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Abstract. Indexing data structures such as tries and suffix trees are fundamental
in the analysis of textual data, including biological data, such as DNA. We present
a short introduction to indexing data structures, together with possible
applications to solving competitive programming tasks. Moreover, practical
applications related to the identification of HPV viruses utilised in HPV-KITE
software tool are presented, and possible improvements by integrating a trie-
based approach to enhance search efficiency are discussed.

1. Wstep

Wyszukiwanie wzorca (pattern matching) jest jednym z najpopularniejszych
problemoéw algorytmicznych. Jego sformutowanie jest na tyle proste, ze moze pojawi¢
sie juz na wczesnym etapie nauczania algorytmiki. Z drugiej strony jego praktyczne
zastosowanie w takich dziedzinach jak analiza tekstu (w tym réwniez LLM - ang. Large
Language Model - duzy model jezykowy), rozpoznawanie obrazow czy bioinformatyka
sq trudne do przecenienia.

Wyr6zniamy dwa podstawowe warianty problemu wyszukiwania wzorca:

1. Znany jest poszukiwany wzorzec, dane do przeszukania nie sg znane.

2. Znane sg dane do przeszukiwania, poszukiwany wzorzec nie jest znany.

W pierwszym przypadku wykorzystywane sg takie algorytmy jak KMP, Boyera-Moore’a,
Aho-Corasick, itp. polegajace na wstepnym przetworzeniu wzorca w celu utatwienia
wyszukiwania. W drugim przypadku uzywane sg zazwyczaj struktury indeksujace takie
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jak drzewa sufiksowe, tablice sufiksowe, drzewa trie, drzewa n-graméw, itp.
Wykorzystujg one specyficzne cechy kluczy reprezentowanych w postaci tancuchow
znakdw, dzieki czemu sg duzo wydajniejsze od algorytmoéw i struktur danych ogélnego
przeznaczenia. Oprocz wyszukiwania zadanego klucza pozwalajg réwniez znajdowac
liste wszystkich kluczy o zadanym prefiksie, liste kluczy pasujacych do podanego
wyrazenia regularnego, i wiele innych. Cho¢ sg to zagadnienia nieco bardziej
skomplikowane od klasycznego problemu pattern-matchingu, mogq  by¢
z powodzeniem wykorzystane w ramach przygotowywania uczniéw do udziatu
w Olimpiadzie informatycznej [5] czy Miedzynarodowej Olimpiadzie Informatyczne;j [6].

Omawiane w pracy struktury danych majg réwniez kluczowe zastosowania
praktyczne, m.in. w bioinformatyce, gdzie wyrdznia sie dwie podstawowe metody
identyfikacji sekwenciji: dopasowanie (ang. alignment) i metode wzorca (ang. k-mer).
Metoda dopasowania polega na przyréwnaniu danej sekwencji do sekwencii
referencyjnych z bazy danych. Metoda dopasowania jest bardziej doktadna i pozwala
na zidentyfikowanie podobiefistw ewolucyjnych. Wadg jest to, ze dana sekwencja musi
znajdowa¢ sie w bazie danych, zeby by¢ wiadciwie dopasowana, co jest mato
praktyczne w przypadku szybko mutujgcych wiruséw. Kolejng wadg tej metody jest jej
czasochtonno$¢ i wymég duzej mocy obliczeniowej komputera. Metoda wyszukiwania
wzorca jest szybsza, tansza i prostsza, a w dodatku sekwencja nie musi znajdowac sie
w referencyjnej bazie danych. Obie metody stosowane sg do wykrywania potencjalnych
zakazen cztowieka przez patogeny.

W pracy przedstawimy wprowadzenie do drzew trie, drzew sufiksowych oraz drzew
n-gramdw. Nastepnie zaprezentujemy mozliwo$¢ ich uzycia do rozwigzania wybranych
zadan olimpijskich oraz mozliwosci praktycznego wykorzystania w projektach
bioinformatycznych. Z uwagi na ograniczony rozmiar publikacji, przedstawione
zagadnienia zostaty omowione w sposob skrotowy i ogoéiny. Szczegdtowe analizy oraz
pogtebione rozwazania wykraczajg poza ramy niniejszego opracowania, dlatego
zainteresowanych czytelnikow odsytamy do [1], [2], [4], [7], [8].

