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Wprowadzenie

W rozprawie zajmujemy si¢ zagadnieniami algorytmicznymi inspirowanymi pro-
blemami kombinatorycznymi rozwazanymi w biologii obliczeniowej. W biolo-
gii obliczeniowej ktadzie si¢ gtéwny nacisk na takie wykorzystanie nowoczesnych
metod obliczeniowych, aby umozliwiaty nowe odkrycia biologiczne. Stad w natu-
ralny spos6b szczegélna uwaga jest poswigcona praktycznym zastosowaniom ba-
dan. W rozprawie skupiamy si¢ gtéwnie na teoretycznych aspektach rozwazanych
probleméw, analizujac ich bardzo uproszczone modele matematyczne. Mozna
traktowac takie dwa podejscia jako zupetnie przeciwstawne, jednak moim zdaniem
uzupetniaja si¢ wzajemnie.

Wigkszosci probleméw na ktére napotyka biologia obliczeniowa, nawet w przy-
padku zastosowania bardzo uproszczonego modelu matematycznego, pozostaje
trudna do rozwigzania. Jednak bez doktadnego zbadania prostych wariantéw tych
probleméw trudno marzy¢ o zdecydowanych postgpach w rozwiazaniach ich bar-
dziej ztozonych wersji. Okazuje si¢, ze badajac w ten sposéb problemy z jednej
dziedziny, mozemy przypadkowo odkry¢ zastosowania w zupeinie odlegtych dzie-
dzinach. Przyktadowo, techniki, ktére stuza do badania podobieristwa pomigdzy
sekwencjami DNA, znalazly zastosowanie w wykrywaniu podobiefistw prac stu-
denckich, artykuléw prasowych, itp.



Gléwne wyniki rozprawy

W pierwszym rozdziale rozprawy zajmujemy si¢ problemem wyznaczania mini-
malnego wspd6lnego podziatu stéw (problem MCSP). Problem ten polega na wy-
znaczeniu dla dwoch zadanych stéw A i B, najmniej licznych podziatéw A i B
na bloki, tak, by kazdy z podzialéw zawieral ten sam multizbiér blokéw. Przy-
ktadowo, dla stéw A = abaefgbcbci B = beefgbcaba rozwiazaniem problemu
MCSP sa podziaty A = (aba, efg, bc,be), B = (be,ef g, be, aba).

Problem ten jest blisko zwiazany z problemem SBR (sorting by reversals),
ktéry byt uzywany jako narzedzie pozwalajace oceni¢ podobieristwo pomigdzy
ré6znymi sekwencjami genéw [1} [12]. Problem SBR polega na wyznaczeniu dla
dwéch stow A, B, najkrétszej sekwencji operacji p, ktéra przeksztatca A w B.
Operacja p(i, j) polega na odwréceniu kolejnosci symboli o indeksach i, i+1, . ., j
w stowie. Przyktadowo, dla stéw A = dacb, B = abcd, taka najkrétsza sekwencja
to (p(1,2), p(2,4)), generujaca nastepujacy ciag zmian: dacb — adcb — abed.

Poczatkowo problem SBR byl badany przy zatozeniu, ze kazda sekwencja wej-
Sciowa jest permutacja (czyli kazdy gen jest unikalny). Niestety, nawet w przy-
padku permutacji problem SBR jest NP-trudny [2]. Co ciekawe, istnieja wielo-
mianowe algorytmy dla problemu SBR, w ktérych kazdy symbol permutacji jest
wyposazony w znak + lub —, a odwrdcenie zmienia znaki zamienianych symboli
na przeciwne [12,[19].

Ograniczenie rozwazafi do permutacji okazato si¢ by¢ bardzo nienaturalne.
Niestety usunigcie tego zalozenia stanowczo utrudnia efektywne rozwiazywanie
problemu SBR. Nawet dla alfabetu sktadajacego si¢ tylko z dwdch znakéw pro-
blem SBR jest NP-trudny [4]]. Problem jest réwniez trudny do aproksymacji. W
ogblnym przypadku najlepszy znany algorytm daje wspéiczynnik aproksymacji
O(lognlog™ n) [516].

Jedna z metod przezwycigzenia tych trudnosci bylo wprowadzenie problemu
k-SBR, w ktérym kazdy symbol moze pojawic¢ si¢ w stowach wejsciowych co naj-
wyzej k razy (czyli kazdy gen moze wystapi¢ w co najwyzej k wariantach). Kolej-
nym waznym elementem bylo zbadanie zwiazkéw pomigedzy problemami MCSP
i SBR. W pracy [3] autorzy pokazali w jaki sposéb mozna zastosowac problem
MCSP do rozwiazywania problemu SBR.

