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Abstrakt
Databáza dbNSFP zhromaº¤uje údaje o genetických variantoch v textových
súboroch typu TSV. Ve©ký objem dát komplikuje vyh©adanie potrebných
záznamov. Navy²e údaje majú ²peci�cké usporiadanie vo forme intervalov,
v¤aka £omu je moºné pouºi´ efektívnej²í spôsob získania poºadovaných úda-
jov. Cie©om bakalárskej práce bolo implementova´ a porovna´ viacero dáto-
vých ²truktúr na získavanie dát s tejto databázy, ako aj porovnanie z existu-
júcou SQL a NoSQL databázou. Výsledkom práce je nosný zdroj atribútov
genetických variantov pre webovú sluºbu Variant Annotation Service.

K©ú£ové slová: Genetický variant, Databáza dbNSFP, Efektívne dátové
²truktúry



Abstract

Database dbNSFP aggregates attributes of genetic variants in TSV text
�les. Large amount of data complicates import of data to the SQL databases.
Furthermore, the data and queries have interval character, allowing us to use
more e�ective way of collecting required data.
The aim of the thesis was to implement and compare multiple data structures
for extracting data from the database, as well as a comparison with an SQL
and NoSQL database. The most feasible structure would be used as a main
attribute provider of attributes of genetic variants for web service Variant
Annotation Service.

Keywords: Genetic variant, Database dbNSFP, E�ective data structures
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Úvod

Cie©om tejto bakalárskej práce je navrhnú´, implementova´ a porovna´ via-
cero dátových ²truktúr, ktoré umoº¬ujú efektívne vyh©adávanie v databáze
genetických variantov dbNSFP [19]. Podstatnou vlastnos´ou rie²enia je £o
najniº²ia £asová zloºitos´, kvôli potenciálne ve©kému mnoºstvu dotazov v
krátkom £asovom horizonte.
V praxi nie sú akceptovate©né dlhodobé výpadky webovej sluºby, najlep²ie
rie²enie bude slúºi´ ako hlavný dátový zdroj pre webovú sluºbu Variant Ano-
tation Service. Preto je snaha zníºi´ £asové nároky na opätovné vytvorenie
dátovej ²truktúry a pomocných súborov v prípade novej verzie databázy.
K©ú£om k úspechu bude predpo£ítanie si niektorých údajov, ktoré sa pri na-
£ítaní dátovej ²truktúry vyuºívajú, £o podstatne skráti £as výpadku.
Predstavíme si niektoré biologické pojmy ako chromozóm, alela a mutácia.
Opí²eme význam význam parametrov obsiahnutých dát v dbNSFP a zobra-
zíme ²tatistické distribúcie o nich.
V druhej kapitole si zade�nujeme spolo£né objekty, ktoré budeme vyuºíva´
vo v²etkých implementáciách stratégií. Vytvoríme si interface, s ktorým sa
bude najlep²ie rie²enie napája´ na webovú sluºbu a tieº navrhneme objek-
tový model pre jednoduch²iu implementáciu a testovanie.
Po tejto £asti bude nasledova´ preh©ad implementovaných dátových ²truktúr,
ako aj rie²enie za pomoci databázových systémov PostgreSQL a MongoDB.
Na záver si zade�nujeme spôsob testovania, implementujeme ho a uvedieme
výsledky testov £asovej efektivity a pamä´ovej náro£nosti rie²ení.
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Kapitola 1

Preh©ad

1.1 Biologický úvod

Deoxyribonukleová kyselina známa tieº ako DNA (z anglického slova deoxyri-
bonucleic acid), patrí spolu s kyselinou ribonoukleovou RNA medzi nukleové
kyseliny, nachádzajúce sa v jadrách buniek. DNA je nosite©om genetickej in-
formácie bunky, riadi jej rast, dedenie, regeneráciu. Jej základnou zloºkou
je nukleodit, ktorý pozostáva s troch zloºiek: kyseliny fosfore£nej, molekuly
deoxiribózy a dusíkatej bázy. Dusíkatú bázu tvoria ²tyri zlú£eniny: Adenín
(skratka A), Guanín (G), Cytozín (C) a Tymín (T). Tieto bázy spájajú
obe vlákna pomocou vodíkových väzieb do tvaru známej ²pirály, kde platí
Watsonovo-Crickovo pravidlo, ktoré hovorí o tom, ºe sa párujú vºdy purínová
s pyrimidínovou bázou. V na²om prípade sa teda adenín páruje s tymínom a
guanín s cytozínom (obr 1.1).

Niektoré oblasti dusíkatých báz podmie¬ujú vlastnosti organizmu. Takéto
oblasti nazývame gény. Gény obsiahnuté v bunkách sú zabudované v chro-
mozómoch o£íslovaných od 1 po 22 a X,Y. Kaºdý chromozóm sa skladá z
jednej makromolekuly DNA, sú£asne chromozóm obsahuje len ur£ité gény,
ktoré sú uloºené lineárne za sebou. Pozície, na ktorých sa gény nachádzajú,
sú ozna£ované ako lokusy(relatívne súvislé úseky). Pozície na chromozóme
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KAPITOLA 1. PREH�AD 3

Obr. 1.1: �pirála DNA s prepojením AT/CG, (zdroj: wikipedia.org)

ozna£ujeme £íselne a maximálna hodnota nepresiahne ve©kos´ 247 199 719.

Kaºdý gén môºe ma´ viacero foriem (postupností dusíkatých báz), tieto formy
nazývame alely. Ak existuje viacej alel na jednej pozícii hovoríme o genetic-
kom polymor�zme (variant génu). Nato aby sa odli²nos´ v géne povaºovala za
alelu musí ale plati´, ºe výskyt danej odli²nosti prevy²uje 1% v beºnej popu-
lácii. Vznik novej alely je daný mutáciou génu, ku ktorej dochádza spontánne
alebo indukované (vyvolaná ur£itými vonkaj²ími faktormi). �al²ia existencia
mutácie je spo£iatku závislá od náhody a ve©kosti populácie, £ím je populácia
men²ia, tým sa v nej vyskytuje menej mutácii a naopak.

Poznámka: V ¤al²om texte budeme pouºíva´ pojem alela na ozna£enie
jednonukleónového polymor�zmu(bodovej mutácie) SNP a budeme ich ozna-
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£ova´ A,C,G,T.

