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Abstrakt

Tento dokument popisuje navrh algoritmu pro vyhledévani triplexii v DNA sekvencich.
Zabivé se rozborem problematiky vyhledavai a podminkami utvofeni téchto struktur. Déle
popisuje implementaci navrhnutého algoritmu v jazyce Java a jeho nasledné testovani.

Abstract

This document describes design of algorithm used for finding triplexes in DNA sequenses.
Search and conditions of formations of such structures are also discussed. It is also describing
implementation of designed algorithm in Java programming language and its following
testing.
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Kapitola 1

Uvod

Cielom prace je implementovat uz existujuci, alebo navrhnif novy algoritmus pre vy-
hladévanie intramolekularnych triplexov v molekuldch DNA, vo zvolenom programovacom
jazyku. Program bude umoziiovat uzivatelovi zadaf prehladdvany tisek DNA, dlzku pre-
hladévanej sekvencie, typ triplexu a dalSie parametre vyhladdvania.

DNA je ¢asto povaZzovana za navod, alebo kdd, pomocou ktorého je mozné zostrojit iné
komponenty buniek (napr. bielkoviny a RNA molekuly). Kazdy bunkovy organizmus ma
uloZent genetickd informéaciu v tejto molekule.

Kanonicka struktara DNA je dvojzavitnicova Spirala, avSsak v niektorych pripadoch
moze vzniknuf tretie vldkno, hovorime vtedy o triplexoch. Tak ako zmena zdrojového kédu
programu moze spdsobit zmeny v programe samotnom, tak aj tieto zmeny Struktiry mézu
ovpliviiovat niektoré biologické deje a z toho dovodu je potrebné mat nastroj, ktory dokaze
tieto Struktiry identifikovat. Kedze DNA obsahuje velké mnozstvo informécii (Tudsky geném
obsahuje priblizne 3,3 milidrd bazovych parov[3]), je potrebné aby algoritmus, pouzity na
vyhladévanie triplexov bol ¢asovo a paméitovo ¢o najefektivnejsi.

Druhé kapitola sa zaoberd vSeobecnym rozborom problematiky DNA. Popisuje dalej
problematiku vzniku nekanonickych Struktir a taktiez obsahuje zoznam databaz, ktoré
obsahuju tseky DNA. Tretia kapitola je venovand rozboru problematiky vyhladdvania
triplexov, pre konkrétne pripady, ktoré mozu vzniknaf. Tato kapitola obsahuje aj popis
komplementarnych prvkov, kotré sa nachadzaju v triplexovych struktirach. Stvrta kapitola
je venovana navrhu riesenia a zdévodnenia pouzitych metéd. V piatej kapitole je popisana
implementécia zvoleného algoritmu, zvoleny programovaci jazyk a pouzité datové struktary.
V siestej kapitole je popisané testovanie a zhodnotenie vysledkov testov. Siedma kapitola
je venovand rozboru moznych rozsireni aplikicie v budtcnosti.



Kapitola 2

Rozbor problematiky

Této kapitola obsahuje zédkladny popis molekuly DNA a jej vlastnosti. Dalej st tu popisané
mozné zmeny zakladnej Struktiry molekuly. Problematika triplexov je popisana na konci
kapitoly.

2.1 Struktara DNA

Deoxyribonukleova kyselina(DNA) je biopolymér zloZeny zo sekvencie Styroch réznych
nukleotidov vo forme dvojzavitnicovej $pirdly. [9] Informécie uchované v DNA umoziuju
vytvorenie organizmu so Specifickymi vlastnostami. Tieto vlastnosti st dané Struktirou
samotnej molekuly. Vdaka informaciam v DNA je kazdy organizmus jedine¢ny. Nukleotidy
obsahnuté v DNA st zloZené z tychto ¢asti (vid obr.2.1):

e Deoxyribéza(monosacharid odvodeny od sacharidu ribéza)
e Fosfatova skupina
e Nukleova baza

Nukleotidy delime podla bézy na puriny a pyrimidiny. Nukleotidy s purinovou bazou obsi-
ahnuté v DNA st Adenin(A) a Guanin(G). Nukleotidy s pyrimidinovou st Tymin(T) a Cy-
tozin(C). Na jednom vldkne s nukleotidy prepojené fosfodiesterovou vézbou, ktord vznika
prepojenim fosfatovej skupiny jedného nukleotidu s deoxyribézovym cukrom druhého[3].
Esterové viizby zahfnaji v sebe atém kyslika, pricom fosfodiesterovd vazva ma dve takéto
vizby na oboch stranach fosforu. Dlhé retazce nukleotidov st nazyvané polynukleotidmi.
DIhé polynukleotidy potom tvoria chromozémy. Medzi dvojicou nukleotidov na dvoch vlak-
nach DNA vznikaju vodikové vizby, nazyvané Watson-Crick-ové viizby podla ich objavitelov
James D. Watson a Francis Crick. Tto dvojicu potom nazyvame bdzovy pdr. Podla kanon-
ického, Watson- Crick formovania tvori adenin bazovy par s tyminom a guanin s cytozinom.
Medzi guaninom a cytozinom vznikajt tri vodikové vizby a medzi tyminom a adeninom
vznikja dve vizby(znézornené na obrazku 2.2)

Na zéklade tejto vlastnosti vieme urc¢it komplementaritu vlaken molekuly a tym padom
kazdé vlakno obsahuje kompletni genetickil informéaciu o danom organizme. Nukleotidy
su radené za sebou a spojenie medzi nimi je zarucené fosfatovymi zvySkami. Primarna
struktura je dand poradim nukleotidov][3].



3 H
ot H o
O_T*Q By o i H H
& N—H"" | H H
NN
I N H—N,
sCH, ¢ =N H,Cs
N H—N. Guanine
T 0-- u ol
H - H |
J " Cytosine 0*{’—0
|
o—p=0 GH.
H » H SA H
‘I,- Nt > H H
N 2N
~
H 0
'CH, o 4 - 7]/ HCs
i ] z
HH N N Thymine ’
H H o
(IJ H ki o=b-0
0—I|’=O H o}
s H H
o H H
5°CH, 0

Obrézek 2.2: Parovanie baz DNA [3]

2.2 Zapis DNA

DNA sa d& zapisat ako poradie nukleotidov, alebo rad pismen, oznacujucih tieto nuk-
leotidy. Napriek tomu, Zze vldkna DNA st komplementarne niesti rovnako orientované, st
antiparalelné(5’ koniec jedného vldkna odpovend 3’ koncu druhého vldkna) — ide o reverzny
komplement.

