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Kokkuvote

Kéesolevas artiklis tutvustame liihidalt mustrite otsimise meeto-
deid ning ldhemalt kirjeldame algoritmi Teiresias, mis otsib antud bio-
loogiliste sekventside hulgas esinevaid fikseeritud pikkusega mustreid.
Algoritm leiab kéik mustrid, mis esinevad sisendhulgas vihemalt ette-
antud arv korda. Seejuures viljastatakse ainult sellised mustrid, mis
tdidavad maksimaalsuse tingimust, st. neid ei saa muuta tédpsemaks
ilma, et esinemise sagedus viheneks. Tegemist on viga tohusa otsimis-
meetodiga, kuna algoritmi t66 kiigus ei vaadelda ldbi kogu lahendi-
ruumi, vaid ainult potentsiaalseid lahendeid (st piisava esinemissage-
dusega maksimaalseid mustreid). Lisaks tutvume méningate nimeta-
tud algoritmi rakendustega, mis on saadaval IBM’i bioinformaatika ja
mustrite otsimise grupi (IBM’s Bioinformatics and Pattern Discovery
Group) veebiserveris.
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1 Sissejuhatus

Viimase kiimnendi jooksul on huvi suurtest andmehulkadest sageli (voi vas-
tupidi, viiga harva) esinevate sonede otsimise vastu kovasti kasvanud. Tahtis
roll on siin geeniuuringute arengul, kuna bioloogilistest sekventsidest koos-
nevaist hulkadest olulise informatsiooni leidmiseks on vaja efektiivseid va-
hendeid. Sarnaste sonede ehk mustrite otsimise meetodid on iiks voimalus
selle probleemi lahendamiseks. Loomulikult ei ole bioloogia ja geeniuuringud
mustrite otsimise meetodite ainus rakendusvaldkond, huvi pakkuda voivaid
regulaarsusi saab otsida mitmesugustest tekstilisel kujul esitatavatest and-
metest, nagu naiteks inimkone, muusika, arvud jne.

Mustri headus on olnud téhtis probleem alates andmekaeve uuringute al-
gusest. Erinevatel kasutajatel on sageli vaja erinevate omadustega mustreid
ja suur hulk leitud mustreist voib osutuda ebahuvitavaiks. Koigi mustrite hul-
gast sobivate vilja filtreerimiseks on pakutud mitmeid faktoreid, mis voiksid
mustri huvitavust niidata [3|. Niiteks sagedus, sarnasus, statistiline olulisus,
lihtsus jmt — koiki neid nimetatakse kokkuvotvalt objektiivseteks omadus-
teks. Lisaks neile on omadused, mida nimetatakse subjektiivseteks: iillatavus
— muster on huvitav, kui see on kasutajale tundmatu voi selle esinemine on
ootamatu — ja kasutatavus (ingl actionability) — muster on huvitav, kui
sellega on voimalik midagi kasulikku teha. Need kaks ei ole teineteist vélis-
tavad. On tdheldatud, et kuigi objektiivsed omadused on mitmeti kasulikud,
ei piisa neist alati mustri headuse hindamiseks |3|.

Mustrite otsimiseks peab olema tdidetud kolm tingimust. Maaratud pea-
vad olema

1. mustri esitamise keel, millega pannakse paika leitavate mustrite kuju;

2. mustri "headuse" funktsioon. Selleks voib olla nditeks mustri esinemise
sagedus voOi toendosus, informatsiooni sisalduvus jmt.

3. otsimisalgoritm, millega kirjeldatakse koikvoimalike mustrite hulgast
meid huvitavate mustrite otsimise viis.

