Kako

poredimo bioloske sekvence?

Dinamicko programiranje i
algoritmi podeli-pa-vladaj

Bioinformatics Algorithms:
an Active Learning Approach
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Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

« Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podsekvenca
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje 1 putokazi za povratak

* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika



Od genetskog do neribozomalnog
koda

Neribozomalna
ribozom peptidna

DNK — RNK — Protein "% Peptid

genetski kod neribozomalni kod



NRP sintetaza: masina za
sklapanje molekula

e Svaka NRP sintetaza se sastoji od modula koji odreduju
koju aminokiselinu treba dodati na peptid koji se
sintetise

 Svaki modul se sastoji od nekoliko razlicéitih podjedinica
(domena) od kojih su za sintezu najznacajniji
adenilacioni domeni (skraceno A-domeni)

i)\‘l).f‘ < 3 = }Y = A :\
D B F T E T I
ThE TR A 3 )

NRP sintetaza dodajerjednuiporjednu aminokiselinu


http://www.nature.com/nbt/journal/v23/n7/fig_tab/nbt0705-823_F1.html

Ova tri A-domena ne izgledaju slicno

YAFDLGYTCMEFPVLLGGGELHIVOKETYTAPDEIAHYTIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKITIPIDVIAFRKMYGHTEFINHYGPTEATIGA
AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYATIKKYDITIFEATPALVIPLMEYIYEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSREGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVEFKOHHIRGAMLPPALLKQCLVSAPTMISSLEILFAAGDRLSSQDAILARRAVGSGVYNAYGPTENTVLS

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 5



Ova tri A-domena ne izgledaju slicno

YAFDLGYTCMEFPVLLGGGELHIVOKETYTAPDETIAHYTIKEHGITYIKLTPSLEFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKITIPIDVIAFRKMYGHTEFINHYGPTEATIGA
AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYATIKKYDITIFEATPALVIPLMEYIYEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSREFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSAPTMISSLEILFAAGDRLSSODAILARRAVGSGVYNAYGPTENTVLS

samo 3 konzervirane kolone

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 6



Da 1i sada izgledaju slicno?

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTEFINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAITIKKYDITIFEATPALVIPLMEYIYEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSREGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSAPTMISSLEILFAAGDRLSSQDATLARRAVGSGVYNAYGPTENTVLS

11 konzerviranih kolona

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 7



A sada?’

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAAGDRLSSODAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS

19 konzerviranih kolona!

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 8



Crvene pozicije kodiraju konzervirano
jezgro A-domena

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAAGDRLSSQODAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS

Koje pozicije kodiraju aminokiseline Asp, Orn, Val
u ovim A-domenima?

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 9



Plave pozicije u A-domenima definisu
neribozomalni kod

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESIRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
—AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAAGDRLSSQDAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS

LTKVGHIG Asp
VGEIGSID Orn
AWMFAAVL Val

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 10



Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

« Igra poravnanja i najduza zajednicka podsekvenca
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje 1 putokazi za povratak

* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika
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Igra poravnanja

ATGTTATA
ATCGTCLC

Igra poravnanja (cilj je ukloniti sve simbole iz
sekvenci tako da pritom sakupimo Sto visSe poena):

« Uklanjanje prvog simbola sleva iz obe sekvence

* 1 poen ako se simboli poklapaju, © ako se ne poklapaju
« Uklanjanje prvog simbola sleva iz jedne sekvence

* O points



Igra poravnanja

ATGTTATA
ATCGTCZC

+1



Igra poravnanja

14



Igra poravnanja
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Igra poravnanja

AT-GTT
ATCGTZC
+1+1 +1

ATA
C
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Igra poravnanja

AT-GTTATA
ATCGTCLZC
+1+1 +1+1
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Igra poravnanja

AT-GTTATA
ATCGT-CC
+1+1 +1+1
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Igra poravnanja

AT-GTTATA
ATCGT-CZC
+1+1 +1+1
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Igra poravnanja

AT-GTTATA
ATCGT-C-2C
+1+1 +1+1

20



Igra poravnanja

AT-GTTATA
ATCGT-C-2C
+1+1  +1+1 =

4

21



Sta je poravnanje sekvenci?

poklapanja insercije delecije promasaji

AT-GTTATA
ATCGT-C-C
+1+1 +1+1 =4

Poravnanje dve sekvence predstavlja matricu koja ima dva reda:

1. red: amboliprvesekvence (redom@ ve nt ual no “-5 a
2. red ambolidrugesekvence (redom@ vent ual no “%5 a

Jovana Kovacevic¢, Bioinformatika 22



Naj] duza podsekwahcal C k a

AT-GTTATA
ATCGT-C-2C

Poklapanja (matches) u poravnanju dve sekven¢ATGT)
formiraju njihovuzajednicku podsekvencu

Problem najduze zajednicke podsekvence:Na o a| du z
zajedni CcCku podsekvencu dvce
* Ulaz: Dve niske

e IzlazzNa|) duza zajedni cka pod



Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

* Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podniska
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje 1 putokazi za povratak
* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika

24



Od plana Menhetna do mreznog grafa

1 2
3 2 4 0
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1 Carnegie Hall 9 The Today Show

2 Tiffany & Co. 10 Paramount Building

3 Sony Building 11 NY Times Building

4 Museum of Modern Art 12 Times Square

5 Four Seasons 13 General Society of Mechanics and Tradesmen (a must seel)

6 St.Patrick's Cathedral 14 Grand Central Terminal P .. .

7 General Electric Building 15 Chrysler Building Jovana Kovacevic¢, Bioinformatika 25

8 Radio City Music Hall



Problem turiste na Menhetnu

Problem turiste na Menhetnu: N a C | naj duzu
Pr avouga gmaaskhulioar e 7z |
eUlaz: Usmerentez | n s kK | mr ezni gr

elzlazzNa|] duza put anspuace ap @rajmeg
cvogng (U mreznom graf u.