Priklad:

1. 5 = GTATCC - 3
2. 3’ = CATAGG - %

Smer vldken DNA oznacujeme podla orientacie deoxyribézy, podla konvencie sa vlidkna
zapisuju v smere 5 — 3'[3].



2.3 Databazy DNA

Pre uchovavanie sekvencii existuje pomerne velké mnozstvo databaz. Tieto databazy buda
hlavnym zdrojom dat pouzivanych pri testovani vylsedného programu. V tejto praci uvadzam
prehlad tych najzakladnejsich :

o Swis-Prot protein knowledge-base — databaza poskytujuca sekvencie proteinov a ich
anotacie

e Nucleeotide Sequence Base — Furopean Bioinformatics Institute

e The EMBL Nucleotide Sequence Database — Primarny eurépsky zdroj sekvencii DNA
a RNA

e DNA Bank of Japan
e (GenBank — volne pristupné databéza sekvencii

e UCSC Genome browser

2.4 Nekanonicka struktuara

Primérna Struktira DNA modZe byt pozmenend na zdklade lokalnej sekvencie, teploty, pH,
a topolégie. Po prvy krat bola nekanonickd struktira objavena v roku 1962, kedy R.
Sinskeimer zistil, ze DNA nadobtda uzavretu cirkuldrnu formu u niektorého druhu virusu.[]
Medzi nekanonické Struktury patri rozvinutd DNA, hairpiny, kvadruplexy, triplexy a iné.
V tejto préaci sa budem zaoberat prave triplexami. Ostatné pripady nekanonickej DNA
uvadzam v struénom prehlade na obrazku2.3.

2.5 Triplexy

Triplexy boli objavené v roku 1957 vedcami G. Felsenfeld, David R. Davies a Alexander
Rich[!] . Tento objav ummoznil vzniku nového pristupu k sekvenéne $pecifickému rozpozné-
vaniu DNA a pouzivaji sa na oznacovanie mutdcii Specifickych miest pre zvolené gény.[7]

2.5.1 Struktira triplexov

Triplexy st tvorené nukleotidmi na vldknach molekuly DNA, medzi ktorymi st Watson-
Crick-ové viizby(duplexy) a nukleotidom z tretieho vldkna, ktoré je prepojené Hoogsteen-
ovymi, alebo reverznymi Hogsteenovymi vizbami[2]. intermolekuldrne triplexy vznikaju
medzi triplexotvornyni oligonukleotidmi inej molekuly (triplex forming oligonucleotides
TFO) a bazovym parom na cielovej sekvencii DNA. Dal$im pripadom st intramolekuldrne
triplexy, ktoré su tvorené v homopurin-homopyridinovych tsekoch DNA, ked je zatocenie
molekuly dostato¢ne velké[2]. Cielom préce je zostrojit program pre vyhladévanie prave
intramolekularnych triplexov. intermolekuldrnymi triplexmi sa dalej zaoberat v tejto préci
nebudem. Intramolekuldrne triplexy st potom rozdelené na vnitro-vldknové ( intrastrand),
kde Hogsteenové alebo reverzné Hogsteenové vizby vznikaji pri zahnuti vldkna na seba
a medzi-vldknové ( interstrand), kde tieto véizby vznikaji pri zahnuti jedného z vldken na
druhé.



PodTa orientacie vldken sa daja triplexy rozdelif na paralélne alebo antiparalélne. Par-
alelizmus je uréeny podla orientacie prostredného vlakna vzhladom na tretie vldkno triplexu.
Ak je prostredné vldkno orientované v smere napriklad 5 — 3’ a tretie vldkno v smere
3’ — 5’ ide o antiparalélny triplex. Pri zhodnej orientécii ide o paralélny triplex.

2.5.2 Typy triplexov

Pri formovani triplexov je dolezity fakt, ze puriny mozu utvorit 2 vodikové mostiky s tretim
vldknom. Preto triplexy vznikaji na tsekoch, kde na jednom vlakne je homopurinova
sekvencia a na komplementarnom vldkne tym padom homopyridinova sekvencia[3]. Hovo-
rime potom o PyPu useku. Pokial sa takéto tiseky v molekule DNA nenachadzaju vznik
triplexu nie je mozny.

Na duplex sa potom méze naviazat aj pyrimidin aj purin podla toho rozliSujeme PyPu*Py
a PyPu*Pu triplexy. Pre PyPu*Py mozu potom vznikat trojice CG*C a TA*T a pre
PyPu*Pu trojice CG*G TA*A[2].

Pri zépise triplexov je duplex oddeleny symbolom * od tretieho purinu alebo pyrimidinu.
Samotné triplexy potom zapisujeme tak, ze na prvé miesto uvadzame pyrimidinové vlakno,
na druhé miesto purinové vldkno a na tretie miesto zapisujeme purinové alebo pyrimidinové
tretie vlakno triplexu.
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Kapitola 3

Problematika vyhladavania

Tato kapitola je venovana rozboru problematiky vyhladavania. V prvej casti je popisané
prirovnanie problému k palindrému. Dalej popisuje mnoziny vyhladédvanych prvkov a rozde-
lenie triplexov na kategérie podla ktorych bude vyhladdvanie prebiehat.

3.1 Palindrom s medzerou

KedZe pri vzniku triplexov vznikaji v refazcoch DNA zrkadlovo sa opakujtce sa refazce nuk-
leotidov,je problematika vyhladévania intramolekuldrnych triplexov podobné problematike
vyhladdvania palindrémov s medzerou. Definicia palindrému podla [4]:

Definice 3.1.1. Nech A = ajas...am—1a, je retazec dlzky m, B = biba...by_1by je
refazec dlzky g pre ktory plati, by # by, potom

e Palindrém s medzerou je retazec v tvare

Pg = ABAR =dat... am,lamblbg e bg,lbgamam,l ...agaq

e Medzerou nazjvame nesymetrickt ¢ast B = byby ... by 1by, dlzky |B| > 2

V nasSom pripade medzera predstavuje ohyb vlakna, ktoré tvori triplex. Tento ohyb
potom nieje vo vyslednej sekvencii zahrnuty. Pre utvorenie triplexov je minilalna dlzka
ohybu jeden nukleotid, v tomto pripade by sa dal problém definovat ako neparny palindrém
avsak je to len jeden z moznych pripadov a preto beriem do vahy palindrémy s medzerou
dlzky viésou alebo rovnou jednej[4].

