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Již tradičně byly příspěvky rozděleny do několika sekcí – původní sekce

”
TEX a priatelia“ byla rozšířena na ”

TEX, R a ich priatelia“, v níž dominoval
neúnavný přispěvatel a organizátor Pavel Stříž. Významnou se stala sekce
věnující se IoT a otevřenému hardwaru a taktéž tradičně jsme měli možnost
naslouchat zajímavým příspěvkům sekce zabývající se Open GIS a Open
Data. Doprovodnou akcí byl workshop Missing Maps mapathon Žilina #14.
Přínosným byl také paralelní workshop Znázornenie a interpretácia dát

v marimo notebooku s charismatickým Michalem Kaukičem (předchozí hlavní
organizátor).
Příspěvky nezařazené do těchto témat pak tvořily vhodnou výplň, v níž

se začíná profilovat všudypřítomná umělá inteligence. V diskusi jsme se po-
koušeli alespoň částečně v tomto objemném tématu vymezit, jak AI ovlivňuje
výuku, softwarová řešení a další aspekty pedagogické a vědecké práce.
Účastníci měli možnost se potkat na neformálním posezení u výborného

guláše a pěnivého moku, ale nejen tam si mohli vyměnit spoustu zajímavých
informací, zkušeností a námětů.
Velký dík patří organizátorům celé akce – Aleši Kozubíkovi, Pavlu Střížovi,

Rudolfu Blaškovi, Miloslavu Ofúkanému i všem dalším, kteří přispěli ke zdár-
nému průběhu celé akce. Věřme, že příští OSSConf se podaří zorganizovat
podobně, přestože v realizačním týmu dojde ke změně – hlavní organizátor
Aleš Kozubík symbolicky předal žezlo Miroslavu Kvaššayovi.

Jiří Rybička
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Abstrakt: V příspěvku je pomocí fuzzy aritmetiky popsán vliv nepřesností
na stanovení lineární aproximace trendu a periodicity vývoje ekonomického
ukazatele vyjádřeného časovou řadou. Je prezentováno spojení základního
aparátu lineární regresní analýzy, fuzzy aritmetiky a jeho užití pro výpočty
odhadů fuzzy hodnot regresních koeficientů a fuzzy hodnot pozorované časové
řady.

Klíčová slova: časová řada, lineární regresní funkce, fuzzy časová řada, fuzzy
lineární regresní funkce, odhady.

Abstract: This paper describes using fuzzy arithmetic an influence of inac-
curacies to determine a linear approximation of trend and periodicity of an
economic indicator expressed by a time series. The combination of the basic
apparatus of linear regression analysis and fuzzy arithmetic is presented and
its use for the calculation of estimates of fuzzy values of regression coefficients
and fuzzy values of observed time series.

Keywords: time series, linear regression function, fuzzy time series, fuzzy
linear regression function, estimates.

1. Úvod

Motivací k tomuto příspěvku bylo získat odhady trendové a periodické složky
časové řady z expertních nebo statistických intervalových odhadů hodnot po-
zorované ekonomické veličiny (znaku, ukazatele), jejíž dynamiku vývoje tato
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Miloslav Ofúkaný uvádí sekci Open GIS/Open Data

Aleš Kozubík odměňuje symbolickým dárkem Michala Kaukiče
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časová řada popisuje, a to pomocí regresní analýzy a fuzzy aritmetiky. Důvo-
dem k fuzzy pojetí je skutečnost, že se v praxi obvykle hodnoty časových eko-
nomických indikátorů berou jako zcela přesné a nerespektuje se fakt, že jsou
nepřesné z důvodu působení např. inflace na cenu měnové jednotky, nepřes-
nosti měření apod. Závěry o aproximaci a predikci dané časové řady z těchto

”
nefuzzy“ hodnot proto nemusí odpovídat skutečnosti. Tento příspěvek je
rozšířením výsledků popsaných v [2] a [3], kde jde o vyjádření neurčitosti
pozorovaných hodnot pomocí intervalové analýzy. Nově získané výsledky po-
mocí fuzzy modelování jsou popsány v Oddílu 3 a 4 tohoto příspěvku.

2. Lineární regresní model časové řady

Známé pojmy a jejich vlastnosti uvedené v tomto oddílu je možno najít např.
v [1], [6], [7].

Časová řada je posloupnost reálných čísel x = (x1, . . . , xn), kde xi =
x(ti) je pozorovaná hodnota náhodné veličiny Xi v čase ti, ti < ti+1, i =
1, . . . , n− 1 a n > 2.

Lineární regresní funkce má tvar x(t) =
∑m

j=1 βjfj(t), kde reálné
funkce fj(t) reálné proměnné t neobsahují neznámé parametry a βj , j =
1, . . . ,m, jsou regresní koeficienty.

Lineární regresní model časové řady x = (x1, . . . , xn) je založen
na předpokladu, že hodnoty časové řady jsou hodnoty náhodných veličin
Xi =

∑m
j=1 βjfj(ti) + Ei, m < n. Pro jednoduchost předpokládáme, že

všechny náhodné veličiny Ei mají nulovou střední hodnotu, stejný rozptyl
a jsou nekorelované, i = 1, . . . , n.

Lineární regresní funkce x(t) =
∑m

j=1 βjfj(t) vyjadřuje obvykle trendovou
složku dané časové řady x = (x1, . . . , xn), ale může také současně zahrnovat
její periodickou složku.

Odhad hodnoty časové řady v čase t pomocí regresní analýzy je funkce
x̂(t) =

∑m
j=1 bjfj(t), kde bj , j = 1, . . . ,m, jsou odhady regresních koefi-

cientů βj .

Pro odhady použijeme tyto matice:

F =


f1(t1) f1(t2) · · · f1(tn)
...

...
. . .

...

fm(t1) fm(t2) · · · fm(tn)

=


f11 f12 · · · f1n
...

...
. . .

...

fm1 fm2 · · · fmn

,
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Zvaná přednáška Ondřeje Vencálka

Zvaná přednáška Slavka Fedorika
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G = FFᵀ =


∑n

i=1 f
2
1 (t1)

∑n
i=1 f1(ti)f2(ti) · · ·

∑n
i=1 f1(ti)fm(ti)

...
...

. . .
...∑n

i=1 fm(ti)f1(ti)
∑n

i=1 fm(ti)f2(ti) · · ·
∑n

i=1 f
2
m(ti)



=


g11 g12 · · · g1m
...

...
. . .

...

gm1 gm2 · · · gmm

 ,

g = Fxᵀ =


∑n

i=1 f1(ti)x(ti)
...∑n

i=1 fm(ti)x(ti)

 =


g1
...

gm

 ,

G−1 =


g11 g12 · · · g1m

...
...
. . .

...

gm1 gm2 · · · gmm

, f(t) =


f1(t)
...

fm(t)

, b =


b1
...

bm

,

kde horní index ᵀ značí transponovanou matici.
Dále předpokládáme, že matice F má hodnost m, takže matice G je re-

gulární a inverzní matice G−1 existuje. Následující odhady jsou získány tzv.
metodou nejmenších čtverců.
Odhady regresních koeficientů bj , j = 1, . . . ,m, jsou řešením soustavy

normálních rovnic Gb = g, takže

b = G−1g = G−1Fxᵀ

a vidíme, že odhady bj , j = 1, . . . ,m, jsou lineárními funkcemi hodnot
xi = x(ti) pozorované časové řady. Použitím uvedených matic dostaneme
po úpravách bj =

∑n
i=1 cjixi, kde pro j = 1, . . . ,m je cji =

∑m
k=1 g

jkfki.
Odhad hodnoty časové řady v čase t je

x̂(t) = fᵀ(t)b = fᵀ(t)G−1g = fᵀ(t)G−1Fxᵀ.

Tento odhad je zřejmě lineární funkcí hodnot pozorované časové řady
x = (x1, . . . , xn). Po úpravách dostaneme

x̂(t) =
n∑

i=1

ai(t)xi,
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ZPRÁVA O KONFERENCI OSSCONF 2024

REPORT ON THE OSSCONF 2024 CONFERENCE

Jiří Rybička
E-mail : rybicka@mendelu.cz

OSSConf 2024

S radostí a určitým očekáváním jsem přijel do Žiliny, abych se účastnil 12.
ročníku konference Otvorený softvér vo výuke, výskumu a IT riešeniach. Ten-
tokrát jsme se scházeli po pětileté přestávce způsobené různými okolnostmi,
o to raději jsem se potkal se

”
starými známými“ i novými tvářemi.

Podobně jako v minulých letech se organizátoři snažili, aby konference
byla přístupná všem – bez vložného, s minimálními náklady na sborník
a ostatní výdaje. O to srdečnější a

”
domáčtější“ je atmosféra konference.

Zvané přednášky byly tři a všechny zaujaly přítomné posluchače. První
na řadě byla Sudoku s překryvy (Pavel Stříž), druhá pak Vizualizace dat
o úmrtnosti v Anglii pomocí softwaru R a interpretace srovnání měr úmrt-
nosti u očkovaných a neočkovaných proti onemocnění COVID-19 (Ondřej
Vencálek) a v posledním dnu pak třetí – Ansible: Automatizácia správy sys-
témov a softvéru (Slavko Fedorik).

Aleš Kozubík uvádí zvanou přednášku Pavla Stříže
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kde pro i = 1, . . . , n je

ai(t) = fᵀ(t)G−1F =
m∑
j=1

fj(t)
m∑

k=1

gjkfki =
m∑
j=1

cjifj(t).

3. Fuzzy čísla – základní pojmy a vlastnosti

Modelování nepřesných hodnot reálných čísel pomocí fuzzy množin [4] a [5],
tj. jejich fuzzifikace, vychází z následujících pojmů.
Fuzzy množina x˜ = (µx˜,R) se nazývá (reálné) fuzzy číslo, jestliže tatofuzzy množina je konvexní a normální, a funkce příslušnosti µx˜ : R → [0; 1]

je po částech spojitá. Jestliže existuje právě jedno číslo x ∈ R takové, že
µx˜(x) = 1, pak x je hlavní hodnota fuzzy čísla x˜. Je-li funkce příslušnosti
µx˜ spojitá, je x˜ spojité fuzzy číslo. Množinu všech fuzzy čísel na R značíme<. Klademe x = {x} pro ∀x ∈ R, takže každé reálné číslo x je také fuzzy
číslo. Podobně jako reálné fuzzy číslo definujeme celé fuzzy číslo apod.
Unární a binární operace s reálnými čísly fuzzifikujeme, tj. zavádíme

rozšířené unární a binární operace s fuzzy čísly pomocí tzv. Zadehova
principu rozšíření.
Jestliže ϕ(x) je unární operace na R, pak rozšířená unární operace

ϕ(x˜) na < je fuzzy množina y˜ s funkcí příslušnosti
µy˜(y) = sup

x
ϕ(x)=y

µx˜(x).
Speciálně pro bijekci ϕ(x) je µy˜(y) = µx˜ (ϕ−1(y)

)
.

