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Das Partitionsproblem

- Ausgangspunkt: Multimenge S ={s,, ..., s, } mits; € N (,Gewichte")
Problemstellung: Koénnen die Gewichte ausbalanciert werden?
Konkret:

Gibtes eine Menge T c { 1, ..., n }, sodass Z Si= Z Sk ?

keT keT

- Zusammenhang mit Rucksack-Problem:

Zielgewicht bzé 3 s

ke(1,..,n}
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Grundidee

121 2B ac
. 5 = -- - ,2.B. 4 = ACACACAC

S;

Kennzeichne abgeschlossene Sequenz (Teilmenge der s)

durch Startsymbol . (z.B. GG) und Endsymbol . (z.B. TT)

T - - - - z.B. {2, 3} & GGACACACACACTT

mits,=1,s;,=4

St

1 tn

Erzeugung aller méglichen Partitionen der s;

- Vergleich mit Referenzsequenz der benétigten Lange b
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Losungsschritte

1 Synthese der Sequenzen fir die Gewichte s; sowie Start- und Endsymbol

als (um eine Base verschobene) Doppelstrange

_ GG _ ATT _ AC _ ACAC _ ACACAC
S=ccr E= aa 1= 6r 2= Grer 3= Grerer

2a Zusammensetzen aller s-Sequenzen zu einer Gesamtgewichtssequenz

2: s — GGACACACACACACACACACACATT
ke = CCTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTAA
ke(1,...,n} NN - o N

S s,=3 s,=5 s,=2E

2b Erzeugung aller moglichen Partitionen der s;

GGACACACACACACACATT

Z.B. 152 53} = CCTGTGTGTGTGTGTGTAA

S s,=7 s;=2E
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LOosungsschritte (2)

3 Erzeugung der Referenzsequenz der Lange b aus der Gesamtsequenz

mit Lange 2b
M = GGACACACACACATT
~ CCTGTGTGTGTGTAA
S ~ <
S 5 E

4 Vergleich auf Ubereinstimmung der Partitionen mit Referenzsequenz
z.B.{s,, s;}#M
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Sequenzvergleich

Eingabe
Probe

Muster

W, M

= =
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Sequenzvergleich (2)

Prozess

M Melting .I. Labeling
> >

Affinity Purification .i.
> %

+Biotin, 5'
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Sequenzvergleich (2)

Prozess (2)

Melting
>
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Prozess (3)

. Wl .
s W, E
s W, E

s m |

%

Union

-
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Sequenzvergleich (2)

Prozess (4)

Annealing
>
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Sequenzvergleich (2)

Prozess (5) Ausgabe 1

A

—Biotin, 5'
Affinity Purification

+Biotin, 5'
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Sequenzvergleich (2)

Prozess (6)

=

Affinity Purification .I- Annealing -

> >

—Biotin, 5

=

Ausgabe 2
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Erzeugung der Partitionen

zwei Topfe: Partitionen und Gesamtsequenz

Start:
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Erzeugung der Partitionen (2)

Fir jedes s;:

. Aliquot -
(nur (nur
- Partions- Partionstopf)
" .

Phospho-
rylieren P
>

5l - Union’
Ligation
p | SO
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Erzeugung der Partitionen (3)

Ende (nur Partitionstopf):

- Phosphorylierel\
5I

Union,

Ligation
>
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Erzeugung der Referenzsequenz

- zwel Bausteine: - und - = --

- zwel Topfe: einfach und doppelt

Iteration fur doppelten Topf:

Phosphrylieren 7
> Union
5' ’
. S -
>

lteration fUr einfachen Topf: analog mit einfachem Baustein
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Erzeugung der Referenzsequenz (2)

- nach jedem lterationsschritt:
vergleiche doppelten Topf mit Gesamtlangensequenz

- falls ja: einfacher Topf hat Lange b

- terminiere einfachen Topf mit Endsymbol

ihe
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Vergleich der Partitionen mit Referenzsequenz

- Probe enthalt alle méglichen 2" Teilmengen der s;

- Ausbalancieren genau dann maglich, wenn Partition der Lange b (und damit
auch ihr Komplement) enthalten sind

- Vergleich mit Referenzsequenz:

e L

Sequenz-

vergleich —

- Entscheidungsproblem: ja, falls (X=b)-Topf nicht leer, sonst nein
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Komplexitat der Einzelschritte

1 Synthese der Sequenzen fir die Gewichte s; sowie Start- und Endsymbol
Zeit: n

2a Zusammensetzen aller s-Sequenzen zu einer Gesamtgewichtssequenz
Zeit: n Speicher: n

2b Erzeugung aller moglichen Partitionen der s,
Zeit: n Speicher: 2"

3 Erzeugung der Referenzsequenz
Zeit: n Speicher: n

4 \ergleich auf Ubereinstimmung der Partitionen mit Referenzsequenz

Zeit: 1
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Probleme/Verbesserungsvorschlage

- Losungspartition im Falle positiver Antwort nicht rekonstruierbar
- Sequenzlange und damit maximales Gewicht technisch beschrankt

- Erstellen der Referenzsequenz aufgrund des Sequenzvergleichs in jeder
lteration aufwendig
— falls Berechnung der Referenzlange ,auf3erhalb von DNA* zulassig,
kann Referenzsequenz vorab als Eingabeparameter bereitgestellt werden
(Rucksack-Problem)

- sofortiges Aussortieren zu langer Partitionen in jedem Schritt der Erzeugung
— Reduktion des Speicherbedarfs
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