Do6vodom prec¢o nemdzme definovat problém presne ako palindréom s medzerou st mnoziny
komplementarnych prvkov. Pre PyPuPy trojicu st to TA*T a CG*C a pre PyPuPu TA*A
a CG*G[5]. Taktiez sa nemusi jednat o symboly rovnakého vldkna (v niektorych pripadoch
je potrebné porovnavat nukleotidy prvého s nukleotidmi druhého vldkna). Preto pre rozne
druhy triplexov vznikaji kombinacie znakov, ktoré nevyhovuja pravidlam palindrémov.
Tieto pravidla sa vSak daji definovat dodatocne. NavySe, triplexy nemusia byt dokonalé
a mozu obsahovat chyby ako zdmena(dojde k zmene znaku oproti o¢akévanej hodnote),
vloZenie(na urc¢ité miesto sekvencie je vlozeny znak, pripadne sekvencia), alebo vynechanie
(o¢akavany znak, pripadne sekvencia je vynechand).



3.2 Komplemetarne prvky

Triplexy mozu vzniknuf rovnako z prvého aj druhého vldkna molekuly. Pre vyhlad4vanie je
dolezita aj orientacia vlakna ktoré tentno triplex vytvara, vznikaji potom paralélne a anti-
paralélne triplexy(paralelizmus je uréeny podla orientécie prostredného vladkna vzhladom
na tretie vlakno triplexu). Pri anti-paralélnych triplexoch st tvorené reverzné Hogsteenové
véizby medzi nukleotidmi vldkna molekuly a nukleotidmi vzniknutého tretieho vldkna. Na
zéklade tychto znalosti dokdzeme rozlisit osem moznosti, ktorymi mézu byt tieto Struktiry
utovorené(vid obrazky 3.1, 3.2, 3.3, 3.4 ).

Pri podrobnejSom skiimani tychto moznosti je mozné urcit hladané trojice nukleotidov
Specifické pre jednotlivé typy. Taktiez dokdZeme urcit, ktoré vldkna nés pri vyhladdvani
budi zaujimat, kedZe na vstupe predpokladdme prvé vldkno molekuly. Vsetky pripady
maju rovnaki mnozinu komplementarnych prvkov, avsak na vstupe je len jedno vlakno
molekuly a preto potrebujeme poznaft, ktory pripad budeme vyhladévat.

Na zalklade nizsie uvedenych moznosti utvorenia triplexov bude zostaveny navrh algo-
ritmu a nésledne bude tento navrh implementovany. Pre vyhladévanie st dolezité prvky
prvého vldkna a vldkna tretieho. Druhé vldkno si totiz dokdZeme dopoditat na zdklade
komplementarity vlaken DNA (vid kapitola 2.1). V obrazkoch 3.1, 3.2, 3.3 a 3.4 st vldkna
reprezentované hrubymi, horizontalnymi ¢iarami, prerusovany tusek je ohyb vldkna netvo-
riaci Hogsteenové alebo reverzné Hogsteenové vizby. Tenké vertikalne Ciary reprezentuju
Watson-Crickové vizby a prerusSované znézorniuju Hogsteenové alebo reverzné Hogsteenové
vizby. Na obrazkoch znaky X a Y reprezentuju dva nukleotidy rovnakého vlakna, ktoré
budi stcastou triplexu. Apostrof oznac¢uje komplementérny nukleotid. Obrazky podla [6]

1. Tretie vldkno vznikd zahnutim prvého vldkna na druhé, vznikd paralélny triplex.
Porovnavame nuklotity prvého vldkna.

5/ X Y
37 X! —— ——— . Y’” 57
CTANN S S S B N X5

Obrazek 3.1: Paralélne triplexy tvorené prvym vlaknom

Pre tento pripad moézu vznikat Struktiry:

lvldkno | Py T C|Py T C
2vldkno | Pu A G |Pu A G
3vlédkno | Py T C|Pu A G

Vyhladévané dvojice st v tomto pripade

e PyPuPu = {TA, CG}!
e PyPuPy = {TT, CC}

INa prvé miesto z dvojice uvddzam nukleotid prvého, na druhé miesto nukleotid tretieho vldkna
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2. Tretie vlakno vznika zahnutim prvého vlakna na seba, vznika antiparalélny triplex.

Porovnavame nukleotidy prvého vlédkna. .

37 ¥
57 X
37 X’

Pre tento pripad moézu vznikat Struktiry:

Obréazek 3.2: Antiparalélne triplexy tvorené prvym vlaknom

3vldkno | Py T C|Py A G
lvldkno | Pu A G |Pu A G
2vldkno | Py T C|Pu T C

Vyhladévané dvojice st v tomto pripade

e PyPuPu = {AA, GG}

e PyPuPy = {AT, GC}

X 5’
Y 3/
Y/ 5

3. Tretie vlakno vznikd zahnutim druhého vldkna na prvé, vznikd paralélny triplex.

Porovnavame nukleotidy prvého vlakna s nuklotidmi druhého vlakna.

5’ YI
57 X
37 X!

Pre tento pripad moézu vznikat Struktiry:

Obrazek 3.3: Paralélne triplexy tvorené druhym vladknom

3vlakno | Py T C | Py A G
lvldkno | Pu A G |Pu A G
2vldkno | Pu T C |Pu T C

Vyhladédvané dvojice st v tomto pripade

e PyPuPu = {AA, GG}
e PyPuPy = {AT, GC}

11
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4. Tretie vlakno vznika zahnutim druhého vldkna na seba, vznika antiparalélny triplex.
Porovnavame nukleotidy prvého vldkna s nukleotidmi druhého vlakna.

57 X Y 3’
3 X e R - X
50y’ w3

Obrazek 3.4: Antiparalélne triplexy tvorené druhy vlaknom

Pre tento pripad mo6zu vznikat Struktiry:

lvldkno | Py T G |Py T C
2.vldkno | Pu A C |Pu A G
3wvldkno | Pu T G |Pu A G

Vyhladévané dvojice st v tomto pripade

e PyPuPu = {TA, CG}
e PyPuPy = {TT, CC}

Mozeme si vSimnuat, Ze mnozny komplementarnych prvkov pre prvy a stvrty pripad su
zhodné. Tak isto st zhodné mnozZiny prvkov druhého a tretieho pripadu. Avsak triplexy s
v tychto pripadoch tvorené nukleotidmi réznych vldken, preto je potrebné rozdelit to na
tieto typy.