Problem turiste na Menhetnu

Problem turiste na Menhetnu: N a C | naj duzu
Ppr avouga agmadskihulicar e z |
eUlaz:Usmerentez 1 ns ki mrezni (gr e

elzlazzNa | duza put anspuace do #rajmeg
cvosing (U mreznom graf u.

Mo gucC i pristupli za resavanj e:
« Gruba sila

eogroman br o] svi h moguc¢i h
« Pohlepni pristup

emoguce j e propustiti najdu
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Pohlepni
algoritam?

Nije
pronasao
najduzu
putanju

30
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Probl em Turi ste sa Men
probl ema najduze put an

Problem najduze putanje u usmerenom grafu: N a C |

naj duzu putanju I zmedu d
usmerenomgrafu.
* UazzUs mereni tezinski g

C V O r osuurcensaink
IzlazzNa | duza putsauncgdao ocav (
sinki usmerenom tezil nsKk:i
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Kako izgraditi
Menhetn graf
za 1gru
poravnanja 1
za problem
najduze
podsekvence?

Vrste oznacimo aminokiselinama
iz prve niske

Kolone oznacimo aminokiselinama
iz druge niske

U svaku presecnu tacku postavimo
jedan cvor

Gde god je moguce, postaviti
vertikalne (insercija),
horizontalne (delecija) i
dijagonalne grane (match ili
mismatch)

Dijagonalne grane otezati
koeficijentom 1, ostale
koeficijentom ©

Problem najduze zajednicke
podsekvence se svodi na problem
nalazenja najduze putanje izmedu
dva..data.. vora u usmerenom grafu



Kako izgraditi
Menhetn graf
za 1igru
poravnanja 1
za problem
najduze
podsekvence?

Dijagonalne
crvene grane
odgovaraju
poklapaniju
simbola 1i
imaju skor 1
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* Prikazacemo neka resSenja problema nalazenja najduze
zajednicke podniske tehnikama dinamickog
programiranija

*Da bismo priblizili ove tehnike, najpre
predstavljamo problem vradanja kusura



Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

« Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podsekvenca
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje i putokazi za povratak

* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika
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Probl em vrac¢anja kusu

Problem vrac¢anja kusura: NaCli minimalan broj

novcica neophodnih za vracanje kusura.
eUlaz: Ceo broj money i niz pozitivnih
celih brojeva (coin,, . . . , coin,).
eIzlaz: Minimalnli broj novcica 1z datog
niza kojli rasitnjava sumu money.




Pohl epno vracanj

GreedyChange(money)
change « empty collection of coins
while money > ©
coiln <« largest denomination that does
not exceed money
add coin to change
money <« money - coln
return change




u

Jovana KOvacevic¢, BioinTOwme 43


http://www.joelscoins.com/africa.htm

Vracanj elfangamis ur a u
GreedyChangBe daj e opti mal

40 cents = 25+10+5 = 20+20
Pohlepno nije Optimalno

Jovana KOvacevic¢, Bioi ) 44


http://www.joelscoins.com/africa.htm

Z a

R&kur zivno vracan]|
Za date apoené, 511, ko] I J e naj manj i br
viacanje kusura od 9 cent
money || 1 34 5 6|78 9 10 11 12
MinNumCaoins ?

MinNumCoins (9) =

?

Jovana Kovacevic, Bioinformatika
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R&kur zivno vracan]|

Za date apoené,511,,ko]J I | e naj manj I b |

l s

neophodni h za vracanje kusurz:
money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12

MinNumCoins ?.17? ?17?

="

MinNumCoins (9) = ?

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 46



Rk ur zi vno vracanj
Za date apoené, 511, ,ko]J I | e naj manj I b |
neophodni h za vracanje kusurz:

money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12
MinNumCoins ?1? ?17?
V\f

MinNumcCoins (9-6)+1 = MinNumCoins (3) +1

MinNumcCoins (9)=mj_r1{ MinNumCoins (9-5)+1 = MinNumCoins (4) +1
MinNumCoins (9-1)+1 = MinNumCoins (8) +1

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 47



Rk ur zi vno vracanj

Za date apoené, 511, ko] I J e naj manj i br
za Vvracanje kusura od 9 cent.

money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12

MinNumCoins ?.17? ?17?

MinNumCoins (3)
MinNumCoins (4)
MinNumCoins (8)

"\



R&kur zivno vracan]|

Za date apoené, 511, ko] I J e naj manj i br
za Vvracanje kusura od 9 cent.

money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12

MinNumCoins 21?27 21?17

MinNumCoins (3)
MinNumCoins (4)
MinNumCoins (8)

?