Otsimisalgoritme on erinevate mustrite otsimisega seotud probleemide la-
hendamiseks loodud mitmeid, igaiiks neist lidheneb asjale veidi erineva nurga
alt. Kéesolevas t66s tutvustamegi lithidalt moningaid otsimise meetodeid,
pikemalt peatume algoritmil Teiresias, mis parema tulemuse saavutamiseks
kombineerib lihtsaid otsimismeetodeid ning lisaks rakendab efektiivset piiga-
mismeetodit, et vihendada algoritmi t60aega. Pohjaliku vaatluse alt jadvad
vilja Teiresias’e edasiarendused keerukamate mustrite ja veelgi tohusama ra-
kendamise suunal.
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2  Ulevaade mustrite otsimise meetoditest

2.1 Moisted

Tahistame stimboliga Y sisendandmetes esineda voivatest tdhetedest koos-
nevat tdhestikku. Niditeks DNA puhul on téhestikuks ¥ ={A, C, G, T}.
Reeglina saab mustri otsimise algoritme rakendada suvalisel 16plikul tahesti-
kul.

Mustri moistele lahenevad erinevad algoritmid erinevalt. Koige iildisemal
tasemel voiks mustrid jagada deterinistlikeks ja tGendosuslikeks [1]. Esimest
voib vaadelda tédhestiku tdhtedest ja punktidest (tdhistab sone positsiooni,
milles v6ib esineda iiks suvaline tdhestiku tdht) ja/voi tdrnidest (tahistab
sone liinka, milles v6ib esineda suvaline arv suvalisi téhestiku tahti) koosneva
regulaaravaldisena, mis esineb otsisones voi mitte. Teisel juhul antakse igale
mustrile toendosus, millega ta vastavas sones esineda voib. Mida korgem on
toendosus, seda paremini sobitub muster teksti.

Lihtsaim toendosuslike mustrite esitusviis on kaalumaatriks (position-
weight matrice), mille puhul esitatakse muster tabelina seades igale tihele
vastavusse antud positsioonis esinemise sageduse. Kaalumaatriksit (vahel ni-
metatakse seda ka profiiliks) iildistavad varjatud Markovi mudelid (Hidden
Markov Models, HMMs), mis voimaldavad lisaks teksti ja mustri siimbolite
erinevustele kujutada ka siimboli lisamist mustrisse ja eemaldamist mustrist.

Selles t00s vaatleme mustreid, mis algavad ja 1opevad tdhestiku X tihega
ning sisaldavad suvalist kombinatsiooni tahestiku tédhtedest ja punktidest [5],
ehk sonesid kujul

{2
Kuna tegemist on regulaaravaldisega, siis 6eldakse, et muster P méaérab kee-
le G(P). Keele elemendid saadakse mustrist P koigi punktide asendamisel
tdhestiku ¥ mingi tdhega. Niiteks on muster jirgnev sone:

"ATA
ning selle mustri poolt méaratud keele moned elemendid on

ATTCA, ACTCA, AGTCA

Mustri P osasonet, mis on samuti muster, nimetatakse mustri P osamustriks.

Téhestiku ¥ tédhtedest koosnev sone s iihtib (match) antud mustriga P,
kui s sisaldab vdhemalt iihte osasonet, mis kuulub keelde G(P) [5]. Néiteks
jargmise hulga elemendid iihtivad mustriga 'A.T.A":

S ={ATACTTAC, ACAGTCA,AATGATT}
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Mustri kokkulangevust sonega mérgib selles niites paksus kirjas sone osa.
Mustri esinemiste meelespidamiseks defineerime uue andmestruktuuri jérg-
miselt: mustri P algusloendiks (ingl offset list) sekventside hulga S = {s1, s2, ..., Sp }

jaoks nimetame hulka

Lgs(P) = {(4,7) | sekvents s; iihtib mustriga P alates positsioonist j}
Naiteks eeltoodud hulga S jaoks on mustri 'A.T.A" algusloend selline:
Ls(AT.A) ={(1,3), (2,3), 3,1)}

Oeldakse, et muster P’ on tipsem kui muster P, kui P’ on tuletatav
mustrist P, asendades vihemalt {ihe punkti tdhega voi lisades suvalise téh-
tedest ja punktidest koosneva sone P algusse ja/voi loppu. Mustrist "A.T.A’
on tapsemad niiteks mustrid

'AGT.A’, 'CTA.TAAG', 'CTA. T A..G’

Saab niidata, et kui muster P’ on tédpsem kui muster P, siis iga sekventside
hulga S korral
|Ls(P')| < |Ls(P)|

Maksimaalseks nimetame mustrit P, mille jaoks sekventside hulgal S ei leidu
mustrit P’, mis oleks tdpsem kui P ning seejuures kehtiks |Lg(P)| = |Ls(P’)|.
Teisisonu, kui P on maksimaalne muster, siis ei saa teda tdpsemaks muuta
ilma, et algusloend samal ajal viheneks.