Pre kazdy pripad potom existuju dve mozné orientécie triplexu, podla toho, ¢ je zahnuty
5', alebo 3’ koniec vlakna. Pre tychto osem pripadov bude vytvorené vyhladdvanie.
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Kapitola 4
Navrh riesSenia

V tejto kapitole st popisané névrhy riesenia a ich rozbor. V tvode rozoberad vstupné
parametre. Pokracuje rozborom dvoch moznych navrhov. Navrh s vyuzitim dynamického
programovania bol nakoniec zvoleny pre implementaciu

Pre vyhladavanie bude pouzitd upravend verzia niektorého z algoritmov pre vyhlada-
vanie palindrémov (Gprava vzhladom na obmedzenia, ktoré boli popisané v kapitole 3.2).
Uzivatel na vstup programu zadé prehladdvani sekvenciu a parametre vyhladévania:

e Typ triplexu

e Maximalnu dizku ohybu

e Minimélnu dizku sekvencie triplexu
e Maximalnu dizku sekvencie triplexu

e Percento chyb pripustné pre sekvenciu

4.1 Dvoj-trovitové vyhladavanie

Triplexy sa mézu vyskytovat na pomerne kratkych(vzhladom na celkovii dlzku sekvencie)
usekoch sekvencie DNA. Kvoli tomu bude vyhladévanie rozdelené na dve tirovne, pricom
prva, rychla kontrola oznaci potencidlne tseky a néasledne podrobné kontrola zisti, ¢i sa na
danom useku vyskytuje hladana struktira.

4.1.1 Prva troven

KedZe jednou z podmienok pre tvorbu intramolekuldrnych triplexov je vyskyt homopurin-
homopyridinovych sekvencii v molekule DNA, je mozné vykonat rychlu kontrolu, ktora
vyhlada tieto sekvencie a ulozi ich poziciu. Vysledok tejto metédy bude potom vstupom
pre podrobnejsiu kontrolu.

Minimalnu dizku a pocet chyb v sekvencii, ktora bude akceptovana touto metédou uréi
uzivatel. Tato kontrola dokaze priamo oznadif, Ze sa v danej sekvencii triplex so zadanymi
parametrami nevyskytuje a tym paddom nebude potrebné vykonavat dalsiu kontrolu.
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4.1.2 Druha Groven

Pokial prva urovei nevylaéi vyskyt triplexu je potrebné pre oznac¢ené tseky prvej tirovne
vykonat podrobnejsiu kontrolu. V tejto tirovni je mozné pouzit zlozitejsi a ¢asovo narocnejsi
algoritmus na prehladdvanie sekvencie, kedze sa uz nejedné o celt sekvenciu DNA ale, len
o jej useky.

Vystupom tejto tirovne bude potom umiestnenie najdenych struktur, pripadne sprava
o nenajdeni Struktar so zadanymi parametrami.

4.2 Dynamické programovanie

Dvoj-troviiové vyhladavanie by bolo vSak pametovo a ¢asovo naro¢né, preto som sa rozhodol
zvolit iny pristup k problematike a tym je prave dynamické programovanie.

Pre kazdy typ triplexu je osobitne (v samostatnom behu) zostavend skdrovacia ma-
tica, pri¢om riadky reprezentuju sekvenciu vldkna a stipce potom reprezentuja reverzni
podobu tejto sekvencie. Tato matica je potom vyplnenad smerom z dola na hor po hlavnej
a vedlajsej antidiagonale, pricom hlavnd antidiagondla reprezentuje prostredny bod struktur
s neparnym poc¢tom nukleotidov a vedlajsia antidiagonéla Struktir s parnym poctom. Skére
je potom vypocitané pohybom po diagonalach, pri¢om pociato¢ny bod tohoto pohybu je
prave uvedeny bod na hlavnej a vedlajsej antidiagonale. Vysledna hodnota pre danti bunku
v matici je uréend porovnanim znakov na indexoch(x urc¢uje znak sekvencie, y reverznej
podoby vid. obr.4.1). Podla skérovacich tabuliek na zaklade typu triplexu bude uréené, ¢i
hodnota bude penalizovana, alebo inkrementovana.

A A T G C C C A A C

c 00
A 001
A 00 1
c 0 0|~1-1=2
C 00 -1~1-2=2
- oo T SaSoalss
G 001 1]0-2-3-~3
N ENSISIER R SR
A 0|0|1|~1-2/-2/-1~1

A0 |=1]=1|>1] 2|0 |=1]=3=2=1

Obrézek 4.1: Prehladdvanie skérovacej matice. Uvedené hodnoty st ilustracné

Tento pristup predpokladé, Zze zaciatok prehladdvania je v tomto pripade prostriedok
triplexu, tym padom prehladévanie stale zacina v polovici ohybu, ktory netvori Hogsteenové
vizby. Pre tento ohyb je potrebné implementovat iny pristup hodnotenia ako pre zvySnu
¢ast triplexu. Pre hodnotenie ohybu bude pouzité lokdlne zarovnanie sekvencie a tym padom
vysledné skére nikdy neklesne pod nulu. Maximéalna velkost ohybu je uréend uzivatelom.
Pokial bude tento limit prekroceny, algoritmus predpokladéa poziciu mimo ohybu.

Zvysok sekvencie je potom prehladdvany globalnym zarovnanim vid.4.2. Pokial skére
v tomto tGseku prekro¢i uréitd hranicu, ktord je prepoéitana na zéklade aktuélnej dizky
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Obrazek 4.2: Prehladévanie priestoru v matici.

sekvencie a percentualneho zastiipenia chyb, je tato sekvencia povazovana za potencidlny
triplex, az kym hodnota skére neklesne pod tato hranicu. Pokial skére klesne pod hranicu
pripustnosti je posledny vyhovuvujaci vyskyt ulozZeny.

Pokial je uzivatelom $pecifikovana hranica minilélnej dizky tak nieje potrebné prehlada-
vat cely priestor matice. Tento priestor je obnedzeny len na tie body antidiagonély u ktorych
je mozné tychto hodnot dosiahnut a zéroven pokial hodnota skére vyhovuje podmienkam
avSak nedosahuje miniméalnej dizky nieje povaZované za potencidlny vyskyt. Na obrazku
4.2 je tento priestor obmedzeny vzdialenostami a a b, ktoré si vypocitané na zdklade min-
imélnej dlzky triplexu pred prehladévanim priestoru. Vzdialenost ¢ je zvysna, neprehlada-
vané Cast, ktora zavisi od celkovej dlzky sekvencie a uzivatelom obmedzenej maximélnej
dlzky triplexu. Pokial aktudlny pocet porovnanych nukleotidov presiahne dant hodnotu,
je uloZend poslednd hodnota nadobudajtca dostato¢né skére. Ak nieje maximalna hodnota
Specifikovand je prehladavany cely priestor pod antidiagonalami, ¢o sposobi porovnévanie
celej vstupnej sekvencie a z pohladu algoritmu umoziiuje nélez triplexu dizky vstupu.