2. Drzewa Trie

Drzewo trie (od angielskiego reTRIEval) jest drzewem wyszukiwan zbudowanym na
podstawie kluczy reprezentowanych jako tarncuchy znakéw nad ustalonym alfabetem.
Kazdy wezet drzewa (poza korzeniem) posiada doktadnie jednego rodzica oraz
odno$niki do weztow potomnych indeksowane znakami alfabetu (lub odno$niki puste
w przypadku braku weztéw potomnych). Kazdy niepusty odno$nik prowadzi do
doktadnie jednego wezta potomnego, zatem wezet ten moze by¢ oznaczony za pomocg
znaku odpowiadajacego odnosnikowi (patrz Rysunek 1). Klucze w drzewie trie sq
reprezentowane przez Sciezki prowadzace od korzenia do wezidw zwanych
terminalnymi. Wezty te moga zawiera¢ dodatkowa informacje powigzang z kluczem.
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Podstawowymi operacjami dostepnymi dla drzewa Trie sq: wyszukiwanie klucza,
dodanie nowego klucza oraz usunigcie istniejacego klucza.

Wyszukiwanie klucza polega na przegladaniu drzewa rozpoczynajac od korzenia
i podazajac za odno$nikami odpowiadajgcymi kolejnym znakom klucza. Wyszukiwanie
zakoniczy sie sukcesem, jesli po osiggnieciu ostatniego znaku klucza przegladanie
drzewa zakoriczy sie w wezle terminalnym. W przeciwnym przypadku (przegladanie
zakonczyto sie w wezle innym niz koAcowy lub aktualnie przetwarzany wezet nie
posiada potomka dla kolejnego znaku klucza) wyszukiwanie zakoriczy sie porazka.

Dla przyktadu wyszukiwanie klucza CAG polega na odwiedzaniu kolejno
wierzchotkdw o numerach 0, 2, 5 i 8 (zobacz Rysunek 1 (I)). Wierzchotek 8 jest
wierzchotkiem terminalnym, zatem wyszukiwanie zakoficzyto sie sukcesem.
W przypadku klucza ACG odwiedzamy kolejno wierzchotki 0, 1, 4 i 7. Wierzchotek 7 nie
jest wierzchotkiem terminalnym, zatem wyszukiwanie zakonczyto sie porazka.
Podobnie bedzie dla klucza ACTG. W tym wypadku odwiedzamy wierzchotki 0, 1 oraz
4. Wierzchotek 4 nie posiada potomka z etykietq T, zatem nie jesteSmy w stanie
kontynuowa¢ wyszukiwania.

tatwo zauwazy€, ze niezaleznie od wyniku wyszukiwania, liczba odwiedzonych
weztéw drzewa nie przekracza liczby znakdéw klucza plus jeden.
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Rysunek 1. Struktura drzewa trie dla zbioru kluczy {AACGT, AACTG, ACGA, CAG, CAGAT,
CATC} (i) - wezly terminalne oznaczone pogrubiong krawedzig. Dodanie do drzewa nowego
klucza ACTA (1I).

Operacje wstawiania nowego klucza K do drzewa trie mozemy podzieli¢ na dwa
etapy:

1. Znalezienie najdiuzszego prefiksu K juz znajdujacego sie w drzewie. Postepujemy
identycznie jak w przypadku wyszukiwania odwiedzajac wezty drzewa dla kolejnych
znakéw K. Jezeli etap ten zakonczy sig przetworzeniem wszystkich znakéw K (t.].
K jest prefiksem innego, juz reprezentowanego w drzewie klucza), ostatni
odwiedzony wezet drzewa zaznaczamy jako koricowy.
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2. Dodanie nowych weztéw dla brakujacych elementow K. Jesli etap 1 zakonczy sie
przed osiggnieciem ostatniego znaku K, konieczne jest dodanie nowych weztdéw
(rozpoczynajac od ostatniego odwiedzonego wezta drzewa) odpowiadajacych
kolejnym znakom K i potaczonych zaleznoscig rodzic-potomek.

