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|zvlecek

Potrebe po cenovno uginkovitih pomnilnih medijih za dolgotrajno arhiviranje podatkov so povzrogile razvoj nekonvencionalnih platform,
med katere sodi tudi trajno pomnjenje podatkov v DNA. Z vsakim novim medijem pa se pojavijo tudi novi problemi. Zaradi drugacnih
lastnosti bioloskih sistemov se v mediju DNA pojavljajo drugacni tipi napak, kot smo jih vajeni iz digitalnih sistemav, prav tako se
razlikuje tudi njihova porazdelitev in pogostost. Da bi teZave ustrezno naslovili, je potrebno razviti ustrezne (nove) kode za odkrivanje
in odpravljanje napak. V ¢lanku spoznamo kode brez prekritij, ki se uporabljajo za dostop do podatkov v DNA-pomnilnikih, in opiSemo
pristop, s katerim lahko konstruiramo velik naslovni prostor bioloSkega pomnilnika.

Kljuéne hesede: DNA-pomnilniki, celoStevilska optimizacija, kodi brez prekritij

Addressing of DNA memory
Abstract

Due to the increasing demand for price efficient long-term storage media, over the last decade, unconventional platforms such as
the DNA memory have been developed. Every novel medium, however, brings up new problems. Biological systems have specific
characteristics that lead to errors in the DNA medium that differ from the ones that occur in the digital systems. Their frequency
and distribution also vary. To address these problems accordingly, new error detecting and correcting codes should be developed.
Herein, we present non-overlapping codes that are used to access the data stored in DNA memory, and describe a method to

construct a large address space of a biological storage device.
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1 UVOD

Zaradi vse vedjih potreb po trajnem shranjevanju po-
datkov se proizvajalci konvencionalnih pomnilnih
platform spopadajo s tezavo zagotavljanja zadostnih
pomnilnih kapacitet. Eno od moznih resitev pred-
stavlja razvoj novih pomnilnih platform, med katere
sodi tudi trajno pomnjenje podatkov v DNA. Ker je
DNA robusten medij in je posledicno obstoj podat-
kov na njem dolgotrajen ter omogoca veliko gostoto
zapisa, v teoriji do 455 EB/g [5], je Se posebej prime-
ren za pomnjenje arhivskih podatkov [7].

Bioloski pomnilni sistemi se po nacinu dostopa
do podatkov razlikujejo od klasi¢nih elektronskih
sistemov. Do podatkov namrec¢ ne moremo dostopati
neposredno preko vodil, ki bi povezovala posiljatelja
in prejemnika, saj so podatki shranjeni v obliki mole-
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kul DNA, ki znotraj bioloskega pomnilnika niso pro-
storsko urejene [3]. Dostop do podatkov je omogocen
z uporabo tehnik, ki iz nabora vseh molekul DNA, ki
so shranjene v pomnilniku, izlusdi tiste, v katerih se
nahaja nek dolocen vnaprej izbran podniz. Slednje-
mu re¢emo naslov. Velikost pomnilnika je torej ome-
jena s Stevilom razli¢nih naslovov.

Za kreiranje mnoZice naslovov znotraj posame-
znega pomnilnika uporabimo kode za odkrivanje in
odpravljanje napak [1, 2, 6, 11, 17]. Ena izmed dru-
zin kodov, ki se uporabljajo v ta namen, so kodi brez
prekritij in njihova posplositev v Sibko nekorelirane
kode z dodatnimi zahtevami, da je v naslovu najve¢
pet zaporednih enakih simbolov ter da je v njem de-
lez simbolov iz nabora {G, C} blizu 50 % [9, 15, 18,
10]. Slednji zahtevi izvirata iz lastnosti tehnologije, ki
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se uporablja za dostop do podatkov, saj je pogostost
napacnega dostopa pri zaporedjih, ki zahtevama ne
zadoscajo, bistveno vedja [12, 13].

Znano je, da velikost najvecjega koda brez prekri-
tij narasca eksponentno z dolzino kodne besede [8],
vendar natan¢na formula za njen izrac¢un v sploSnem
ne obstaja. Se manj je znanega o kodih brez prekritij,
ki izpolnjujejo dodatne kriterije za uporabo v DNA-
-pomnilnikih. Zanima nas, ali lahko vseeno (ucinko-

vito) generiramo kode z velikim Stevilom razli¢nih
besed.