Rk ur zi vno vracanj

Za date apoené, 511, ko] I J e naj manj i br
za Vvracanje kusura od 9 cent.

money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12

MinNumCoins 21?217 21?7

, MinNumCoins (money-6) + 1
MinNumCoins (money) = mll’l{ MinNumCoins (money-5) + 1
MinNumCoins (money-1) + 1



Rk ur zi vno vracanj

Za date apoené, 511, ko] I J e naj manj i br
za Vvracanje kusura od 9 cent.

money 1 2 3 4 5 6|7 8 910 11 12

MinNumCoins 21?217 21?7

. MinNumCoins (money-coin ;) + 1
MinNumCoins (money)=M 1 N { ............................

MinNumCoins (money-coin 4) + 1



RecursiveChange

RecursiveChange (money, coins )
if money = 0
return 0
MinNumCoins a infinity
for i a 1 to |coins |
if money = coin |,

_ ‘NumCoins a RecursiveChange (money-
coin ;, coins )

if NumCoins +1 < MIinNumcCoins
MinNumCoins a NumCoins +1
return MinNumcCoins



Koliko je brz RecursiveChange?



Rekurzivno stablo

75
9 & 75



Rekurzivno stablo

Jovana Kovacevic, Bioinformatika



Rekurzivno stablo

Opti malna kombiehcant i s&!| i B pualc iu @ a

Opti mal na kombg@(rentse] al nov
| z roa Cmilijfa@ama putal



Vracanje kusura dina

Nagovestaj. Da 1li mozemo izracunati

sve vrednosti

MinNumCoins (money - coin;) 1 |
unapred, pre racunanja ‘ﬁ

At

MinNumCoins (money)? Richard
Bellman

Umesto vremenski zahtevnih poziva
RecursiveChange(moneycoin, Coins)

Jednostavno bismo potrazili v
|l zracunate tabele

MinNumCoin@noney- coin)


http://images.google.com/hosted/life/1776f53b0733b3e0.html

Vracanje kusura dina

Za date apoené, 511, ,kojJ I | e naj manj I br
neophodni h za vracanje kusur a

money 0 1 2 3/ 4/5/6|7/8/9 1011 12
MinNumCoins | |0 (123411237

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 58



DPChange

DPChange(money, coins )
MinNumCoins(©) a ©
for ma 1 to money
MinNumCoins(m) a infinity
for i1 a 1 to |coins |
if m 2 coin;
if MinNumCoins(m - coin;) + 1 < MinNumCoins(m)
MinNumCoins(m) a MinNumCoins(m - coin;)+ 1
return MinNumCoins (money)



Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

* Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podniska
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

 Dinamic¢ko programiranje 1 putokazi za povratak
* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika
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* Primenimo rekurzivni pristup 1 pristup dinamickim
programiranjem za reSavanje problema turiste sa
Menhetna



3 4
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Rekurzivni pristup

SouthOrEast(n,m)
if n=0 and m=0
return 0
x a -infinity, y a -infinity,
if n>0
x a SouthOrEast(n-1,m)+weight of edge “!”into
(n,m)
if m>0

y a SouthOrEast(n,m-1)+ weight of edge “-»”into
(n,m)
return max{x,y}

e SouthOrEast pozivamo za svaki ¢vor u grafu (mxn) puta i

pritom se kao kod RecursiveChange deSava da jedan isti
cvor racunamo viSe puta

Rekurzivni pristup je, kao i kod problema vracanja kusura,
suvise spor. Prelazifi’ Wa*dittdifiitko programiranje -



Pristup dinamickim programiranjem

« Kao sto smo kod Change problema umesto od krajnje
vrednosti kusura krenuli od najmanje vrednosti
apoena, tako i ovde umesto od krajnjeg cvora (sinkR)
krecemo od pocetnog (source).

U ¢vor (i,j) upisujemo duzinu maksimalne putanje od
(0,0) do (i,3)

* prvo izracunamo za c¢vorove na obodu grafa a zatim,
kolonu po kolonu, za preostale cvorove
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DosSli smo a

do (1,1) 1
preko

podebljane a

grane:

5@ X
4

S

EER TR
N
30 o2
PP
32 2
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OO 020220
juzno
ili 1 2 4 3
istoéno?g 2 A 2

5+0 <
A+6 6 lS lz ll
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DosS1li smo

do (2,1)
preko
podebljane
grane

4 4
O —

s
W
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O=>0E>0)—>0>"
juzno
111 2 4 3
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Podebljane @ e

grane

predsta-

o G =>(4)
putokaze

Za 4 6
povratak

od cvora e @
sink do

cvora

source:

najbolji Q @
nacin da 5 6
dodemo do

o @) @
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Rekurentna relacija dinamickog
programiranja kod Menhetn grafa

s. :: the length of a longest path from (0,0) to (1i,7)

i, J°

S

Si, 7 —_ maX{ 5

-1, 5 + weight of edge “!”into (1,])

i, 51 + weight of edge “~”into (1,])



Jovana Kovacevié, Bioinformatika




Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

* Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podniska
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje 1 putokazi za povratak
* 0d Menhetna do grafa poravnanija

* 0d globalnog do lokalnog poravnanija

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika
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Rekurentna relacija dinamickog
programiranja kod grafa poravnanja

S-i—) jo

S'i_, j= MmaXx {

LA
Z N
NN/ o
AN A7 e
NN
2007 o
AN/ 1o

S
S

i, J

i_lJ J
.; + weight of edge “»” into (1,7)

: the length of a longest path from (0,0) to (i,7)

+ weight of edge “l” into (i,7)