Dla przyktadu, dodanie klucza ACTA bedzie polegato na odwiedzeniu wierzchotkéw
0, 1 oraz 4, a nastepnie dodaniu dwoch nowych wierzchotkéw dla dwdch ostatnich
znakéw klucza (zobacz Rysunek 1 (ll)). W przypadku dodawania klucza CAT
odwiedzone zostana kolejno wierzchotki 2, 5 oraz 9. Dodatkowo wierzchotek 9 zostanie
oznaczony jako terminalny.

tatwo zauwazy¢, ze we wszystkich przypadkach nalezy odwiedzi¢ istniejacy lub
utworzy¢ nowy wezet w drzewie dla kazdego znaku dodawanego klucza.

Operacje usuniecia klucza K z drzewa rozpoczynamy od wyszukania jego
wystapienia. Jesli odpowiadajacy mu wierzchotek terminalny nie jest lisciem (t.j. ma
wezty potomne) wystarczy zaznaczy¢, ze nie jest juz weztem terminalnym.
ostatniego wezta posiadajacego wiecej niz jednego potomka az do znalezionego wezta
terminalnego.

Dla przykfadu, usuniecie klucza CAG polega na zaznaczeniu, ze wierzchotek 8 nie
jest juz wierzchotkiem terminalnym. W przypadku usuwania klucza CATC konieczne
bedzie natomiast usuniecie wierzchotkow 9 oraz 14 (zobacz Rysunek 1).

Dodatkowymi operacjami dostepnymi dla drzew trie sg miedzy innymi:

1. Zwrdcenie zbioru wszystkich reprezentowanych kluczy. W tym celu konieczne jest
przejrzenie drzewa dowolng metodg z jednoczesnym zapamietywaniem
fragmentow klucza odpowiadajacych aktualnie przegladanej Sciezce.

2. Zwrdcenie zbioru wszystkich kluczy o ustalonym prefiksie P. W tym celu nalezy
znalez¢ wezet drzewa odpowiadajacy wystapieniu P, a nastepnie powtérzy¢
operacje (1) dla uzyskanego poddrzewa.

3. Wyszukiwanie z uzyciem symboli wieloznacznych. W tym celu, w czasie
przegladania drzewa mozliwe jest wybranie dowolnego potomka wezta
odpowiadajacego symbolowi wieloznacznemu wystepujacemu w kluczu.

Ponizej przedstawiamy podsumowanie wybranych cech drzew trie. Czytelnikow

zainteresowanych szczegdtowymi dowodami odsytamy do literatury przedmiotu.

1. Struktura drzewa trie nie zalezy od kolejno$ci wstawiania i usuwania kluczy. Dla
kazdego zbioru kluczy istnieje unikatowe drzewo trie.

2. Liczba dostepow do tablicy weztdw przy wyszukiwaniu lub wstawianiu klucza
dtugo$ci n wynosi co najwyzej n+1.

3. Srednia liczba weztow sprawdzanych przy nieudanym wyszukiwaniu w drzewie trie
zbudowanym dla N losowych kluczy nad alfabetem rozmiaru R wynosi O(log N).
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3. Drzewa sufiksowe

Drzewo sufiksowe to szczegdlny rodzaj drzewa trie, w ktorym kluczami sg wszystkie
sufiksy ustalonego stowa (tancucha znakdw). Znajduje ono praktyczne zastosowanie
miedzy innymi w wyszukiwaniu wzorcéw, zaawansowanej analizie tekstu, kompres;ji
danych oraz bioinformatyce.

Drzewo sufiksowe mozna zbudowaé poprzez wstawianie kolejnych sufiksow danego
stowa przy uzyciu standardowych metod znanych z drzew trie. Istniejg jednak bardziej
efektywne techniki konstrukciji, ktore wykorzystujg szczeg6lne wiasciwosci zbioru
sufiksdw. Przyktadem takiej metody jest algorytm Ukkonena [1].

Algorytm ten realizuje przyrostowg (on-line) konstrukcje drzewa sufiksowego. Dla
tancucha znakéw w=xix...x, budowane sg kolejno drzewa sufiksowe T4, Ty, ..., Ty
odpowiadajace drzewom sufiksowym kolejnych prefiksow tancucha w, tj. xs, xixa, ...,
X1X2...Xn. (patrz Rysunek 2). Dzigki przyrostowej budowie drzewa dla kolejnych znakéw
tekstu nie jest konieczna znajomos¢ catego tekstu z gory.