4.2.1 Odhad zlozZitosti

Pre implementéciu skérovacej matice by bolo potrebné priestor velkosti n?. Matica tak§chto
rozmerov by bola pre redlne data prakticky nepouzitelna. AvSak pre z tento priestor nieje
potrebné uchovavat v paméti a je mozné vypocty prevadzat len na zéklade poslednych
dvoch antidiagonal. Preto pamitova naroc¢nost je O(2n).

Pre prehladavanie celého trojuholnika pod antidiagonilami je ¢asova naro¢nost n?/2
krokov. Avsak v redlnych pripadoch nieje potrebné prehladavat cely tento priestor. Uzivatel
méa moznost obmedzif maximalnu dizku triplexu, ¢o zna¢ne zniz Easovii narocnost. Na,
zéklade tohoto obmedzenia je potom naroc¢nost O(2kn) pri¢om k popisuje maximélnu dlzku
akceptovaného triplexu.
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Kapitola 5

Implementacia

V tejto kapitole budem rozoberat popis implementacie zvoleného algoritmu, objektovy
navrh programu a pouzité datové struktury. Dalej tato kapitola obsahuje prehlad nas-
tavifelnych parametrov programu.

Pre implementaciu programu som sa rozhodol zvolit hore spominany névrh, ktory
vyuziva dynamické programovanie (vid. 4.2).

5.1 Progrmaovaci jayzk

Pre implementéciu by bolo mozné pouzif viacero roznych pristupov spojenych s programovanim,
napriklad objektovo, alebo procedurdlne. Rozhodol som sa vyuzit objektovy pristup, ktory
umoziiuje vys$iu troven abstrakcie a zdroven moznost jednoduchého pristupu k dal$im
rozsireniam programu v buddcnosti.

Kvoli platformovej nezavislosti vysledného programu a vysokej trovni abstrakcie som
ako programovaci jazyk zvolil jazyk Java 6.0.

5.2 Objektovy navrh

Nasledujtce rozdelenie programu do balikov som zvolil kvoli lepsej moznosti nasledujtacich
rozsireni a oddeleniu datovych typov od algoritmov. Triedy programu sa rozdelené do troch
balikov :

e Data
e Search
e Triplex

Baik Data obsahuje datove Strukttiry potrebné pre pouzitie vyhladavania. Trieda DnaData. java
implementuje datové strukttiry potrebné pre pracu s nukleotidmi. V triede TextMiner. java
je implementované nacitavanie dat zo stboru. Vysledné data st ulozené v objekte typu
DnaData. Pri nacditavani je priamo dopocitané aj komplementéarne vlakno k vldknu zadnému.
Trieda ScoreValues. java obsahuje informécie o potenciadlnom vyskyte triplexu a metédu
na prevedenie tychto hodnot na zobrazitelny retazec znakov.

Balik Search obsahuje jedint triedu DeepSearch. java. Tato trieda obsahuje implemen-
téciu samotného vyhladavacieho algoritmu podla navrhu v kapitole 4.2. Podrobnejsi popis
implementéacie je v sekcii 5.5.
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V baliku Triplex sa nachddza jedina trieda Main.java. tato trieda méa nastarosti
zékladne funkcie programu ako spracovanie parametrov, vypisy nalezov, volanie metéd
a vytvaranie objektov.

5.3 Vstup programu

Predpokladanym vstupnym siborom je subor, ktory obsahuje textové data, ktoré reprezen-
tujt nukleotidy obsiahnuté v prvom vldkne molekuly DNA. Predpokladand orientécia vldkna
je v smere 5 — 3. Pre opac¢nt orientdciu vlakna nebude funkcia programu korektna. Ne-
spravnu orientaciu nieje mozné overit za behu programu, preto je tato kontrola na uzi-
vatelovi.

Nacitavanie dat ma na starosti trieda TextMiner.java balika Data, ktord berie do
uvahy jedine znaky reprezentujuce tieto nukleotidy, vsetky ostatné znaky sa ignorované. Na
nacitanie dat je vyuzity vysoko-troviiovy pristup triedy java.io.BufferedReader. Subor
je potom prechadzany po znakoch a jednotlivé znaky st ukladané do datovej struktury,
ktord je popisana v nasledujucej sekeii (vid 5.4).

Po prekédovani a uloZeni daného nukleotidu je automaticky dopocitany nukleotid kom-
plementarneho vlakna, ktory je taktiez ulozeny.

5.4 Reprezentacia DNA

DNA je mozné reprezentovat viacerimi sposobmi, napriklad ako postupnost znakov, stro-
mové Struktary, pole celych ¢isel, pripadne bitové polia. Pri objektovom névrhu rieSenia som
sa sa rozhodol implementovat DNA ako samostatny objekt, ktory obsahuje zadané vldkno
a vlakno k nemu komplementarne. Tento objekt je reprezentovany triedou DnaData.java
v baliku Data. Pre zvoleny algoritmus bolo najvyhodnejsie pouzit pole celych &isel, kedze
pre hodnotenie st pouzité tabulky a celé ¢isla je mozné pouzit na ich indexéciu. V DNA
st obsiahnuté len $tyri nukleotidy, preto je pouzity najmensi celoc¢iselny typ jazyka Java,
java.Lang.Byte. Nukleotidy st potom reprezentované ako je uvedené v tabulke 5.1. Nukleotidy

Nukleotid | Hodnota
A 0
G 1
T 2
C 3

Tabulka 5.1: Reprezentacia nukleotidov

su ulozené v kontajneri java.util.ArrayList, ktory umoziuje dynamicky pridédvat nuk-
leotidy pocas behu programu a tym padom je velkost vstupnej sekvencie obmedzené jedine
nastavenim Java Virtual Machine a velkostou opera¢nej pamiite pocitaca, na ktorom je
program spustany.

