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——_—
Prehled prednasky |||||

m Trie
m Suffixovy strom

m Suffixové pole
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Viyhledavani retézcil il

Vyhledavani retézcii
Méjme text T o délce n = |T'| a fetezec P o délce m = |P|. Zakladni
alohy:

m Find - naleznéte pozice viech vyskytt P v T.

m Exists - vyskytuje se P v T7

m Occ - Kolikrat se vyskytuje P v T7

Reseni standardnimi algoritmy pro prohledavani texti:
= Hrubou silou O(nm).
m Boyer-Moore algoritmus - predzpracovani vzorku O(n + m).

Lidsky genom |G| = 3.2 mld symbolii. FastQ soubor 1 mil sekvenci.
Pouzitim Boyer-Moorova algoritmu 10%|G| porovnani symbolii.
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Indexace Textu Trie
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——
Trie !

T={computer, computation, coffee}

m Trie (ang. vyslovnost "try") je o
stromova struktura
reprezentujici mnozinu fetézci:

m Kazda hrana je oznacena
symbolem ¢ € X.

m Pro libovolny uzel stromu
plati, Ze uzel ma nanejvys
jednu hranu oznacenou
symbolem c.

m Vlozeny fetézec jsme schopni
odecist priichodem od korene
stromu k listu.
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.
Trie |||||

T={computer, computation, coffee}

Pouziti mimo bioinformatiku:
m Nahrazeni hashovaci tabulky
=> vyhledavani klica.
m Reprezentace slovniku =>

doplhovani slov v mobilnich
klavesnicich.

Bioinformatika:

m Indexace suffixi.

m Indexace k-merd.
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——_—
Trie - Operace s fetézci |||||

Ovéreni existence fetézce:
T={computer, computation, coffee}
P=comma

m Zaéneme v korenovém uzlu.

m V potomcich aktualniho uzlu
hledame aktualné zpracovavany
symbol.

m Pokud z aktualniho uzlu nevede
hrana s pozadovanym
symbolem, Fetézec se v trie
nenachazi.

m Pokud jsme pro kazdy symbol v
hledaném fetézci nalezli cestu i
skrz trie, pak se fetézec v trie 0
vyskytuje. n
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Trie !
. . T={computer, computation, coffee}
m Pri ovéreni existence vzoru P o délce P=comma
| P| = m prochazime nejvyse m hran. .
m Pokud do trie vlozime w retézcli o o

celkové délce W, pak pocet hran v trie
je nejvyse W.
Implementace:

m Hashovaci tabulka => predpokladame
slozitost O(1) pro nalezeni symbolu v
uzlu, pak vyhledani fetézce ma slozitost
O(m).

m Setfizené pole => binarnim i
vyhledavanim nalezneme symbol v ¢ase
log o, tudiz retézec nalezneme v Case
O(mlogo).
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B —
Trie - indexace suffixd |||||

m Dosud jsme do trie vkladali oddélené retézce.
m Pro vyhledavani v dlouhém textu T vkladame do trie viechny suffixy
textu T

T: ¢ o

- = =
- —h —h = —h

® ® ® ® d O
® ® ® ® ™ D O®

A A A A A A A A

Celkem maji vsechny suffixy n(n + 1)/2 symbold. Prostorova slozitost

O(n?).

Kazdy podretézec T je prefixem néjakého suffixu.
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Trie - sestaveni |||||

m K textu T pridavame na konec
specialni terminalni symbol §$,
mensi, nez viechny ostatni
symboly.

m Specialni symbol $ nam zajisti
dvé dilezité vlastnosti:

m Kratsi fetézce zacinajici
stejnym prefixem jsou pfi
setfizeni vepredu. napr "e"a
"ee"ve slové coffee.

m Zadny suffix T' nemiize byt
zaroven prefixem jiného
suffixu.

m Trie sestavujeme od nejdelsiho
po nejkratsi suffix.
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e
Trie - Find |”H