Podstawg dziatania algorytmu Ukkonena jest wykorzystanie nastepujace;
zalezno$ci: jesli zbudowane zostato drzewo Ty odpowiadajace tancuchowi znakdw
X1X2...Xy, drzewo T odpowiadajace XiXo...XkXke1 moze by¢ uzyskane z Ty przez
dodanie potomkéw odpowiadajacych znakowi xx wszystkim wierzchotkom terminalnym
Tw. Procedure tworzenia drzewa sufiksowego mozemy zatem podzieli¢ na fazy
odpowiadajace dodawaniu pojedynczego znaku.

W celu utatwienia procesu rozszerzania drzewa uzywamy pojecia tzw. suffix linku —
wirtualnej krawedzi taczacej wierzchotek terminalny odpowiadajacy sufiksowi xixa...Xx
z wierzchotkiem odpowiadajgcym sufiksowi x2...x (czerwone przerywane krawedzie na
Rysunku 2). Ponadto wyrozniamy najgfebszy liS¢ - wierzchotek terminalny
odpowiadajacy najdtuzszemu taricuchowi reprezentowanemu w drzewie (na Rysunku 2.
zaznaczony kolorem niebieskim).

Pojedyncza faza rozszerzenia drzewa o znak X1 polega na odwiedzeniu kolejnych
wierzchotkow terminalnych, rozpoczynajac od najgtebszego liscia oraz wykorzystujac
suffix linki. Kazdemu z nich dodajemy potomka odpowiadajacego x«+1. Nowo dodane
wierzchotki stajq sie wierzchotkami terminalnymi (jednocze$nie ich przodkowie
przestajg by¢ wierzchotkami terminalnymi).
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Rysunek 2. Kolejne etapy budowy drzewa sufiksowego dla stowa abaab. Wierzchotki
terminalne zostaty zaznaczone pogrubionym konturem. W celu podniesienia czytelno$ci suffix
linki zostaly zaznaczone wytacznie dla wierzchotkéw terminalnych.

W celu ilustracji powyzszej procedury oméwimy rozszerzenie drzewa
przedstawionego na Rysunku 2 (IV) o symbol b. Rozpoczynamy od wierzchotka 6, do
ktérego dodajemy nowy wierzchotek 9 jako potomka i oznaczamy go jako terminalny.
Korzystajac z suffix linku odwiedzamy wierzchotek 7, dodajemy mu jako potomka
wierzchotek 10, zaznaczamy go jako terminalny i uzupetniamy suffix link miedzy
wierzchotkami 9 oraz 10. Ponownie korzystajac z suffix linku odwiedzamy wierzchotek
8, dodajemy mu jako potomka wierzchotek 11, zaznaczamy go jako terminalny
i uzupetniamy suffix link migdzy wierzchotkami 10 oraz 11. Nastepnie, korzystajac
z suffix linku odwiedzamy wierzchotek 1. Poniewaz posiada on juz potomka
odpowiadajacego b (wierzchotek 2), wystarczy zaznaczy¢ go jako wierzchotek
terminalny oraz uzupetic suffix link migdzy wierzchotkami 11 oraz 2!. Ostatnim
odwiedzanym wierzchotkiem jest wierzchotek 0. W tym wypadku rowniez wystarczy
zaznaczy¢ wierzchotek 3 jako terminalny. Nie ma potrzeby tworzenia suffix linku miedzy
wierzchotkami 2 oraz 3, poniewaz zostat on juz stworzony w fazie (Il). Ostateczna
postac drzewa zostata przedstawiona na Rysunku 2 (V).

4. Drzewa n-gramow

Drzewo n-graméw jest modyfikacjg drzewa sufiksowego, w ktérym zamiast
reprezentowaC wszystkie sufiksy rozwazanego faficucha znakdw, ograniczamy sie

! Mozna zauwazyé, ze w dalszej czesci aktualnej fazy algorytmu nie bedzie potrzeby
tworzenia nowych wierzchotkdw ani uzupetniania suffix linkow, poniewaz zostaty one utworzone
we wczesniejszych fazach.
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wylacznie do podciaggéw o ustalonej diugosci n. Takie podejscie pozwala na zwiezte
modelowanie i efektywne przetwarzanie danych sekwencyjnych znacznych rozmiarow.