Vznik mutácie vedie v niektorých prípadoch k zlep²eniu vlastností, £o sa
vyuºíva napríklad pri ²©achtení rastlín. V takom prípade hovoríme o pozi-
tívnej mutácii. Ale £o sa týka ºivo£íchov, vä£²ina mutácii je neutrálnych a z
tých, ktoré majú vplyv na vlastnosti, je viac mutácií ²kodlivých.
Podrobnej²ie informácie z biológie a genetiky môºete nájs´ v knihe Genetika
[32].

1.2 dbNSFP

Úlohou databázy NSFP (database for nonsynonymous Single-nucleotide po-
lymorphism functional predictions), je uchováva´ informácie o variantoch na
©udskom genóme.
V sú£asnej dobe nie je moºné z £asových a �nan£ných dôvodov otestova´
následky kaºdého variantu experimentálne, vyuºívajú sa na to algoritmy, za
pomoci ktorých je moºné ur£i´ z ur£itou pravdepodobnos´ou zmeny prejavu
zaprí£inenú mutáciou. Vytvorenie dbNSFP spo£íva vo vyhodnotení v²etkých
moºných mutácii, jednonukleónových polymor�zmov (SNP), v ©udskom ge-
nóme (celkom 91 569 327 pre verziu 2.7). Vyhodnocovanie je realizované
pomocou rôoznych algoritmov, ktoré môºeme v²etky rozdeli´ do ²tyroch ka-
tegórií:

Funkcionálna predpove¤ ur£uje, ako zmena nukleotidu na géne ovplyv-
¬uje funkciu proteínu v géne, niektoré metódy z tejto kategórie do-
káºu na základe mutácie ur£i´, aký patologický dôsledok z nej vyplýva.
Jedná sa o tieto algoritmy: Polyphen-2 v2.2.2 [1], SIFT [23], LRT [21],
MutationTaster [26], MutationAssessor[15], FATHMM[13], CADD[34]
a VEST[16].

Skóre zachovania ur£uje, ktoré sekvencie majú funk£ný význam. Jednou
z metód je GERP++, ktorý identi�kuje funk£né sekvencie na základe
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porovnania genómu odli²ných ºivo£í²nych druhov a porovnaním zistí,
ktoré z nich boli zachované po£as evolúcie, £o u©ah£í nájdenie sekvencií,
ktoré majú funk£ný význam. Do tejto kategórie e²te patria výsledky
nasledovných prístupov: phyloP46 [29], phastCons [30], GERP++ [6].

Iné zdroje popisov variantov poskytujú dopl¬ujúce informácie. Ide na-
príklad o rozdelenie proteínových sekvencií do kategórií, o popísanie
génov a mechanizmov medzi nimi, ktoré vedú k srdcovým, p©úcnym a
krvným poruchám. Zdrojmi týchto a ¤al²ích informácii sú: Interpro [2],
1000 Genomes project [31], ANNOVAR [35], ESP [24], dbSNP [28] a
clinvar [17].

Iné zdroje popisov génov poskytujú dopl¬ujúce informácie pre cele gény.
Zdrojmi týchto a ¤al²ích informácii sú: (HGNC [25], Uniprot [5], In-
tAct, GWAS catalog [36], BioGRID [33], . . . );

Nad databázou zvä£²a vyh©adáva pod©a trojice chromozómu, pozícií na
chromozóme a allely. Tieto tri atribúty sú pre nás najvýznamnej²ie, lebo iba
na základe týchto hodnôt sa presne ur£í ©ubovo©ný záznam v databáze. [18].

1.2.1 Formát databázy dbNSFP

TSV (Tab separated values) je jednoduchý formát pre ukladanie údajov for-
mou pripomínajúcou tabu©ku, kde na odde©ovanie hodnôt sa pouºíva znak
tabulátora a na oddelenie záznamov sa pouºíva symbol nového riadku, kaºdý
záznam je teda tvorený jedným riadkom v súbore [20].
V¤aka svojej jednoduchosti je ²iroko pouºívaný, napríklad sa vyuºíva pri pre-
nose údajov medzi databázovými a tabu©kovými programami.

Databáza dbNSFP je dostupná v TSV formáte, kde na prvom riadku
sú uvedené názvy atribútov, pri£om záleºí na ich poradí, lebo na základe
neho sú v nasledujúcich riadkoch uvedené hodnoty pre jednotlivé atribúty
záznamov. Jeden záznam je tvorený informáciami o jednej alele pre pozíciu
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na chromozóme. Ak hodnota niektorých atribútov v zázname nie je e²te
známa, nachádza sa na jej pozícií symbol "."(bez úvodzoviek), podobne ak
niektorý atríbút obsahuje viacero hodnôt sú oddelené ";". Ak by sme teda
vedeli tieto údaje naformátova´ pod©a symbolu tabulátora, dostali by sme
podobné zobrazenie ako v tabu©kových programoch.

Záznamy k variantom sú v databáze dbNSFP rozdelené na viacero súbo-
rov pod©a £ísla chromozómu. V ¤al²om texte budeme pod dbNSFP chápa´
tieto súbory typu TSV.

Na jednej pozícii na géne sa v dbNSFP zvy£ajne nachádzajú tri alebo
dve obmeny. To pre nás znamená zmenu písmena v zázname a teda viacero
riadkov pre jednu pozíciu.
Pozície na chromozóme vytvárajú intervaly rôznej d¨ºky(lokusy). Tieto in-
tervaly sú pomerne rovnomerne rozdistribuované po celom chromozóme, dis-
tribúcia je znázornená na obrázku 1.2. Taktieº pre tieto intervaly platí, ºe na
niektorých ich pozíciách sa nenachádzajú v databáze dbNSFP záznamy. Na-
zvime si tieto prázdne miesta skokmi, ktoré môºu nadobúda´ ve©kos´ jednej
alebo dvoch pozícií. Nevylu£uje sa ani existencia vä£²ích skokov, ale takéto
sa vyskytujú zriedkavej²ie. Takisto vymedzenie presnej hranice, kedy budeme
hovori´ o sú£asti intervalu(lokusu) a kedy uº o inom intervale, je podstatné
pre niektoré rie²enia. Viac sa ale dozvieme pri implementáciách.

Rozdelenie ve©kosti intervalov a skokov si môºete v²imnú´ na obrázkoch
1.3, 1.4 a 1.5. Pre skrátenie sme pouºili iba jeden graf pre v²etky chromozómy,
pretoºe majú pribliºne rovnaké rozdelenie a jeden samostatný pre chromozóm
Y, ktorý má odli²né vlastnosti spôsobené men²ou d¨ºkou, obsahom men²ieho
po£tu génov a najmä pomal²ou evolúciou.