Jestliže je x ? y binární operace na R, pak rozšířená binární operace
x˜©? y˜ na < je fuzzy množina z˜ s funkcí příslušnosti

µz˜(z) = sup
x,y

x?y=z

{
µx˜(x), µy˜(y)

}
.

Jestliže ? je binární operace na R, pak v < platí:

(a) ? komutativní ⇒ ©? komutativní,
(b) ? asociativní ⇒ ©? asociativní.

Rozšířené aritmetické operace ⊕,⊗,	,� s fuzzy čísly mají řadu analogic-
kých vlastností jako aritmetické operace +, ·,−, / včetně jejich priorit. Pro
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Kapitola 8: More Advanced Topics. Kapitola zmiňuje těžké úlohy dy-
namického programování, průtoky sítí, ale také úlohy kategorie NP-úplné.
Poslední podkapitola se věnuje rozložení těžkých úloh na menší, z pohledu
algoritmů na samostatně řešitelné.
Kapitola 9: Rare Topics. Vůči dřívějším vydáním této knihy zbrusu nová

kapitola. Zmiňuje atypické a speciální úlohy. Došlo i na Billa Gatese, neb jeho
jediný odborný článek spadá k úloze Pancake Sorting, viz str. 551–553. Zau-
jala mě kapitola 9.30, tedy konstrukční úlohy: vytvoření magického čtverce
pro velké n, podobně jako úloha rozmístění N královen na šachovnici. Za
zvláštní pozornost stojí úlohy interaktivní s elektronickým systémem (kapi-
tola 9.31), setkal jsem se s tím u úloh na bioinformatických soutěžích.
Za velmi důležitou kapitolu považuji na str. 590 tu poslední (9.34 Chapter

Notes), tedy co autoři chtěli v knize mít, ale nestihli to. To lze považovat za
inspiraci k dalšímu studiu nad rámec této knihy.
Ze zajímavých knižních projektů, vhodné jako studijní pokračování pro

adepty soutěžního programování, bych rád zmínil:

• Antti Laaksonen: Guide to Competitive Programming, Springer, 2017.
Web: https://cses.fi/problemset/.

• Jörg Arndt: Matters Computational. Ideas, Algorithms, Source Code
(alias fxtbook), 2010. Web: https://www.jjj.de/fxt.

• Joseph O’Rourke: Computational Geometry in C, Cambridge Univer-
sity Press, 2nd edition, 1998.
Web: https://www.science.smith.edu/~jorourke.

Každá z knih obsahuje seznam zdrojů, rejstřík i medailónky tvůrců algo-
ritmů. Je vysázena v TEXu. Kniha se nedá číst jako román, ale neměla by
chybět v (e-)knihovničce programátora jako užitečná referenční příručka.
Našince určitě potěší zmínění Vojtěcha Jarníka (byť tedy „ěÿ je špatně

vysázené jako „êÿ) v první knize na str. 217 a 222, a na Michala Foriška,
viz zdroje [16] a [17] na str. 274 první knihy a [15] na str. 591 druhé knihy.
Václav Chvátal nesměl chybět, viz druhá kniha, str. 282, Art Gallery Problem.
Kdysi jsem mu psal email kolem jeho příručky k LATEXu, krásná vzpomínka.
Na počest Vojtěcha Jarníka zmiňuji ukázku animace ze str. 218 první knihy.

4.3. MINIMUM SPANNING TREE (MST) c� Steven, Felix, Suhendry

Figure 4.11: Animation of Prim’s Algorithm for the same graph as in Figure 4.9—left

Figure 4.11 shows partial execution of Prim’s algorithm on the same graph shown in Figure
4.9—left. Please compare it with Figure 4.10 to study the similarities and di↵erences between
Kruskal’s and Prim’s algorithms.

Understanding (partial) sequence of static pictures maybe a bit challenging. Therefore,
we have provided the animation of both Kruskal’s and Prim’s algorithms in VisuAlgo. Use
it to further strengthen your understanding of these two MST algorithms either by using our
sample graphs or by providing your own input graph (undirected weighted graph) and then
see the selected MST algorithm (either Kruskal’s or Prim’s) being animated live on that
particular input graph. The URL for the various MST algorithms and source code example
are shown below.

Visualization: https://visualgo.net/en/mst

Source code: ch4/mst/prim.cpp|java|py|ml

4.3.4 Other Applications

Variants of basic MST problem are interesting. In this section, we will explore some of them.

Figure 4.12: From left to right: MST, ‘Maximum’ ST, ‘Minimum’ SS, MS ‘Forest’

Maximum Spanning Tree

This is a simple variant where we want the Maximum instead of the Minimum Spanning
Tree (ST), e.g., UVa 01234 - RACING (note that this problem is written in such a way that
it does not look like an MST problem). In Figure 4.12—B, we see an example of a Maximum
ST. Compare it with the corresponding MST (Figure 4.12—A).

The solution for this variant is very simple. For Kruskal’s algorithm, we simply sort
the edges based on non-increasing weight. For Prim’s algorithm, we simply order the edges
using max priority queue. Or, we can insert negative edge weights to reverse the order.

218

26

Informační bulletin České statistické společnosti, 3/2024

realizaci rozšířených operací ⊕,⊗,	,� pomocí α−řezů spojitých fuzzy čí-
sel lze použít tzv. intervalovou aritmetiku [3]. Při fuzzifikaci

”
klasických“

číselných matematických modelů vytvářením adekvátních fuzzy modelů se
používají vybrané třídy expertně stanovených fuzzy čísel. Dostatečně flexi-
bilním typem fuzzy čísel s ohraničeným nosičem a jednoprvkovým jádrem,
tj. hlavní hodnotou, jsou pro naše účely spojitá fuzzy čísla definovaná násle-
dujícím způsobem.

Nechť Λ : [0; 1] → [0; 1] je spojitá rostoucí funkce taková, že Λ(0) = 0
a Λ(1) = 1. Λ−fuzzy číslem x˜ = (xl, xm, xr)Λ, kde xl, xm, xr ∈ R a xl <
xm < xr, rozumíme fuzzy číslo s funkcí příslušnosti

µx˜(x) =


Λ

(
x− xl

xm − xl

)
, x ∈ [xl, xm] ,

Λ

(
xr − x

xr − xm

)
, x ∈ [xm, xr] ,

0, jinde.

Funkce Λ se nazývá generátor fuzzy čísla x˜ = (xl, xm, xr)Λ a interval
(xl, xr) je nosič tohoto fuzzy čísla. Platí:

1. Jestliže x˜ = (xl, xm, xr)Λ a c ∈ R, pak rozšířený násobek

cx˜ =


(cxl, cxm, cxr)Λ, když c > 0,

(cxr, cxm, cxl)Λ, když c < 0,

0, když c = 0.

2. Jestliže x˜ = (xl, xm, xr)Λ a y˜ = (yl, ym, yr)Λ, pak rozšířený součet

x˜⊕ y˜ = (xl + yl, xm + ym, xr + yr)Λ .

3. Jestliže x˜i = (xl, xm, xr)Λ a ai ∈ R, i = 1, . . . , n, pak rozšířená line-
ární kombinace

7
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Kapitola 1: Introduction. Obsahuje tipy a základní praktiky soutěž-
ního programování, které se liší od běžného programování, např. načtení
všech STL knihoven C++ místo vybraných (bits/stdc++.h), užívání zkra-
tek a konstant a též using namespace std;.

Kapitola 2: Data Structures and Libraries. Kapitola představuje line-
ární a nelineární datové struktury. Velká část kapitoly se věnuje binárním
rozhodovacím stromům – Self-balancing Binary Search Tree (AVL, RB).
U C++ se zde poprvé setkáváme s načtením struktur mimo základní STL
(bits/extc++.h). Co mě trochu zaskočilo, že podrobně komentují vlastní
datové struktury v tak brzké fázi knihy.

Kapitola 3: Problem Solving Paradigms. Tato kapitola uvádí základní
strategie řešení úloh: Complete Search, Divide and Conquer, Greedy Appro-
ach a Dynamic Programming.

Kapitola 4: Graph. Kapitola je úvod do teorie grafů, byť tedy rozsáhlá.
Zaujalo mě užití upravené verze Dijkstrova algoritmu a převedení úlohy mincí
(Coin-Change) na hledání nejkratších cest v orientovaném acyklickém grafu
(zkr. DAG), viz str. 253 a 254. Zde je grafická ukázka.

CHAPTER 4. GRAPH c� Steven, Felix, Suhendry

ii dp(int cur, int t_left) { // returns a pair
if (t_left < 0) return {INF, INF}; // invalid state, prune
if (cur == n-1) return {0, 0}; // at market
if (memo[cur][t_left] != {-1, -1}) return memo[cur][t_left];
ii ans = {INF, INF};
for (int X = 0; X < n; ++X)

if (cur != X) { // go to another city
auto &[tollpaid, timeneeded] = dp(X, t_left-travelTime[cur][X]);
if (tollpaid+toll[cur][X] < ans.first) { // pick the min cost

ans.first = tollpaid+toll[cur][X];
ans.second = timeneeded+travelTime[cur][X];

}
}

return memo[cur][t_left] = ans; // store the answer
}

Section 3.5—Revisited

Here, we want to re-highlight to the readers the strong linkage between DP techniques shown
in Section 3.5 and algorithms on DAG. Notice that all programming exercises about short-
est/longest/counting paths on/in DAG (or on general graph that is converted to DAG by
some graph modeling/transformation) can also be classified under DP category. Often when
we have a problem with DP solution that ‘minimizes this’, ‘maximizes that’, or ‘counts some-
thing’, that DP solution actually computes the shortest, the longest, or count the number
of paths on/in the (usually implicit) DP recurrence DAG of that problem, respectively.

