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Alkulukutestaus ja bioinformatiikka ovat ajankohtaisia algoritmitutkimuksen alueita. Kumpikin on
kiinnostava sekd algoritmiteorian etti sovellusten kannalta. Askettdin esitetty nopea alkulukutesti
ratkaisi klassisen lukuteoreettisen ongelman ja toi samalla uutta puhtia tiedonsuojausmenetelmien
tutkimukseen. Bioinformatiikasta on puolestaan tullut uuden molekyylibiologian kehityksen
seurauksena voimakkaasti laajeneva monitieteinen tutkimusala, joka tarjoaa uudentyyppisid
haasteita algoritmitutkimukselle. Suomalaiset ovat olleet mukana bioinformatiikan algoritmien
kehittimisessd alusta alkaen.

Algoritmi on tietojenkésittelytieteen keskeinen kisite. Algoritmeja tarvitaan, jotta tietokoneita
osattaisiin ohjelmoida. Kukin algoritmi méérittelee dérellisistd ja tdsmallisistd laskenta-askelista
muodostuvan kokonaisuuden, joka tuottaa annetuista syottotiedoista halutun tuloksen.
Tietokoneohjelmat ovat abstraktien algoritmien konkreettisia toteutuksia, joita tietokone pystyy
suorittamaan erilaisten tehtdvien ratkaisemiseksi.

Algoritmien tutkimuksella on kaksi pdétavoitetta. Toisaalta kehitetddn yhé parempia algoritmeja
yha uusille laskentaongelmille. Tdmaé tyd on usein hyvin sovellushakuista ja kidytdnnollista.
Toisaalta pyritddn ymmairtdmaén algoritmien yleisid rajoituksia ja laskentaongelmien sisdistd
vaikeutta eli ns. laskennallista vaativuutta.

Tédma vastakkaisista suunnista etenevé tutkimusohjelma luo tisméllisen perustan arvioida
algoritmitutkimuksen edistystd. Ongelman sisdisen vaikeuden analysointi antaa alaraja-arvion siitd
kuinka paljon laskentaa ongelman ratkaiseminen vihintién vaatii, kdytettiinpd mitd algoritmia
tahansa. Ongelmalle esitetty uusi ratkaisualgoritmi antaa puolestaan erdén ylirajan sille, kuinka
suuri laskenta ainakin riittdd ongelmamme ratkaisemiseksi. Kun ndmaé kaksi arviota kohtaavat,
tiedetddn ettd kasilld oleva algoritmi on tietyssd mielessd paras mahdollinen ongelman ratkaisu.

Algoritmitutkimuksen keskeinen asema tietojenkaisittelytieteessd nikyy esimerkiksi siitd, ettd
Kansainvilisen matemaattisen unionin myontdméa Nevanlinna-palkinto on tdhdn mennessé aina
jaettu tutkijalle, jonka tyo liittyy syvélliselld tavalla algoritmiteoriaan. Tdma arvostettu palkinto
annetaan merkittavésta tietojenkasittelytieteen matemaattisiin aspekteihin liittyvésti tutkimustyosta.



Alkulukutestaus helppoa

Erés algoritmitutkimuksen tuore huomattava tulos on lausuttavissa lyhyesti: alkulukutestaus kuuluu
joukkoon P. Tieto tdstd saavutuksesta levisi vuoden 2002 keséll4 ja jopa New York Times kertoi
siitd. Misté on kyse, kun tdllainen teoreettisluonteinen tulos pystyi poikkeuksellisesti ylittiméaan
uutiskynnykset?

Intian teknologisen instituutin tutkijat Manindra Agarwal, Neeraj Kayal ja Nitin Saxena onnistuivat
16ytdmaén algoritmin, joka testaa onko mielivaltainen annettu kokonaisluku ns. alkuluku, siis
sellainen luku, ettd jos se yritetdén jakaa milld tahansa sitd pienemmélld kokonaisluvulla, jako ei
mene tasan (paitsi jos jakajana on 1). Tdma keksijoidensd nimien perusteella AKS-algoritmiksi
nimetty algoritmi on liséksi sellainen - ja tdimi on tuloksen uusi tirked ominaisuus - ettd sen
toiminta-aika kasvaa tutkittavan luvun pituuden kasvaessa varsin kohtuullisesti, nimittdin kuten
erds pituuden potenssi.