1.3 Projekt Variant Annotation Service

Variant Annotation Service (VAS) zhromaº¤uje informácie o genetických va-
riantoch z viacerých zdrojov. Hlavným poskytovate©om atribútov je databáza
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dbNSFP. Po vyplnení formulára obsahujúceho tri hodnoty potrebné na vy-
konanie výberu sluºba vráti atribúty v XML alebo HTML podobe. Sluºbu
navy²e vyuºíva aplikácia Variant Annotatioin Analyser na anotáciu varian-
tov.

Pôvodné rie²enie pre výber z dbNSFP bolo napísané v jazyku Python,
ktorého nevýhodou bolo obtiaºnej²ie napájanie k VAS, ktorý je implemen-
tovaný v Jave. Pôvodné rie²enie nevyuºívalo optimálnu dátovú ²truktúru £o
s kombináciou jazyka Python viedlo k neefektívnemu vyh©adávaniu a celko-
vej pomalosti. Na²ou snahou bolo preto urýchli´ vyh©adávanie a zjednodu²i´
napájanie na webovú sluºbu.

Projekt Variant Annotation Service bude zdrojom genetických informá-
cií, ktoré môºe získava´ z viacerých zdrojov. Jedným z nich bude aj na²a
implementácia. Kvôli niektorým pozitívnym vlastnostiam napájanie zabez-
pe£ujeme pomocou javového frameworku Spring.
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Obr. 1.3: Rozdelenie d¨ºok intervalov na v²etkých chromozómoch okrem Y.

Obr. 1.4: Rozdelenie d¨ºok intervalov na chromozóme Y.
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Obr. 1.5: Distribúcia ve©kosti skokov medzi intervalmi na v²etkých chromo-
zómoch.



Kapitola 2

Implementácia

Pre realizáciu implementácie sme si vytvorili objektový model, ktorý je zná-
zornený na obrázku 2.5.

2.1 Rozhranie

Aby sme zabezpe£ili kompatibilitu v²etkých stratégií so sluºbou Variant Ano-
tation Service, ur£ili sme si spolo£ný interface (2.1) obsahujúci dve metódy
getAttributes a getInterval.

Obr. 2.1: GetAttributesInterface UML diagram

11
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2.1.1 getAttributes

Attributes getAttributes(Attributes attributes, Query query)

Metóda slúºi na získanie záznamu pod©a hodnôt, ktoré sú uloºené v ob-
jekte Query. V prípade ak chromozóm obsahuje h©adanú pozíciu a alelu,
naplní sa attriubtes záznamom z dbNSFP.

2.1.2 getInterval

Interval_attributes_iterator getInterval(String chr,

long from, long to)

Pomocou tejto metódy získame hodnoty v²etkých záznamov nachádzajú-
cich sa na intervale ur£eného hodnotami from a to.

2.2 Objekty

2.2.1 Query

Objekt Query predstavuje vstupnú poºiadavku zadanú pouºívate©om pre me-
tódu getAttributes. Obsahuje tri základné hodnoty, pod©a ktorých sa vy-
berie záznam. Ide o identi�káciu Chromozómu, pozície na ¬om a Allely(2.2).
K hodnotám sa pristupuje cez get metódy.

2.2.2 Attribute

Predstavuje hodnoty, ktoré sa nachádzajú na pozícii atribútu v TSV súbore.
Obsahuje identi�ka£ný re´azec atribútu a zoznam hodnôt(2.3).
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Obr. 2.2: Index UML diagram

Obr. 2.3: Attribute UML diagram

2.2.3 Attributes

Pozostáva zo zoznamu objektov Attribute pre záznam v databáze. Hodnoty
sa pridávajú cez metódu boolean addAttribute(Attribute

attribute), kde návratová hodnota je true, ak záznam pre atribút doposia©
nebol vloºený, inak false.

2.2.4 Interval attributes iterator

Slúºi ako návratová hodnota metódy getInterval, ktorá umoº¬uje prechádza-
nie cez záznamy v²etkých variantov nachádzajúcich sa na zadanom intervale.
Výhodou tohto rie²enia je, ºe v pamäti sa v jednom momente uchovávajú
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hodnoty atribútov len pre jednu alelu. Presnej²ie Interval attributes iterator
implementuje interface Iterator<Attributes>, z £oho vyplýva podpora pre
metódy hasNext() a next() slúºiace na iterovanie cez indexy, respektíve ich
hodnoty na intervale. Konkrétne v kon²truktore dostane zoznam Indexov a
metódou next() sa iteruje cez alely, ktoré obsahujú nejaký záznam. Je pod-
statné, aby zoznam Indexov bol z utriedeného intervalu a obsahoval v²etky
indexy na ¬om. Lebo z dôvodu £asovej optimalizácie sa vytvára len jeden
RandomAccesReader, ktorý sa posúva vºdy o £as´, ktorá sa pre£ítala.

2.2.5 Index

Nadmerná ve©kos´ databázy nám neumoº¬uje uchováva´ v pamäti celú da-
tabázu v textovej podobe, zvolili sme preto rie²enie, pri ktorom sa v pamäti
indexujú iba pozície v textových súboroch, na ktorých za£ínajú záznamy pre
jednotlivé alely.

Obr. 2.4: Index UML diagram

Pozície sú uloºené v objektoch triedy Index, ktorá je znázornená na UML
diagrame (2.4). V nej si udrºiavame hodnotu chromozómu a pozíciu na nej.
Atribút starting_position obsahuje po£iato£nú pozíciu v TSV súbore. V
premenných a_contain, c_contain, g_contain a t_contain je uloºená £í-
selná hodnota po£tu bajtov, ktoré obsahuje záznam pre jednotlivé alely. Tieto
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údaje a RandomAccessFile nám posta£ujú na získanie záznamov z dbNSFP.