Figure 4.33: Coin-Change as Shortest Paths on DAG

We now invite the readers to revisit some DP problems that we have seen earlier in Section
3.5 with this likely new viewpoint (viewing DP as algorithms on DAG is not commonly
found in other Computer Science textbooks as of year 2020). As a start, we revisit the
classic Coin-Change problem. Figure 4.33 shows the same test case used in example 1 of
Coin-Change subsection in Section 3.5.2. There are n = 2 coin denominations: {1, 5}.
The target amount is V = 10. We can model each vertex as the current value. Each vertex
v has n = 2 unweighted edges that goes to vertex v-1 and v-5 in this test case, unless if it
causes the index to go negative. Notice that the graph is a DAG and some states (highlighted
with dotted circles) are overlapping (have more than one incoming edges). Now, we can solve
this problem by finding the shortest path on this DAG from source V = 10 to target V = 0.
The easiest topological order is to process the vertices in reverse sorted order, i.e., {10, 9, 8,
. . . , 1, 0} is a valid topological order. We can definitely use the O(V +E) shortest paths on
DAG solution. However, since the graph is unweighted, we can also use the O(V +E) BFS
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V poznámce pod čarou je odkaz na článek jednoho z autorů, kde pracoval
s velkými grafy se 411 milióny vrcholů a 31 miliardami hran.

Kapitola 5: Mathematics. Tato kapitola se hlouběji zabývá úlohami ma-
tematiky (teorie čísel, práce s maticemi), kombinatoriky a pravděpodob-
nosti. Jsou zde zmíněné odkazy na https://projecteuler.net a https:
//brilliant.org, které obsahují nespočet úloh se zaměřením na matema-
tiku. Speciálně na první projekt je stále častěji odkazováno v souvislosti se
zajímavými úlohami.

Kapitola 6: String Processing. Práce s textovými řetězci je náplní této
kapitoly. Na str. 364 zmiňují algoritmy, které v knize nemají, ale považují je
za důležité.

Kapitola 7: (Computational) Geometry. Kapitola se zaměřuje na geo-
metrii 0D až 3D, s tím, že pro 3D je úloh nejméně, jak na soutěžích ne-
bývají typické. Autoři zmiňují, že adaptovali algoritmy ze serveru https:
//shygypsy.com/tools/.
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n∑
i=1

ai˜xi =

 n∑
i=1
ai>0

aixil +
n∑
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aixir,
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2
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2
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)
,
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2
xil
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|ai|
xir − xil

2

)
Λ
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4. Fuzzy lineární regresní model fuzzy časové řady

Jestliže místo náhodných hodnot xi = x(ti) časové řady x = (x1, . . . , xn)
uvažujeme fuzzy hodnoty x˜i, tj. fuzzy čísla, jejichž nosiče obsahují xi, i =
1, . . . , n, dostaneme fuzzy časovou řadu x˜ = (x˜1, . . . , x˜n). Původní časovouřadu pozorovaných hodnot xi při praktických aplikacích fuzzifikujeme tak, že
tyto hodnoty nahradíme fuzzy čísly x˜i a to obvykle expertně.Fuzzy lineární regresní funkce má tvar

x˜(t) =
m∑
j=1

β˜jfj(t),
kde funkce fj(t) neobsahují neznámé parametry a β˜j , j = 1, . . . ,m, jsou
fuzzy regresní koeficienty.
Fuzzy lineární regresní model fuzzy časové řady x˜ =

(
x˜1, . . . , x˜n)je založený na předpokladu, že hodnoty fuzzy časové řady jsou fuzzy náhodné

veličiny stejně jako v
”
nefuzzy“ případě.

Spojením výsledků z Oddílů 2 a 3 získáme snadno následující fuzzy od-
hady.
Odhad fuzzy regresního koeficientu β˜j , j = 1, . . . ,m, je fuzzy číslo

b˜j =
n∑

i=1

cjix˜i,
8
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RECENZE KNIHY:
COMPETITIVE PROGRAMMING 4

BOOK REVIEW:
COMPETITIVE PROGRAMMING 4

Pavel Stříž
E-mail : pavel@striz.cz

Steven Halim, Felix Halim, Suhendry Effendy: Competitive Programming 4,
Book 1 (xxx + 1–299 pp., tedy 329 stran PDF), Book 2 (viii + 273–616 pp.,
tedy 352 stran PDF).

Motto knihy, repeat for a lifetime:
Study; Practice; Rehearse; Dress Rehearse; Perform.

Knih k soutěžnímu programování najdeme řadu, všechny hezké (souhrn
viz str. 50 první knihy), zde zmíněná kniha patří k nejnovějším. Nepoužívá
pseudo-algoritmy, až na výjimky, ale ukazuje přímá řešení. Obsahuje komen-
tované příklady, neřešené příklady s řešením na konci kapitol a také těžší
příklady bez řešení, uváděné s hvězdičkou.
Cílem knihy je připravit na dva typy soutěží, IOI (The International

Olympiad in Informatics, https://ioinformatics.org), to je spíš náplní
první knihy a ICPC (The International Collegiate Programming Contest,
https://icpc.global), to je rozšiřující náplní druhé knihy. První soutěž je
do 18 let, pro jednotlivce, druhá soutěž je pro týmy vysokoškoláků. Co mě
zaujalo, že na IOI opouští Pascal, ale i C. To mi u C přijde divné.
Kniha se odkazuje na zadání na serverech UVa (nově Online Judge; https:

//uhunt.onlinejudge.org/) a Kattis (https://open.kattis.com). Příkla-
dy obsahují Entry level, tedy doporučený první příklad kategorie;Must try * ,
tedy takové, které by si čtenář měl zkusit a pak ostatní doporučené příklady,
řekněme bonusové. Autoři dohromady vyřešili 3458 úloh z těchto serverů,
a tipy, jak je vyřešit, zveřejnili na https://cpbook.net/methodstosolve.
Řešené příklady, častokrát pro 4 programovací jazyky, lze nalézt na Git-

Hubu jednoho z autorů (https://github.com/stevenhalim/cpbook-code),
jazyky jsou C++, Python, Java a OCaml. Co mě tolik nepřekvapilo je, že na
soutěžích ubývá příkladů s velkými čísly.
Podpůrné stránky knih jsou https://cpbook.net a na vizualizaci algo-

ritmů připravili server https://visualgo.net.

Velmi stručně představím jednotlivé kapitoly.
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kde cji =
∑m

k=1 g
jkfkl.

Odhad fuzzy hodnoty fuzzy časové řady v čase t je fuzzy číslo

x̂˜(t) =
m∑
j=1

b˜jfj(t) =
n∑

i=1

ai(t)x˜i,
kde pro i = 1, . . . , n je ai(t) =

∑m
j=1 cjifj(t).

Poznamenejme, že uvedené fuzzy odhady jsou sice
”
bodové“, ale mají

charakter intervalových odhadů podobně jako při aplikaci lineárních stochas-
tických regresních modelů.
Jestliže všechny nosiče fuzzy čísel x˜i jsou ohraničené intervaly, pak jetaké nosič odhadu fuzzy hodnoty x̂˜(t) ohraničený interval a jeho délka jetzv. šířka δ(t) odhadu fuzzy hodnoty fuzzy časové řady v čase t. Pro fuzzy

hodnoty x˜i = (xil, xim, xir)Λ pozorované časové řady je

δ(t) =
n∑

i=1

ai(t) sgn (ai(t)) (xir − xil).

Fuzzifikaci pozorované časové řady x = (x1, . . . , xn) provádíme ve dvou
krocích:

1. Zvolíme expertně tvar funkce příslušnosti Λ−fuzzy čísel x˜i = (xil, xim,
xir)Λ pro fuzzifikaci hodnot xi časové řady výběrem vhodného generá-
toru Λ pro i = 1, . . . , n.

2. Určíme hlavní hodnoty Λ−fuzzy čísel tak, že položíme xim = xi a ex-
pertně stanovíme krajní body nosičů xil, xir Λ−fuzzy čísel x˜i = (xil,
xim, xir)Λ pro i = 1, . . . , n.

5. Příklad užití fuzzy lineárního regresního modelu

Pro jednoduchost ilustrujeme předcházející výsledky na
”
školním“ příkladu

neperiodické časové řady s lineárním trendem. V tomto případě má regresní
funkce tvar

x(t) = β1 + β2t,

takže m = 2, f1(t) = 1 a f2(t) = t. Pro fuzzifikaci časové řady používáme
bez újmy na obecnosti nejčastěji aplikovaná trojúhelníková fuzzy čísla

9
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nejlepší soutěžní programátor), aby si užil hezkou knihu a „trochuÿ toho
programování.
Kniha obsahuje hezké ilustrace, rozšiřující seznam zdrojů a našince po-

těší, že mezi zdroji na obrázky v druhém svazku, úplně poslední strana, za-
hlédne jméno Katka Nemčoková, její fotka je na str. 34 vpravo. Byla to při
čtení podobná radost, jako zaslechnout češtinu v seriálu Stargate Atlantis
(spinoff slavného seriálu Stargate CG). Nesmím opomenout zmínku na Toma
Stopparda, str. 92, rodáka ze Zlína, byť rodina emigrovala do Anglie v jeho
útlém věku. Ještě jsem si poznačil jedno jméno, moment, ano, samozřejmě,
Mendelovy zákony na str. 215 prvního svazku. Snad jsem nikoho dalšího ne-
opomenul.
Poznámka závěrem. U této knihy, ale i obecně, jsem si říkal, že číslo strany

by bylo lepší mít v záhlaví než v zápatí. Když totiž rychle procházíte PDF
a máte náhled na stranu v zobrazení větším než je obrazovka, tak vidíte
záhlaví, zápatí nikoliv. Možná tip pro bulletin? Tam to máme stejně. Byť to
je jistý standard (ještě z historických dob) tištěných knih, ale tam je de facto
jedno, jestli se díváte při rychlém listování na horní či spodní roh stránky.
Hezké bádání a sny v {A,C,G,T}! Poslední sazební ukázka je ze str. 185

prvního svazku.