Ollaksemme tdsmallisid, AKS-algoritmi vaatii laskenta-ajan joka on verrannollinen testattavan
luvun pituuden potenssiin 12. Asteluku 12 on tosin algoritmin kdytdnnon soveltamisen kannalta
kiusallisen korkea, mutta oleellista onkin vain se, ettei asteluku riipu testattavasta luvusta.
Teknisemmin ilmaistuna sanotaan, ettd tdllaisen algoritmin aikavaatimus on polynominen syotteen
pituuden suhteen. Edelld mainittu joukko P koostuu laskentaongelmista, joilla on tillainen enintdan
polynomisessa ajassa toimiva ratkaisualgoritmi. Intialaisten tulos lopetti pitkdin jatkuneen
epatietoisuuden alkulukutestauksen vaikeudesta: alkulukutestaus on kuin onkin joukon P jdsen.

Miksi sitten joukon P jdsenyys on arvokasta? Eiko riitd ettd ongelmalla on ylipdédnsi jokin
ratkaisualgoritmi, jolloin algoritmi voidaan ohjelmoida tietokoneelle ja sitten pannaan kone vain
toihin? Asia ei ole ndin yksinkertainen. Jos halutaan, etté tietokone saa tulokset valmiiksi
sddllisessd ajassa, algoritmin pitdi olla riittdvén nopea.

Alkulukutestaus tarjoaa tésté asiasta valaisevan esimerkin. Valittomasti nimittdin huomataan, etté
alkulukutestaus onkin aivan helppo ratkaista: annetun luvun i alkulukuominaisuuden testaamiseksi
kokeillaan vuoronperddn kaikilla lukua i pienemmilld kokonaisluvuilla luvusta 2 alkaen, jakavatko
ne tasan luvun 1. Tasan jakaminen selvida tunnetulla koulussa opitulla menetelmélld, ja jos yksikin
tasan menevé jako 16ytyy, 1 ei ole alkuluku, mutta muuten on.

Tama algoritmi on kuitenkin hitautensa takia tiysin kdyttokelvoton. Jos luvussa i on vaikkapa 300
numeroa (ndin pitkid kokonaislukuja kdytetidén nykyaikaisissa tiedonsuojausmenetelmissi), on
helppo arvioida, ettd algoritmimme tarvitsema jakolaskujen mééard on suuruudeltaan niin
supertéhtitieteellinen, ettd mikddn nykyisten tietokoneiden kyvyilld varustettu laskentalaite (tai
rakennettavissa oleva rinnakkaisten laskentalaitteiden kokoelma) ei pysty saamaan tulosta valmiiksi
siedettdvissa ajassa, ei vaikka koneiden nopeus tunnetun Mooren lain mukaisesti kasvaisi
rajustikin. Tarvitaan parempi algoritmi.

Luokkaa P voidaan my®s luonnehtia niin, ettd se on "kdytdnndssd” algoritmeilla ratkeavien
ongelmien luokka. Kokemusperiisesti on nimittdin havaittu ettd polynomisessa ajassa toimiva
algoritmi on yleensa kdyttokelpoisen nopea. Jos toisaalta aikavaatimus kasvaa nopeammin kuin
mikddn polynomi, ei algoritmi voi olla yleisesti kiyttokelpoinen. Polynomisissa algoritmeissa on



my0s teoreettista viehétysté: niiden edellytyksend yleensa on, ettd ongelman sisdisesta
kombinatorisesta rakenteesta on paljastunut vahvaa sddnnénmukaisuutta, joka avulla ratkaisu 16ytyy
”suoraan” ilman ettd on tarpeen turvautua edelld mainittuun hitaaseen yrityksen ja erehdyksen
menetelmaén.

Alkulukutestauksen saaminen luokkaan P onkin huomattava saavutus, onhan alkulukuominaisuus
klassinen matemaattinen kisite jonka tutkimuksella on vuosituhantinen perinne. Kiinalaisilla oli jo
noin 10. vuosisadalla ennen ajanlaskumme alkua (virheelliseksi osoittautunut) ehdotus
alkulukutestausalgoritmiksi ja (oikein toimiva mutta hidas) ns. Eratosteneen seula on noin vuodelta
240 ennen ajanlaskun alkua.