Si-1, j1+ weight of edge “W” into (1i,7)

crvene
tezina
ostale
tezina

grane W -

grane
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Rekurentna relacija dinamickog
programiranja kod nalazenja najduze
zajednicke podsekvence

Si) jo

S'i, j= maXx {

> 4 > 4 -4 o - >

: the length of a longest path from (0,0) to (i,7)

+ 0
Si, 5.1 *©

Si'l) .7

i1, if V=W,

Si-1, -1+ @, if vl w,

S 4+ 1,

AT CGTTCGC

AYANANANANANAN

ANAVANANANANAN

ANANANANANANAN crvene grane W -
SINENININININ tezina 1
AVAMANANANANAN ostale grane -
AV ANANANANANAN tezina ©
SINOUSINDNINL v, ws - oznake
Nghrace [eovedevic, | Biciocndtii vrste i kolone =




putokazi za
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Racunanje putokaza za povratak

S H max{s_’l,j+0

— ,if ﬁ,jzﬁ,j_l
backtrack v {* | 'if 5=5;
“*  ‘btherwise

Jovana Kovacevic, Bioinformatika



Longest Common Subsequence BackTrack

LCSBackTrack(v, w)
for 1 « @ to |v

Si, e €0
for j « @ to |w
Se, ; € O

for 1 « 1 to |v
for j « 1 to |w|
match « ©
i‘F Vi-l = Wj-l
match « 1
Si, 5 € max{sj_4, j » Si,j-15 Si-1,j-1 + match}
if si; = Si;
Backtrack; ; < "l"
E].SE i‘F S‘l'_, j = S'i., il
Backtrack; ; < "->"
else if s; , = s;, ;. + match
Backtrack;

j e IIWII
return Backtrack




Q (3
Podsetimo

se kako

Smo

rekontru- a °
isali

putaniju

putoh 9 @
putokaza

kod 4 4
Menhetn

o @ @
5 6
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Krenuli
bismo od
krajnjeg
cvora
(sink) 1
pratili
putokaze u
obrnutom
smeru do
pocetnog
cvora
(source)
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Odredivanje najduze zajednicke
podsekvence (LCS - Longest common

subsequence) koriscenjem putokaza za

povratak

OutputLCS (backtrack, v, 1, |)
ifi=00r|=0
return
if backtrack; = * -~
OutputLCS (backtrack, v, i, j-1)
else if backtrack; = * | ”
OutputLCS (backtrack, v, 1-1, )
else
OutputLCS (backtrack, v, 1-1, }1)
output v
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* Do sada smo pretpostavljali da graf u kom trazimo
najduzu putanju ima samo tri vrste grana

*Da 11 se OutputLCS moze generalizovati tako da vazi
i za grafove koji nemaju tako specificnu
topologiju?



Kako se
rekuren-
tna
relacija
dinami-
ckog
progra-
miranja
menja za
ovakav
grat?
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= max {s,+ weight of edge from b to a}

all predecessors b of node a

91




Sa = MAX,11 predecessors b of node alSpt Weight of edge from b to a}

a

4
izbora:
5 + 2

3 +
5 + 4
4 +

92



Sg = MaX;1; predecessors b of node a{sb+ WElght of Edge from b to CI}

Pitanje:

Kod ovakve rekurentne relacije, vazno je
da pri racunanju s, imamo izracunate s, za
sve cvorove prethodnike b (Cvorovi za koje
postoji grana do c¢vora a)

Da 1li je to moguce u bilo kom usmerenom
tezinskom grafu?



Racunanje skora za SVE prethodnike

®—— O

Sq = MAX,11 predecessors b of nodecat-Spt=Weight of edge from b to .a}
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Zacarani krug

4
0
A4
?2 —> ?
1
b
1
? —— ?
©
2
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S {s,+ weight of edge from b to a}

g = MaXgiy predecessors b of node a

Pitanje:

* Kod ovakve rekurentne relacije, vazno je
da pri racunanju s, imamo izracunate s, za
sve cvorove prethodnike b (Cvorovi za koje
postoji grana do c¢vora a)

* Da 1li je to moguce u bilo kom usmerenom
tezinskom grafu?

Odgovor:

* Nije. Da bismo kod svakog cCvora mogli da
mogli da izracunamo skor za sve njegove
prethodnike, usmereni tezinski graf mora
biti aciklican

* DAG (Directed Acyclic Graph)



Sg = MaX;n; predecessors b of node a{5b+ WElght of Edge from b to G}

Pitanje:

* Ako je dat usmereni aciklicni graf, da 1li
njegove cvorove mozemo poredati u niz tako
da njihov redosled u nizu osigurava uslov
da pri racunanju s, imamo izracunate s, za
sve cvorove prethodnike b (Cvorovi za koje
postoji grana do c¢vora a)?

Odgovor:

* Da, moguce je poredati sve cvorove grafa u
niz i1 taj niz topoloski sortirati

Jovana Kovacevic¢, Bioinformatika 100



Topolosko sortiranje

e Topolosko sortiranje: Sortiranje cvorova DAG-a

u nizu tako da sve grane u takvom nizu idu
sleva nadesno.