H O W D O W E S E Q U E N C E A N T I B I O T I C S ?

all occurrences of T with U. The resulting strand of RNA is translated into an amino
acid sequence as follows. During translation, the RNA strand is partitioned into non-
overlapping 3-mers called codons. Then, each codon is converted into one of 20 amino
acids via the genetic code; the resulting sequence can be represented as an amino
acid string over a 20-letter alphabet. As illustrated in Figure 4.1, each of the 64 RNA
codons encodes its own amino acid (some codons encode the same amino acid), with
the exception of three stop codons that do not translate into amino acids and serve to
halt translation (see DETOUR: Discovery of Codons). For example, the DNA string PAGEPAGE 216216
TATACGAAA transcribes into the RNA string UAUACGAAA, which in turn translates into, which in turn translates into
the amino acid string YTK.

FIGURE 4.1 The genetic code describes the translation of an RNA 3-mer (codon) into
one of 20 amino acids. The first three circles, moving from the inside out, represent
the first, second, and third nucleotides of a codon. The fourth, fifth, and sixth circles
define the translated amino acid in three ways: the amino acid’s full name, its 3-letter
abbreviation, and its single-letter abbreviation. Three of the 64 total RNA codons are
stop codons, which halt translation.

185
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x˜ = (xl, xm, xr)Λ, jejichž generátor je Λ(x) = x, takže mají funkci příslušnosti

µx˜(x) =


x− xl

xm − xl
, x ∈ [xl, xm] ,

xr − x

xr − xm
, x ∈ [xm, xr] ,

0, jinde.

Graf funkce příslušnosti trojúhelníkového fuzzy čísla je na Obrázku 1.

Obrázek 1: Graf funkce příslušnosti trojúhelníkového fuzzy čísla.

Zadání původní časové řady x = (x1, . . . , xn) a fuzzy časové řady x˜ =
(x˜1, . . . , x˜n) po expertní fuzzifikaci nahrazením hodnot xi = x(ti) fuzzy čísly
x˜i = (xil, xim, xir)Λ, kde klademe xim = xi, je pro n = 4 v Tabulce 1.
Jednoduchým výpočtem pomocí vzorců z Oddílů 2 a 4 dostaneme odhady

fuzzy regresních koeficientů β˜1, β˜2 :

b˜1 = (b1l, b1m, b1r)Λ = (0; 1,35; 2,125)Λ,

b˜2 = (b2l, b2m, b2r)Λ = (−0,125; 0,24; 0,725)Λ.

Odhady hodnot fuzzy časové řady x˜i = (xil, xim, xir)Λ a odhady hodnot
x̂˜(t) ve zvolených časech t jsou v Tabulce 2. Graf

• nosičů (svislé tečkované čáry) fuzzy časové řady x˜i = (xil, xim, xir)Λ,
• hranic nosičů a hlavních hodnot (spojité čáry) odhadů hodnot fuzzy
časové řady,

10
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Kapitola 11: Was T. rex Just a Big Chicken?

Computational Proteomics. Kapitola uvozuje práci s identifikací a výpočty
kolem spekter peptidů. Přečíst kapitolu není těžké, ale naprogramovat vý-
zvy a neztratit se v nich, to už těžké je. Na závěr ze světa sazby jsem si
pro vás opět vybral jednu textovou ze str. 237, jedná se opět o jistý výsle-
dek (seskládání peptidů u inzulínu, výsledkem je sekvence aminokyseliny, viz
práce Fredericka Sangera) a dvě grafické ze str. 270 (dvě modifikace jednoho
peptidu) a 243 (DAG; orientovaný acyklický graf).WA S T. R E X J U S T A B I G C H I C K E N ?

GIVEECCA
GIVEECCASV
GIVEECCASVC
GIVEECCASVCSL
GIVEECCASVCSLY

SLYELEDYC
ELEDY
ELEDYCD
LEDYCD
EDYCD

FVDEHLCG
FVDEHLCGSHL

HLCGSHL
SHLVEA

VEALY
YLVCG
LVCGERGF
LVCGERGFF

GFFYTPK
YTPKA

GIVECCASVCSLYELEDYCDFVDEHLCGSHLVEALYLVCGERGFFFYTPKA

FIGURE 11.1 The peptide assembly that Frederick Sanger used to determine the amino
acid sequence of insulin.

process of confirming that a peptide from a known proteome is present in a sample is
called peptide identification. But how could we form a T. rex proteome?

Although peptide identification dominates modern proteomics studies, the pro-
teomes of many species, including extinct species like T. rex, remain unknown. In
this case, biologists rely on de novo peptide sequencing, or inferring the amino acid
sequence of a peptide without relying on a proteome, and so this is where we will begin.

Decoding an Ideal Spectrum

You may be experiencing déjà vu, since we already discussed cyclic peptide sequencing
in Chapter 4. So we will first remind you of the basics of mass spectrometry, with an
emphasis on its application to linear peptide sequencing.

Given a large number of identical copies of a peptide in a sample — which will
typically contain millions of cells — a mass spectrometer breaks each copy into two
smaller fragments, where different copies of the same peptide may break differently. For
example, one copy of REDCA may break into RE and DCA, and another may break into
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FIGURE 11.19 (Top) Two paths in SOUTHEAST(14, 13) formed by the modifications
XY+2YZ-3X and X-1YY-2ZX+2 of XYYZX, where X, Y, and Z have respective masses
2, 3, and 4. Diagonal edges are solid, whereas non-diagonal edges are dashed. The
indices of darker rows in the graph correspond to occurrences of 1 in the peptide vector
of XYYZX. The darker nodes in this graph form the PSM graph. (Bottom) Another
representation of the PSM graph obtained by removing the light nodes from the graph
above.
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WA S T. R E X J U S T A B I G C H I C K E N ?

EXERCISE BREAK: REDCA is one possible peptide that explains some but not
all of the masses in the spectrum shown in Figure 11.6, which has false and
missing masses. Can you find another peptide that explains even more masses in
this spectrum?

0 71 103 285 250 174 170 156 142 113 289 403 574 503 432 413 
A

C

I/L A G D D R

A

R V

C

A

F

H

F

E
K/Q

FY

N
D

400 

C

FIGURE 11.6 The DAG GRAPH(Spectrum) constructed from Spectrum = {0, 71, 103,
113, 142, 156, 170, 174, 250, 285, 289, 400, 403, 413, 432, 503, 574} with one
missing mass (418) and eight false masses (shown in green) compared to the ideal
spectrum of REDCA.

The issue of false and missing masses is only one of the many complications in mass
spectrometry. When a mass spectrometer breaks a peptide, small parts of the resulting
fragments may be lost, thus lowering their mass. For example, when breaking REDCA
into RE and DCA, RE might lose a water molecule (H2O) of mass 1 + 1 + 16 = 18,
and DCA might lose an ammonia molecule (NH3) of mass 1 + 1 + 1 + 14 = 17. The
respective integer masses of the resulting fragments will be equal to MASS(RE)� 18
and MASS(DCA)� 17.

Because of the many practical complications of mass spectrometry, we will need to
make some simplifying assumptions in order to move toward a computational problem
modeling peptide sequencing. Instead of trying to account for the great variety of
different fragmentation patterns when reconstructing a peptide, we will treat them
as noise. We will also assume that all peaks have charge +1 and that the spectra are
discretized (i.e., that all masses are integers).
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Závěr každé kapitoly je jisté slovní shrnutí zdrojů a vývoj v dané oblasti.

Pokud jste víc matematici a statistici než „bioÿ, kniha nabízí nespočet
úloh, zvlášť u kapitol 10 a 11 se protáčí panenky. Pokud jste víc programátoři,
tak vězte, že biologické úlohy jsou převedeny na zadání zpracování textu, a to
už bude vaše doména. Pokud nejste (ještě) ani jedno ze zmíněných, zkuste si
pár úloh jen tak, pro zábavu z řešení stylu „Heuréka, ono mně to vyšlo!ÿ či
si knihami prolistujte, pro inspiraci z hezky vysázené knihy.

Kniha tiše nabízí možnost si úlohy vyzkoušet v libovolném programovacím
jazyce. To ale nevylučuje užití hotových programů či knihoven, např. v R,
resp. s pomocí BioConductoru. Věřím tomu a ověřil jsem si to, že na mnoha
místech to jde, ale jádro knihy k tomu nesměřuje. Myslím si však, že člověk
nemusí být zrovna druhý Donald E. Knuth (TAOCP), John Carmack (Doom,
Wolfstein 3D), Linus Torvald (Linux, Git), Dennis Ritchie (C), Steven Halim
(kniha Competitive Programming), či Gennady Korotkevich (v současnosti
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Tabulka 1: Hodnoty původní a fuzzifikované časové řady.

i ti xi xil xim xir

1 1 1,7 0,75 1,7 2,00

2 2 1,7 1,25 1,7 2,00

3 3 2,0 1,50 2,0 2,50

4 4 2,4 1,75 2,4 2,75

Tabulka 2: Hodnoty fuzzy časové řady a jejich odhady v čase t.

i t xil xim xir x̂il x̂im x̂ir

1 1 0,75 1,7 2,00 0,6250 1,59 2,1000

2 2 1,25 1,7 2,00 1,1500 1,83 2,1750

3 3 1,50 2,0 2,50 1,4750 2,07 2,4500

4 4 1,75 2,4 2,75 1,5500 2,31 2,9750

--- 0,5 --- --- --- 0,3125 1,47 2,1125

--- 1,5 --- --- --- 0,9375 1,71 2,0875

--- 2,5 --- --- --- 1,3125 1,95 2,3125

--- 3,5 --- --- --- 1,5750 2,19 2,6500

--- 4,5 --- --- --- 1,5250 2,43 3,3000

• vybraných nosičů a hlavních hodnot odhadů (svislé plné čáry) z Ta-
bulky 2 pro t = 0,5; 1,5; 2,5; 3,5; 4,5,

je na Obrázku 2.
Na Obrázku 3 je 3D graf odhadu fuzzy regresní přímky (trendu), zadané

fuzzy časové řady a odhadů fuzzy hodnot fuzzy časové řady vzhledem k funkci
příslušnosti.
Ze získaných výsledků je zřejmé, že odhady fuzzy regresních koeficientů

a odhad (vyrovnání, aproximace) fuzzy hodnot fuzzy časové řady respek-
tují nepřesné hodnoty pozorované časové řady. V daném příkladu ale nosič
odhadu fuzzy regresního koeficientu β2 obsahuje záporné i kladné hodnoty,
takže daná časová řada může mít klesající anebo naopak rostoucí trend. Od-
hady pozorovaných fuzzy hodnot (svislé úsečky) časové řady dané pásmem
mezi dolní a horní lomenou čarou na Obrázku 2 i na Obrázku 3 totiž obsahují
všechny možné přímky vyjadřující trend této řady.