2.2 Meetodid

Sageli on iilesanded, mille lahendamiseks mustrite otsingut kasutatakse, iip-
ris arvutusmahukad ning ei ole voimalik leida kiiret algoritmi parima lahendi
saamiseks. Seepdrast kasutavad paljud meetodid nn. pohjalikku otsingut (ingl
echaustive search). Lihtsaim sellistest ldhenemistest on kdikvoimalike must-
rite loetlemine (ingl enumeration) ja neile mingi esinemisskoori vastavusse
seadmine. Seejirel on voimalik viljastada maksimaalse skooriga mustrid voi
mustrid, mille skoor on mingist vidrtusest suurem [1]. Mustri avastamiseks
on sageli kasutusel joondamise tehnika, kus seatakse soned paarikaupa koha-
kuti ja vorreldakse vastavaid stimboleid. Jargmisel sammul nihutatakse iihte
sonedest iihe koha vorra ja korratakse vordlemise protseduuri.

Téapse otsimise moistele vastandub ligikaudse otsimise moiste, mis holmab
endas otsimist k erinevuse (ingl mismatch) korral ning otsimist & teisenduse
(ingl error) korral. Neist esimese puhul on iilesandeks leida koik sellised must-
rid P, milles on maksimaalselt k£ erinevust P iga esinemise korral tekstis s
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(lubatud teisendus on asendamine). Teine juhtum tdhendab, et tuleb leida
koik osasoned, mille saamiseks tuleb teha maksimaalselt £ teisendust. Luba-
tud teisendusteks on tihe lisamine, eemaldamine, asendamine. Uhest sonest
teise saamiseks vajalike lisamiste, eemaldamiste ja asendamiste vihimat ar-
vu nimetatakse teisenduskauguseks. Sellega analoogiline moot on Hammingi
kaugus, mis on vordne mustri saamiseks tehtud asendamiste vihima arvuga.

Ligikaudse otsimise meetodite aluseks on teisenduskauguse voi Hammingi
kauguse arvutamine. See tdhendab, et vaadeldav muster pakub huvi, kui tema
saamiseks tehtavate teisenduste arv on viiksem (voi vordne) kui ette antud
kaugus. Molema kauguse arvutatamiseks on voimalik kasutada diinaamilise
programmeerimise ja diagonaalimeetodit [4]. Moned ligikaudse otsingu mee-
todid on niiteks otsimine sufiksipuust voi -triest, aja painutamine, samuti nt
optimaalse joonduse leidmine diinaamilist programmeerimist kasutades.

Keerulisemate mustrite korral voib juhtuda, et tuleb kasutada mingeid
iteratiivseid heuristikuid, mis voivad koonduda lokaalsesse maksimumi. Sel-
lisel juhul voib algoritm mitte leida parimat voimalikku mustrit, vaid leiab
peaaegu parima mustri. Niide sellisest lihenemisest on Gibbs Sampling, mee-
tod, mis igal tsiiklisammul leiab juhusliku W -siimboliliste osasonede hulga,
kus on iga sone kohta tépselt iiks osasone ja arvutab neile vastavad kaalu-
maatriksid. Selliselt valitud osasonede korral voib parimat skoori andev hulk
leidmata jadda. Samas on vaatlusalune meetod kiire, mistottu on ta paljude
rakenduste puhul sobiv lahendus.

Iteratiivseid meetodeid on teisigi. Tavaliselt alustatakse mingi mustriga,
otsides selle koiki esinemisi. Vastavalt leitud esinemistele genereeritakse mus-
ter, mis neisse positsioonidesse koige paremini sobib ja alustatakse uut ringi
uue mustriga. Sedaviisi tehakse, kuni mustrit ei saa enam parandada. Prot-
sess on deterministlik ja, nagu teiste iteratiivsete meetodite puhulgi, ei ga-
ranteeri parima lahenduse leidumist [1].

