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Grafové problémy

Eulerovský tah. Proj́ıt všechny hrany grafu, každou právě jednou.

Věta
Graf bez izolovaných vrchol̊u má eulerovský tah právě tehdy, když
je souvislý a všechny jeho vrcholy maj́ı sudý stupeň.

Lze řešit v polynomiálńım čase.

Hamiltonovská kružnice. Proj́ıt všechny vrcholy grafu, každý
právě jednou.
Rozhodnout, zda graf obsahuje ham. kružnici je NP–úplný.
Neńı znám žádný polynomiálńı algoritmus.



Sekvenováńı

Sekvenováńı pomoćı DNA microarrays

I 1988 – návrh metody

I 1994 – vytvǒreno prvńı (komerčně použitelné) DNA
microarray (16 000)

I 2002 – DNA microarray velikosti 500 000

I ... – až několik milionů

I 410 = 1048576
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Sekvenováńı pomoćı DNA microarrays

I 1988 – návrh metody
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Metoda

Pro pevně zvolené k uvažujme všechny řetězce DNA délky k.

Neznámý řetězec je nasťŕıhán na úseky délky k a ty jsou p̌ripojeny
na ty na DNA microarray.

Detekovány všechny poďretězce délky k (tzv. spektrum) a z něho
sestaven původńı řetězec.
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Spektrum

Pro s řetězec DNA a k p̌rirozené č́ıslo definujeme spektrum(s,k)
jako množinu všech poďretězc̊u délky k.

Př́ıklad:
spektrum(ATAGCT,3) = {ATA, TAG, AGC, GCT}

Problém:
rekonstrukce řetězce DNA z jeho poďretězc̊u délky k

Input: spektrum neznámého řetězce s

Output: řetězec s (s daným spektrem)
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Hamiltonovská kružnice

spektrum(s,3) = {ATG, CGT, GCA, GCG, GGC, GTG, TGC, TGG}

CGT

GTG

TGGGGC

GCG

TGC

ATGGCA



Eulerovký tah

spektrum(s,3) = {ATG, CGT, GCA, GCG, GGC, GTG, TGC, TGG}

AT TG

GG

GC CA

GT CG

s1 = ATGGCGTGCA
s2 = ATGCGTGGCA



Možné komplikace

I DNA microarrays – velikost a praktická použitelnost

I v́ıce p̌ŕıpustných řešeńı – r̊uzné řetězce se stejným spektrem
(pro dané k)

I v́ıcenásobný výskyt k-tic v řetězci
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