matches: Araylist <Integers = new Arraylist <. ér-"
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# sotResults]): String
-J" compareHashi) : boolean
findM atchiString, String) : String
hashString) : void
rehashichar : void
Cell
next: Cell
previous: Cell ?\
walue: int ,f knuth_torris_Pratt
+  Celliint, Cell) findhdatchiString, String) @ String
+ getMexd] : Call
+ getPrevious]: Cell
+ getWaluel): int o
+  zetbextCell) : void ) '\\ e i
+  setPreviouaCelll: void o \\ ,\ Boyer_Moore
+  setWalue(int) : void S 1
JFane + toSting)) : Sting _,’ £ \ A% |+ YindMatch(String, String) : String
;L N S| - gdflasbichan:int
Gl P
i
r \
~ loadAct CustomAction = new CustomActio. . W L{—S‘ N
~  preprocessfict CostomAction = new CustomActio... intert ﬁ T«‘ A ',
~ g8 searchAct CustomAction = new CustomActio... 5 ‘x”;:] ac.et:;:l b
n showBackAct: CustomAction = new Custometio . 2Rl s Joiliall= "\ Zhu_Takaoka
zreDhA: SourceDHAhandler= new SourceDHARAE... + findMatch(String, String) : String -{J- _'-\; ] i l ;
- tests: TextClass= rew T et as) + find at.ch(St.rlng. String): String
~ ozt zearchéct CustomAction = new CustomaAction.. \ getPoging : int
[s '\._. N
searchButten(CustomAetion) . JButton I", ‘;? T~ 7
e e \ Guick_Search
i S
| > + findhdatchiString, String) : String
. . 3
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' Comparble | s | getPheint - int
. f Pattern
performs search in = \
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I,' h . pos int Maimal _Shift
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E 'Ir’ + getPos):int
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Customaction - getPosingi @ int
+ matchShiftlint, inf):int
actionlD: int
sreDNA; SourceDMAhandler Parel
tewts: Tewtllass \ O.hs;r:zr
-texts i
+ actionFerformediActionEvent) : woid e*—q, G
m TextClass
- -_,_H - inputTF: JTextField = new JTextFieldiG0)
-srelNAG |/ -sreDHA ,'_,-j, ---H""'wtex‘is - outputTAD JTextArea = new JTextAreal
L- ~) - tempdl: JLabel= new JLabelHyb. ..

Ohsenrahle

caleulate Temp(String) : int
getlasthisplayed?) : String
getPattemn) : String
getSource) : String

keyP rezzedikeyEvant) : void
keyReleazedikeyEvent)  void
keyTypedikeyvEwent) : waid
zetOutputlString) : woid
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loaded: String=""
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+ + + + o+t F o+
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Ptiloha A - UML Diagram

36



Priloha B

Uzivatelska dokumentace
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Instalace programu
Program samotny nevyzaduje zddnou instalaci. Nicméné vzhledem k pouzitému

programovacimu jazyku je nutné mit nainstalovan Java Runtime Environment verze 1.5

nebo vyssi.

Spusténi programu
Program lze spustit spusténim ,,DNA-String-Finder.jar*, nebo pies ptikazovou fadku

za pomoci piikazu ,,DNA-String-Finder.jar*. Pfed spuSténim programu je tézZ mozné si
program redistribuovat za pomoci piilozeného ,,Build.xml*.
Program ma dva volitelné parametry pro spusténi — Sitku a vySku okna , které musi

byt zadany jako cel¢é kladné Cislo.

Béh programu

B3 DIA String Finder - Eclipse
File Search

|8 Z] [ erute Force | ar-Ravin | knuth-orris-pratt | Boyer-Moore | ziw-Takaoka | quick Search | max shir

ind p n: | ~— | Hybridization Temperature: 0°C

Sk

Tlacitko “Pre—process”J

Vzorovy retézec

Tlacitko “Open”

Zdrojovy retézec

Ptiloha B - Grafické rozhrani programu

Po spusténi programu je nutné zadat vzorovy fetézec do policka nadepsaného ,,find
pattern®. Napravo od tohoto policka se automaticky pocitatda hybridizacni teplotu

zadaného ftetézce. Dale je nutné zadat i zdrojovy fetézec. To lze bud’ ru¢né do velké
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textové oblasti, nebo pomoci tlacitka ,,Open* ( V menu File > Open) otevfit soubor
obsahujici zdrojovy fetézec.