£
£

e Teorema: Svaki DAG se moze topoloski
sortirati.

e Topolosko sortiranje svakog DAG-a se obavlija
Zd 0(#6dg€5) kor\avkaovaéevié, Bioinformatika 101



Algoritam za nalazenje najduze
putanje u DAG-u

LongestPath(Graph, source, sink

for each nodea in Graph
s, H -Infinity

SSOUI‘CGH O

topologically ordeiGraph

for each nodea (from sourceto sinkin topologicalorder)
SaH ma)%\llpredecessorb of nodea{So+ Weight of edge fronb to a}

return S

* Posto svaka grana ucestvuje tacno jednom, slozenost je
O(#edges)

* LongestPath vraca duzinu najduzeg zajednickog podniza
ali ne rekonstruisSe putanju



Pregled

* Bioloski uvid u poredenje sekvenci

« Igra poravnanja 1 najduza zajednicka podsekvenca
* Problem turiste na Menhetnu

* Problem kusura

* Dinamicko programiranje 1 putokazi za povratak

* Od Menhetna do grafa poravnanja

* 0d globalnog do lokalnog poravnanja

 Kaznjavanje insercija i delecija u poravhnaniju
sekvenci

* Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

* ViSestruko poravnanje sekvenci

Jovana Kovacevié¢, Bioinformatika
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Skor poravnanja do sada

#matches

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 104



Skor sa mismatch i indel kaznama

#matches - u -

AT-GTTATA
ATCGT-C-2C

#mismatches - o -

#indels

+1+1-2+1+1-2-3-2-3=-7

A C G T
+1 1 €1 €1 ¢

| €1 €+1 1 ¢

8 -6 -6 -6

Matrica skora

- U
Te 41 17 €1 €-U
- U

o

u

H QO p

Jovana Kovacevic¢, Bioinforma

A C G T
+1 -3 -5 -1
-4 +1 -3 -2
-9 -7 +1 -1
-3 -5 -8 +1
-4 -2 -2 -1



Primer matrice skora za proteinske sekvence
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http://www.cryst.bbk.ac.uk/pps97/assignments/projects/leluk/project.htm

Rekurentna rel aci
programiranja kod grafa poravnanja

S..jtweighto f ed"g el it o (
§ = max {s,j_l +wel ght ®"f i1apltgoe ("
S.1, 1t weight of edgeW” (gt o

AN
& ANANAAS -
AN o
AN e
AN
AN o

NN o
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Rekurent na

rel aci

programiranja kod grafa poravnanja
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Rekurent na
programiranja kod grafa poravnanja
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Globalno poravnanje

Problem globalnog poravnanja: Naci
poravnanje sa najvisim skorom izmedu dve
niske za datu matricu skora.

e Ulaz: Niske v 1 w kao 1 matrica skora
score.

e Izlaz: Poravnanje niski v 1 w Ciji je
skor poravnanja (prema matrici skora
score) maksimalan od svih mogucih
poravnanja v i w.



Homeobox geni

*Dva gena u razlicitim vrstama mogu
biti slic¢na u kratkim, konzerviranim
regionima a razlicita u ostalim
delovima

* Homeobox geni sadrze kratak region
homeodomen koji je cvrsto
konzerviran medu razlicitim vrstama

* Globalno poravnanje moze da propusti F L |
nalazenje homeodomena jer pokuSava da T aranomoson

DFD  ANTP ABD-8

poravha sekvence u celosti = Cadomw

HUMAN CHROMOSOMES
HOX B R n nN

HOX A n e o B

HOX € =]

HOX D B

Jovana Kovacevic¢, Bioinformatika 111


http://thebrain.mcgill.ca/flash/capsules/outil_rouge05.html

Koje poravnanje je bolje?
 Poravnanjéel: score 22 (matches) 20 (ndelg=2.

GCC-C-AGT--TATGT-CAGGGGGCACG--A-GCATGCAGA-
GCCGCC-GTCGT-T-TTCAG----CA-GTTATG--T-CAGAT

e Poravnanje:score =17 (matches) 30(indelg=13.

-=-=-G----C-——-- C--CAGTTATGTCAGGGGGCACGAGCATGCAGA
GCCGCCGTCGTTTTCAGCAGTTATGTCAG-=-~--~- A--—-—--- T-———-

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 112



Koje poravnanje je bolje?
 Poravnanjéel: score 22 (matches) 20 (ndelg=2.

GCC-C-AGT--TATGT-CAGGGGGCACG--A-GCATGCAGA-
GCCGCC-GTCGT-T-TTCAG----CA-GTTATG--T-CAGAT

e Poravnanje:score =17 (matches) 30(indelg=13.

CAGTTATGTCAG
CAGTTATGTCAG
lokalno poravnanje

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 113



FTOrrOEarP OO OO0 OOHAOAEPPAE02 0000

cccsesCcceTCGT TTTCAGCAGTTATGTCAGAT

\3 -——G-———-C————— C——CAGTTATGTCAGGGGGCACGAGCATGCAGA
\3 GCCGCCGTCGTTTTCAGCAGTTATGTCAG————— A-————— T ———~
Lokalno poravnanje

GCC-C-AGT-TATGT-CAGGGGGCACG——A-GCATGCAGA-
GCCGCC-GTCGT-T-TTCAG----CA-GTTATG-T-CAGAT
Globalno poravnanje

Jovana Kovacevic, Bioinformatika
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FTaOronoaraoaaroaQoronaa@@Pr oA AP AAeP 00000

