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Exaktes Matching

» Gegeben: P (Pattern) und T (Text), |P| £ |T|
s Gesucht: Samtliche Vorkommen von Pin T

Beispiel
Auffinden der Erkennungssequenzen von Restriktionsenzymer

Eco RV -

tcagcttactaattaaaaattctttctagtaagt gct aagat caagaaaat aaat t aaaaat aat ggaacat ggcacat ttt cct aaact ct t cacagat t gct aat ga

ttattaattaaagaataaatgttataattttttatggtaacggaatttcctaaaatattaattcaagcaccat ggaat gcaaat aagaaggact ct gt t aat t ggt act

attcaact caat gcaagt ggaact aagttggt attaatactcttttttacatatatatgtagttattttaggaagcgaaggacaatttcat ct gct aat aaagggat t ac
atatttatttttgtgaat at aaaaaat agaaagt at gt t at cagat t aaact t t t gagaaaggt aagt at gaagt aaagct gt at act ccagcaat aagt t caaat aggce
gaaaaact tttt aat aacaaagt t aaat aat cat t t t gggaat t gaaat gt caaagat aat t act t cacgat aagt agt t gaagat agt tt aaatttttctttttgtatt
act t caat gaaggt aacgcaacaagat t agagt at at at ggccaat aaggt t t gct gt aggaaaat t at t ct aaggagat acgcgagagggct t ct caaat tt att caga
gatggat gtttttagat ggt ggttt aagaaaagcagt at t aaat ccagcaaaact agacct t aggt t t at t aaagcgaggcaat aagt t aat t ggaat t gt aaaagat at
ctaattcttcttcatttgttggaggaaaact agttaacttcttaccccat gcagggccat agggt cgaat acgat ct gt cact aagcaaaggaaaat gt gagt gt agact
ttaaaccatttttattaatgactttagagaatcatgcatttgatgttactttcttaacaatgtgaacatatttatgcgattaagatgagtt at gaaaaaggcgaat at at
tattcagttacatagagattatagctggtctattcttagttataggacttttgacaagatagctt agaaaat aagat t at agagct t aat aaaagagaact t ct t ggaat
tagct gcct tt ggt gcaget gt aat ggct at t ggt at gget ccaget t act ggt t aggt tt t aat agaaaaat t ccccat gat t gct aat t at at ct at cct at t gagaa
caacgt gcgaagat gagt ggcaaat t ggt t cat t at t aact gct ggt get at agt agt t at cct t agaaagat at at aaat ct gat aaagcaaaat cct ggggaaaat at
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= JEE
Zeichenketten

= Definition

Ein String S ist eine von links nach rechts

angeordnete Liste von Zeichen eines Alphabets S
|S] ist die Ldnge des Strings
Positionen in S sind 1,...,|S| (wir z&hlen ab 1!)
S(i) beschreibt das Zeichen an der Position i im String S
S[i..j] ist der Substring, welcher an Position i beginnt
und an Position j endet
S[i..j] ist ein leerer String, falls i > |
S[1..i] heil3t Prafix von S bis zur Position i
S[i..] ist das Suffix von S, welches an Position i beginnt
Echte Prafixe und echte Suffixe umfassen nicht den
gesamten String S und sind nicht leer
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= JEE
Naiver Ansatz

1. Pund T an Position 1 ausrichten
2. Vergleiche P mit T von links nach rechts
Zwei ungleiche Zeichen b Gehe zu 3
Zwei gleiche Zeichen
= P noch nicht durchlaufen b Verschiebe Pointer auf P, gehe zu 2
= P vollstandig durchlaufen b Merke Vorkommen von P in T

3. Verschiebe P um ein Zeichen nach rechts
4. Wenn P noch nicht tGber |T|-|P| hinaus, gehe zu 2

T ctgagatcgcegta

P gagatc

gagat ¢
gagat c
gagat ¢

gagat ¢
gatatc
gatatc
gatatc
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" JEE
Naiver Ansatz (cont.)

for i =1to |T| - |P +1
match := true,
j =1
while ((match) and (j <= |P|))
it (T( +jh- 1) <> P(j)) then

match : = fal se;
el se
joi=g o+ L
end whil e;
if (match) then
-> OUTPUT

end for;

T adaaaaaaaaaaaaaa
Worst-case

aaaaat
aaaaat
aaaaat
aaaaat

Vergleiche : (A D* (m n+l) => O(m*n)
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" JEE
Aufgabe 1

» Erstellt ein Java Programm mit dem

alle Vorkommen eines Strings P in einem zweiten
String T gefunden werden kénnen

= moglich:
naiver Ansatz
Z-Box Algorithmus
Boyer-Moore
Knuth-Morris-Pratt
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Konkrete Aufgabe dclipse

= Eingabe
Pattern P und Text T innerhalb der Anwendung als

'String' definieren
= Ausgabe
Positionen, an denen Pattern P in Text T exakt

gefunden wird
Anzahl an Vergleichen, die nétig waren, um alle
Vorkommen zu finden
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