Pokud pfi otevirani zvolime jiny format nez FASTA, je vhodné pfed samotnym
vyhledavanim pfevést otevieny soubor do tohoto formétu pomoci tlacitka ,,Pre-process*
(File > Pre-Process). V textovém okné programu se objevi prvnich 40 000 znaki
nactené¢ho souboru.

Nasledné volbou algoritmu zahdji program vyhledavani.

Polozka v menu ,,Step back* zobrazi textovy obsah predeslého kroku.

Zadani udaja

Pro zaddvani obou fetézcl je vhodné zadavat jen zdkladni znaky DNA abecedy, tedy
A, C, G a T. Ostatni znaky budou v sou€asné konfiguraci programu ignorovany. Pro
zadavani zdrojového fetézce siln€¢ doporucuji pouzit moznost nacteni ze souboru ve
formatu FASTA, pifipadné vyuZit i moZnosti pievedeni do toho formatu, ¢imz se
eliminuji veSkeré neplatné znaky. Samotny proces pievedeni miZze trvat delsi dobu

v zavislosti na délce fetézce

Ukonceni programu
Program lze vypnout standartnim zptsobem pomoci kiizku v pravém hornim rohu

programu.
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Priloha C

Tabulky namérenych hodnot
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Pfipravnd faze
Brute Force Karp-Rabin KMP Boyer-Moore |Zhu-Takaoka |Quick-Search |Max Shift

18 0 6984 4191 5867 21511 7822 28495
19 0 6984 3911 5867 18997 8101 27378
20 0 6984 4190 5308 13410 8102 29054
21 0 6984 3911 6146 13968 8939 25702
22 0 7264 3911 5587 13130 8381 25981
23 0 6705 4191 5308 12013 8660 24026
24 0 6984 3911 6146 13689 8381 23746
25 0 8381 3632 5028 11453 9219 24025
26 0 6891 3911 4750 12851 7263 21511
27 0 6704 3911 5028 11733 9219 24305
28 0 6705 3353 5587 12851 8940 24584

Brute Force

Tabulka C.1 - Tabulka pfipravnych fazi

cctaaatagttcatcacaT |[cagcagtggggggggccgC |aaaaccccggggttttaal [XXXXX XXX KX XX XXX KX KX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT XXXXXXXXX
18 1986 007 2125969 2131276 1343 467
19 1987 403 2121778 2152229 1339835
20 1998578 2117 867 2187429 1341511
21 2060038 2215 365 2229054 1344584
22 2163125 2118984 2351137 1347378
23 2163962 2123175 2201956 1339276
24 2161448 2161727 2350299 1354 362
25 2173181 2214528 2271797 1346 540
26 2175975 2207 543 2346 946 1351569
27 2198324 2253638 2324597 1373080
28 2196 368 2268 724 2232966 1358273

Tabulka C.2 - Algoritmus Brute Force

Karp-Rabin

cctaaatagttcatcacaTl |[cagcagtggggggggcecgC |aaaaccccggggttttaal [ X XXX XXX XXX XXX XXX XXX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT XXKXXXXXXX
18 1848 280 1900 241 1831518 1777042
19 1840 458 1912813 1855264 1794083
20 1844 927 1913651 1801 346 1789613
21 1844089 1912 254 1804 140 1774 807
22 1847 442 1937956 1826210 1776762
23 1864 483 1920915 1795479 1764191
24 1872026 1922927 1790730 1789613
25 1862 248 1923708 1823416 1794921
26 1856 381 1936 838 1819 505 1772292
27 1854 146 1870980 1853 867 1791848
28 1924 546 1906 109 1836 267 1777 600