Lisdksi tunnetaan useita uudempia alkulukutestejé, joiden tehokkuus on jonkun lisdoletuksen (kuten
laajennetun Riemannin hypoteesin) varassa tai jotka eivét ole deterministisid vaan kéyttavit apuna
lantinheittoa. Téllaiset testit ovat jo laajassa kdytossd eikd ole selvéd, ettd uusi deterministinen
AKS-algoritmi on kdytdnndssd nditd parempi. Deterministinen algoritmi on kuitenkin ratkaissut
ongelman sisdistd vaikeutta koskevan pitkdaikaisen avoimen kysymyksen. Mahdollisesti algoritmia
pystytddn vield parantamaan paljonkin, nyt kun pda on saatu auki.

-----

Alkulukutestaus on klassista lukuteoriaa ja sellaisenaan kiehtova ongelma, jonka ratkaisulla voi olla
odottamattomiakin seurauksia. Vield kiinnostavampi on sen ldhisukuinen ongelma, nimittiin

kokonaisluvun tekijit ts. luvut, joiden tulo annettu luku on.

Toistaiseksi ei tunneta nopeaa tekijoihinjakoalgoritmia. Toisaalta kdénteinen tehtéva, luvun
médrittdminen kun sen tekijit on annettu, on nopeasti laskettavissa koulussa opitulla

funktioksi. Téllaisen funktion laskeminen on nopeaa toiseen suuntaan mutta hidasta toiseen.

Yksisuuntaisia funktioita tarvitaan nykyaikaisissa julkisen avaimen salakirjoitukseen perustuvissa
tiedonsuojausmenetelmissd. Ndiden menetelmien turvallisuus on yksisuuntaisuusoletuksen varassa.
yksisuuntaisena funktiona. Sen turvallisuus perustuu siis oletukseen, ett tekijoihin jako on hidasta.
Nopean tekijoihinjakoalgoritmin 16ytyminen murtaisi samalla timén salakirjoitusmenetelman.

Tété kirjoitettaessa ei ole tiedossa mitédn siihen viittaavaa, ettd uuden AKS-alkulukutestin
seurauksena my0s tekijoihin jakaminen ratkeaisi nopeammin. Uusi testi ei ndytd antavan viitteiti
testattavan luvun tekijoiden arvoista; se ainoastaan sanoo onko tekijoitd olemassa.

Tilanne saattaa muuttua, jos ns. kvanttitietokone onnistutaan joskus rakentamaan. Téllainen kone
osaisi toteuttaa uudentyyppisid laskentaoperaatioita, joita kiyttden on mahdollista suorittaa tiettyja
tehtdvid oleellisesti nopeammin kuin nykyisilld tietokoneilla. Nevanlinna-palkittu Peter Schorr
osoitti jo ldhes 10 vuotta sitten, ettd kvanttitietokoneen laskentaoperaatioden avulla voidaan
tekijoihin jakaminen suorittaa nopeasti. Kvanttitietokoneen tultua jouduttaisiinkin
salakirjoitusmenetelmit miettiméén uudestaan.



Merkkijonoalgoritmit ja bioinformatiikka

Toinen algoritmitutkimuksen ajankohtainen ongelmien ldhde ja sovellusalue on molekyylibiologia.
Lahtokohtana on DNA-molekyylin sisdltimén perinndllisen informaation koodaustapa. DNA-
molekyylin oleellinen sisdlto voidaan kuvata neljaa erilaista merkkid (A, C, G, T) siséltdvéna
sekvenssind eli yksinkertaisena merkkijonona. Kun tietokoneet kayttévit tiedon esittimiseen
kaksiarvoisia bittejd ja thmiset joitakin kymmenié erilaisia kirjainmerkkejé tai tuhansia
sanamerkkejd, on luonto siis omaksunut neliarvoiset ’kvatit” DNA:n sisdltdimén perinndllisen
informaation koodaamiseen.