11
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Kapitola 9: How Do We Locate Disease-Causing Mutations?
Combinatorial Pattern Matching. Kapitola uvádí do datových struktur a je-
jich rychlé prohledávání: trie, suffix trie, suffix tree, suffix array. Velká část
kapitoly je věnována transformaci Burrows-Wheeler a její inverzi. Pokud si
to již někdo zkoušel naprogramovat, tuší, že už jde v knize do tuhého. Na
ukázku hezké sazby jsem vybral SuffixTree ze str. 168.
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FIGURE 9.22 SUFFIXTREE("panama#bananas$"), constructed for Text1 = "panama"
and Text2 = "bananas". Leaves corresponding to suffixes starting in "panama#" are
colored blue; leaves corresponding to suffixes starting in "bananas$" are colored red.
Every string of symbols spelled from the root to a purple node corresponds to a substring
shared by Text1 and Text2.

The previous two exercises imply that in order to find the longest shared substring
between Text1 and Text2, we need to examine all purple nodes as well as the strings
spelled by paths leading to the purple nodes. A longest such string yields a solution to
the Longest Shared Substring Problem.

TREECOLORING, which is illustrated in Figure 9.23, colors the nodes of a suffix tree
from the leaves upward. This algorithm assumes that the leaves of the suffix tree have
been labeled "blue" or "red" and all other nodes have been labeled "gray". A node in
a tree is called ripe if it is gray but has no gray children.

TREECOLORING(ColoredTree)
while ColoredTree has ripe nodes

for each ripe node v in ColoredTree
if there exist differently colored children of v

COLOR(v) "purple"

else
COLOR(v) color of all children of v

return ColoredTree
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Kapitola 10: Why Have Biologists Still Not Developed an HIV
Vaccine?
Hidden Markov Models. Skryté Markovovské řetězce v plné síle plus Baum-
Welch Learning. Za sazbu jsem nevěděl, co vybrat dřív, jestli barevné vzorce
či reprezentaci HMM. Vybral jsem jednu textovou ukázku (změny v čase
u proteinu gp120 u pacienta s HIV) ze str. 180 a jednu grafickou HMM ze
str. 207 s volenou nejpravděpodobnější cestou k danému problému.
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VKKLGEQFR-NKTIIFNQPSGGDLEIVMHSFNCGGEFFYCNTTQLFN----------NSTES------DTITL
VKKLGEQFR-NKTIIFNQPSGGDLEIVMHSFNCGGEFFYCNTTQLFN----------NSTDNG-----DTITL
VKKLGEQFR-NKTIIFNQPSGGDLEIVMHSFNCGGEFFYCNTTQLFD----------NSTESNN----DTITL
VDKLREQFGKNKTIIFNQPSGGDLEIVMHTFNCGGEFFYCNTTQLFNSTWNS---TGNGTESYNGQENGTITL
VDKLREQFGKNKTIIFNQPSGGDLEIVMHTFNCGGEFFYCNTTQLFNSTWNG---TNTT--GLDG--NDTITL
VDKLREQFGKNKTIIFNQSSGGDLEIVTHTFNCGGEFFYCNTTQLFNSNWTG---NSTE--GLHG--DDTITL
VKKLGEQFG-NKTIIFNQSSGGGLEIVMHSFNCGGEFFYCNTTQLFNN--TR-----NSTESNNGQGNDTTTL
VKKLREQFGKNKTIIFKQSSGGDLEIVTHTFNCAGEFFYCNTTQLFNSNWTE-----NSITGLDG--NDTITL
VGKLREQFGK-KTIIFNQPSGGDLEIVMHSFNCQGEFFYCNTTRLFNSTWDNSTWNSTGKDKENGN-NDTITL

FIGURE 10.1 A multiple alignment of a short region of gp120 proteins sampled from a
single HIV-positive patient at nine different time points. Almost half of the columns
(shown in darker text) are not conserved across all time points, illustrating how quickly
HIV evolves, even within an individual host. Amino acids differing from the most
common symbol in a column are shown in blue.

encoding the env gene then gets cut into glycoprotein gp120 (approx. 480 amino acids)
and glycoprotein gp41 (approx. 345 amino acids). Together, gp120 and gp41 form the
envelope spike, which mediates entry of the HIV virus into human cells.

Since HIV mutates so fast, different HIV isolates may have different phenotypes,
thus requiring different drug cocktails. For example, HIV viruses can be divided into
fast-replicating syncytium-inducing (SI) isolates and slow-replicating non-syncytium-
inducing (NSI) isolates. During infection, viral proteins like gp120 that are used by
HIV to enter the cell are transported to the cell surface, where they can cause the host
cell membrane to fuse with neighboring cells. This causes dozens of human cells to fuse
their cell membranes into a giant, nonfunctional syncytium, or abnormal multinucleate
cell (Figure 10.2). This mechanism allows an SI virus to kill many human cells by
infecting only one.

FIGURE 10.2 A syncytium with multiple nuclei in an HIV patient.

Because gp120 is important in classifying a virus as SI or NSI, biologists are inter-
ested in determining which amino acids in gp120 can be used for this classification.

180

W H Y H AV E B I O L O G I S T S S T I L L N O T D E V E L O P E D A N H I V VA C C I N E ?

EXERCISE BREAK: Construct a profile HMM for the HIV sequences shown in
Figure 10.1 with q = 0.35.

Classifying proteins with profile HMMs

Aligning a protein against a profile HMM

Given a protein family, represented by Alignment, we can now return to the problem of
deciding whether a newly sequenced protein, represented by Text, belongs to the family.
We first form HMM(Alignment, q) for some parameter q. As shown in Figure 10.17, a
hidden path through HMM(Alignment, q) corresponds to a sequence of match, inser-
tion, and deletion states for aligning Text against Alignment.

A C D E (-) A F

D1 

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7 M8 

D2 D3 D4 D5 D6 D7 D8 

I0 I1 I2 I3 I4 I5 I6 I7 I8 

AF

S E 

(-) 

A C -- D E F AC A D F
A F -- D A - -- C C F

Alignment A - -- - E F D- F D C
A C -- A E F -- A - C
A D -- D E F AA A D F

Text A C AF D E - -- A - F

FIGURE 10.17 (Top) A path through HMM(Alignment, 0.35) for the multiple alignment
from Figure 10.9 and the emitted string Text = ACAFDEAF. (Bottom) The emitted
symbols correspond to aligning Text against Alignment. Specifically, the first two
symbols are emitted from two match states and belong in the first two positions of the
alignment. The next two symbols are emitted from an insertion state and belong in
columns of their own (shown in pink). The space symbols in the seventh and eleventh
columns above correspond to deletion states; these symbols are not emitted by the
HMM. The space symbols in the gray columns do not correspond to any states and are
passed over. The non-shaded columns form an augmented 6 ⇥ 8 seed alignment for
comparison against newly sequenced proteins.
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Vědecké a odborné články

Obrázek 2: Graf nosičů fuzzy časové řady a odhadů hodnot fuzzy časové řady.

Obrázek 3: 3D graf funkce příslušnosti hodnot fuzzy časové řady (tečkovaná
čára) a odhadů hodnot fuzzy časové řady (plná čára).

12



Zprávy a informace

Kapitola 7: Which Animal Gave Us SARS?
Evolutionary tree reconstruction. Kapitola začíná druhý svazek a uvádí do
evolučních stromů a jejich konstrukci. Podobnou konstrukci známe z ro-
dokmenů, jen je to ve větším měřítku a vztahy se teprve hledají. Za sazbu
jsem vybral evoluční strom ze str. 64, jen otočený skrz úsporu místa.
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Kapitola 8: How Did Yeast Become a Wine Maker?
Clustering Algorithms. Shlukování je náplní této kapitoly. Mezi algoritmy
najdeme starý dobrý známý Lloydův pro k-means a CAST. Poté se kapitola
zabývá hierarchických shlukováním. Za sazbu jsem vybral strom ze str. 105
s 3D reprezentací. Na str. 104 a 107 upoutají tabulky se symetrickými hod-
notami. Někdy se hodnoty vynechávají, zde se autoři rozhodli pro odlišnou
(šedou) barvu.

H O W D I D Y E A S T B E C O M E A W I N E M A K E R ?

g3 g5 g8 g7 g1 g6 g10 g2 g4 g9 

g1 

g6 

g7 

g3 

g5 g8 

g9 g10 

g4 

g2 

g3 g5 g8 g7 g1 g6 g10 g2 g4 g9 

g1 

g6 

g7 

g3 

g5 g8 

g9 g10 

g4 

g2 

FIGURE 8.23 A tree with n leaves imposes n different ways of partitioning the data into
clusters. (Top) The horizontal line through the tree (left) crosses the data in four places
and partitions the data into four clusters (right). (Bottom) The same tree with a different
horizontal line (left) partitions the data into six clusters (right).
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6. Závěr

Slova trend, aproximace a predikce jsou v ekonomických úvahách a modelech
velmi často používaná a z hodnot vyjadřujících jejich velikost se vyvozují
různé víceméně hlubokomyslné závěry. Jak však ukazuje uvedený, byť jenom
školní příklad, mohou být tyto závěry zcela falešné. Jde sice pouze o jedno-
duchý příklad, ale v praxi bývá situace ještě horší. Chtěli jsme proto ukázat,
že zanedbání nepřesností (chyb, šumu apod.). statistického nebo expertního
zjišťování hodnot ekonomického nebo finančního sledovaného ukazatele a po-
dobně i fyzikální veličiny v čase, může vést k velmi zkresleným závěrům.
Popsané fuzzy modelování časových řad ale respektuje i původní hodnoty
časové řady, pokud je chceme považovat za přesné.