>

cccsCccegTCGT TTTCAGCAGTTATGTCAGAT

\3 -——G-———-C————— C——CAGTTATGTCAGGGGGCACGAGCATGCAGA
\3 GCCGCCGTCGTTTTCAGCAGTTATGTCAG————— A-————— T ———~
Lokalno poravnanje

GCC-C-AGT-TATGT-CAGGGGGCACG—-—-A-GCATGCAGA-
GCCGCC-GTCGT-T-TTCAG----CA-GTTATG-T-CAGAT
Globalno poravnanje

Jovana Kovacevic, Bioinformatika
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Lokalno poravnanje

Globalno poravnanje




Lokalno poravnanje = Globalno poravnanje u

pravougaoniku

__________________________

_________

____________________

_____________________

Izracunamo
globalno

—— poravnanje u
okviru svakog
pravougaonika
da bismo
dobili lokalno

poravnanje

e Algoritam globalnog poravnanja sprovodimo izmedu svaka dva
cvora, ne samo izmedu pocetnog (source) i krajnjeg (sink)
« Potrebno je ponoviti algoritam za svaki par cvorova -

#nodes”2 puta



Problem lokalnog poravnanija

Problem lokalnog poravnanja: Naci lokalno

poravnanje najveleg skora izmedu dve

niske.

e Ulaz: Niske v 1 w kao 1 matrica skora
score.

e Izlaz: Podniske niski v 1 w cije je
globalno poravnanje (prema matrici skora
score), maksimalno medu svim globalnim
poravnanjima svih podniski niski v i w.



Besplatne taksi voznje

cccegTCcGeT TTTCAGCAGT TATGTCAGAT

FTOrrOEarP OO OO0 OOHAOAEPPAE02 0000

GCC-C-AGT-TATGT-CAGGGGGCACG——A-GCATGCACA- -——G-——"-C————— C-——CAGTTATGTCAGGGGGCACGAGCATGCACA
GCCGCC-GTCGT-T-TTCAG———--CA-GTTATG-T-CAGAT GCCGCCGTCGTTTTCAGCAGTTATGTCAG————— A-—————— T ——-—
Globalno poravnanje Lokalno poravnanje 119


http://delhitaxibooking.blogspot.com/2012/02/taxi-services-for-ludhiana-from-delhi.html
http://delhitaxibooking.blogspot.com/2012/02/taxi-services-for-ludhiana-from-delhi.html

Sta su besplatne taksi voznje na grafu poravnanja?
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Izgradnja Menhetn grafa za
problem lokalnog poravnanja
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Koliko grana smo dodali? O(|v|*|w])



Di nami Cko programiran

weight of edgdrom (0,0) to(i,))
s.;+weighto f  ed"geiif)t o (
s, = max {Sl,j-l twei ght -9'f idpitgoe (“
S.1 11+ weight of edgeW”  i(ip)t o

AT CG T CC
S NSANANANANAN
ANANLNANANANAN
GININININININN
TINININININININ
TINININININININ
ANININININININ
TINININININININ
AP IeRER e




Di nami Cko programiran

0
S..jtweighto f ed"g el it o (
§ = max {s,j_l +wel ght ®"f i1apltgoe ("
S.1, 1t weight of edgeW” (gt o

AT CG T CC
S NSANANANANAN
ANANLNANANANAN
GININININININN
TINININININININ
TINININININININ
ANININININININ
TINININININININ
AP IeRER B




Pregled

Bi ol oS ki uvid u poredenje sek
| gra poravnanja isekmweacaduza 1z aj

Problem turiste na Menhetnu

Problem kusura

Di nami Cko programiranje | put

Od Menhetna do grafa poravnanja

Od globalnog do lokalnog poravnanja

Kaznjavanje insercija i delecija u poravnanju sekvenci

Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

Vi Sestruko poravnanje sekvenc
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Kaznj avanj] e praz

* U globalnom poravnanju je fiksna kaznhila
dodeljena svakonmdelu.

*Meduti m, ova fiI ksna Kk
kod | okal nog poravnar
100 uzastopnih indela.

* Nizodkuzastopni h 1 ndel a
j edan 1 st | eV Klazilcii ©int

dvepraznine GATCCAG GATCCAG Jedna praznina

nNi zi) sSGAeCQ-AG GA--CAG (Visi s



Adekvatnije kazne za praznine

Afina kazna za prazninezap r az ni nku~ ®Hudl i n

- kazna zatvaranje praznine
5 - kazna zgrosirenje praznine

b esr otvaranje prazn
nego nNjeno prosirenje



g |

dugil h

Modelovanje afinih kazni za praznine
pomocu

AN

SN
UNININEN N

NN
NANANANAN
NN




|lzgradnja Menhetn grafa
sa afinim kaznama Za praznine

pEETESy
Varasme

Koliko grana smo dodali O(n"3)
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* Viremenskasl&z e nost | e direk
proporcionalna Dbroj u
da smanjimo broj grana u grafu (trenutno je
O(m3))

eJedamaC i n za smanj il vanj]
povecanje broja Cvoroc

« Zato delimo Menhetn graf na tri nivoa



|lzgradnja Menhetn grafa na tri nivoa

— s — — —

NN NN N
A R A gornji nivo
doniji nivo NN NN\ (delecije)
(insercije) NN N N\ N\
NN\ NN
srednjinivo

(matchegmismatche}
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lower;; =max {