T=aba$
P=ab

m Kazda cesta od korene k listu
reprezentuje jeden suffix.

m Ovéreni vyskytu fetézce P v T
provedeme opét priichodem od
korene.
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.
Trie - Occ |||||

T=aba$

Vypocet poctu vyskyti:
m Postupujeme od korene k
uzltm.

m Pokud se fetézec P v trie
nevyskytuje, pak je pocet roven
0, jinak je pocet vyskyti P dan
poctem listovych uzli
odpovidajich podstromu
zacinajicimu v uzlu, do kterého
jsme dorazili priichodem pres
symboly z P.

m Priichod do hloubky.
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——_—
Trie - nejdelsi opakujici se podretézec |||||

Vypocet nejdelsiho opakujiciho se
podretézce:
m Najdéte uzel s alespon dvéma
potomky, ke kterému je nejdelsi
cesta od vrcholu.
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——_—
Trie - analyza |||||

m Uvazujme retézec T' = a”, tedy
n-opakovani symbolu a.
m Pocet uzla:

m 1 kofenovy

m n uzld se vstupujici hranou
n

a". a \$
m n + 1 uzld se vstupujici
hranou "$".

m Celkem 2n 4+ 2 uzld.

m V nejhor$im pripadé
n(n+1)/2 = O(n?) uzli.
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——_—
Trie - prostorova slozitost |||||

Lambda fag genom. Pocet uzlii roste priblizné rychlosti nejhorsiho pripadu.

—_— m(m+1)/2
- — actual
—_— 2m+2
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Suffixovy strom
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——
Suffixovy strom |||||

m Vime, Ze ovéFeni zda fetézec P je obsazen v T lze pomoci trie vyfesit

v O(m).

m Prostorova slozitost nicméné O(n?). Lidsky genom |G| = 3.2 x 10°
=> |G|%

m Cil: zmensit pamétové naroky => suffixovy strom.
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Suffixovy strom

Myslenka 1

Spojit nevétvici se cesty do jedné cesty nadepsané spojenim symbold v

dané cesté.

T =abaaba$ /Q\
ﬁ{ ¢

K :
:

m Redukce poctu uzli. gﬁ

m Kazdy vnitini uzel ma alespon 55
dva potomky. s

m Pocet symbolil popisujicich
hrany ziistava stejny.

[

.“”O*n-hord’o‘
O
e

._""O‘N-—O_U—O\
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Suffixovy strom |||||

Myslenka 1

Spojit nevétvici se cesty do jedné cesty nadepsané spojenim symbold v
dané cesté.

T = abaaba$
m Pocet listovych uzld n.
. p . a ba >
m Nelistové uzly nejvyse n — 1. \.
m Pamétova slozitost ay: ¢
2n—1= O(n) a b‘ abas
m Pocet symbolil roste stale s aba$

$
O(nz)- aba$ . &

é
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Suffixovy strom |||||

Myslenka 2

UlozZit si spoleéné se stromovou strukturou samotny text T a prevést
popisky hran na dvojice (offset,délka) v 7.

f& T=abaaba$ /$
5 S

. (6 1)

ba $ (1,2)
bas
\.‘aa @ ‘ 3, 4)

¢ aba$ \ 6,1
aba$ b l 2,4) .
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Suffixovy strom

m Offset a délka nabyvaji
maximalni hodnoty |T'| =n a
Ize je ulozit pomoci 2[logn]
bitd.

m Celkova prostorova slozitost:

2n — 1 uzld vede k uchovani 6, 1) (3

2n — 2 hran. Pocet dvojic 3,4) .
(offset,délka) =>
(2n — 2)2logn = O(nlogn).
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Suffixovy strom |||||

Myslenka 3

Do listovych uzlt ulozime zacatek suffixu v textu 7.