�ítanie z TSV súborov potom funguje nasledovne: posunieme sa na po-
£iato£ný bajt v TSV súbore na základe hodnoty
starting_position + var, kde var ur£uje obsah alel, ktoré sú pred ale-
lou, na ktorú sa pýtame. Tento krok uskuto£níme metódou RandomAcces-
File.seek(long). Po nastavení sa na správnu pozíciu v súbore potrebujeme
pre£íta´ vhodný po£et bajtov, ktorý sa nachádza v *_contain(znak "*"repre-
zentuje h©adanú alelu). Po zavolaní metódy RandomAccesFile.read(byte[]

array) sa do po©a array, o ve©kosti *_contain, uloºia hodnoty za£ínajúce na
pozícii starting_position + var a kon£iace starting_position + var +

*_contain. Po na£ítaní nám teraz uº len sta£í previes´ pole bajtov do podoby
stringu. Takýmto spôsobom budeme uskuto£¬ova´ £ítanie z TSV súborov.
Vytvorenie indexov je pomerne £asovo náro£né, preto si ich po vytvorení
uloºíme do súborov, ktoré sa vyuºijú pri opätovnom na£ítaní.

2.3 Návrhové vzory

Pred za£atím akejko©vek implementácie je odporú£ané vytvori´ si ur£itú hie-
rarchiu tried, v¤aka £omu si u©ah£íme ¤al²iu prácu, pridávanie funkcionality
a testovanie.

2.3.1 Strategy

Návrhový vzor Strategy sa pouºíva, ak potrebujeme vybera´ medzi rozdiel-
nymi algoritmami pred spustením funkcie alebo celého programu. Rovnaký
prístup zvolíme aj my, kde kaºdá stratégia výberu záznamu z dbNSFP bude
implementova´ metódy getAttributes a getInterval. Tieº si môºeme uvedo-
mi´, ºe ve©a metód bude spolo£ných pre v²etky stratégie. Aby sme sa vyhli
písaniu rovnakých metód v kaºdej stratégii, je výhodnej²ie pouºi´ rodi£ov-
skú triedu, v ktorej si zade�nujeme funkcie a premenné, s ktorými stratégie
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pracujú. Od rodi£ovskej triedy potom v²etky stratégie budú dedi´ jej vlast-
nosti(2.5). [9]
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Obr. 2.5: Strategy UML diagram



Kapitola 3

Dátové ²truktúry

Máme teda indexy, ktorých jeden chromozóm má v priemere dva milióny a
sú£asne vieme o nich, ºe sa vyskytujú v blokoch, ktoré sú rovnomerne rozdis-
tribuované po chromozóme. Poºiadavky na rie²enie sú v rýchlosti nájdenia
indexu v dátovej ²truktúre a nájdenia indexov nachádzajúcich sa na ur£i-
tom intervale. Rie²enie musí by´ rýchle a musí rozumne vyuºíva´ pamä´ové
zdroje.

3.1 Binárne vyh©adávanie

Vzh©adom na povahu dát nachádzajúcich sa v databáze a podmienky výberu,
môºeme sa na tento problém pozrie´ ako na vyh©adávanie v utriedenom poli.
V²etko £o potrebujeme zabezpe£i´ je zisti´ pri na£ítaní, aký je po£et indexov,
ktoré boli vytvorené pre jednotlivé chromozómy. Následne alokujeme pole
poºadovanej ve©kosti, do ktorého uloºíme indexy pod©a vzrastajúcej pozície,
ktorej zodpovedá aj zoradenie záznamov v databáze NSFP.

3.1.1 getAttributes

Metódou getAttributes sa vyh©adá index v utriedenom poli, ktoré je ur£ené
£íslom chromozómu. Vyh©adanie sa uskuto£ní pomocou binárneho vyh©ada-

18
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nia (3.1). V prípade, ak nájdeme index v poli, potrebujeme e²te vyhodnoti´,
£i allela, na ktorú sa odkazujeme, obsahuje záznam. Následne naplníme pole
Attributes hodnotami z dbNSFP.

Obr. 3.1: Ukáºka binárneho vyh©adávania

3.1.2 getInterval

Zo vstupných hodnôt from a to nájdeme po£iato£nú a koncovú pozíciu v
utriedenom poli indexov, ozna£me si ich ako j, k. Po zistení týchto hod-
nôt vloºíme indexy nachádzajúce sa na intervale <j; k> do zoznamu, ktorý
sa podsunie ako parameter kon²truktora Interval_attributes_iterator.
Vytvorený iterátor sa vráti ako návratová hodnota.

3.2 Avl vyh©adávacie stromy

Avl vyh©adávacie stromy [14] sú binárne samo vy´aºovacie stromy, z £oho vy-
plýva, ºe toto rie²enie nepotrebuje predpoklad utriedenia vstupných hodnôt.
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Vytvorenie avl stromu má £asovú zloºitos´ O(nln(n)). V na²om prípade sa-
movyvaºovanie stromu sa uskuto£¬uje len pri vkladaní prvkov do stromovej
²truktúry, kde vyváºenos´ znamená, ºe rozdiel h¨bok medzi ©avým a pravým
synom nie je vä£²ia ako jedna. Overenie h¨bok sa testuje zdola nahor po
ceste, ktorou sme i²li pri vloºení posledného vrcholu. Vyvaºovanie stromu sa
zabezpe£í vhodnými rotáciami vrcholov, ktoré nie sú vyváºené. Na overenie a
uskuto£nenie rotácie je potrebné pozna´, respektíve pamäta´ si synov, rodi£a
a vzdialenos´ k listom(h¨bku). Tieto hodnoty sú potrebné iba pri vytváraní
Avl stromu. Navy²e po jeho na£ítaní uº ºiadané vrcholy nebudú pridávané, je
ich teda vhodné po vytvorení stromu kvôli úspore pamäti odstráni´. Sú£asne
nám chýba parameter, ktorý by nám u©ah£il jednoduch²ie traverzovanie cez
indexy.
Z týchto dôvodov sme si vytvorili vrchol pre na£ítavanie a vrchol, ktorý slúºi

Obr. 3.2: Reprezentácia vrcholov pre na£ítanie a vyh©adávanie.

na vyh©adávanie(3.2). Po vytvorení AVL stromu sa prekopírujú hodnoty do
nového Binárneho stromu, s rovnakou architektúrou, uzly ale neobsahujú at-
ribúty pre nadradený uzol a h¨bku.

Po prekopírovaní a zmazaní pôvodného stromu potrebujeme zabezpe£i´
ako zjednodu²i´ vyh©adávaie susedných pozícií. Zvolili sme rie²enie pomo-
cou inorder traverzovania stromov 3.3, kde si kaºdý vrchol zapamätá svojho
nasledovníka vzh©adom na pozíciu na chromozóme.
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Obr. 3.3: Inorder traverzovanie.

