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Restrikcné enzymy.

s Strihaju DNA tam kde rozoznaju istu
sekvenciu

= Podla diZky trvania experimentu ju
rozstrihnu na jednom alebo viacerych
rozpoznanych miestach

= Nemusi sa ham podarit ziskat vsetky
fragmenty, ktore chceme



Co su restrikéné mapy

= Z experimentov pozname dizky
fragmentov

= Nasa Uloha je z ich diZok uréit presné
polohy vsetkych strihov

= Neexistuje polynomialny algoritmus
= NP problem ??




PDP vs SPDP

s Obidva exponencialne

» Vhodne orezavaju vetvy
backtrackingu

s VV praxi skoro linearne
s Ktory je lepsi? Rychlejsi, istejsi?

= N je pocet strihov urcenych
restrikCcnym enzymom



PDP

= \VVykona sa tzv. Ciastocny digest — aby
vznikli fragmenty vsetkych moznych

strinov)

rozdiely skiumanej d
zatial' nepouzitych d
mnozinu tychto rozc

dlzok, teda fragmenty urcene vsetkymi
dvojicami strihov (vieme rozlisit rovhako
dlhe fragmenty urcene roznymi dvojicami

V/stupneé data radove n2

Zostupne berie dizky fragmentov, podita
Izky od ostatnych

zok a ak sa da, tak

ielov vyhodi



SPDP

s Kratky digest - fragmenty vzniknute prave
jednym strihom (mnozina gama); jeden
strih = 2 fragmenty, spatne nam urcuju
dve mozne umiestnenia strihu

= Uplny digest - fragmenty uréené vsetkymi
moznymi strihmi (mnozina lambda)

s Vstupne data radove n

= Mensi vstup — bude rychlejsi?



SPDP

s Berieme postupne vsetky usporiadane
dvojice doplnujucich sa fragmentov z
gammy (kazda dvojica dvakrat)

s Postupne vytvarame podmnozinu
moznych pozicii rezov spolu s mnozinou
fragmentov aké ju urcuju

s Tato mnozina fragmentov je porovnavana
s lambdou (pri rovnosti mame riesenie)



Datove struktury

s \/ oboch algoritmoch sa pouzivaju
multimnoziny a prevadzaju sa s nimi
MNozinoveé operacie

» My si ich udrziavame pokial'mozno
usporiadané a vsetky mnozinove
operacie potom uskutocnujeme v
linearnom case



Daju sa porovnat™?

s V/acsina restrikcnych enzymov striha
genom na velmi malo miestach (< 20)

= Oba algoritmy skoncia prakticky hned’ pre
taketo malé vstupy

s Alul je jediny enzym, ktory striha genom
na niekolko desiatok miestach (match na
AGCT) a prave pri nom zacina SPDP
vyrazne zaostavat v rychlosti



Spocitame rekurzivne
Zavolania

= Nema zmysel merat realny cas behu,
pretoze nas zaujima prave ako uspesne
orezavaju tieto algoritmy vetvy

backtrackingu

s Pre ich porovnanie spocCitame pocet

rekurzivnych zavolani a

s Pri velkych vstupoch (A
zavola len radove nieko

goritmu

ul enzym) sa PDP
ko 100 krat, kym

SPDP neuveritelnych niekolko 100 000 az

milionov krat!



PDP vs SPDP

Ukazalo sa, ze PDP orezava vetvy
backtracklngu daleko lepsie ako SPDP

\/ praxi sa napriek tomu pouziva SPDP

ExperlmentY na ziskanie vstupu pre SPDP
su totiz spolahlivejsie

V kratkom digeste lahko overime, Ci nam
chyba doplnkovy fragment

gﬁllny digest staci nechat bezat dostatocne
0

V iastocnom digeste je tazké ziskat
VSETKY fragmenty!!!