Poděkování: Těchto výsledků bylo dosaženo v rámci specifického výzkumu
FSI-S-20-6187 „Moderní metody aplikované matematikyÿ Fakulty strojního
inženýrství Vysokého učení technického v Brně. Příspěvek byl dále podpořen
institucionálním financováním výzkumu Fakulty vojenského leadershipu Uni-
verzity obrany v Brně.
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Kapitola 5: How Do We Compare Biological Sequences?
Dynamic Programming. Mé oblíbené úlohy, jak s minimem změn z jednoho
řetězce dostat druhý. Tato úloha mě dovedla k této knize. Uvede dále i do
variant lokální a globální a úlohy s více než dvěma řetězci. Obrázky z teorie
grafů jsou čtenáři jistě dobře známé, za sazbu jsem vybral obrázek ze str. 260,
276 a za sazbu textu výsledek zarovnání tří řetězců a jejich barevné odlišení
ze str. 290. Na vysvětlenou. Červená značí shodu ve třech případech, zelená,
modrá a hnědá v příslušných dvou případech, u černé není shoda a divis je
vložení prázdného znaku do původního řetězce.

C H A P T E R 5

edges entering (i, j), which adds only one new term to the longest path recurrence
relation:

si, j = max

8
>>><

>>>:

0
si�1, j + Score(vi,-)
si, j�1 + Score(-, wj)

si�1, j�1 + Score(vi, wj)
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FIGURE 5.20 Modifying Figure 5.19 by adding “free taxi ride” edges (having weight 0)
connecting the source to the start node of the conserved interval and connecting the
end node of the conserved interval to the sink. These new edges allow us to score only
the local alignment containing the conserved interval.
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LINEARSPACEALIGNMENT(top, bottom, left, right)
if left = right

return alignment formed by bottom� top vertical edges
if top = bottom

return alignment formed by right� left horizontal edges
middle b(left + right) /2c
midNode MIDDLENODE(top, bottom, left, right)
midEdge MIDDLEEDGE(top, bottom, left, right)
LINEARSPACEALIGNMENT(top,midNode, left,middle)
output midEdge
if midEdge = "!" or midEdge = "&"

middle middle + 1
if midEdge = "#" or midEdge = "&"

midNode midNode + 1
LINEARSPACEALIGNMENT(midNode, bottom,middle, right)
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FIGURE 5.30 (Left) A middle edge (shown in bold) starts at the middle node (shown as
a black circle). The optimal path travels inside the first highlighted rectangle, passes
the middle edge, and travels inside the second highlighted rectangle afterwards. We
can eliminate the remaining parts of the alignment graph, which takes up over half of
the area formed by the graph, from further consideration. (Right) Finding middle edges
(shown in bold) within previously identified rectangles.
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The columns of a t-way alignment describe a path in a t-dimensional alignment
graph whose edge weights are defined by the scoring function. Using the statistically
motivated entropy score, the score of a multiple alignment is defined as the sum of the
entropies of its columns. Recall from Chapter 2 that the entropy of a column is equal to
�Â px · log2 px , where the sum is taken over all symbols x present in the column, and
px is the frequency of symbol x in the column.

In Chapter 2, we saw that more highly conserved columns will have lower entropy
scores. Because we wish to maximize the alignment score, we use the negative of
entropy in order to ensure that more highly conserved columns receive higher scores.
Finding a longest path in the t-dimensional alignment graph therefore corresponds to
finding a multiple alignment with minimal entropy.

Another popular scoring approach is the Sum-of-Pairs score (SP-score). A multiple
alignment Alignment of t sequences induces a pairwise alignment between the i-th and
j-th sequences, having score s(Alignment, i, j). The SP-score for a multiple alignment
simply adds the scores of each induced pairwise alignment:

SP-SCORE(Alignment) = Â
1i<jt

s(Alignment, i, j).

EXERCISE BREAK: Compute the entropy score and SP-score of Marahiel’s
3-way alignment, reproduced below.

YAFDLGYTCMFPVLLGGGELHIVQKETYTAPDEIAHYIKEHGITYIKLTPSLFHTIVNTA
-AFDVSAGDFARALLTGGQLIVCPNEVKMDPASLYAIIKKYDITIFEATPALVIPLMEYI
IAFDASSWEIYAPLLNGGTVVCIDYYTTIDIKALEAVFKQHHIRGAMLPPALLKQCLVSA

SFAFDANFESLRLIVLGGEKIIPIDVIAFRKMYGHTE-FINHYGPTEATIGA
-YEQKLDISQLQILIVGSDSCSMEDFKTLVSRFGSTIRIVNSYGVTEACIDS
----PTMISSLEILFAAGDRLSSQDAILARRAVGSGV-Y-NAYGPTENTVLS
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Kapitola 6: Are There Fragile Regions in the Human Genome?
Combinatorial Algorithms. Úvod do kombinatoriky, přesněji permutací, jak
získat chromozom z jiného. Za svět sazby jsem vybral znázornění, jak z myši
udělat člověka ze str. 302 a transformaci genomu ze str. 338.
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1 -7 6 -10 9 -8 2 -11 -3 5 4
Mouse 

+1 -7 +6 -10 +9 -8 +2 -11 -3 +5 +4 

+1 +2 +3 +4 +5 +6 +7 +8 +9 +10 +11 

Human 

FIGURE 6.2 Transforming the mouse X chromosome into the human X chromosome
with seven reversals. Each synteny block is uniquely colored and labeled with an integer
between 1 and 11; the positive or negative sign of each integer indicates the synteny
block’s direction (pointing right or left, respectively). Two short vertical segments
delineate the endpoints of the inverted interval in each reversal. Suppose that this
evolutionary scenario is correct and that, say, the fifth synteny block arrangement from
the top presents the true ancestral arrangement. Then the first four reversals happened
on the evolutionary path from mice to the human-mouse common ancestor (traveling
backward in time), and the final three reversals happened on the evolutionary path
from the common ancestor to humans (traveling forward in time). In this chapter, we
are not trying to reconstruct the ancestral genome and thus are not concerned with
whether a certain reversal travels backward or forward in time.

if a similar principle holds for reversals — are they occurring over and over again in
the same genomic regions? A fundamental question in chromosome evolution studies
is whether the breakage points of reversals (i.e., the ends of the inverted intervals)
occur along “fault lines” called rearrangement hotspots. If such hotspots exist in the
human genome, we want to locate them and determine how they might relate to genetic
disorders, which are often attributable to rearrangements.
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GRAPHTOGENOME(GenomeGraph)
P an empty set of chromosomes
for each cycle Nodes in GenomeGraph

Chromosome CYCLETOCHROMOSOME(Nodes)
add Chromosome to P

return P

6I

Solving the 2-Break Sorting Problem

Note: This Charging Station uses some notation from CHARGING STATION: From
PAGE

335
Genomes to the Breakpoint Graph.

Figure 6.25 (top) illustrates how a 2-break replaces colored edges (1, 6) and (3, 8)
in a genome graph with two new colored edges (1, 3) and (6, 8). We will denote this
operation as 2-BREAK(1, 6, 3, 8). Note that the order of the nodes in this function matter,
since the operation 2-BREAK(1, 6, 8, 3) would represent a different 2-break that replaces
(1, 6) and (3, 8) with (1, 8) and (6, 3) (Figure 6.25 (bottom)).

2-BREAK(1,6,3,8) 

4 3 
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1 
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5 6 
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7 

5 6 
1 

2 

4 

2-BREAK(1,6,8,3) 
 

FIGURE 6.25 Operations 2-BREAK(1, 6, 3, 8) (top) and 2-BREAK(1, 6, 8, 3) (bottom) on
the genome (+1 �2 �3 +4) from Figure 6.24.
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Dobrovolně se přiznávám, že jsem si nebyl jistý, jestli knihu číst. Zajímá mě
kombinatorika, zvláště ta rekreační, ale historie už můj šálek kafe není. Když
jsem jako student prvního ročníku na vysoké škole začal pomáhat se skripty
do Metod statistické analýzy (někde nazýváno jako Statistika 1, I či A),
Laďa Rytíř trval na tom, že tam úvodní kapitola s historií být musí, že ta je
důležitá, a pálil na mě jedno jméno za druhým, že ti tam rozhodně být musí.
Že na tom kategoriálně trvá. O každém hovořil, jako kdyby s danou osobou
včera večer seděl na konferenci u piva. Celý Ladík.
A tak dobře, říkám si, zkusím to. Začnu číst a uvidím. Knuth knihu uvádí

(přetisk z TAOCP – Dva tisíce let kombinatoriky), asi mě chytl a nepustil.
Pak jsou následující dvě části (Ancient Combinatorics; Modern Combinato-
rics) rozpracovány, prakticky na stranu každá polovina knihy. V druhé části:
indická, čínská, islámská, židovská a renesanční kombinatorika plus počátky
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Zprávy a informace

Kapitola 2:Which DNA Patterns Play the Role of Molecular Clocks?
Randomized Algorithms.Hledání vzorů a jejich ohodnocení, Hamming Distan-
ce, Gibbs Sampling. Za sazbu jsem vybral obrázek ze str. 74 a pravý obrázek
ze str. 109.

C H A P T E R 2

Motifs

T C G G G G g T T T t t
c C G G t G A c T T a C
a C G G G G A T T T t C
T t G G G G A c T T t t
a a G G G G A c T T C C
T t G G G G A c T T C C
T C G G G G A T T c a t
T C G G G G A T T c C t
T a G G G G A a c T a C
T C G G G t A T a a C C

SCORE(Motifs) 3 + 4 + 0 + 0 + 1 + 1 + 1 + 5 + 2 + 3 + 6 + 4 = 30

COUNT(Motifs)

A: 2 2 0 0 0 0 9 1 1 1 3 0
C: 1 6 0 0 0 0 0 4 1 2 4 6
G: 0 0 10 10 9 9 1 0 0 0 0 0
T: 7 2 0 0 1 1 0 5 8 7 3 4

PROFILE(Motifs)

A: .2 .2 0 0 0 0 .9 .1 .1 .1 .3 0
C: .1 .6 0 0 0 0 0 .4 .1 .2 .4 .6
G: 0 0 1 1 .9 .9 .1 0 0 0 0 0
T: .7 .2 0 0 .1 .1 0 .5 .8 .7 .3 .4

CONSENSUS(Motifs) T C G G G G A T T T C C
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FIGURE 2.2 From motif matrix to count matrix to profile matrix to consensus string to
motif logo. The NF-kB binding sites form a 10⇥ 12 motif matrix, with the most frequent
nucleotide in each column shown in upper case letters and all other nucleotides shown
in lower case letters. SCORE(Motifs) counts the total number of unpopular (lower case)
symbols in the motif matrix. The motif matrix results in a 4 ⇥ 12 count matrix holding
the nucleotide counts in every column of the motif matrix; a profile matrix holding the
frequencies of nucleotides in every column of the motif matrix; and a consensus string
formed by the most frequent nucleotide in each column of the count matrix. Finally, the
motif logo is a common way to visualize the conservation of various positions within a
motif. The total height of the letters depicts the information content of the position.
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W H I C H D N A PAT T E R N S P L AY T H E R O L E O F M O L E C U L A R C L O C K S ?

experiment that identified the evening element in Arabidopsis thaliana measured the
expression of 8,000 genes.