3.2.1 getInterval

Pri h©adaní intervalov sa najskôr h©adá za£iatok intervalu a to tak, ºe pokia©
sa nenájde vrchol s rovnakou hodnotou ako je hodnota from, tak postupne
prejdeme aº do listu. Z tohoto listu sa musíme posunú´ o jeden vrchol do-
prava, kde je vrchol s prvou hodnotou v intervale. Takáto situácia môºe vznik-
nú´ v prípade, ak by sme sa pýtali na v²etky indexy na intervale <50,60>,
ale vrcholy majú hodnoty {48,49,55,56,57,59,60}.
Po nájdení prvého prvku v intervale postupujeme pomocou parametru next
cez v²etky vrcholy, ktoré sa nachádzajú v h©adanom intervale a ukladáme si
ich do zoznamu, pokia© nenarazíme na prvý vrchol, ktorý nie je z h©adaného
intervalu <from; to>, alebo parameter next neobsahuje ¤al²iu pozíciu.

3.3 Vyh©adávanie za pomoci intervalov

Predchádzajúce dve dátové ²truktúry vyuºívajú binárne vyh©adávanie. Skúsme
sa teraz zamyslie´, £i sa nedá nejakým spôsobom zmen²i´ po£et prvkov po-
trebných pre porovnanie. Jednou z moºností by bolo pokúsi´ sa £o najrých-
lej²ie pribliºova´ k h©adanej pozícii. Toto môºeme spravi´ tak, ºe si ur£íme,
ko©kým pozíciám na chromozóme prislúcha jedna pozícia v poli. To vieme
ur£i´ vz´ahom k = maxPos/countIndex (maxPos je najvä£²ia pozícia na



KAPITOLA 3. DÁTOVÉ �TRUKTÚRY 22

chromozóme a countIndex ur£uje po£et indexov na chromozóme). A pribliºné
ur£enie bunky v poli potom bude vyplýva´ zo vz´ahu k ∗ (pos − firstPos)

(pos je hodnota h©adanej pozície a �rstPos je prvá pozícia na chromozóme,
ktorá obsahuje alelu). Takýmto spôsobom vieme ve©mi rýchlo sko£i´ do oko-
lia h©adaného indexu. Toto platí e²te pre nieko©ko iterácií, ale neskôr uº
nekonvergujeme tak rýchlo, dokonca sa môºe sta´, ºe budeme potrebova´ aº
h krokov, kde h je po£et pozícií medzi lokusmi na nájdenie správnej pozície.
Tieº tento postup sa nedá pouºi´ pre Avl stromy. Takºe zdanlivo dobrý spô-
sob nie je vhodný pre na²e dáta.
Skúsme teraz popremý²©a´, £i by sa nedali vyuºi´ lokusy, ktoré nám bránili
v predo²lej optimalizácii.

Nebudeme si pamäta´ indexy v poli alebo vo vrchole, ale celistvý interval
indexov (lokus). Vyh©adávanie konkrétnej pozície potom bude vyzera´ tak,
ºe namiesto podmienky vä£²í, men²í, sa budeme pýta´: men²í ako najmen²ia
hodnota v lokuse, alebo vä£²í ako najvä£²ia hodnota v lokuse, ak obidve pod-
mienky budú vyhodnotené záporne vieme, ºe h©adaná pozícia sa nachádza
v intervale na sú£asnom vrchole/bunke po©a. Teraz nám sta£í pozrie´ sa do
po©a v £ase O(1) na pozíciu, na ktorej by sa mal nachádza´ h©adaný variant.
Toto vieme spravi´, ke¤ºe poznáme pozíciu na chromozóme prvého prvku v
poli, ozna£me si ju ako S a po overení pozície pos-S v poli ur£íme, £i sa na
pos nachádza nejaký záznam. Ukáºka takto vytvorenej dátovej ²truktúry pre
binárne vyh©adávanie je na obrázku 3.4. Obdobným spôsobom sme imple-
metovali rie²enie za pouºitia samovyvaºovacích stromov. Tieto implementácie
sme nazvali Binárne vyh©adávanie s intervalmi a Avl strom s intervalmi.
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Obr. 3.4: Utriedené pole obsahujúce polia indexov

3.4 Skip list

Je dátová ²truktúra umoº¬ujúca vyh©adávanie v utriedenej postupnosti, v
£asovej zloºitosti O(log(n)). Zabezpe£í sa to tak, ºe sa vytvorí viacúrov¬ový
spájaný zoznam ( 3.5), ktorý umoº¬uje preskakova´ (skip) niektoré hodnoty,
a tým urýchli´ nájdenie h©adaného prvku. Vytvorenie skiplistu [12] pre vo-
pred neznáme hodnoty sa vykonáva tak, ºe s ur£itou pravdepodobnos´ou sa
vytvárajú jedno, dvoj, troj, . . . úrov¬ové uzly, kde pravdepodobnos´ klesá z
narastajúcou vý²kou uzla. Vloºenie prvku teda za£ína vygenerovaním uzla
náhodnej vý²ky, ktorý sa potom vloºí na pozíciu tak, aby platilo, ºe spodná
úrove¬ spájaného zoznamu je utriedená. Nájdenie takejto pozície je opísané
v getAttribute.
Ke¤ºe dopredu poznáme v²etky hodnoty, vytvoríme spájaný zoznam pre
v²etky prvky. V ¤al²ej iterácii vytvoríme opätovne spájaný zoznam, ale bu-
deme do¬ vklada´ kaºdý druhý prvok z predo²lého zoznamu. Sú£asne si vy-
tvoríme linku z niº²ej úrovne pre kaºdý prvok v zozname. Takýmto spôsobom
budeme postupova´ aº kým nám nezostane len jeden prvok.
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Obr. 3.5: Ukáºka skiplistu

3.4.1 getAttributes

Vyh©adávanie za£ína v (Head) prvku, ktorý je prvý v horizontálnom aj ver-
tikálnom zozname. Pri h©adaní prvku sa kontroluje ná² ¤al²í smer dvomi
podmienkami. Ak h©adaná hodnota je vä£²ia ako ¤al²ia hodnota v zozname
(horizontálny smer), cho¤ na ¬u a proces opakuj. V opa£nom prípade cho¤
na niº²iu úrove¬. Tento proces opakuj pokia© sa nepríde na koniec zoznamu
alebo sa nenájde h©adaná hodnota.

3.4.2 getInterval

Podobným spôsobom ako v metóde getAttributes sa nájde za£iato£ný index.
Po jeho nájdení potrebujeme preiterova´ cez hodnoty v spájanom zozname,
na najniº²ej úrovni, pokia© neprekro£íme hodnotu konca intervalu alebo ne-
zájdeme na koniec zoznamu.