Varem kirjeldatud mustrite loetlemise meetod osutub efektiivseks vaid
liihemate mustrite otsimisel, kuid olulist tdhendust omavad sageli just pike-
mad mustrid. Uks véimalik lahendus sellele probleemile on lithikeste mustrite
kombineerimine iiheks pikaks. Jargnevas tutvustame algoritmi, mis rakendab
just seda ldhenemist.

Teiresias on tdpse otsingu algoritm, mis leiab ja viljastab koik sisend-
hulgas piisavalt sageli esinevad maksimaalsed fikseeritud pikkusega mustrid.
Sisuliselt on tegemist siigavuti otsingu puuga, mille ldbimisel vaadeldakse
ainult potentsiaalselt nouetele vastavaid lahendeid andvaid harusid. Seega
ei joondata sekventse paarikaupa ega loetleta iiles koikvoimalikke mustreid,
mistottu algoritmi tookiirus on teiste pohjalikul otsingul baseeruvate mee-
toditega vorreldes suurem [5]. See omakorda voimaldab otsida pikemaid ja
keerulisemaid mustreid.
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Algoritm Teiresias jaguneb kaheks etapiks: ldbivaatus (ingl scanning) ja
tthendamine (ingl convolution). Esimesel etapil vorreldakse sisendhulga S
elemente ja leitakse koik vihemalt K erinevas sekventsis esinevad elemen-
taarmustrid. Saadud elementaarmustrite hulk Sz on sisendiks teisele etapile,
mil mustreid omavahel kombineerides genereeritakse jark-jargult koik maksi-
maalsed mustrid. Hulga Sg iga elementaarmustrit laiendatakse esmalt sufiksi
ja seejarel prefiksi suunas ning igal sammul kontrollitakse tulemuse maksi-
maalsust ja sekventsides esinemise sagedust. Kui laiendamisel saadud muster
ei ole seni leitutega vorreldes maksimaalne, jaetakse ta edasise vaatluse alt
valja. Sama kehtib mustrite kohta, mis esinevad vihem kui K erinevas sisend-
hulga S sekventsis. Noutava mustrite esinemise sageduse ja pikkuse annab
ette kasutaja.

Sisendhulga S = {s1, s9, ..., S5} korral on Teiresias’e labivaatusfaasi kee-
rukus

O(mw?h)

ning iihendamisfaasi keerukus halvimal juhul

0] (WLmlogm +W (Cm +tg Y, TC(P))) ;

max P

kus m on téhtede arv hulgas S ehk m = 3 |s;|, W ja L on konstantsed para-
meetrid, mis margivad vastavalt elementaarmustri vihimat pikkust ja tdhtede
arvu elementaarmustris, C' on leitud maksimaalsete mustrite keskmine arv,
ty paisktabeli kirje leidmisele kuluv aeg, P genereeritav maksimaalne muster
ja rc(P) tdhtede arv mustris P [6].

Kéesolevas t60s vaadeldavat algoritmi versiooni on mitmes erinevas suu-
nas tdiendatud ja edasi arendatud, kuna see ei lahenda néiiteks varieeruva
pikkusega mustrite otsimise probleemi |7] ega voimalda kasutada mérgiklas-
se. Samuti eksisteerib voimalus, et programm t66tab eksponentsiaalse ajaga,
kuna algoritmi soorituse aeg soltub sisendhulga sekventside sarnasuse maa-
rast [5, 6], artikli [1] andmetel on olemas lahendus juba ka sellele probleemile.