Buffon’s needle

Comte de Buffon was a prolific 18th Century naturalist whose writings on natural
history were popular at the time. However, his first paper was in mathematics; in 1733,
he wrote an essay on a Medieval French game called “Le jeu de franc carreau”. In this
game, a single player flips a coin into the air, and the coin lands on a checkerboard.
The player wins if the coin lands completely within one of the squares on the board,
and loses otherwise (Figure 2.9 (left)). Buffon asked a natural question: what is the
probability that the player wins?

1 

r 

r 
r 

FIGURE 2.9 (Left) A game of “franc carreau” with four coins. Two of the coins have
landed within one of the squares of the checkerboard and are considered winners,
whereas the other two have landed on a boundary and are considered losers. (Right)
Three coins shown on a single square of the checkerboard (the green outside square);
one coin is a loser, another is a winner, and the third corresponds to a boundary case.
You can see that if the coin has radius r, then the probability of winning the game
corresponds to the probability that the center of the coin (shown as a red dot) lands
within the blue square, which has side length 1� 2r. This probability is the ratio of the
squares’ areas, which is (1 � 2r)2.

Let’s assume that the checkerboard consists of just a single square with side length 1,
that the coin has radius r < 1/2, and that the center of the coin always lands within the
square. Then the player can only win if the center of the circle falls within an imaginary
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Kapitola 3: How Do We Assemble Genomes?
Graph Algorithms. Úvod do teorie grafů, rekonstrukce řetězce, Hamiltonian
Path, De Bruijn Graph. S úsměvem lze říci, že se jedná o slavné FBI pří-
pady, tedy seskládání důležitých dokumentů prohnaných skartovačkou. Zku-
šení hackeři ví, že dokumenty je potřeba pálit, nikoliv skartovat. U této kapi-
toly si člověk připadal jako správný detektiv. Za sazbu jsem vybral obrázky
ze str. 134, 161 a 175.

C H A P T E R 3

Walking in the de Bruijn Graph

Eulerian paths

Even though we have glued together nodes to form the de Bruijn graph, we have not
changed its edges, and so the path from TA to TT reconstructing the genome is still
hiding in DEBRUIJN3(TAATGCCATGGGATGTT) (Figure 3.14), although this path has
become “tangled” after gluing. Therefore, solving the String Reconstruction Problem
reduces to finding a path in the de Bruijn graph that visits every edge exactly once. Such
a path is called an Eulerian Path in honor of the great mathematician Leonhard Euler
(pronounced “oiler”).

Eulerian Path Problem:
Construct an Eulerian path in a graph.

Input: A directed graph.
Output: A path visiting every edge in the graph exactly once (if such a path
exists).
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FIGURE 3.14 The path fromTA toTT spelling out the genome TAATGCCATGGGATGTT
has become “tangled” in the de Bruijn graph. The numbering of the fifteen edges of
the path indicates an Eulerian path reconstructing the genome.
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H O W D O W E A S S E M B L E G E N O M E S ?

CHARGING STATION (Maximal Non-Branching Paths in a Graph): If you
have difficulties finding maximal non-branching paths in a graph, check out this
Charging Station. PAGE

169

Assembling error-prone reads

Error-prone reads represent yet another barrier to real sequencing projects. Adding the
single erroneous read CGTACGGACA (with a single error that misreads T as C) to the set
of reads in Figure 3.37 results in erroneous 5-mers CGTAC, GTACG, TACGG, ACGGA, and
CGGAC after read breaking. These 5-mers result in an erroneous path from node CGTA
to node GGAC in the de Bruijn graph (Figure 3.39 (top)), meaning that if the correct read
CGTATGGACA is generated as well, then we will have two paths connecting CGTA to
GGAC in the de Bruijn graph. This structure is called a bubble, which we define as two
short disjoint paths (e.g., shorter than some threshold length) connecting the same pair
of nodes in the de Bruijn graph.

� � � � � � � � � � � � � � �� � � � �

� � � � � �

� � � � � � � � � � � � � � � � � �

� � � � � �

� � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � �� � � � �
� � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � �

FIGURE 3.39 (Top) A correct path CGTA ! GTAT ! TATG ! ATGG ! TGGA !
GGAC along with an incorrect path CGTA ! GTAC ! TACG ! ACGG ! CGGA !
GGAC form a bubble in a de Bruijn graph, making it difficult to identify which path
is correct. (Bottom) An illustration of a de Bruijn graph with many bubbles. Bubble
removal should leave only the colored paths remaining.
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H O W D O W E A S S E M B L E G E N O M E S ?

FIGURE 3.44 A directed graph.

The icosian game

We make an historical detour to Dublin, with the creation in 1857 of the icosian game
by the Irish mathematician William Hamilton. This “game”, which was a commercial
flop, consisted of a wooden board with twenty pegholes and some lines connecting the
holes, as well as twenty numbered pegs (Figure 3.45 (left)). The objective was to place
the numbered pegs in the holes in such a way that peg 1 would be connected by a line
on the board to peg 2, which would in turn be connected by a line to peg 3, and so on,
until finally peg 20 would be connected by a line back to peg 1. In other words, if we
follow the lines on the board from peg to peg in ascending order, we reach every peg
exactly once and then arrive back at our starting peg.

FIGURE 3.45 (Left) Hamilton’s icosian game, with a winning placement of the pegs
shown. (Right) The winning placement of the pegs can be represented as a Hamiltonian
cycle in a graph. Each node in this graph represents a peghole on the board, and an
edge connects two pegholes that are connected by a line segment on the board.

175

Kapitola 4: How Do We Sequence Antibiotics?
Brute Force Algorithms. Kapitola uvádí sekvencování peptidů, konvoluci. Za
sazbu jsem vybral vysázení proteinů ze str. 189 a zdrojového kódu ze str. 196.

H O W D O W E S E Q U E N C E A N T I B I O T I C S ?

just as confused, and in 1963, he devised an ingenious experiment. Protein translation
is carried out by a molecular machine called a ribosome, and so Tatum reasoned that
if he inhibited the ribosome, all protein production in Bacillus brevis should grind to a
halt. To his amazement, all proteins did indeed shut down — except for tyrocidines
and gramicidins! His experiment led Tatum to hypothesize that some yet unknown
non-ribosomal mechanism must assemble these peptides.

In 1969, Fritz Lipmann (another Nobel laureate) demonstrated that tyrocidines and
gramicidins are non-ribosomal peptides (NRPs), synthesized not by the ribosome,
but by a giant protein called NRP synthetase. This enzyme pieces together antibiotic
peptides without any reliance on RNA or the genetic code! We now know that every
NRP synthetase assembles peptides by growing them one amino acid at a time, as
shown in Figure 4.5.

The reason why many NRPs have pharmaceutical applications is that they have
been optimized by eons of evolution as “molecular bullets” that bacteria and fungi use
to kill their enemies. If these enemies happen to be pathogens, researchers are eager to
borrow these bullets as antibacterial drugs. However, NRPs are not limited to antibi-
otics: many of them represent anti-tumor agents and immunosuppressors, while others
are used by bacteria to communicate with other cells (see DETOUR: Quorum Sensing). PAGEPAGE 217217
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FIGURE 4.5 NRP synthetase is a giant multi-module protein that assembles a cyclic
peptide one amino acid at a time. Each of ten different modules (shown by different
colors) adds a single amino acid to the peptide, which in the figure is one of many
tyrocidines produced by Bacillus brevis. In a final step, the peptide is circularized.
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C H A P T E R 4

a mass appears more than once in the theoretical spectrum of the linear peptide, then
it must appear at least that many times in Spectrum in order for the linear peptide to
be consistent with Spectrum. For example, a linear peptide can still be consistent with
the theoretical spectrum of NQEL if the peptide’s spectrum contains 242 twice. But
a peptide cannot be consistent with the theoretical spectrum of NQEL if its spectrum
contains 113 twice.

The key to our new algorithm is that every linear subpeptide of a cyclic peptide
Peptide is consistent with CYCLOSPECTRUM(Peptide). Thus, to solve the Cyclopep-
tide Sequencing Problem for Spectrum, we can safely ban all peptides that are in-
consistent with Spectrum from the growing set Peptides, which powers the bounding
step that we described above. For example, the linear peptide VKF (with spectrum
{0, 99, 128, 147, 227, 275, 374}) will be banned because it is inconsistent with Tyrocidine
B1’s spectrum in Figure 4.7. But the linear peptide VKYwill not be banned because every
mass in its theoretical spectrum ({0, 99, 128, 163, 227, 291, 390}) is present in Figure 4.7.

What about the branching step? Given the current collection of linear peptides
Peptides, define EXPAND(Peptides) as a new collection containing all possible exten-
sions of peptides in Peptides by a single amino acid mass. We can now provide the
pseudocode for the branch-and-bound algorithm, called CYCLOPEPTIDESEQUENCING.

CYCLOPEPTIDESEQUENCING(Spectrum)
Peptides a set containing only the empty peptide
while Peptides is nonempty

Peptides EXPAND(Peptides)
for each peptide Peptide in Peptides

if MASS(Peptide) = PARENTMASS(Spectrum)

if CYCLOSPECTRUM(Peptide) = Spectrum
output Peptide

remove Peptide from Peptides
else if Peptide is not consistent with Spectrum

remove Peptide from Peptides

4E

CHARGING STATION (How Fast is CYCLOPEPTIDESEQUENCING?): After
the failure of BFCYCLOPEPTIDESEQUENCING, you may be hesitant to imple-
ment CYCLOPEPTIDESEQUENCING. The potential problem with this algorithm
is that it may generate incorrect k-mers at intermediate stages (i.e., k-mers that are
not subpeptides of a correct solution). In practice, however, this is not a concern.
Check out this Charging Station to see an example.