3.5 Metóda kon²tantného okna

Doteraz sme spomínali prístupy, ktoré zabezpe£ili nájdenie prvku v logarit-
mickom £ase. My²lienka tejto stratégie pozostáva z nájdenia rie²enia s kon-
²tantnou £asovou zloºitos´ou vyh©adávania.

Na chromozóm sa budeme teraz pozera´ ako na pole za£ínajúce na naj-
men²ej pozícii, na ktorej sa nachádza nejaký záznam s. Pole si rozdelíme na
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okná kon²tantnej d¨ºky w, ktoré budú uloºené v poli H. Na pozícii H[i] sa
teda nachádza pole G, ktoré obsahuje indexy s pozíciami na chromozóme
<i·w+s ;(i+1)·w+s). Výhodou takejto reprezentácie chromozómu je moºnos´
vynechania polí G, v ktorých nie sú uloºené ºiadne indexy, a tým dovo©uje
zmen²i´ po£et prvkov po©a H. Takýmto spôsobom vieme zna£ne zníºi´ pa-
mä´ové nároky. Podstatnou úlohu zostáva nájs´ optimálnu ve©kos´ okna w.

Obr. 3.6: Metóda optimálneho okna.

3.5.1 H©adanie optimálneho rozdelenia

Pri implementácii je jedným z najvä£²ích problémov získanie najoptimálnej-
²ej ve©kosti okna. Môºeme postupne skú²a´ v²etky hodnoty ve©kosti, na ktorú
budeme deli´ chromozóm, po£et moºností na otestovanie je ale príli² ve©ký.
Môºeme ale vyuºi´, ºe pozície, ktoré potrebujeme otestova´, sa nachádzajú na
intervaloch oddelených skokmi. D¨ºky lokusov sú pomerne z malého rozsahu,
kde mediálna hodnota sa pohybuje okolo £ísla 129, ozna£me si ju mil. Síce
skoky majú hodnoty z vä£²ieho rozsahu, ukáºeme, ºe tie nám aº tak nevadia,
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podobne medián týchto hodnôt ozna£me mjl. Uvaºujme, ºe optimálne rozde-
lenie sa nachádza v intervalu<mil ; mjl>. Ak budeme deli´ chromozóm pod©a
hodnôt nachádzajúce sa v tomto intervale budeme pozorova´ dve udalosti
1. Niektoré polia G budú obsahova´ prive©a null hodnôt.
2. Niektoré zase budú musie´ by´ rozdelené na viacero polí G, na ktoré bu-
deme musie´ uchováva´ referencie v poli H, ktoré sa tým pádom zvä£²í.

Z vlastnosti mediánu (ve©kosti intervalov) vieme, ºe po£et lokusov, ktoré
ovplyv¬ujú vyuºitie pamäte pre prípad 1. je rovnaký po£tu lokusov pre prípad
2. . Rovnakú úvahu môºeme pouºi´ aj pre ve©kosti medzier medzi lokusmi.
Tieº si môºeme uvedomi´, ºe viac pamäte potrebujeme pouºi´ vtedy, ak bu-
deme pouºíva´ vä£²ie okno, lebo sa spotrebuje násobne viac pamäte na ucho-
vanie null hodnôt v poliach G, ako ke¤ ich budeme deli´ na men²ie polia,
kedy je potrebné uchováva´ v men²om mnoºstve null hodnoty v poli H. Tým
chceme poveda´, ºe optimálna ve©kos´ okna je teda bliº²ie k hodnote Me-
dián(il). Môºeme si to v²imnú´ aj na grafe závislosti (3.7). A teda na nájde-
nie optimálnej ve©kosti posta£uje prejs´ hodnotami nachádzajúcimi sa medzi
mediánom d¨ºky lokusov a mediánom d¨ºky skokov.

V¤aka spravnej ve©ksti okna a vlastnosti distribúcie variantov na chro-
mozóme sa pamä´ové nároky a £asová zloºitos´ vytvorenia dátovej ²truktúry
zredukuje z O(g) (g - ve©kos´ genomu) na hodnotu O(dg/we + n) (n - po£et
indexov)(3.8).

3.5.2 getAttribute

Nájdenie prvku uskuto£nené v kon²tantnom £ase. H©adanú pozíciu budeme
ozna£ova´ P. Najprv sa pozrieme do po©a H na pozíciu b(P-s)/wc. Ak na
tejto hodnote je null hodnota, proces ukon£íme. Inak sa pozrieme do po©a
G uloºeného na tejto hodnote. V poli G vyberieme hodnotu (P-s)%W, kde
sa nachádza h©adaný index alebo null hodnota, ak sa záznam v databáze
nenachádza.
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Obr. 3.7: Pamä´ová závislos´ od ve©kosti okna

3.5.3 getInterval

Ozna£me si hodnoty from a to zadané pouºívate©om ako F a T. Pozrieme
na pozíciu b(F-s)/Wc v poli H v prípade, ak sa na tejto pozícii nachádza
pole G, pozrieme sa na pozíciu (F-s)%W a ak by miesto referencie na G bol
na pozícii b(F-s)/Wc null, skúsime sa pozrie´ na pozíciu b(F-s)/W)+1c, a
¤alej pokia© nenájdeme pozíciu j v H, na ktorej sa nachádza pole G, kde
pozícia je men²ia b(T-s)/Wc.
Ak uº takéto pole G nájdeme, preiterujeme cez v²etky prvky i a pozbierame
Indexy nachádzajúce sa v postupnosti, pre ktoré platí, (T-s) <= (F-s)*j+i,
£iºe prechádzame ako aj cez prvky v poli G tak aj cez prvky v poli H.
V prípade ak sa pole G nachádza na pozícii Hb(F-s)/Wc, a na hodnote G[(F-
s)%W] je null hodnota, tak preiterujeme cez v²etky nasledujúce prvky po©a
G, pokia© nenájdeme prvý nenulový alebo nezájdeme na koniec po©a. Ak by
sme za²li aº na koniec po©a a nena²li ºiaden prvok, postupujeme rovnako ako
v prípade, ºe pole G na pozícii H b(F-s)/Wc nebolo.
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Vylep²ením tohto prístupu by bol interval tree, ktorý by nám teraz uº v
£ase log(n) na²iel po£iatok intervalu a v £ase O(1) ostatné prvky. Toto rie-
²enie je síce £asovo efektívnej²ie ako to, pre ktoré sme sa nakoniec rozhodli.
Jeho nevýhodou je ale pamä´ová náro£nos´.