Tabulka C.3 - Karp-Rabinuv algoritmus
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Knuth-Morris-Pratt

cctaaatagttcatcacaT |cagcagtggggggggccgC |aaaaccccggggttttaal | XXX XXX XXX XXX KX XK KX X

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT ):0:0:9:0:9:0:0.9.¢
18 2133511 2323759 2018413 1734 857
19 2137981 2392483 2018134 1730388
20 2136 864 2448 915 2090210 1709 715
21 2195530 2317333 2016737 1710274
22 2130438 2399 467 2039644 1729 829
23 2130718 2449753 2015 340 1713905
24 2182121 2372927 2039 365 1716 140
25 2210895 2415391 2039924 1707 480
26 2211454 2450312 2057524 1713905
27 2097 473 2451209 2153 906 1782070
28 2212851 2377397 2252 801 1714 184

Boyer-Moore

Tabulka C.4 - Knutk-Morris-Prattiv algoritmus

cctaaatagttcatcacaT |cagcagtggggggggccgC |aaaaccccggggttttaal | XXX XXX XXX XXX XXXKXXX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT XXXXXXXXX
18 1775924 2634431 1756 089 268 470
19 1533435 3353778 1676 749 253 664
20 1366 654 1069 969 1338438 239975
21 1768 381 1671162 1827 886 231873
22 1858616 2 818 235 1628 699 230477
23 2120 660 1033930 1561092 212 038
24 1520025 1437334 1868 394 202 540
25 1880128 933 359 1660 826 196 973
26 1117181 1685131 1205 460 191 086
27 1101816 1651 886 1809 168 183 264
28 2041041 1316 368 1748 267 178 515

Zhu-Takaoka

Tabulka C.5 - Boyer-Mooreiiv algoritmus

cctaaatagttcatcacaT |cagcagtggggggggcecgC |aaaaccccggggttttaal | XX XXX XX XXX XK KX XK XXX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT XXKXXKXXKX
18 894 527 1158 248 1038121 213993
19 939 785 1105 447 978 336 201422
20 870502 803 454 1096 229 191 365
21 811276 1014 096 896 762 186 057
22 811276 1172774 842 007 177 956
23 755 124 810997 738921 168 457
24 777 194 928 889 729423 160 007
25 980 572 893 689 706514 151975
26 807 924 894 807 626 337 150 858
27 822 451 998 451 648 686 145 270
28 854 578 904 864 765 460 139 683

Tabulka C.6 - Zhu-Takaokuv algoritmus
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Quick Search

cctaaatagttcatcacaT |cagcagtggggggggccegC |aaaaccccggggttttaal [XXXXXX XXX XXX XXX XX KX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT ):0:0:0:0:0:9:0:0:¢
18 1378108 771047 1250159 271264
19 1544051 662 096 1232838 258 692
20 2235479 1208 813 1602 438 248 355
21 2152787 1144 000 1234794 240 254
22 1851912 961574 1075556 227124
23 1769 220 1057 956 1376 153 220699
24 1363 861 1048178 1164 115 211 200
25 1256 304 2576 864 1019403 204 495
26 1481194 1903 035 1730667 199 746
27 2538032 1664 457 1368 889 194 159
28 2503 091 1380901 1232559 186 616

Tabulka C.7 - Quick Search algoritmus

Maximal Shift

cctaaatagttcatcacaT |cagcagtggggggggccegC |aaaaccccggggttttaal [XXXXXX XXX XXX XXX XX KX

GAGAAGCTA AGCAGTTTT CCCGGGTTT AXXXXXXXX
18 977 499 624 661 784736 276 572
19 1046 502 586 108 750933 265118
20 779 150 582 476 878 324 253 384
21 865 752 591 695 857930 243 885
22 806 528 563479 776 076 234108
23 786 413 623 543 869 664 224 609
24 751772 626 337 811 835 216 228
25 733 613 606 781 757 962 208 685
26 809 880 685 004 878 883 202 820
27 958 781 661 257 834743 198 629
28 954 870 646 730 759 593 198 908

Tabulka C.8 - Maximal Shift algoritmus
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