Kako mozemo da
simuliramo ovu
putanju na Menhetn

grafu u 3 nivoa

K

_ —
A
“ANAAN P
IowerIlJ \/A \ \ \ \ “““““““

mlddla1J y \\\\X “““““““ I
“““ — i,j-1 ~
TN < e e ma

I AN
s
l//t lower;
6] o middle; =max {middle, ;;, + score{;,w,)
l“ | Upper;
| A A
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Pregled
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Srednja kolona poravnanja

@
@

it

NP
[

srednja kolona

(middle=#columns/2
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Algoritampodeltpa-vladajza poravnanje sekvenci

A C GG A A
AlignmentPath(source, sink [
find MiddleNode AL N AN AN
UERNANA I NANAN
T \ \ :ﬂ \ \V\
e INININ NN
A
AN\F\\\
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Algoritampodeltpa-vladajza poravnanje sekvenci

AlignmentPath(source, sink
find MiddleNode A
AlignmentPath(source MiddleNodg

VA
SN
///;/l/

AT >
NN




Algoritampodeltpa-vladajza poravnanje sekvenci

)
)

AlignmentPath(source, sink
find MiddleNode A
AlignmentPath(source MiddleNodg
AlignmentPath(MiddleNode sink) T

WA L1 L >
1 L L L >

-
7T 71717

Kako naci Imeamainrpqostoru'é vor u
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Racunanje skora porayv

Nal a hadnig patanje

u grafu poravnanja —)
covanie s w ¥ips i
W\W\W\\b\
oo o DY XSS
y \@ NS
—pok%iai?mi@ \“'\ W;W
potrebno (1) prostora W\W\W\W\W\W§¢§W
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Recikliranjgrostorazakoloneu grafuporavnanja

A C G G A A
O\ 0 0 0 0 O t+—0
A N
ISR N S
011 1 1 1\ 1 t+—1
.
NN A ) A N N N
0 1 1 1\ 1\ 1 1+—1
T | )
0 \1 \1 \l \l \1—>1
NIBR -
c N T N [
0 1 2 > 2 > 2 2 1+— 2
N h \‘ \
Al I T L ING
O\ 1 2 2 2 3\—*3
\l I \l I \l \l
A 0 1 2 2 2 3 1+— 4
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Pokazali smo da je prostor potreban za podeli
pa-vladaj poravnanje’n ~ O(n) =3nearan

Davidimokakva¢ e b1t i VI emen




Dallmoz e mo na¢. Sr e
bez konstrukci? e

A C G G

A A
A NSNS
AN ANA T NANAN
Tl
ERNIAN \:._\) AN 4-putar(|£1a’ pos e & v
A \\ A \V\ \ u srednjoj koloni
NN i\w\w\v

i-putanja putanjaiz medu pocCcetnog I krajnjeg-totmv @ra
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Mozemo | | n &putanjad u 7
bez konstrukci? e

A C GG A A

PP~ N
A \_\)l\_\> ! >l\
RN ¥ AN
T
c NN

0.

NN M NNAN
A LI

[

length(i)—duz i na -putakeor ) i

length(Q=2
length(4=4

27874787874
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Mozemo | | n &putanjad u 7
bez konstrukci? e

A C GG
3

N

LN AN AN

\74

7V

NN
c \\\:
SN
A L

Putanja sanaksimalnom length(i)p 0 s v i mrednji ¢@@pdravaanja

22T
VAV
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Mozemo | | n &putanjad u 7
bez konstrukci? e
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=
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Koliko vremena je potrebno
Za halsazemj &g Cvo
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G
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Pregled

Bi ol oS ki uvid u poredenje sek
| gra poravnanja isekmweacaduza 1z aj

Problem turiste na Menhetnu

Problem kusura

Di nami Cko programiranje | put

Od Menhetna do grafa poravnanja

Od globalnog do lokalnog poravnanja

Kaznjavanje insercija | delec
Prostorno efikasno poravnanje sekvenci

Visestruko poravnanje sekvenci
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Oddvostrukogdove e st r ukog ©po

« Do sada su u poravnanju
ucestvoval
sekvence

« Sl aba sl i ¢cC
sekvence p
ako |e prisutna | u drugin
sekvencama

Vi Sestruka
mogu otkriti suptilne
sl 1 ¢Cnost i
poravnanj a
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Poravnanje tri Alomena

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAAGDRLSSODAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS
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Poravnanje tri Alomena

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAITIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSREFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAAGDRLSSODAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS
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Poravnanje tri Alomena

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTASFAFDANFESLRLIVLGCEKITIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI-YEQKLDISQLOILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS

IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQIHIRGAMLPPALLKQCLVSA----PTMISSLEILFAACDRLSSQODATLARRAVGSGV-Y-NAYGFTENTVLS
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Generaliacija dvostrukog
nav | Sukogporavnanje

* Poravnanj& sekvence je matrica od 2 reda
» Poravnan|e8 sekvence je matrica o8lreda

A - GCG -
A-CGT-A
A CAC-A

* Funkcija skora treba da dodeljuje visok skor
poravnanjima sa konzerviranim kolonama



Poravnanja= 3-D putanje

* Poravnanje sekven@TGC, AATIATGC

A -= T G C
A A T -= C
-- A T G C

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 159



Poravnanja= 3-D putanje

* Poravnanje sekven@TGC, AATIATGC

o1 1]2]3]4 broj simbola do date pozicije
A - T G C
A A T -= C
- A T G C

Jovana Kovacevic, Bioinformatika 160



Poravnanja= 3-D putanje

* Poravnanje sekven@TGC, AATIATGC

o1 1]2]3]4 broj simbola do date pozicije
A - T G C

0 1 2 3 3 4
A A T -= C
- A T G C
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Poravnanja= 3-D putanje

