Folding binarnych retazcov

(Peter Orosi)



Binarny folding

analdgia s foldingom RNA
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mozné vazby: GC, AU, GU

- stabilita sekundarnej Struktry = mnozstvo vydanej
energie pri vytvarani foldingu
ciel vacsiny algoritmov = najdenie konfiguracie
parov s najnizsou volnou energiou (najstabilnejsi

folding)



Binarny folding
- binarny folding = nahradime (C, G, A, U) za (0, 1)
- mozneé vazby: medzi0al
- Obmedzenia:
0 minimalna vzdialenost medzi naviazanymi
elementami = 2
0 kazdy element max. jedna vazba (planarnost
grafu)
o maximalny pocet vazieb (najstabilnejSia

Struktura)



Mozné reprezentéacie foldingu
0 vymenovanie sparovanych dvojic a nesparovanych

elementov
(1, 10), (2, 8), (3, 7), (4, 6), (11, 17), (12, 16), 5, 9, 13, 14, 15

o zatvorkova reprezentacia

(CCC.))) ) (C...))



Mozné reprezentéacie foldingu

o kruhova reprezentacia

(({{.2)).)
((c.)))
((.))e
(-)e




KonStrukcia foldingu
Kombinatoricky pristup ~ exponencialna zlozitost
Dynamické programovanie
o Si=" Sjm=""
0 rekurzia, pre (j—1i) > 2

S . =max S, @S,

i<k< -1

o Operacia scitania retazcov:
L) () =(()(L) — ak krajné elementy
su kompatibilné
L)+ (L) =) (). — ak krajné elementy
nie su kompatibilné

o Max = vybratie podretazca s najva¢sim poctom
vazieb (zatvoriek)

o Vysledok v Sy,

Algoritmus

for i:=1 to n S[i,1i]:=".";

for i:=1 to n-1 do S[i,i+1}:="..";
for d:=2 to n-1 do

for i:=1 to n-d do

begin 7j:=d+1i;
S[i,]]:=max{iskgi-1,8([1,k]®S{k+1,3]1};

end;

folding:=S[1,n]:;

o ZloZitost ~ O(n®)



Suvis foldingu s darwinizmom
- Genotyp (binarny retazec)

- Fenotyp (telo - je uréeny foldingom binarneho
retazca)

- Fitnes — mozno vyjadrit’ ako funkciu fenotypu

- Neutralne etapy, neutralna stazia, neutralna mutéacia

(bez zmeny fenotypu)