Useiden organismien DNA:n merkkijonot on jo selvitetty (eli ”sekvensoitu”) ja useita on
valmistumisvaiheessa. Nidin kertyy valtavasti mielenkiintoista merkkijonomuotoista dataa. Taméan
datan késittely ja analyysi on tehtiva, jossa tietojenkdsittelytieteen piirissd pitkdén jatkuneella
merkkijonomenetelmien ja muiden kombinatoristen algoritmien tutkimuksella on paljon
annettavaa, koska kyseessd on luonteeltaan diskreeteistd symboleista (eikd enemmin tai vihemmaén
epatarkoista luvuista) koostuva data.

Uuden molekyylibiologisen datan analyysitarpeet ovat synnyttineet uuden tutkimusalan,
bioinformatiikan. Silla tarkoitetaan biologisen informaation ja biologisten systeemien rakenteen
analyysid ja mallittamista tietojenkasittelytieteen, tilastotieteen ja matematiikan tarjoamien
vilineiden avulla. Bioinformatiikasta on tullut bioteknisen tutkimuksen ja teollisuuden erés
keskeinen tekijd, jonka osaajista on maailmanlaajuinen pula.

DNA-palapeli

DNA-jonojen kokoaminen lyhyemmisté palasista on erés vélttimiton laskentatehtévi, joka pitdd
ratkaista kaikissa genomien sekvensointihankkeissa. Ongelma syntyy siité, ettd DNA:n rakennetta
osataan lukea laboratoriossa sekvensointilaitteita kdyttden vain suhteellisen lyhyissd palasissa.
Néiden palasten pituus on tyypillisesti 150 - 800 merkkid. Paloista pitéisi koota koko genomia
esittdvd oikeassa jdrjestyksessé oleva yhtendinen merkkijono, jonka pituus on kenties miljoonia tai
miljardeja merkkeja.

Palojen oikea sijainti ja kulkusuunta lopullisessa jonossa ei ole etukiteen tarkalleen tiedossa vaan
ne voivat olla enemmén tai vihemman 'haulikolla ammuttuja'. Lisdksi paloissa voi olla pieni maara
eri syisté johtuvia virheitd (puuttuvia, muuttuneita tai lisittyjad merkkeja).

DNA-jonon palasista muodostuu télld tavoin varsin ainutlaatuinen, valtaisa palapeli. Esimerkiksi
ihmisen genomin kokoamista varten niitd paloja on tuotettu ldhes 30 miljoonaa ja palapelin
lopputuloksena pitdisi muodostua noin 3 miljardia merkkié pitkd jono. Palapelin ratkaiseminen on
hieno algoritmitutkimuksen ongelma, joka on algoritmiteoreettisesti haastava ja jolla ilmeisestikin
on relevanttia kayttoa.

Ratkaisu lahtee liikkeelle siitd, ettd joidenkin palasten tiedetdédn sijaitsevan osittain pédéllekkéin
alkuperdisessd jonossa. Sekvensointi on tétd varten tarkoituksellisesti tehty niin, ettd palaset
peittdvit saman alueen moneen kertaan. Silloin palasten oikeasta keskindisestd jarjestyksesté



saadaan vihid etsimélld pareja, joilla on samanlainen alku- ja loppuosa ja jotka niin ollen voisivat
olla alkuperdisessd jonossa osittain padllekkdin.

Néin muodostuu palaparien keskindisté jarjestystd koskevia paikallisia ehdotuksia. Nédiden
perusteella voidaan seuraavaksi muodostaa ehdotuksia yhé laajempien palajoukkojen keskindiseksi
asetelmaksi. Tehtdvid vaikeuttaa se, ettd usein on tarjolla useita erilaisia lupaavia
asetelmavaihtoehtoja. Tdma voi johtua siitd, ettd paloja on sekvensoitu liian vdhén tai paloissa on
virheitd. Suurin vaikeus on kuitenkin se, ettdi DNA-jonot voivat sisdltdd useaan kertaan toistuvia
pitkid jaksoja, mikd voi sotkea palapelin sallimalla useita ratkaisuja.