W pracy [[13] P. Kolman podat dla problemu k-MCSP algorytm O(k?)—apro-
ksymacyjny i dziatajacy w czasie O(kn). Po niewielkich modyfikacjach algorytm
ten daje réwniez rozwiazanie O(k?)—aproksymacyjne dla problemu k—~SBR. Dla
petnosci opisu omawiamy szczegélowo w rozprawie réwniez to rozwigzanie.

Efektem wspélnej pracy z P. Kolmanem byto podanie efektywnej, liniowej,
implementaciji algorytmu O(k?)-aproksymacyjnego dla problemu k~-MCSP. Klu-
czowym elementem rozwigzania jest podanie struktury danych umozliwiajacej efek-
tywne znajdowanie wspdlnych podstéw w dynamicznie zmieniajacym si¢ zbiorze
stéw. Efektywna implementacja algorytmu wymaga uzycia drzewa sufiksowych
[Z, [10] oraz stownikéw opartych o strukture umozliwiajaca operowanie na zbio-
rach roztacznych [11]]. Wynik ten zostat zaprezentowany w pracy [15].



Giéwnym wynikiem tego rozdziatu jest podanie algorytmu O(k)-aproksyma-
cyjnego dla problemu k-MCSP, co w konsekwencji prowadzi do uzyskania algo-
rytmu O(k)-aproksymacyjnego dla problemu k-SBR. Wynik ten zostat zaprezen-
towany podczas konferencji WAOA 2006 [14, [16].

W drugim rozdziale rozwazamy problem MAX-NLS, ktéry stanowi alterna-
tywe dla typowych miar podobiefistwa. Wigkszo§¢ miar podobiefistwa koncen-
truje si¢ nad tekstowym opisem sekwencji (czy struktur). Okazuje si¢ jednak,
ze niekiedy jest to bardzo mylace. Wlasciwsze wydaje si¢ utozsamianie obiek-
tow o podobnych ksztattach. Motywacja w tym przypadku byto badanie wtasno-
$ci ncRNA (non-coding RNA), gdzie czesto rézne sekwencje nukleotydéw tworza
czasteczki RNA o tym samym ksztalcie, a w konsekwencji petnia podobna rolg. W
problemie MAX-NLS wejsciowe obiekty reprezentuje si¢ jako grafy uliniowione
(czyli grafy, ktérych wierzchotki utozsamione sa z kolejnymi liczbami catkowi-
tymi), ktérych krawedzie stanowig o ksztalcie obiektéw. Rozwiazaniem problemu
jest najliczniejszy wspdlny podgraf stanowiacy o wspdlnych cechach wejsciowych
graféw. Jego rozmiar jest wyznacznikiem podobieristwa pomigdzy zadanymi gra-
fami. W [8, O] autorzy zaproponowali algorytm O(log? Mopt)-aproksymacyjny
dla problemu MAX-NLS (gdzie m,,; oznacza liczbe krawedzi w optymalnym
rozwiazaniu).

Gtéwnym wynikiem rozdziatu jest algorytm O(log m,, )—aproksymacyjny roz-
wiazujacy problem MAX-NLS. W nowym algorytmie poprawiony zostat réw-
niez czas dziatania, z O(kn®) do O(kn?), gdzie k oznacza liczbg graféw, a n
maksymalng liczbe wierzchotkéw w grafie. Rozwiazanie aproksymacyjne dla pro-
blemu MAX-NLS jest otrzymywane poprzez optymalne rozwiazanie problemu
MAX-LLS (wersja oryginalnego problemu z bardziej restrykcyjnymi ogranicze-
niami dotyczacymi wsp6lnych podgraféw) dla wejSciowych graféw. W algorytmie
zastosowano standardowe techniki programowania dynamicznego. Wynik ten zo-
stal zaprezentowany podczas konferencji CPM 2006 [17].

W trzecim rozdziale rozwazamy problemy wyznaczania uwarunkowanych cy-
kli Eulera. Problem ten byt inspirowany jedna z metod uzywanych do odczytywa-
nia sekwencji DNA [18]]. Rozwazamy kilka probleméw dotyczacych cykli Eulera
spetniajacych dodatkowe warunki. W szczegdélnosci problem obliczania, czy graf
zawiera cykl Eulera zawierajacy (lub w innym wariancie problemu, nie zawiera-
jacy) zadany zbidr Sciezek. Podajemy liniowy algorytm, ktéry dla grafu prostego
G oraz zbioru Sciezek P stwierdza, czy graf posiada cykl Eulera zawierajacy kazda
ze $ciezek ze zbioru P, oraz dowodzimy, ze problem jest NP-zupelny w przypadku
multigraféw. Podajemy réwniez liniowy algorytm, ktéry dla prostego grafu G oraz
zabronionej §ciezki 7 stwierdza, czy graf posiada cykl Eulera unikajacy $ciezki .
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