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" JE
Z-Algorithmus

= Zerlegung des Matching Problem in zwei Phasen

Preprocessing: Lerne moéglichst viel Gber die Struktur
von T und / oder P

Search: Nutze das gelernte, um
= P weiter nach rechts verschieben zu kénnen
= Bei einem Vergleich von P mit Substring von T nicht an
Position 1 von P starten zu missen
= Aber: Auch das Preprocessing muss schnell sein

Forderung kann aufgehoben werden, wenn bei vielen
Suchen P oder T gleich ist

= Beispiel: suche von Promotorsequenzen im Genom
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Z-Algorithmus: Preprocessing

s Definition

Sei i=1. Dann ist Z;(S) die Lange des langsten

Substrings x von S mit
s X = S[i..i+|x]-1]
s S[i..i+[x]-1] = S[1..]x]-1]

X heildt Z-Box von S an Position i mit der Lange Z;(S)

(x startet an Position i in S)
(x ist auch Prafix von S)

s x|
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Beispiele
S = aabcaabxaaz
1(a)
0
0
3(aab)
1(a)
0
0
2(aa)
1(a)
0

Silke Trif3l: Bioinformatik fur Biophysiker, WS 2006/07

S = aaaaaa
5
4
3
2
1
S = baaaaa
0
0
0
0
0
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Linearer Stringmatching Algorithmus

= Annahme: Z-Boxen lassen sich in O(|S|) berechnen
Das zeigen wir spater

» Verwendung der Z-Boxen fur String Matching

S:=P|‘$||T; I ($71T 9
Ber echne Z- Boxen von S;
for i = |P+2 to |9

if (Z,(S)=|Pl) then
print Z(S); // Pin T at position i
end if;
end if;

= Komplexitat
Schleife wird m-Mal durchlaufen == O(m)
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Vorarbeiten

s Definition
Sei i > 1. Dann ist:

= r; der maximale Endpunkt aller Z-Boxen, die bei oder vor i
beginnen

= |, ist die Startposition der Z-Box, die bei r; endet
= Sprich: S[l..r;] ist die Z-Box, die Position i von S
enthéalt und am weitesten nach rechts reicht

\
acgg@g ......... .- .‘acggl ..... ‘acgtjacgbacg. .-

Z| l; i r
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Lineare Berechnung der Z; Werte

m Trick
Verwenden von bereits berechneten Z; zur Berechnung von
Z, (k=i
s Grundaufbau
Lineares Durchlaufen des Strings
Kontinuierliches Vorhalten der aktuellen Werte | und r
Grofie der Z-Box an Position i ergibt sich mit konstantem
Aufwand
» Induktive Erklarung
Induktionsanfang: Position k=2.
= Berechne Z,
= Wenn Z,> 0, setze r=r, und I=l,, sonst r=I=0
Induktionsschritt: Position k>2
= wir kennen r, | und fur alle z, j<k
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Z-Box Algorithmus, Fall 1

s Moglichkeit 1: k >r
D.h., dass es keine Z-Box gibt, die k enthéalt
Wir wissen nichts Uber den Bereich in S ab k

Dann gehen wir primitiv vor
= Berechne Z, durch Zeichen-fiir-Zeichen matching
= Wenn Z,>0: r=r, und I=I,

Beispiel Gegenbeispiel
k I kr
GQ:AGTTGCAG CTTTGCAG
0 0
1 0
0 5
? ?
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Z-Box Algorithmus, Fall 2

s Moglichkeit 2: k <=
Die Situation: Zy

Also
= Z-Box Z, ist Prafix von S
= Substring b=S[k..r] kommt auch an k'=k-I+1 von S vor
= Was wissen wir Gber diesen Substring? Natdrlich: Z,.

= D.h., dass S[k.. ] ist Prafix von S mit mindestens Lange
min(Z,, | b |)
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Z-Box Algorithmus, Fall 2.1

» Fallunterscheidung
Z, < |b]
Dann ist das Zeichen an k'+Z,. ein Mismatch bei der
Prafixverlangerung. Dann ist das Zeichen S(k+Z,.) der
gleiche Mismatch. Also
Z,=Z,.; r und | unverandert

S ,—/‘u’ﬂ‘ o
% k'] 1 klr
k' +7,,-1 k +7,-1
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Beispiel
S ’—/‘ o W o Bp
Zy K] 1 klr
k'+7,.,-1 k +7,.-1
= =1 =
JABCXYAHD, . . [ABCXYARD
0000
2
00..0
8
0000
?
R=]ABD|; k'=6; Z;=2<|B]|
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Z-Box Algorithmus, Fall 2.2

Z,. 3 b: Dann ist b ein Prafix von S
= ... dass sich vielleicht sogar verlangern lasst
= Wir wissen, dass S(|b]+1) = S(k'+|b])
= Wir wissen aber nichts Uber S(r+1) — dieses Zeichen wurde
noch nie betrachtet

Matche Substring S[r+1..] mit S[|b]+1..]
Sei der erste Mismatch an Position g
Dann: Z,=qg-k; r=g-1; wenn gtr+1: I=k

K T 1k r_’\
k' +7,,-1 N

SB(X
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Beispiel

S 1[F ] o [ 7
K’ T 1 kr

k'+z,,-1

0000
?

R=|AB|; k'=6; Z;=4>|R)
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Algorithmus
match Z,
set |,r;
for k =3 to |9
if k>r then
match Z,;
set r,l;
el se
k' = k-1+1;
b = r-k+1; /!l This is b
if Z.<b then
Z, = 7.,
el se
match S[r+1..] with S[b+1.. ] until q;
Z =09q-k; r :=0-1;
if gql=r+l then | := k;
end if;
end if;
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-
Aufgabe eclipse

= Exaktes Stringmatching mit dem Z-Box
Algorithmus

Implementiert den Z-Box Algorithmus
gebt die Position der exakten Matches an

= Aufgabe
Bestimmt die Zahl an Vergleichen, die ndtig war
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