5.5 Vyhladavanie
Pre vyhladdvanie je implementovany samostatny objekt, do ktorého je v konstruktore pri-

radend sekvencia DNA, ktora bude prehladdvana. A metéda, ktora implementuje samotné
vyhladévanie. Vyhladdvanie je mozné spustit s roznymi parametrami. Pre tento jeden objekt
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je potom mozné vyhladavat rozne typy triplexov, bez potreby vytvarania dalsich objektov.
Pri pridelovani skére je predpokladany jeden typ chyby a sice zamena znaku, pokial triplex
obsahuje iné druhy chyb (vynechanie, vloZenie), budu tieto chyby hodnotené ako zdmena
znaku. Pri porovnavani znakov dochadza k zvySovaniu alebo znizovaniu skére, podla toho,
¢i kombinécia danych nukleotidov méze utvorif triplex.

5.5.1 Parametre vyhladavania

Pre korektni funkénost algoritmu je potrebné urcif niektoré zakladné parametre vyhlada-
vania. Tieto parametre st zadavané pri kazdom volani metédy. Zoznam parametrov :

e Typ triplexu

e Minimélna dlzka ohybu

Maximalna dizka ohybu

Minimalna dlzka triplexu

Maximalna dlzka triplexu

Percentudlne zastiipenie chyb pripustné pre triplex

5.5.2 Tabulky hodnét

Trieda obsahuje osem Stvorcovych matic rozmerov 4x4, pricom osi X a Y reprezentuju
kombinéacie nukleotidov. Matice si1 uréené pre kazdy typ triplexu osobitne a sii pevne dané.
Pri spusteni vyhlad4vania je potom vybrand matica odpovedajica danému typu.

5.5.3 Pohyb

Pre implementédciu nieje potrebné uchovavat cely paméfovy priestor skérovacej matice
spominanej v kapitole 4.2. Na vyhodnotenie je dostacujice udrziavat informdciu o posled-
nych dvoch antidiagondlach, ¢im sa znac¢ne zniZi pamitovd ndroc¢nost. Pohyb po antidi-
agonale je implementovany pomocou hlavného cyklu, ktroy je obmedzeny dizkou sekvencie
a vstupnymi parametrami. V tomto cykle sa nachadzaju dva vnorené cykly, ktoré vykona-
vajli porovnavania a zapisovanie skére, pricom jeden prebieha pre retazce parnej dizky
a druhy pre refazce neparnej dlzky.

5.5.4 Vystup

Vysledky vyhladévania st ndvratovou hodnotou metédy searchM( parametre), ktord je
typu java.util.ArrayList<ScoreValues>. Pre vypis refazca nalezov je mozné potom
pouzit cyklus, v ktorom je volana prekrytd metéda toString.

5.6 Beh programu

KedZe ide o konzolovu aplikiciu vSetky parametre vyhladédvania je potrebné zadat ako argu-
menty prikazového riadku. Na spracovanie tychto argumentov je pouzita kniznica JArgs od
autora Steve Purcell', ktor4 je prilozena k programu a potrebné na jeho chod. T4to knizniica

Viac informécif o kniZnici na stranke http://jargs.sourceforge.net/
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umoznuje spracovanie argumentov v Style GNU (getopt). Nasleduje kontrola tychto argu-
mentov. Pri absencii esencidlnych parametrov pre funkénost algoritmu je vyhlasena chyba
ako 50, je vypisana varovnd hlaska, néasledne je uzivatel Ziadany o potvrdenie, ¢i chce vo
vyhladdvani napriek tomu pokracovat.

Po spracovani argumentov nasleduje nacitanie dat zo stiiboru. Program predpoklada su-
bor odsahujuci jedine textové data zlozené z mnoziny znakov T, A, G,C,t,a,g,c. VSetky
ostatné znaky v siibore budu ignorované. Pri nacitavani je autamaticky dopocitané kom-
plementarne vlakno.

Z naditanych dat je vytvoreny objekt vhodny na prehladdvanie. Nésledne na to je
spustené vyhladavanie so zadanymi parametrami. Vysledky st potom vypisané na $tan-
dardny vystup.

V pripade akejkolvek chyby (nespréavne parametre, nedostatok pamite a pod.) je pro-
gram ukonceny a na Standardny chybovy vystup je vypisana sprava o chybe.

5.7 Metriky

V tabulke 5.2 st popisané metriky vysledného programu.

Pocet balikov 3
Pocet tried 5
Celkovy pocet riadkov 604

Objem zdrojovych kédov 19.4kB
Objem binarnych stiborov | 13.9kB
Objem kniznic 11.9kB
Objem spustitelného stboru | 15.1kB

Tabulka 5.2: Metriky programu
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Kapitola 6

Testovanie

Tato kapitola popisuje postupy pouzité pri testovani a ladeni programu. V tivodnej ¢asti st
tieto postupy vymenované a v nasledujucich ¢astiach st podrobnejsie popisané a zhodnotené
vysledky.

Pri testovani programu som pouzil viacero typov zdrojovych dat. V tejto kapitole s
popisané postupy a vysledky testovania programu. Majoritnd ¢ast testovania prebiehala na
platforme Windows 7 64-bit a Java SE Rutine Enviroment 1.6.0_18. Procesor Intel
Core 2 Duo T9400 2.53gHz a pamiit RAM typu DDR2 o velkosti 4096MB.

6.1 Typy testovania

Testovanie prebiehalo v troch fazach.
1. Testovanie zdkladnej funkénosti
2. Zatazové testovanie
3. Testovanie na redlnych datach

V nasledujicej casti budu tieto testovania rozobrané podrobnejsie.

6.2 Zakladna funkénost

Zékladna funkénost programu bola testovand na Specidlnych datach. Reédlne data by pre
tieto cely boli prili§ neprehladné. Pre toto testovanie som vytvoril osobitni hodnotiacu
tabulku a metédu pre vypisanie celej skérovacej matice.

Déta na vstupe programu tvorili palindrém s medzerou, pri¢om ich dlzka nepresaho-
vala viac ako 20 znakov. Toto obmedzenie bolo zavedené kvoli overeniu spravnosti vizualne
a pomocou JUnit testov, ktoré porovnavali predpokladané vysledky s redlnymi vysledkami.
Vypis skérovacej matice slizil na vizudlne porovnanie hodnotenia prehladévania. Samotné
hodnotiaca tabulka bola nastavend tak, aby tymto pravidldm vyhovovala. Po doladeni
funkénosti programu vo findlnej verzii bola tato tabulka odstranend, aby nevznikali mozné
problémy pri volani vyhladdvania neredlnych struktur. Tak isto bola odstranend metdéda
pre zobrazovanie skérovacej matice, ktoréd je paméfovo a ¢asovo naro¢na pre viicsie objemy.