Ze wzgledu na mozliwo$¢ szybkiego wyszukiwania i analizy wzorcdw drzewa n-
gramow wykorzystywane sg miedzy innymi w modelowaniu jezyka naturalnego (NLP,
ang. Natural Language Processing), systemach autouzupetniania, systemach
rozpoznawania mowy, kompresji danych czy klasyfikacji tekstow. Zliczanie i analiza
wspolnych  n-graméw  pozwalajg  wykorzysta¢ drzewa n-graméw  rowniez
w poréwnywaniu dokumentéw i wykrywaniu plagiatéw.

W bioinformatyce efektywne reprezentacje zbioréw n-graméw (zwanych rowniez k-
mers) znajdujg zastosowanie do analizy sekwencji DNA, RNA i biatek — umozliwiajq
identyfikacje powtarzalnych motywdw, wykrywanie mutacji, porbwnywanie genomow,
a takze tworzenie genetycznych ,podpiséw” organizmoéw. Ponadto, petnig one istotng
role m.in. w diagnostyce, metagenomice i badaniach filogenetycznych.

W celu zbudowania drzewa n-graméw dla ustalonego taricucha znakéw mozemy
wykorzysta¢ modyfikacje algorytmu Ukkonena. Poniewaz docelowo drzewo bedzie
zawierato wytacznie ciagi dlugosci n, wszystkie liscie bedg znajdowac sie na tej same;
gtebokosci. Dodatkowo, wierzchotkami terminalnymi bedg wytacznie liscie. Dzigki temu
rozbudowa $ciezek w drzewie moze by¢ przerywana po osiggnieciu ustalone
gtebokosci.

Podobnie jak w oryginalnej wersji algorytmu, w celu przyspieszenia aktualizacji
drzewa wykorzystywane sg suffix linki, za$ punktem startowym kazdej fazy rozszerzania
(odpowiednikiem najgtebszego liscia) jest wierzchotek terminalny odpowiadajacy
ostatniemu dodanemu do drzewa n-gramowi.

W niektorych zastosowaniach wystarczajaca jest informacja o obecno$ci n-gramu
w zbiorze, podczas gdy inne wymagajq takze znajomosci czestosci jego wystepowania.
W tym celu do lisci drzewa mozna dotaczyé liczniki, ktore bedg aktualizowane w trakcie
przetwarzania danych.

5. Zastosowania w edukac;ji

Opisane powyzej struktury danych mogg by¢ z powodzeniem wykorzystane jako
czesci rozwigzan zadan pojawiajacych sie na Olimpiadzie Informatycznej [5] oraz
Miedzynarodowej Olimpiadzie Informatycznej [3]. Ponizej zamieszczamy liste kilku
zadan dostepnych w popularnym serwisie Online Judge [6] wraz ze szkicami idei
rozwigzan opartych o drzewa trie oraz drzewa sufiksowe.

12506 - Shortest Names

Dane wejciowe sformatowane sg w postaci listy stow sktadajacych sie z matych liter
alfabetu tacinskiego. Dla kazdego stowa na liscie nalezy znalez¢ dtugo$¢ najkrotszego
prefiksu, ktéry odrézni je jednoznacznie od pozostatych. Rozwigzaniem zadania jest
suma dtugosci znalezionych prefiksow.
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Aby rozwigza¢ to zadanie nalezy umiesci¢ wczytane stowa w drzewie trie. Nastepnie
dla kazdej Sciezki prowadzacej od korzenia do wierzchotka terminalnego nalezy znalez¢
pierwszy v wierzchotek za ostatnim rozgatezieniem (od wierzchotka v do wierzchotka
terminalnego powinna prowadzi¢ pojedyncza Sciezka bez rozgatezien). Jako
rozwigzanie nalezy zwréci¢ sume dlugosci wszystkich znalezionych Sciezek.

1223 - Editor

Dane wejciowe sformatowane sa w postaci listy stow sktadajacych sie z matych liter
alfabetu tacinskiego. Dla kazdego wczytanego stowa w nalezy znalez¢ dtugosé
najdtuzszego podstowa posiadajgcego co najmniej dwa wystapienia wewnatrz w.

Aby rozwigzaé to zadanie nalezy zbudowaé drzewo sufiksowe dla wczytanego stowa w,
a nastepnie znalez¢ maksymalng dtugo$¢ Sciezki od korzenia do wierzchotka
posiadajacego co najmniej dwoch potomkdw.