T =abaaba$ /{\ T = abaaba$
6, 1) o, ”/{\(6, 1)

01 (1,2 @ 1,2) El
(1,2) (6 1) (1,2) (6ﬁ(6 1)
’ —eeeee ' 'y
(3.4) - (3.4)
o ‘

. 61 Y

(3,4) . l (3,4)

.
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Suffixovy strom - prostorova slozitost |||||

1000

# suffix tree nodes
600 800

400

200

T T T T T T
100 200 300 400 500

o

Length prefix over which suffix tree was built
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B —
Suffixovy strom - sestaveni |||||

Dva algoritmy k sestaveni:
m Trie => Suffixovy strom - O(n?) €as a prostor.
Sestavit trie

Spojit nevétvici se uzly a pfeznaéit oznaceni hran.

m Pfimé sestaveni suffixového stromu - O(n?) éas, O(nologn)
Sestavte strom pro nejdelsi suffix.
Upravit strom, aby obsahoval druhy nejdelsi suffix.
Upravit strom, aby obsahoval treti a dalsi suffixy...
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Suffixovy strom - sestaveni v linearnim case |||||

Weiner's algorithm [1973]

McCreight [JACM 1976]

Ukkonen [Algorithmica 1995] - O(m) Cas a prostor.
Farach [FOCS 1997]

Hon, Sadakane, Sung [FOCS 2003]
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Suffixovy strom - operace exists |||||

a b$\.

; S =baa
ba S Yes, it's a
\. aba$

‘ substring
¢ aba$ \
aba$ b
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Suffixovy strom - operace isSuffix |||||

S
ba S
\.‘ abiS
alls — aba
abas Yes, it’s a suffix

‘ S
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Suffixovy strom - operace count |||||

2N

a ba

@
$$¢{

P\ @ abas
aba
S=aba ‘
Occurs twice $ __abas
acls (@)
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Suffixovy strom - operace find

m Nalezneme podstrom
odpovidajici hledaném vzoru.
P =ab. O(n).

m Projdeme podstrom do hloubky
az projdeme vsechny listové
uzly, téch je k. Vnitfnich uzli je
nejvysSe k — 1.

m Celkova slozitost
On+2k—-1)=0(n+k).
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Suffixové pole
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Suffixové pole |||||

m Suffixovy strom pro lidsky genom je sice teoreticky O(m), nicméné v
realité to znamena > 45GB.

T = abaaba$
0123456

; SA(T)=] 6
Suffixové pole »

: >las
Suf,flxogcf'a pole je,pole kIadnth >laabat
celych cisel, které reprezentuji
pocateéni pozice suffixil v 3labas
lexikografickém poradi. Olabaaba$

41bas
1|baabas
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Suffixové pole |||||

T = abaaba$
0123456
m K Fetézci o délce n pfidavame
opét terminalni symbol. sAM =63
m Pole tak obsahuje n + 1 indexa. 50a4
m Kazdy index vyzaduje [logn] 2laabas
bit. 3
m Prostorova slozitost O(nlogn). 5 abas
m Lidsky genom cca 12 GB plus abaaba$
ptvodni text. 41bas
1|baaba$
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Suffixové pole - vyhledavani !

T = abaaba$

m Hledame vzor P. 0123456

m Jestlize se P vyskytuje v T', pak
. L) SA(T) =
P musi byt prefixem néjakého (M=16|%
suffixu. BEE:
= Navic, suffixy sdilejici stejny 2|laabas$
prefix jsou setfizeny v 3laba$
sufhxovenlp?h za sebou. Olabaabag
= Nalezeni P binarnim 4 |bas
vyhledavanim.
1|baaba$

Michal Vasinek (VSB-TUO) Algoritmy pro Bioinformatiku



——_—
Suffixové pole - vyhledavani piiklad !

m P =ba.

m Zacneme na pozic T= gzggzgﬁ
SA[n/2] = 3.
T[SA[3]..] = aba$. sam=T61s

m aba$ < ba prohledavame spodni B
polovinu suffixového pole. >las

= SA[(6+4)/2] = 5. 2laabas
T[SA[5]..] = ba$. Shoda P a 3laba$
suffixu od pozice 5. O|labaabat

m Prohledame pozice nad a pod 4|bag
indexem Cislo pét, abychom b b
zjistili rozsah pro prefix ba => 1 aabas