* Poravnanje sekven@TGC, AATIATGC

(0,0,0)- (1,1,0)- (1,2,1)- (2,3,2)- (3,3,3)- (4,4,4)

0 1 1 2 3 4
A -- T G C
0 1 2 3 3 4
A A T -= C
0 0 1 2 3 £
-= A T G C




2-D poravnanje u odnosu na&D poravnanje

(-1,-1,k-1) (i-1,j,k-1)

2-D




Rekurentna relaci ja d
Za VI Sestruko por

,?3-1,j-1,k-1 +d(Vi Wi ’uk)
IS-l,j-l,k +d(Vi y Wi - )
1|‘3-1,j,k-1 +d(Vi " ’uk)
Sk~ maxisi,j-l,k-l +d(' » Wi ’uk)
':‘S-l,j,k +d(Vi RN )
:\:\S,j-l,k +d(' y Wjh- )
FS.ik1 +d(' )" ’uk)

* AX,Y, 2 -element3-Dmatrice skora



Viremenska sl ozenost |
Za VI Sestruko por

- Kao kod dvostrukog poravi
je proporcionalna broju grana

~ Offedges

4

« Za3s&kvencen,vremenska sl ozeno:
proporcionalna/n?

« Za poravnanj& sekvenci, potrebno je izgradkt
dimenzionalni Menhetn graf sa:

—nkévorova
—vecina ¢€voXxglulazniKigana mat i
—~VremenskaOtNo Zenost



Vi Sestruko poravna
| dvostruko poravnanje

AC-GCGG-C
AC-GC-GAG
GCCGC-GAG

|

ACGCGG-C AC-GCGG-C AC-GCGAG
ACGC-GAC GCCGC-GAG GCCGCGAG
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Da |1 se visestruk
moze 1 zgradit.] | Z

Za dati skupptimalnih dvostrukihporavnanja
za3 sekvencemo 7z e nodgoMarajd e
konstruisativ I S e foravnaRjes?

AAAATTTT---- -—---AAAATTTT TTTTGGGG——---
-—-——-TTTTGGGG GGGGAAAA---- ----GGGGAAAA
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Poravnanje sekvence u odnosu na sekvencu

* Do sada smo poravnavadékvencu u odnosu

na sekvencu.

(U OO O)
H 1100
1 11
O1 100
AL QO
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Poravnanje sekvence u odnosu na profil

* Do sada smo poravnavagékvencu u odnosu

na sekvencu.

| sekpencu wodnnsa Ha |

—MoOoZemo

profil?

(U OO O)
H 1100
1 11
O1 100
AL QO
oOooovoo
BHOOBHHBH
(S I
H BHBHBBH
O0DOLUDOLUDO
(O 2 I
LVVvuVvoLoY
(S I

I B O OO

OO+ OO
cowaw
O OO0OO
- O O OO
o OO+ O
O - OO0OO
OO+ OO
- O O O O

O WO NN

K OUH I



Poravnanjerofilau odnosu na profil

* Do sada smo poravnavaékvencu u odnosu
na sekvencu.

—Mo zZe mo | I sekpencu ueodnnsana i
profil?
—Mo z e mo | i profil a ad@osunagptofil?
- A G G C T A T C A C C T G
T A G - C T A C C A - - - G
c A G - CT A CCA - - -G
c A G - C T AT CAUC - G G
c A GG - CT A TCGTC - G G
A o 1. o 0o 0 01 0O 0 .8 0 O O0 O
C .6 0 0 01 0 O .4 1 0.6 .2 0 O
G o 0o 1.2 0 O O O O.2 O O0.4 1
T .2 0 0 0 01 0.6 0 O O O0.2 o0
- .2 0 0.8 0 0 0O O O O .4 .8 .4 o0



Vi Sestruko poravnal

el zabrat | naj sl i1 cni | e
profil

« Tako bismo smanijili broj sekvenciksaa k-2 |
jedanprofil

e |terirati



« SekvenceGA

Pohlepni pristup: primer

[CA, GTCTGA, GATATT, GTCA

* 6 dvostrukinporavnanjalmatch+1,indelsi

mismatches1)

S2
s4

s
%

s
S3

GTCTGA
GTQAGC (score

GAT- TCA
G TCTGA (score

GAT TCA
GATAT- T (score

s
=2) s4
4
=1) S3
S3

= 1) s4

GATTCA-
G1T- CAGC (score = 0)

G TCTGA
GATAT-T (score= -1)
GAT- ATT
G TCAGC (score= -1)
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Pohlepni pristup: primer

* Pt o0s,is,a0 a | badd njia gavimo profil

52 GTCFGA} s,, = GTQ/aGalc

s4 GTAQGC

* Novi skup od 3 sekvence za poravnanje
s, GATTCA
s,  GATATT
S,, GTA/a@&lc

Jovana Kovacevic¢, Bioinformatika 174



*Slajdovi pokrivaju poglavlje 5 knjige
Bioinformatics Algorithms: an Active
Learning Approach

*Sadrzaj slajdova je preuzet sa zvanicnih
prezentacija autora i dodatno prilagoden