11512 - GATTACA

Dane wejSciowe sformatowane sg w postaci listy stow nad alfabetem {A, C, G, T}. Dla
kazdego wczytanego stowa w nalezy znalez¢ najdtuzsze podstowo posiadajgce co
najmniej dwa wystapienia wewnatrz w oraz wyznaczy¢ liczbe jego wystapien. Jesli
w zawiera wiecej podstéw o tej wiasnosci (tej samej maksymalnej dtugosci) nalezy
wydrukowac najmniejsze w porzadku leksykograficznym.

Aby rozwigza¢ to zadanie nalezy zbudowa¢ drzewo sufiksowe dla wczytanego stowa w,
a nastepnie znalez¢ maksymalng $ciezke od korzenia do wierzchotka x posiadajacego
co najmniej dwoch potomkdw. Liczbe wystapier znalezionego podstowa okreslamy jako
liczbe wierzchotkdw terminalnych znajdujacych sie w podrzewie rozpoczynajacym sie
w x. Struktura drzewa sufiksowego dodatkowo utatwia znalezienie najmniejszego
leksykograficznie podstowa o0 szukanej wtasnosci.

760 — DNA Sequencing

Dane wejsciowe sformatowane sg w postaci listy par stow nad alfabetem {a, c, g, t}. Dla
kazdej pary wczytanych stow w; oraz w. nalezy znalezé najdiuzsze podstowo
wystepujace zaréwno w wy jak i w.

Aby rozwigza¢ to zadanie nalezy zbudowaé¢ drzewo sufiksowe zawierajace
jednoczesnie wszystkie sufiksy wy oraz wo. W tym celu wystarczy wykorzystac algorytm
Ukkonena kolejno dla w; i w. tworzac jedno wspdlne drzewo sufiksowe. W celu
rozrdznienia wierzchotkow terminalnych odpowiadajacych w; oraz w. konieczne bedzie
dodanie flagi pozwalajacej poprawnie zidentyfikowaé stowo zrodlowe. Dla tak
skonstruowanego drzewa trzeba znalez¢ wierzchotek x potozony najdalej od korzenia
0 tej wtasnosci, ze podrzewo rozpoczynajace sie w x. zawiera wierzchotki terminaine
zaréwno dla wy jak i wa.
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Dane wejsciowe sformatowane sg w postaci kilku list stéw nad alfabetem faciriskim.
Dla kazdej listy stow nalezy znalez¢ najdtuzsze podstowo wystepujace w co najmniej
potowie stdw znajdujacych sie na liscie.

Aby rozwigza¢ to zadanie uogoinimy rozwigzanie zadania DNA Sequencing budujac
drzewo sufiksowe dla listy wczytanych stow (konieczny bedzie wigkszy zakres flag dla
wierzchotkdw terminalnych aby prawidiowo okre$li¢ stowo zrédiowe). Dla tak
skonstruowanego drzewa trzeba znalez¢ wierzchotek x potozony najdalej od korzenia
o tej wlasnosci, ze podrzewo rozpoczynajace sie w x zawiera wierzchotki terminalne
odpowiadajace co najmniej potowie stoéw z rozwazanej listy.

6. Zastosowania w praktyce

Jednym z mozliwych praktycznych zastosowan opisanych powyzej struktur danych
jest wyszukiwanie podobienstwa miedzy sekwencjami. Stosowane jest to przede
wszystkim w celu wykrycia zakazenia wirusami, ktdrych sekwencie RNA/DNA
przenikajg do sekwencji ludzkich przy pobieraniu wymazu, m.in.wiruséw z grupy HPV
(wirusy brodawczaka ludzkiego).

HPV stanowi przyktad jednej z najczestszych infekcji wirusowych. Szacuije sie, ze
okoto 8 na 10 os6b zakazonych jest wirusem HPV. Istnieje ponad 200 réznych typéw
HPV. O ile niektére typy HPV powodujq powstanie jedynie tagodnych zmian
przypominajacych brodawki, inne mogg prowadzic do powstania ztosliwych
nowotwordw, zwtaszcza w szyjce macicy. Wirusy HPV nie wnikajg do krwioobiegu,
a pozostaja w komérkach nabtonka. Wiekszo$¢ zakazen w poczatkowej fazie przebiega
bezobjawowo. W celu wykrycia wirusa HPV u kobiet najcze$ciej przeprowadza sie
wymazy z szyjki macicy, izoluje DNA, a nastepnie amplifikuje sie sekwencje wirusa
HPV, Zeby sprawdzi¢ czy znajduje sie on w probce. Tymczasem nowe metody
sekwencjonowania wielkoskalowego mogg jednoczesnie analizowac cate sekwencje
znajdujace sie w probce: nie tylko wybrane sekwencje wirusowe, ale sekwencje ludzkie,
sekwencje wszystkich wirusdw i bakterii. Jednak analiza tego typu danych jest
czasochtonna i wymaga duzej mocy komputerowej. W zwigzku z tym niezbedny jest
rozwoj nowych algorytmow, ktére pozwolg w sposéb szybki i doktadny identyfikowaé
sekwencje HPV i innych wiruséw w bardzo duzych zbiorach sekwencji DNA. Do tego
celu dobrze nadajg sie metody wyszukiwania wzorca, ze wzgledu na ich szybko$¢
i efektywnosc.