2 DOLOCANJE NASLOUNEGA
PROSTORA POMNILNIKA

Kod brez prekritij je mnozica besed, za katero velja,
da se nobena netrivialna predpona kodne besede ne
sme pojaviti kot netrivialna pripona iste ali druge
kodne besede [8]. Chee in sodelavci [4] so dolocili
velikosti najvecjih dvojiskih kodov brez prekritij za
manjSe dolzine s pomodjo iskanja najvecje klike v
grafu. Sestavili so graf, katerega vozlis¢a so dvojiske
besede, za katere velja, da se znotraj iste besede no-
bena predpona ne pojavi kot pripona. Dve vozlis¢i so
povezali, kadar predpone ene besede niso nastopale
kot pripone druge besede in obratno. Ceprav se je v
dvojiskem primeru pristop obnesel in bi se ga dalo
razsiriti tako, da vozlisca sestavljajo le kodne besede,
ki imajo kvedjemu pet zaporednih enakih simbolov
ter priblizno polovico simbolov iz nekega nabora, je
v splosnem gradnja takega grafa prostorsko in ca-
sovno zahtevna. Zaradi oblike grafa lahko tudi pri-
¢akujemo, da bodo algoritmi za iskanje najvecje kli-
ke v grafu v praksi pocasni [16]. V grafu so Stevilne
simetrije, ki bi jih bilo potrebno upostevati, da bi bil
racunski problem lazje obvladljiv.

Sami smo ubrali nekoliko drugacen pristop. Pro-
blem smo prevedli na celostevilski optimizacijski
problem s polinomsko kriterijsko funkcijo in poli-
nomskimi omejitvami (1). Vsako njegovo optimalno
resitev (x*, y*) preslikamo v pripadajo¢o mnozico
najvecjih kodov brez prekritij po naslednjem po-
stopku. Mnozico {C, G, T, A} razbijemo na poljub-
na dva dela tako, da ima del L,x, elementov, del R,
pa y, elementov. Naj (LR; ) oznacuje mnozico vseh
besed, ki jih dobimo, ¢e staknemo besedo iz mnozi-
ce Lz besedo iz mn_oiice R, Zaie€ {2,..,n-1}
razbijemo mnozico U;Zi (LRR;_;) na poljubna dva dela
tako, da ima del L x elementov, del R, pa y, elemen-
tov. Kodne besede ustrezajo mnozici U/~ (LR, ).
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Spremenljivka n torej oznacuje dolzino kodnih besed.
Ce se omejimo na kode, ki se uporabljajo v DNA-
pomnilnikih, so smiselne vrednosti za n manjse od 30.
Vedozeljen bralec si lahko podrobnosti izpeljave in
reSevanja optimizacijskega problema prebere v [14].
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Ce bi Zeleli v optimizacijski problem vkljuéiti tudi
obe dodatni zahtevi za DNA-pomnilnike, ki smo ju
opisali v uvodu, bi morali mnozice L, R, razbiti na
podmnoZice tako, da posamezna podmnoZica vse-
buje zgolj besede z enakim Stevilo pojavitev ¢rk iz
mnozice {G, C}, ki se zacnejo z isto ¢rko in enakim
Stevilom ponovitev le-te, ter se koncajo z isto ¢rko in
enakim Stevilom ponovitev le-te. Vsaki podmnoZici
bi morali pripisati novo spremenljivko ter ustrezno
nadomestiti kriterijsko funkcijo in omejitve. Tudi v
tem primeru bi lahko nekatere neoptimalne reSitve
odstranili iz preiskovalnega prostora s podobnimi
matemati¢nimi izpeljavami, kot so predstavljene v
[14] za kode brez prekritij brez dodatnih omejitev.

3 REZULTATI

Eksaktno resevanje opisanega optimizacijskega pro-
blema je navkljub zmanjSanju preiskovalnega pro-
stora Casovno zelo zahtevno [14]. Dodatne zahteve
mnozico reSitev Se dodatno eksponentno povecajo
in s tem oteZijo reSevanje optimizacijskega proble-
ma. Ce je dele? besed, ki kr$ijo posamezno zahte-
vo, majhen, je zato bolj smiselno vzeti dobro reSitev
osnovnega optimizacijskega problema in iz doblje-
nega koda brez prekritij izlociti kodne besede, ki ji ne
zadoscajo.