3.6 Sql rie²enie

�al²ím zo skúmaných rie²ení je kopírovanie celej TSV tabu©ky do rela£nej
databázy. Zvolili sme databázový systém PostgreSQL [22], kde sme vytvo-
rili tabu©ku, pod©a pomenovacích ²tandardov [27], ktorá obsahovala atribúty
ako TSV súbory, a spustili sme na£ítavanie. Problémom tohto rie²enia bola
viac ako dvojnásobná spotreba miesta na disku, ale najmä £as, ktorý bol
potrebný na naplnenie tabu©ky, ktorý sa pohyboval okolo 24 hodín. Toto rie-
²enie nesp¨¬alo tretiu normálnu formu, ke¤ºe u niektorých atribútov platí, ºe
obsahujú viac hodnôt oddelených bodko£iarkou. Pre rie²enie, ktoré sp¨¬alo
3. normálnu formu bol £as naplnenia pred¨ºený na 7-8 dní. Takéto £asy boli
neprijate©né.

Preto sme sa rozhodli pamäta´ si iba indexy, pre ktoré sme si vytvorili
SQL tabu©ku. Na nej sme vytvorili SQL index pre chromozóm a pozíciu na
¬om. Prepojenie s Java projektom je realizované pomocou JDBC konektoru
a indexy sa získavajú jednoduchým výberom a mapovaním na objekt Index.
SELECT * FROM nsfp WHERE chr='c' AND pos=p

SELECT * FROM nsfp WHERE chr='c' AND pos=>from AND pos<=to
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3.7 MongoDB

Jednou z moºností, ktorú sme zvaºovali, bolo pouºitie Mongo databázy [4].
Ide o nerela£nú databázu vhodnú pre ukladanie vopred neznámych objektov.
Umoº¬uje vytvorenie indexov pre atribúty záznamov, kde sa dá nastavi´
priorita, pod©a ktorej sa indexy pouºívajú. Nevýhodou tohto rie²enia je ve©ká
pamä´ová náro£nos´. Pri na²ej implementácii sme ukladali do MongoDB len
indexy, kde pre uloºenie prvého chromozómu bolo predpokladaných 1,5 GB
RAM pamäte. Táto hodnota prevy²ovala hodnoty testovacieho hardvéru a
preto z tohto dôvodu sa nám ani nepodarilo vloºi´ celý 1. chromozóm do
databázy. A rovnako z tohto dôvodu sme nemohli uskuto£ni´ testy na £asovú
náro£nos´ tohto rie²enia.

3.8 �asová a pamä´ová zloºitos´

Ozna£enie:
n - po£et indexov
m - po£et intervalov
g - ve©kos´ genómu

Stratégia Vytvorenie Vyh©adávanie Pamä´ová zloºitos´

Binárne vyh©adávanie O(n) O(log(n)) O(n)
Bin. vyh. s intervalmi O(n+m) O(log(m)) O(n+m)
Avl strom O(nlog(n)) O(log(n)) O(n)
Avl strom s intervalmi O(n+mlog(m)) O(log(m)) O(n+m)
Skip list O(nlog(n)) O(log(n)) O(nlog(n))
Kon²tantné okno O(g) O(1) O(g)

Tabu©ka 3.1: �asová a pamä´ová náro£nos´.
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Porovnanie

Poºiadavky, ktoré sme si kládli na za£iatku celého projektu boli zamerané
najmä na £asovú efektívnos´ a pamä´ové nároky. Vytvorili sme sadu testov,
ktorými sme testovali tieto kritériá.

4.1 �asová efektívnos´

Pre objektívne posúdenie stratégií sme test opakovali desa´krát a za ohodno-
tenie stratégie sme povaºovali medián výsledného £asu týchto testov. Skúmali
sme aj okrajové prípady stratégií. Vytvorili sme dva testovacie súbory, jeden
obsahujúci dopyty na pozície, ktoré obsahujú záznamy, a druhý, ktorý ich
neobsahuje. Takto sme testovali obidve metódy getAttributes aj getInterval.
Rovnako sme testovali aj prípad, ºe k sluºbe pristupuje viacero pouºíva-
te©ov naraz, £o bolo simulované viacerými vláknami. V takom prípade sa
výsledné £asy testov pomerovo pribliºne zhodovali s jedným pouºívate©om.
Boli zhruba tretinové vzh©adom na tri vlákna, na ktorých sme testy usku-
to£nili. Tretinové £asy boli vidite©né, ak sa pouºívali metódy bez na£ítania
hodnôt z disku. Ako sa výsledné £asy ovplyvnili si môºeme v²imnú´ na teste
metódy getAttributes, kde sme testovali aj prípad £ítania zo súborov TSV a
aj bez neho (4.1,4.2).
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Stratégia Jeden pouºívate©[ms] Viacerí pouºívatelia[ms]

Binárne vyh©adávanie 2891,5 1501,0
Bin. vyh. s intervalmi 2844,0 1505,5
Avl strom 2711,5 1455,5
Avl strom s intervalmi 2724,0 1431,0
Skip list 2853,5 1491,0
Sql s indexmi 16847,5 10002,5
Kon²tantné okno 2807,5 1511,0

Tabu©ka 4.1: getAttributes 10 000 dopytov na pozície, ktoré obsahujú zá-
znamy s £ítaním z disku.

Stratégia Jeden pouºívate©[ms] Viacerí pouºívatelia[ms]

Binárne vyh©adávanie 43,12 15,83
Bin. vyh. s intervalmi 16,22 5,21
Avl strom 35,05 13,77
Avl strom s intervalmi 12,56 5,17
Skip list 56,94 23,82
Sql s indexmi 1019,65 974,95
Kon²tantné okno 5,91 1,69

Tabu©ka 4.2: getAttributes 10 000 dopytov na pozície, ktoré obsahujú zá-
znamy bez £ítania z disku.