3 Teiresias: realisatsioon

Moistmaks Teiresias’e algoritmi paremini, tuleb eelnevalt defineerida moned
moisted. Mustrit P nimetatakse <L, W > mustriks (kus L < W), kui mustri
P iga osamuster, milles on vihemalt L tdhestiku X tidhte, on pikkusega vi-
hemalt W siimbolit. Siimboliteks voivad olla nii tdhed, kui ka suvalist tdhte
tahistav punkt. Elementaarmuster on <L, W > muster, milles on tdhti tap-
selt L ning punkte seega vihemalt W — L. Olgu niiteks L = 3 ja W = 4.
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Siis moned sekventsides
TACTTAC, ACATAGT, ATACTTA
esinevad <L, W> elementaarmustrid on jargmised:
'AC.T', "A.TA", 'AC..A", 'C.TA’

Olgu prefiz(P) vahemalt L-tdhelise mustri P osamuster, mis koosneb
tidpselt L — 1 tdhest ja tdhistab mustri P prefiksit. Analoogiliselt, mérki-
gu suffiz(P) mustri P (L — 1)-tihelist sufiksit. Néditeks L = 5 korral

prefit(CTA.T.A.G') = 'CTA.T
suffit((CTA.T.A.G") = 'ATA.G

Olgu P, @ mustrid, kummaski vihemalt L tahte. Siis mustrite P ja () iihen-
diks (ingl convolution) nimetatakse sellist mustrit R, et

R=P&Q= {PQ’, kui suffiz(P) = prefiz(Q)

0, muidu

kus @ = prefiz(Q)Q" ehk Q' on see osa mustrist (), mis jadb jarele peale
prefiksi eemaldamist ja () tihistab tiihja sonet. Naiteks L = 3 korral

'ACT'@ 'C.TAG' = 'AC.TAG
'‘ATA'®'ACLA" = 0

Mustreid P, @ nimetatakse iihenduvaiks (ingl convolvable), kui P& Q # (.
Kui kaks mustrit P, Q) on ithenduvad, siis mustri R = P®(Q) algusloend Lgs(R)
on hulga Lg(P) alamhulk, mis defineeritakse jirgmiselt:

Ls(R) = {(5,) € Ls(P) | 3(5,k) € Ls(Q) nii, et k — j = |P| — |suffia(P)|},

kus |P| tahistab siimbolite (nii tahtede kui punktide) arvu mustris P.

Olgu P, (@ kaks suvalist mustrit. Otsustamaks, kumb muster on prefik-
si jargi viiksem, kasutatakse jérgnevat protseduuri. Koigepealt joondatak-
se mustrid nii, et nende vasakpoolseimad tdhed on kohakuti. Niiteks, kui
P ="CTA.TAAG' ja Q = 'CTA.T.A..G/, siis néeks joondus vilja selline:

P: CTA.TAAG
Q: CTA.T.A..G

Seejarel vorreldakse joonduse koiki veergusid vasakult paremale senikaua,
kuni veeru iiks iiks stimboleist on tidht ja teine punkt. Eelnevat niidet jatka-
tes:
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P: CTA.TAAG

LTz
Q: CTA.T.A..G

Kui tdht on mustris P, nagu antud néites, siis 6eldakse, et P on prefiksi jargi
viiksem kui ) ja kirjutatakse P <,; Q.

Analoogiliselt saab kindlaks teha, kas muster P on sufiksi jargi viiksem
kui @ (tdhistatakse P < ;5 Q). Selleks tehakse joondus mustrite parempool-
seima tahe jargi:

P: CTA.TAAG
Q: CTA.T.A..G

ja veergusid vorreldakse paremalt vasakule:

P: CTA.TAAG
x|
Q: CTA.T.A..G

Niiiid, kus meil on olemas koik vajalikud eelteadmised, on voimalik kirjel-
dada algoritmi, mille iilesandeks on antud sekventside hulga S = {si, ..., s,}
ja parameetrite L, W, K korral leida koik maksimaalsed <L, W > mustrid,
mis esinevad vihemalt K erinevas hulga S sekventsis. Eeldatakse, et vadrtu-
sed parameetritele L, W, K sisestab kasutaja.

Algoritmi sisendiks on sekventside hulk S ja parameetrite K (sagedus),
W (mustri pikkus) ja L (tdhtede arv elementaarmustris) kasutaja poolt sises-
tatud vaartused. Moistlik on valida L > 3, kuna viiksemate viértuste puhul
on kasutatavad prefiksid ja sufiksid liiga véikesed ning mustrite laiendamine
muutub ebaefektiivseks.