Vzeli smo vse optimalne reSitve optimizacijskega
problema za stiriSke kode dolzine od 3 do 15 sim-
bolov povzete po viru [14]. Za vsak kod smo izra-
¢unali deleZ kodnih besed, ki imajo najve¢ pet zapo-
rednih enakih simbolov, ter delez kodnih besed, ki
imajo med 0,4n in 0,6n simbolov iz mnozice {C, G}.
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Najmanjsi in najvedcji dobljeni delezi so prikazani v
tabeli 1. Vidimo, da skoraj vse kodne besede zado-
Sc¢ajo kriteriju o omejenem stevilu zaporednih enakih
simbolov, medtem ko le priblizno polovica kodnih

besed zadosca kriteriju o omejenem delezu simbolov
iz nabora {C,G}. Slednjega je torej smiselno vkljuéiti v
optimizacijski problem kljub povecanju ¢asovne zah-
tevnosti reSevanja problema.

Tabela1: Najmanjsi in najvecji deleZi kodnih besed, ki izpolnjujejo kriterije. Oznaka n oznacuje dolZino kodnih besed, oznaka N (n) Stevilo razlicnih
najvecjih stiriskih kodov brez prekritij dolZine n in $(n) stevilo kodnih besed v najvecjem StiriSkem kodu brez prekritij dolZine n.

deleZ kodnih hesed z najue¢ 5 enakimi

zaporednimi simboli

deleZ kodnih hesed z GC-delezem
med 40 in 60 %

n N(n) S(n) najmanjsi najvecji najmanjsi najvecji

3 8 9 100,000 % 100,000 % 44,444 % 44,444 %
4 8 27 100,000 % 100,000 % 69,136 % 69,136 %
5 8 81 100,000 % 100,000 % 32,922 % 32,922 %
B 24 251 99,759 % 99,759 % 54,041 % 63,691 %
7 24 829 99,598 % 99,598 % 26,297 % 31,519 %
8 24 2753 99,643 % 99,643 % 51,086 % 64,620 %
9 24 9805 99,533 % 99,533 % 67,384 % 80,364 %
10 24 34921 99,425 % 99,425 % 46,158 % 57,067 %
11 24 124373 99,317 % 99,317 % 62,152 % 73,050 %
12 120 446496 99,283 % 99,305 % 41,527 % 52,160 %
13 120 1619604 99,187 % 99,201 % 56,957 % 68,453 %
14 240 5941181 99,170 % 99,189 % 69,606 % 81,392 %
15 240 21917583 99,083 % 99,096 % 54,170 % 65,376 %

4 ZAKLJUGEK

Ugotovili smo, da lahko problem najvecjega naslov-
nega prostora DNA pomnilnika, ki uporablja kode
brez prekritij, reSujemo eksaktno s pomocjo celoste-
vilske optimizacije. Ker nam pristop vrne vse najvecje
kode, lahko izmed njih izberemo takega, ki ima naj-
bolj ugodne biokemijske lastnosti. Ugotovili smo, da
lahko pogoj o omejenem Stevilu enakih zaporednih
simbolov preverjamo sprotno, medtem ko bi bilo kri-
terij o omejenem GC-delezu smiselno vkljuciti v mate-
maticni model in prilagoditi optimizacijski problem.
Resevanje celostevilskih optimizacijskih proble-
mov s polinomsko kriterijsko funkcijo in polinomskimi
omejitvami omogocajo tudi nekatera splosno namen-
ska orodja za resevanje optimizacijskih problemov, ki
jih nameravamo preizkusiti v nadaljevanju razisko-
valnega dela. Omenjeni pristop ima sicer Ze znane
pomankljivosti. Prva je, da Stevilna orodja ne podpi-
rajo nekonveksnih omejitev, ki so se pojavile v nasi
formulaciji. Pogosto je tudi taka orodja moc uporabiti,
¢e zna uporabnik kreirati zaporedje relaksacij svojega
optimizacijskega problema, ki bo konvergiralo k pra-
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vilni resitvi. Lahko se zgodi, da reSitev konvergira tako
pocasi, da je pristop neuporaben, ali da se velikost rela-
ksacij poveca ¢ez mejo, ki jo orodja Se podpirajo.
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