W ramach projektu HEAP (Human Exposome Assessment Platform), ktérego
zadaniem jest badanie eksposomu, czyli narazenia na czynniki Srodowiskowe, ktdre
wplywajg na zdrowie w ciggu catego zycia, tworzyliSmy rozwigzanie do wykrywania
zakazenia pacjenta przez wirusy typu HPV. W tym celu stworzyliémy narzedzie HPV-
KITE [4], ktérego zadaniem jest wysokowydajne przetwarzanie sekwencji ludzkich.
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W tym celu sekwencje wirusowe z bazy referencyjnej zawierajacej wirusy HPV zostaty
podzielone kroczacym oknem na n-gramy ustalonej dtugosci (domysinie: 31-znakowe)
i zapamietane w zbiorze. Nastepnie sekwencja pacjenta, badana w celu znalezienia
zakazenia, rowniez zostata podzielona kroczacym oknem na n-gramy tej samej
dtugosci. Oprogramowanie nastepnie bada pokrycie poszczegoinych wiruséw HPV
przez n-gramy ludzkie. Je$li pokrycie bytlo wyzsze niz wczesniej ustalony prég to
méwimy o potencjainym zakazeniu. W HPV-KITE zastosowalismy zbiory (set)
przechowujgce ciggi znakdw (string) do przechowywania danych z referencyjnej bazy
i wykorzystujace funkcje skrotu (hash) do porownywania zbioréw wygenerowanych
z sekwencji ludzkich. Mozliwe jest jednak zastosowanie omawianych w pracy struktur
drzewiastych, co moze pozwala¢ na uzycie mniejszej ilosci pamieci do przechowywania
danych i szybsze znajdowanie podobienstw. HPV-KITE pozwala na przesiewowe
badanie szerszej populacji i wytapanie jednostek, ktore nalezy obserwowac, aby wykry¢
chorobe na jak najwczesniejszym stadium. HPV-KITE jest znacznie szybszy i rdwnie
czuly i swoisty co metody oparte na przyrownaniu i nie wymaga duzej mocy
obliczeniowej. Dzieki temu metode te mozna stosowac rowniez w krajach rozwijajacych
sie, gdzie jest limitowana ilos¢ mocy obliczeniowej komputerdw. Z biologicznego punktu
widzenia, metoda ta mozna wykrywac nie tylko wirus HPV, ale sekwencje wielu wirusow
i bakterii pochodzace z jednej prébki.

7. Podsumowanie

W pracy przedstawione zostato krotkie wprowadzenie do stownikowych struktur danych
takich jak drzewa trie, drzewa sufiksowe czy drzewa n-graméw wraz z oméwieniem ich
wykorzystania do rozwigzywania zadan na poziomie Migdzynarodowej Olimpiady
Informatycznej. NakreSlona tez zostata problematyka analizy danych biologicznych
(m.in. DNA), gdzie dane biologiczne pochodzace z prébki i bazy referencyjnej sq
dzielone na sekwencje o okre$lonej diugosci (n-gramy), a nastepnie badany jest stopien
pokrycia pomigedzy tymi sekwencjami. Dodatkowo, przedstawiona zostata idea
optymalizacji problemu przeszukiwania tak przygotowanych danych przez uzycie drzew
n-gramow.

Finansowanie

Niniejsza praca zostata cze$ciowo wykonana w ramach projektu Human Exposome
Assessment Platform (HEAP; Project No. 874662) finansowanego przez program
ramowy Horyzont 2020 Unii Europejskie;.
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