Nagu varem 6eldud, on algoritmil kaks etappi, ldbivaatuse ja iihendamise
etapp. Esimesel etapil vorreldakse sisendhulga S sekventse siimbolhaaval,
otsides vihemalt K korda esinevaid elementaarmustreid. Mustrit kujutava
andmestruktuurina kasutatakse paari (P, Lg(P)), kus P on muster sone
kujul ja Ls(P) on mustrile vastav jarjestatud algusloend [6]. Mustri esinemise
piisavat sagedust saab tagada, kontrollides mustri algusloendi suurust.

Sobiva sagedusega mustrite hulk Sg saab sisendiks teisele etapile. Koi-
gepealt jirjestatakse sisendhulk prefiksi jirgi ning genereeritakse prefiksite
(sufiksite) hulgad DirP (vastavalt DirS) iga sone w jaoks. Need hulgad on
realiseeritud tasakaalustatud puudena, mille igas tipus on mittetiihi loend
sellistest mustritest P, et prefiz(P) = w (voi vastavalt suffiz(P) = w). Iga
loend on vastava osalise jarjestusega jarjestatud. Nii moodustatud hulkasid
on hiljem vaja selleks, et kergemini leida vaadeldava mustriga iihendamiseks
sobivaid mustreid.
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Kui eeltootlus tehtud, eemaldatakse hulgast Sg prefiksi jargi viikseim
elementaarmuster ja pannakse pinusse. Seejirel proovitakse esialgset mustrit
tsiikliliselt laiendada, lisades igal sammul pinusse uusi mustreid. Pinu ele-
mendid jarjestatakse samuti prefiksi jargi, st kui P <,; @), siis muster P on
pinu tipule lihemal kui (). Sellega tagatakse, et koik mustrid genereeritakse
ja iga maksimaalne muster genereeritakse enne, kui iikski mittemaksimaalne
muster.

Algoritm to6tleb alati mustrit, mis asub pinu tipus; seda nimetatakse
kiesolevaks tipuks. Koigepealt laiendatakse kiesolevat tippu P sufiksi jar-
gi paremale. Selleks otsitakse hulgast DirS mustrit ), mis on mustriga P
ithenduv ehk Q & P # (). Kui sobivaid mustreid Q on rohkem kui iiks, siis
iihendatakse muster P iikshaaval iga mustriga ();, alates viikseimast. Tap-
semalt, kui ()1, Q2 on kaks sellist mustrit ja ()1 <,5 @2, siis P {ihendamist
mustriga ); proovitakse enne kui mustriga (). Olgu R muster, mis sellise
iihendamise tulemusel saadakse. Kui R on maksimaalne ja esineb vihemalt
K erinevas sisendsekventsis, siis pannakse R pinu tippu, R saab uueks kies-
olevaks tipuks ja protseduur algab jille otsast. Vastasel korral R jaetakse
korvale, kiesolev tipp jaddb muutmata ja proovitakse jargmist iihendamist.

Maksimaalsuse kontrollimiseks rakendatakse meetodit, mis seab igale must-
rile R vastavusse teatava rasifunktsiooni vadrtuse H(R) ning otsib maksi-
maalsete mustrite hulgast M vastava vadrtusega paisktabeli kirjet. Funkt-
sioon H valitakse selline, et

1. kahel erineval maksimaalsel mustril ei oleks iihesugust vaértust ja

2. iga maksimaalsele mustrile R vastava mittemaksimaalse mustri R’ kor-
ral H(R) = H(R')

Nii avastatakse mittemaksimaalne muster vihima ressursikuluga, sest muster
R on maksimaalne ainult siis, kui tema rasile vastav kirje paisktabelis on tiihi.

Kui muster P pinu tipus ei ole enam sufiksi suunas (paremale) laienda-
tav, rakendatakse sama protsessi prefiksi suunas. Selleks otsitakse hulgast
DirP mustrit ), mille korral P & @ # (. Jille, kui leidub enam kui iiks
selline muster (), siis kasutatakse osalist jarjestust <,;, et maarata kindlaks
iihendamiste jarjekorda.