U metódy getAttributes sme sa zamerali aj na porovnanie £asovej náro£-
nosti pre vyh©adanie prvkov, ktoré sa v dbNSFP nenachádzali. V tomto teste
sa najviac odzrkadlil logaritmický faktor, ktorý bol u vä£²iny rie²ení, okdrem
metódy kon²tantného okna(4.3).
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Stratégia Jeden pouºívate©[ms] Viacerí pouºívatelia[ms]

Binárne vyh©adávanie 31,03 12,42
Bin. vyh. s intervalmi 9,10 3,38
Avl strom 25,11 9,04
Avl strom s intervalmi 12,05 4,21
Skip list 41,30 15,25
Sql s indexmi 9860,00 9700,00
Kon²tantné okno 4,49 1,86

Tabu©ka 4.3: getAttributes 10 000 dopytov na pozície, ktoré neobsahujú zá-
znamy bez £ítania z disku.

Pri testovaní metódy getInterval u jednotlivých stratégií sme test vyko-
nali bez £ítania z disku, aby sme minimalizovali £as potrebný na na£ítanie
záznamov (4.4, 4.5).

Stratégia Jeden pouºívate©[ms] Viacerí pouºívatelia[ms]

Binárne vyh©adávanie 1406 955,5
Bin. vyh. s intervalmi 1380,5 920,5
Avl strom 1385,5 930,5
Avl strom s intervalmi 1367 938
Skip list 1432 955,5
Sql s indexami 170850 87460
Kon²tantné okno 1395,5 923

Tabu©ka 4.4: getInterval, intervaly, ktoré obsahujú súvisle úseky s indexami,
10 000 dotazov.
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Stratégia Jeden pouºívate©[ms] Viacerí pouºívatelia[ms]

Binárne vyh©adávanie 1263,5 882,5
Bin. vyh. s intervalmi 1229 870,5
Avl strom 1243,5 880,5
Avl strom s intervalmi 1231,5 895,5
Skip list 1281,5 901
Sql s indexmi 187806 88530
Kon²tantné okno 1268,5 893

Tabu©ka 4.5: getInterval, intervaly, ktoré neobsahujú ºiadne indexy, 10 000
dotazov.

4.2 Pamä´ové nároky

Fyzická pamä´ je dostupná pre v²etky procesy. Jej správa je riadená opera£-
ným systémom pomocou virtuálnej pamäte, ktorá mapuje virtuálne adresy
na fyzickú pamä´. Pri vytvorení Objektu sa naalokuje miesto na heape, na
ktoré si program uchováva referenciu. Ak uº nemáme referenciu na niektoré
naalokované miesto, tak garbage collector môºe objekt zmaza´, a miesto,
ktoré mu patrilo, v prípade potreby ponúknu´ pre vytvorenie iného Objektu.
Ak chceme vedie´ aktuálny stav heapu, vytvoríme si takzvaný heap dump,
£o predstavuje obraz aktuálneho stavu java virtuálnej pamäte spusteného
procesu so v²etkými referenciami, objektami, ako aj informáciou o po£te jed-
notlivých objektov a vyuºitím pamäte. Vytvorenie memory dumpu vykonáme
pomocou ManagementFactory, MBeanServer a HotSpotDiagnosticMXBean
a uloºíme si ho do súboru. Pre vizualizáciu údajov obsiahnutých vo vygene-
rovanom súbore vyuºijeme vo©ne dostupnú aplikáciu MemoryAanalyser [8],
a pomocou nej si môºeme v²imnú´, ºe po£et objektov typu Index je vo v²et-
kých stratégiách rovnaký. Lí²i sa v objektoch, ktoré sú pouºité v spomínaných
dátových ²truktúrach. �iºe pre vyhodnotenie vyuºitia pamäte budeme po-
rovnáva´ obsah celého obrazu pamäte po na£ítaní v²etkých chromozómov.
Výsledky, ktoré sme takýmto spôsobom namerali sú v tabu©ke 4.6.
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Stratégia 1. chr[kB]

Binárne vyh©adávanie 283 081
Binárne vyh©adávanie s intervalmi 280 089
Avl strom 280 583
Avl strom s intervalmi 381 275
Skip list 464 888
Kon²tantné okno 314 753
Sql_with_indexes 2 713
Mongo_db 1 500 000

Tabu©ka 4.6: Vyuºitie pamäte

4.3 Vyhodnotenie

K najvä£²ím £asovým rozdielom prichádza pri vyh©adaní prvku ktorý sa v
databáze nenachádza, môºeme si to v²imnú´ aj na výsledkoch testovania.
Ide hlavne o implementácie dátových ²truktúr, ktoré potrebujú skontrolova´
log(n) moºnosti na overenie existencie záznamu. Pre takýto prípad má naj-
lep²ie vlastnosti metóda kon²tantného okna. Aj ke¤ pre ostatné testy metóda
kon²tantného okna nezískala najlep²ie hodnotenie, ale rozdiel medzi najlep-
²ou implementáciou pre daný test bol zanedbate©ný. Z toho dôvodu sme sa
rozhodli pouºi´ ako zdroj pre Variant Annotation Service práve stratégiu
Kon²tantného okna.



Záver

Cie©om tejto bakalárskej práce bolo poskytnú´ efektívne rie²enie výberov z
databázy dbNSFP, ktorá je nosným zdrojom atribútov pre webovú sluºbu
Variant Annotation Service a desktopovú aplikáciu Variant Annotation Ana-
lyser. Oba nástroje budú prístupné pre akademické ú£ely a o£akáva sa vyuºi-
tie na globálnej úrovni.
V práci sme opísali dáta obsiahnuté v tejto databáze a tieº sme uviedli ich
vlastnosti. Tie² sme vytvorili objektový model implementácie a zade�novali
sme si interface, cez ktorý sa výsledná stratégia priamo napojila na webovú
sluºbu VAS.
Popísali sme podrobne implementa£né detaily stratégií, ktoré boli testované.
Poukázali sme na ve©ké pamä´ové nároky pre rie²enie s MongoDB a £asovo
náro£né na£ítanie údajov do PostgreSQL databázy. V poslednej kapitole sme
ur£ili spôsob testovania £asovej efektivity a pamä´ových nárokov stratégií. Z
výsledkov testov sme ur£ili najvhodnej²iu dátovú ²truktúru, ktorou sa stala
metóda kon²tantného okna.
Napriek optimalizovanému vyh©adaniu prvku v dátovej ²truktúre, výsledný
£as potrebný na výber záznamu z dbNSFP je z ve©kej miery závislý na rých-
losti £ítania z disku. Pri ¤al²ej optimalizácii by sme mohli urýchli´ £ítanie z
disku udrºiavaním si v pamäti niektorých alebo v²etkých atribútov, v¤aka
£omu by sa zredukoval celkový £as výberu záznamu z databázy.
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