PAGE
212
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moderní kombinatoriky, v třetí části pak dle kombinatorického užití: počátky
teorie grafů, celočíselný rozklad, design experimentů, latinské čtverce, výčty,
kombinatorická teorie množin a současná teorie grafů. V poslední části, řek-
něme Doslov (Aftermath), Peter J. Cameron píše o svém osobním pohledu na
kombinatoriku, hlavně její vývoj.
Knihu uzavírají medailónky autorů, zdroje obrázků, poděkování a spo-

lečný rejstřík termínů a osob.
Obrázky z původních knih začínají jednotlivé kapitoly a častokrát do-

provází text. Ačkoliv se na knize podílela celá řada autorů, během čtení to
nepoznáte. Jazyk zní, jako kdyby to psal jeden autor. Poklona editorům.
Jmenovitě tedy: Donald E. Knuth (Úvod), Takanori Kusuba (1), Kim

Plofker (1), Andrea Bréard (2), Ahmed Djebbar (3), Victor J. Katz (4),
Eberhard Knobloch (5, 6), A.W.E.Edwards (7), Robin Wilson (8, 10, 14
plus editor), George E.Andrews (9), Norman Biggs (10), Lars Døvling An-
dersen, E.Keith Lloyd (12), Ian Anderson (13), Lowell Beineke (14), Peter
J. Cameron (Doslov) a John J.Watkins (jen jako editor).
Kniha je poutavá z toho pohledu, která osoba a co neudělala správně, nebo

udělala správně a kam až se dostala, a byla-li či nebyla-li dále prohlubována,
a po jaké době. Kniha je ojedinělá a první svého druhu. V Předmluvě editoři
hovoří o tom, že kniha má dva účely: jako první velký průzkum historie
kombinatoriky tohoto rozsahu a v jedné knize má být shrnuta rešerše zdrojů,
které jinak nejsou dostupné široké veřejnosti.
Našinec zajásá, protože na str. 348 je zmínka o Otakaru Borůvkovi, v li-

teratuře jako 9. zdroj, viz str. 350. A nejen to, na té samé straně u 4. zdroje
máme Václava Chvátala. Plus malá poznámka na str. 369 o Mendelovi.
Osobně mě potěšila zmínka v kapitole 11 na str. 279 a 280 o sudoku a vý-

počtu různého počtu řešení sudoku bez a se zahrnutím vybraných elementár-
ních transformací. Řeším jejich ranking-unranking kombinatorickou úlohu.
(Nejen) pomocí kombinatoriky bylo v březnu (The Hat, zahrnutí překlo-

pení dílku) a v květnu 2023 (The Spectre, už bez překlápění) završeno hledání
aperiodického dílku, který zaplní plochu bez opakování vzoru. Byl to dlouho-
dobý otevřený problém. Doufám, že tuto informaci uvidím v dalším vydání
této knihy. Těším se!
Recenzi knihy zakončím slovy z Úvodního slova Ronalda Grahama:
One of the most compelling instincts that human beings have is
the irresistible urge to look for patterns: this is apparent from the
earliest attemps of our ancestors to understand the world around
them. Mathematics has often been described as the science of
patterns, and perhaps more than any other mathematical field,
this represents the heart and soul of combinatorics.
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Začal jsem úlohy postupně řešit, pak jsem se zasekl. Tak jsem dohledal
jejich knihy a znovu řešení úloh obnovil. V době psaní recenze mi ještě pár
tuctů úloh chybí, ale ty už jsou obtížností z jiného světa, ale je vidět světlo na
konci tunelu. A hlavně jsem na druhý pokus (první asi zapadl mezi emailové
spamy) dostal souhlas autorů na takový knižní počin.
O co tedy v knihách jde? Jedná se de facto o skripta na bioinformatiku

podpořené serverem na úlohy z knihy plus celý blok úloh nezmíněné v knize,
ale též z bioinformatiky. Obrovskou výhodou je, že po uznání úlohy jako
vyřešené je k dispozici diskuzní fórum k dané úloze, dá se častokrát narazit
na zajímavé myšlenky a postupy plus řešení v nejrůznějších jazycích.
Dvousvazková kniha mi za ty roky přirostla k srdci. Věděl jsem, že zá-

věrečné problémy budou těžké, dokonce Pavel Pevzner o tom někde psal, že
to tak dělá u svých studentů, že přes těžké (i některé nevyřešené) problémy
se z nich snaží dostat to nejlepší, říkejme jim Code Challenges. Snad se v bu-
doucnu se všemi vyřešenými úlohami pochlubím.
Za zmínku stojí i jejich YouTube kanál, kde řeší vybrané úlohy. Odkazy

a prezentace, viz http://bioinformaticsalgorithms.org. V knize vás po-
těší Detours, tedy čtení rozšiřující a odpočinkové. Nápovědy k úlohám lze
hledat pod Charging Stations. Kniha vyzývá i k řešení reálných problémů,
viz Final Challenges.
Pokud se zabýváte alespoň trochu typografií a sazbou, kniha pro vás ne-

bude zklamáním ani z tohoto pohledu. V metadatech PDF souborů lze vyčíst,
že je sázen TEXem. Obrázky (grafy, stromy, diagramy ap.) jsou vysázené ve
většině případů v barvě a v prvotřídní kvalitě. Ve vzorcích zahlédnete barevné
výrazy, to byla jednu dobu má příjemná úloha automatizace pro LuaTEX.
U jednotlivých kapitol přikládám vzorek s otázkou, jak to vysázet?
Kniha je rozdělena do 6+5 kapitol. Zkusím je stručně představit, jaké

oblasti řeší a vždy několik problémů, které se v kapitole objeví.

Kapitola 1: Where in the Genome Does DNA Replication Begin?
Algorithmic Warmup. Úvod do četností, měření odlišností, hledání vzorů
a práce s textovými řetězci skládající se ze znaků {A,C,G,T}. Musíme mít na
paměti, že je to příjemná konvence pro čtenáře užívat znaky (8 bitů), efek-
tivnější samozřejmě je pracovat se dvěma bity, které nám čtyři znaky dokáží
zakódovat. Na ukázku sazby jsem vybral horní obrázek ze str. 21.

W H E R E I N T H E G E N O M E D O E S D N A R E P L I C AT I O N B E G I N ?

STOP and Think: Is any one of the four most frequent 9-mers in the oriC of Vibrio
cholerae “more surprising” than the others?

Some Hidden Messages are More Surprising than Others

Recall that nucleotides A and T are complements of each other, as are C and G. Having
one strand of DNA and a supply of “free floating” nucleotides as shown in Figure 1.1,
one can imagine the synthesis of a complementary strand on a template strand. This
model of replication was confirmed by Meselson and Stahl in 1958 (see DETOUR: PAGE 57
The Most Beautiful Experiment in Biology). Figure 1.4 shows a template strand
AGTCGCATAGT and its complementary strand ACTATGCGACT.

At this point, you may think that we have made a mistake, since the comple-
mentary strand in Figure 1.4 reads out TCAGCGTATCA from left to right rather than
ACTATGCGACT. We have not: each DNA strand has a direction, and the complementary
strand runs in the opposite direction to the template strand, as shown by the arrows in
Figure 1.4. Each strand is read in the 5’ ! 3’ direction (see DETOUR: Directionality PAGE 59
of DNA Strands to learn why biologists refer to the beginning and end of a strand of
DNA using the terms 5’ and 3’).

T C A G C G T A T C A 

A G T C G C A T A G T 

3  

3  

5  

5  

FIGURE 1.4 Complementary strands run in opposite directions.

Given a nucleotide p, we denote its complementary nucleotide as p. The reverse
complement of a string Pattern = p1 · · · pn is the string Pattern = pn · · · p1 formed by
taking the complement of each nucleotide in Pattern, then reversing the resulting string.
We will need the solution to the following problem throughout this chapter.
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3’ 5’ 

3’ 5’ 

Okazaki fragments 

FIGURE 1.9 (Top) The replication fork continues growing. Only one primer is needed
for each of the reverse half-strands (shown by thick lines), while the forward half-strands
(shown by thin lines) require multiple primers in order to synthesize Okazaki fragments.
Two of these primers are shown in red on each forward half-strand. (Middle) Replication
is nearly complete, as all daughter DNA is synthesized. However, half of each daughter
chromosome contains disconnected Okazaki fragments. (Bottom) Okazaki fragments
have been sewn together, resulting in two intact daughter chromosomes.
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ROZŠÍŘENÁ RECENZE KNIHY: BIOINFORMATICS
ALGORITHMS – AN ACTIVE LEARNING APPRO-
ACH, VOL. I, II

EXTENDED BOOKREVIEW: BIOINFORMATICS AL-
GORITHMS – AN ACTIVE LEARNING APPROACH,
VOL. I, II

Pavel Stříž
E-mail : pavel@striz.cz

Phillip Compeau, Pavel Pevzner: Bioinformatics Algorithms – An Active
Learning Approach, 2nd Edition, Active Learning Publishers, USA, Volume I
(xxv+355 pp.), II (xxiii+291 pp.), 2015. Vedle titulních stran svazků jsou ilu-
strace uvozující kapitolu 2 a 10.

Motto: Find the {most likely, mass, minimum, maximum, length,
longest, shortest, highest-scoring, reverse, pattern, optimal, position, center,
frequent, circular, nearest, . . . } in a string.
Před lety jsem hledal server, který by nabízel sérii úloh na procvičování

programování, ale aby to byl nějaký rozumný počet a uzavřené. Plus abych
mohl vydat něco typu Sbírka řešených úloh s odkazy na zdroj. Dlouhodobě se
zabývám zpracováním textu a na konferenci OSSConf v Žilině jsem zaslechl:
„. . . my na to v texte na webe používame matíciu vzdáleností a funguje to
naozaj dobre. . . ÿ Říkal jsem si, že to už jsem někde viděl či četl, že se na to
musím doma podívat. Edit distance od Levenshteina z 1966 „bylo naozaj to,
o čem bratia hovoriliÿ. Hledal jsem nějaké příklady a ukázky a za chvíli jsem
byl na webu http://rosalinde.info a viděl i různé modifikace tohoto pro-
blému, viz sekce Bioinformatics Textbook Track. Úlohy mají na webu a není
omezení na programovací jazyk ani čas (jak dost často bývá zvykem u sou-
těžního programování) a mají tam úvod do Pythonu i algoritmizace.
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