[4,1] indexy v textu.
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Suffixové pole - vyhledavani analyza |||||

m Provadime logn pileni

intervalu. T = abaaba$

m V kazdém kroku navic 0123456
provedeme az m porovnani
symboli => O(m) pfi kazdém SAT)=|6|3%
ptleni 50as

m Nalezeni prvniho vyskytu je tedy 2laabat
operace s O(mlogn) Casovou
slozitosti. 3|abas

= Nalezeni viech k vyskytt Olabaabas
vyzaduje dalsich az k + 2 41ba$
porovnani, tudiz dohromady 1|lbaabatg

mlogn +mk =>
O(m(k + logn)) slozitost.
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.
Suffixové pole - sestaveni |||||

m S pouzitim béznych tridicich algoritmti O(n?logn).

m V praxi 80% retézci délky 20 jsou unikatni =>
O(20nlogn) = O(nlogn)

m Napriklad Quicksort, Heapsort.

m Karkainnen [2003] - O(n) algoritmus.

m Ko, Aluru [2003] - SAIS, O(n) algoritmus.

Michal Vasinek (VSB-TUO) Algoritmy pro Bioinformatiku



——_—
Suffixové pole - sestaveni dostatecné rychle |||||

m Spocitame si pocty stejnych prefixi o konstatni délce p u vsech
suffixd. O(pn) = O(n)

m Rozdélime si suffixové pole do pfihradek podle poctu suffixi se
stejnym prefixem - RadixSort.

m Kazdou pfihradku, pak setfidime pomoci Quicksortu.

m Dostatecné rychlé feSeni pro indexaci genomu.

m Teoreticky nejlepsi vykon pro p = 3, cca 10x rychlejsi, nez samotny
Quicksort.
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.
Suffixové pole - :) |||||

When you need to make a lexicographically
ordered suffix array

Recurisvely sort 2/3

of the strings by radix
sorting on the first 3
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Dirichlettv princip |||||

m Struktury umoznuji nalézt pouze exaktni shody vzoru a textu =>
mutace?.

m V angl. literatufe Pigeonhole principle.

m Pouziva se napf. v aligneru Bowtie.

Dirichlettiv princip

Uvazujme, ze v nasem systému tolerujeme k& mutaci. Pak pokud vstupni
sekvenci rozdélime na k + [ neprekryvajicich se Fetézcti, mame jistotu, ze
alespon [ Fetézcii nebude obsahovat mutaci.

k=3

"*-1_‘_7\ . — /!
7_;‘,}"';‘{ T

T -

" T A
nalezneme nenalezneme
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e
Dirichlettv princip |||||

m 80% sekvenci délky 20nt jsou unikatni.
m Kazdou hledanou sekvenci rozdélime na k + [ fetézcd.

m Kazdy fetézec zkusime nalézt v referenénim genomu a pozice jeho
vyskytu si ulozime do seznamu.

m Seznamy spojime do jednoho seznamu/pole a setfidime.

m Pokud se n&jaké pozice vyskytuji alespon [-krat, pak na danou

sekvenci od dané pozice aplikujeme dynamické programovani a
vybereme pozici s nejvyssim skére.

k=3
) “‘“I"‘,}«—:::"‘f‘:,:’ - T
o T T T
— v
nalezneme nenalezneme
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e
Pro zajemce - témata projekti |||||

m Ukkonentiv algoritmus pro sestaveni suffixového stromu v O(n).

m SAIS algoritmus pro sestaveni suffoxového pole v O(n).
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Pristé uvidite !

m Backtracking v suffixovém poli
m FM-Index

m Dokoncéeni alignmentu - kombinace FM-Indexu a dynamického
programovani.
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