Podobnym spdsobom som testoval zdkladnt funkénost na realnych ditach, pricom som
na urcené miesto vlozil palindrém s medzerou a predpokladom vystupu bola spominané
pozicia v stibore. Pri tomto spdsobe uz nebolo mozné vypisovat celi skdrovaciu maticu. Pri
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retazcoch dlhsich ako 80 znakov by bol tento vypis necitatelny v konzolovom okne, navyse
vzniknuté pamifova naroc¢nost bola kvadraticka.

6.3 Zatazové testovanie

Pri tomto testovani som sa ststredil na vykonnost algoritmu a merania dizky vyhladavania.
KedZe algoritmus sa neukonc¢uje po prvom vyskyte potencidlneho triplexu, ale vyhladava
vSetky mozné vyskyty, jeho ¢asova naro¢nost bude pre rovnako dlhé rozne sekvencie kons-
tantnd. Pokial uvazujeme rovnaké parametre vyhladavania.

Faktory, ktoré najviac ovpliviiuji ¢asovii naro¢nost st minimalna a maximalna dizka
triplexu a celkova dizka prehladévanej sekvencie, pretoze ovpliviiuja prehladévany priestor.
Samotné dlzka behu programu je taktiez ovplivnena vsetkymi vypismi, ktoré zaberajia v
porovnani s ostatnymi operaciami mnohonasobne viac ¢asu. Po ukonc¢eni vyhladdvania je
pocet vypisov v programe obmedzeny na vypisy potencidlnych vyskytov.

Pri tomto testovani som taktieZ overoval maximalnu prijatelnt dlzku vstupnej sekvencie.
V provom rade je dolezité mat dostatok pristupnej operacnej pamiiti. Maximélna prijatelné
dlzka je tiez obmedzena nastaveniami Java Virtual Machine. Pri dlhsich sekvencidch moze
byt hlasend chyba nedostatku pamiiti. Tento limit je mozné zmenit priradenim viic¢sieho
mnozstva paméite v nastaveniach JVM. Pre pouzivanie tohoto programu pre redlne déta
moze byt nevyhnutné tieto zmeny v nastaveniach vykonat.

V tabulke 6.1 parametre pri ktorych boli vedené testovania programu. Parametre typ
triplexu a percentudlne zasttpenie chyb nemajt vpliv na dlzku prehladavanej sekvencie,
preto v tabulke niesti uvedené. Na obrazku 6.1 je uvedeny priklad vysledkov testu pre

’ Min. dlzka t. ‘ Max. dlzka t. ‘ Min. dizka ohybu ‘ Max. dlzka ohybu

10 100 1 10
10 100 10 20
50 1000 10 20
50 100 10 20
100 1000 1 10

Tabulka 6.1: Prehlad parametrov pouzitych pri testovani

nastavenia popisané v prvom riadku tabulky 6.1. Grafy pre ostatné hodnoty st ulozené v
prilohe vzhladom na ich velkost. Druhy obrazok obsahuje zavislost obmedzenia maximélne;j
dlzky sekvencie. Pre tento obrazok je pouzity vstupny stbor o velkosti 100000 nukleoti-
dov. Stipce vyjadrujt rozdiel v ¢asoch pri nastaveniach (vid obr. 6.2). Dizka vyhladavania
pomerne rapidne stiipa pri zmene nastaveni maximélnej dizky, nakolko sa tim zviicsuje
prehladavany priestor.

6.4 Realne data

Na zdroje realnych dat som pouzil tseky molektl DNA dostupné z databazy UCSC Genome
browser. Pricom boli do tychto tisekov vlozené sekvencie tvoriace triplexy a nésledne bol
program spusteny so zvolenymi parametrami. O¢akdvanym vystupom programu potom boli
pozicie vyskytu tychto tsekov. Boli pouzité tseky Iudskej DNA ako aj baktérie E.coli. Tieto
useky boli zvolené kvoli tomu, Ze uz na nich boli vykonavané vyhladévania a experimenty
ohladom triplexov.
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Obrézek 6.2: Grafické zobrazenie merani, vzhladom na zmenu max. dizky triplexu

22



Kapitola 7
MoZné rozsirenia

Vdaka objektovému navrhu je program jednoducho rozsiritelny. V tejto kapitole popisujem
niektoré mozné rozsirenia programu v budtcnosti.

7.1 RozliSovanie chyb

Samotny vyhladavaci algoritmus neberie do tvahy vSetky mozné chyby triplexov a hod-
notenie jednotlivych kombinécii nukleotidov je uniformné. Jednym z moznych rozsireni by
bolo implementovat rozliSovanie tychto chyb z odlisnym hodnotenim. Pri tomto rozsireni by
vSak stipla pamitova naroc¢nost, vzhladom k tomu, Ze by bolo potrebné porovnavat aj nuk-
leotidy na diagondlach skérovacej matice, susediaci s aktualne prehladédvanou diagonélou.

7.2 Statistické testy

Implementéciuu Statistickych testov by uzivatel mohol ziskat viac informaécii o prehlada-
vanej sekvencii. Tieto testy by boli sptistané sticasne so zakladnym prehladdvanim. Dalsou
moznostou by bolo spustat tieto testy nezavisle na hlavnej metdde prehladavania.

7.3 Paralélne spracovanie

Stcasna implementéacia programu neumoziuje paralélne spracovanie. Pre urychlenie vy-
hladévania by bolo mozné algoritmus upravit tak, aby pracoval paralélne vo viacerych
vldknach pre multiprocesorové systémy. Toto rozsirenie by vyzadovalo zna¢né zmeny algo-
ritmu a pristupu k rieSeniu problému.

7.4 Grafické uzivatelské rozhranie

Dal$im mo#nym rozsirenim je implementécia grafického uzivatelského rozhrania (GUI).
Toto rozsirenie by zjednodusilo ovladanie programu pre uzivatela. Vzhladom k objektovému
névrhu programu by uZivatel mohol pracovat s viacerymi sibormi naraz, pripadne spustat
vyhladévanie s roznymi parametrami pocas jedného spustenia programu. GUI by umoziio-
valo uzivatelovi ukladat konfigurdciu programu, pripadne parametre poslednych vyhlada-
vani.
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Rozsirenie o GUI by umoziiovalo implemtaciu nastrojov pre grafické zobrazenie vysled-
kov, pripadne uloZenie tychto obrazovych dat. Spustanie GUI by vSak malo byt volitel-
nou moznostou, z déovodu moznosti pouzitia programu aj na platforméch, ktoré bez uzi-
vatelského rozhrania.
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Kapitola 8

Z.aver

V tejto préaci som popisoval postup ndvrhu a implementécie algoritmu pre vyhladavanie
triplexov v DNA sekvencidch. V tivode prace som spomenul zékladné znalosti o molekule
DNA a o jej vlastnostiach. TaktieZ som sa venoval rozboru nekanonickych struktir, primarne
triplexov. Rozborom problematiky sa mi podarilo ur¢it mnoziny komplementarnych prvkov,
na zéklade, ktorych bolo mozné navrhnat algoritmus.