Eelnevast jareldub intuitiivselt, et kui laiendamine moélemas suunas on
16ppenud, on pinu tipus maksimaalne muster. Viimane eemaldatakse pinust,
pannakse maksimaalsete mustrite hulka M ja raporteeritakse. Protsess algab
uuesti pinu jargmise tipuga. Tsiikkel 1opeb, kui pinus ei ole jirel iihtegi must-
rit.

Kirjeldatud protseduuri korratakse, kuni elementaarmustrite hulk Sg on
tiihi.
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4 Algoritmi rakendused

Meetodi viljatootajad, IBM’i bioinformaatika ja mustrite avastamise grupp
(IBM’s Bioinformatics and Pattern Discovery group) on oma t06 katseta-
miseks ka Internetis kittesaadavaks teinud. Kirjeldatud algoritmi erinevaid
rakendusi voib leida aadressil http://cbesrv.watson.ibm.com /Tspd.html, sa-
mas on iileval ka koikide programmide koodid ning abimaterjalid, samuti
teised nimetatud uurimisgrupi projektid [2].

Teiresias’e (Sequence Pattern Discovery) kasutajal on voimalik valida ka-
he variandi, tapse ja kattuva vahel. Teisel juhul peab kasutaja sisestama siim-
boligrupid, mis voivad sekventsides teineteist asendada. Enamlevinud grupid
on valitavad rippmeniiiist. Uuritava sekventside hulga voib samuti valida kas
rippmeniiiist voi kisitsi sisestada.

Algoritmi poolt genereeritud mustrid kuvatakse ekraanil sajakaupa, on
olemas nende hulgas navigeerimise vahendid, samuti mitmed omaduste (nt.
minimaalne /maksimaalne esinemise sagedus, esinemistoendosus jne.) jargi
mustrite filtreerimise voimalused. Lisaks saab konkreetse genereeritud mustri
esinemisi otsida sisendsekventsides (mustrile vastav sekventsi osa on paksus
punases kirjas) voi andmebaasist SWISS-PROT /TrEMBL (kuvatakse baasi
kirjed, milles antud muster esineb).

Antud lehekiiljel on voimalik tutvuda ka teiste Teiresias’el pohinevate
rakendustega. Uks selline on moeldud niiteks positiivsete tiisarvude hul-
gast huvitavate korraparasuste otsimiseks (Integer-based Pattern Discovery,
http://cbesrv.watson.ibm.com/Tipd.html). Seda omakorda kasutatakse ta-
vateksti tootlemiseks moeldud rakenduses, milles késitletakse iga sisendis ole-
vat sona eraldi iiksusena (Text-word Pattern Discovery, /Twpd.html). Ning
lopuks veel iiks tavateksti tootlev rakendus, milles vaadeldakse sisendit siim-
bolhaaval ( Text-symbol Pattern Discovery, /Ttspd.html).

5 Kokkuvote

Kéesolevas t60s vaatlesime pohjalikumalt mustrite otsimise algoritmi Teire-
sias. Nimetatud algoritm vaatleb ainult potentsiaalseid lahendeid (st piisava
esinemissagedusega maksimaalseid mustreid), nouetele mittevastavad must-
rid jdetakse vaatluse alt vilja voimalikult vara. Seetottu soltub programmi
tootamise aeg ainult viljastatavate mustrite arvust, mis viga sarnaste si-
sendsekventside korral voib osutuda ddrmiselt suureks ja sellest tulenevalt
algoritmi to6tamise aeg eksponentsiaalseks. Tegelikkuses aga esineb selliseid
olukordi harva ja algoritmi soorituse aeg jaib suhteliselt moistlikuks ka suurte
sisendhulkade korral. Uurisime pogusalt ka veebikeskkonda, kus saab kasu-
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tada nimetatud algoritmi erinevaid rakendusi.

Mustrite otsimise temaatika ja meetodite kohta annab viga hea iilevaate

artikkel [1], kus késitletakse antud teemat bioloogilistest andmetest téhen-
dust omavate seaduspérade otsimise valguses. Samuti on selles artiklis toodud
mitmete rakenduste aadressid Internetis.
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