Pri prvotnom névrhu algoritmu som vychadzal zo sktisenosti s vyhladdvacimi algorit-
mami. Tento navrh sa vsak po podrobnejSom $tidiu problematiky javil ako neefektivny.
Preto som sa rozhodol zvolit pristup dynamického programovania.

Pre implementaciu samotného programu som zvolil programovaci jazyk Java. Dévodom
tejto volby boli predoslé skiisenosti s programovanim v tomto jazyku a v neposlednom
rade jeho nezavislost na systémovej platforme. Nevyhodou tejto volby je, Ze kéd v tomto
jazyku je interpretovany a preto vysledny program moze byt pomalsi, ako program pisany
v jazykoch preklddanych do nativneho strojového kédu.

Testovanim som overil vykonnost algoritmu. Na zéklade hodnot nameranych pri testo-
vani som zostavil grafy, ktoré mozu slizit na porovnanie vykonu s podobnymi aplikdciami.
Pri testovani som taktiez zistil, Ze vyslednu aplikidciu by bolo vhodné v budiicnosti rozsirit
o moznost pouzitia grafického uzivatelského rozhrania.
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Priloha A

Obsah CD

e Technicka sprava — Zlozka obsahuje zdrojové texty techickej spravy a sibor Makefile
pre preklad do formatu pdf a samotna technickil spravu v tomto formate.

e triplex — Zlozka obsahuje zdrojové kédy programu a testovacie skripty

— build-zlozka obsauhje prelozené sibory programu

— dist —zlozka obsahuje spustitelny stbor triplex.jar

— 1lib-zlozka obsahuje kniznice potrebné pre chod programu

— nbproject —zlozka pre import projektu do preostredia NetBeans

— src—zlozka obsahuje zdrojové kédy programu

— testdata—zlozka obsahuje testovacie data pre program

— compile_windows.bat —skript pre kommpilaciu pre windows

— run_testl windows.bat —sktipt s prikladom spustenia pre windows
— compile_linux.sh-skript pre kommpilaciu pre linux

— run_testl_linux.sh—sktipt s prikladom spustenia pre linux
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Priloha B

Manual

B.1 Zavislosti

Pre spustenie programu je potrebné mat nainstalované prostredie Java Rutine Enviroment.
Pre kompiléaciu je prerekvizitou Java Development Kit. Tieto sady st volne dostupné na
stranke http://www.java.com

B.2 Kompilacia

V korenovej zlozke programu sa nachadza stbor build.xml, ktory sluzi pre kompilaciu
nastrojom Ant. Program je mozné kompilovaf prikazom ant -compile. V korenovom adresési
sa nachadzaju skripty compile_linux.sh a compile windows.bat. Bez programu ant neb-
ude tento sposob kompilacie fungovat. Nastroj Ant je dostupny na stranke http://ant.apache.org

Zdrové kédy je mozné otvorit ako projekt v programe NetBeans IDE 6.8 a kompilo-
vat v tomto programe pomocou polozky build v kontextovom menu, alebo klavesou F11
aj bez pouzitia nastroja ant. Vyvojové prostredie NetBeans IDE je dostupné na stranke:
http://www.netbeans.org

B.3 Spustenie programu
Program je po kompilacii mozné spustit z korenového adreséara aplikécie prikazom: java
-jar dist/triplex [zoznam parametrov].

B.4 Parametre

e Povinné parametre, pri nezadani program hlasi chybu :

-f,--file—cesta k vstupnému suboru a jeho nazov
--minb - minimalna dizka ohybu vldkna (hodnoty ¢0)
--maxb - maximalna dlzka ohybu vldkna (hodnoty ;0)

-t ,-—type—typ triplexu (hodnoty 1-8)

e Volitelné parametre, pri nezadani st nahradené konstantnou hodnotou :
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--minln - minimélna dizka triplexu. Pokial chyba miniméalna dlZka je nastavena
na hodnotu 1.

--maxln-minimélna dizka triplexu. Pokial chyba maximalna dlzka je dlzka
celého vstupu

——err — pripustnd chybovost v percentich. Pokial chyba pripustnd chybovost
nastavena na 0%.

-0,--out —cesta a nizov vystupného stiboru pre ukladanie dat. Pokial chyba je
pouzity Standardny vystup.

e -h,--help—Parameter vypise ndpovedu k programu na standardny vystup a ukonci

program. Vsetky ostatné parametre si ignorované.

B.4.1 Priklady spustenia

java -jar dist/triplex -f testdata/datalk.txt -t 1 --minb 1 --maxb 10 --minln
20 -- maxln 40 -o output.txt

java -jar dist/triplex -f testdata/human.txt -t 1 --minb 1 --maxb 10 --minln
20 -- maxln 40 -err 10 -o output.txt

java -jar dist/triplex -f testdata/datalOOk.txt -t 1 --minb 1 --maxb 5 --minln
10 -- maxln 100 -err 15
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Priloha C

Graficka reprezentacia testov

Tato priloha obsahuje grafy reprezentujiice ¢asy nanerané pri testovani programu. Stipce
grafov reprezentuji ¢as vyhladdvania v milisekundach. V popise grafov udédvam parametre,
s ktorymi bolo testovanie spustané.

minin Minimalna dizka triplexu
mazln Maximélna dizka triplexu
minb Minimalna dizka ohybu
mazb Maximalna dizka ohybu

err maximalna pripustnd chybovost
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Obrazek C.1: minln = 10; maxIn = 100; minb = 1; maxb = 10
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Obrazek C.3: minln = 50; maxln = 1000; minb = 10; maxb = 20
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Obrazek C.4: minln = 50; maxln = 100; minb = 10; maxb = 20
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Obrazek C.5: minln = 100; maxIln = 1000; minb = 1; maxb = 10
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