Kuvattu palapeli johtaa useisiin algoritmisiin osatehtiviin. Tarvitaan esimerkiksi
merkkijonomenetelmid palaparien likimaaréisten padllekkéisyyksien hakemiseen ja erilaisia
verkkoteorian algoritmeja palapelin kokonaisratkaisun muodostamiseen. Jos ratkaisu muotoillaan
kombinatoriseksi optimointiprobleemaksi, se osoittautuu tunnetun “kauppamatkustajan ongelman”
sukulaiseksi ja on luonteeltaan ns. NP-kova ongelma. Tamin ongelmaluokan tarkka ratkaiseminen
on kaikilla tunnetuilla menetelmilld toivottoman hidasta, joten erilaiset likiméadraisratkaisut ovat
tarpeen. Jonojen toisteisuus vaatii vield erikseen riétildityja menetelmid, jotta lopputulos olisi
biologisesti mahdollisimman tarkka.

Kaikki palapelin vaiheet osataan toteuttaa tehokkailla algoritmeilla, mikd datan suuresta koosta
johtuen onkin valttdmatontd. Silti isot genomihankkeet tarvitsevat varsin jdreén tietokonepatterin
merkkijonojensa hallintaa ja analyysid varten. Késityokin on edelleen vilttdmétonta ratkaisun
viimeistelyvaiheessa.

DNA-jonojen tulkinta

DNA-jonojen kokoaminen kokonaisia genomeja esittidviksi sekvensseiksi on vasta 1dhtolaukaus
jonojen sisdllon analysoinnille. Koottukin jono on vain raakadataa joka odottaa tulkitsijaansa.
Esimerkiksi varsinaisten geenien paikallistaminen DNA-jonosta laboratoriossa on tyolés tehtdva,
jota voidaan auttaa laatimalla tietokone-ennusteita geenien paikoista. Tdma on luonteeltaan
merkkijonojen luokitteluongelma, joka on onnistuttu ratkaisemaan kohtuullisen hyvin. Uudet arviot
eri organismien geenien maéristd perustuvat tillaisiin ennusteisiin. Esimerkiksi ithmisen geenien
madrd on ndin ennustettu selvisti vanhoja arvioita alhaisemmaksi.

On my®ds havaittu ettd samankaltaisten jonojen biologinen merkitys on usein sama. Néin syntyy
tarve verrata merkkijonoja ja 10ytdd samankaltaisia jonoja tai jonojen alueita (ns. homologioita) tai
jonoissa esiintyvid yhteisid merkkihahmoja. Tdhén tarkoitukseen on kehitetty laaja joukko
merkkijonojen etdisyysmittoja ja nithin perustuvia algoritmeja ja tietokoneohjelmia, joilla verrataan
jonoja toisiinsa ja etsitddn annetun jonon sukulaisjonot erilaisista DNA-jonojen tietokannoista.
Jélleen algoritmien tehokkuus on tirkeédd, koska laajamittaisten sekvensointihankkeiden ansiosta
tietokantojen koko kasvaa rdjahdysmadisesti.

Merkkijonojen vertailu- ja hakuohjelmat ovat nykyéén laajassa péivittiisessa kdytossa ldhes
kaikessa molekyylibiologisessa tutkimuksessa. Biologeista on tullut esimerkiksi Suomen
supertietokoneiden suurin kayttdjaryhma.



Kunkin organismin DNA voidaan ymmartia erdénlaiseksi ohjelmaksi, jonka ohjaamana organismi
eldd, kasvaa ja kehittyy. Nykyisen molekyylibiologian suuria kysymyksié ja samalla
bioinformatiikan tutkimuksen keskeinen ajankohtainen haaste on selvittda, miten timé ohjelma
toimii. Ty etenee vihittdin. Koko genomin toiminnasta jérjestelméllisté tietoa antavien
mittausmenetelmien kehittdminen ja systemaattisten mittausten suorittaminen “’systeemibiologian”
hengessa on tidssd avainasemassa. Erds vallankumouksellinen uusi mittauslaite on ns. DNA-siru.
Silld voidaan samanaikaisesti mitata organismin kaikkien - mahdollisesti kymmenien tuhansien -
geenien aktiivisuutta eri olosuhteissa.

Mittaukset antavat tietoa DNA-ohjelman toiminnan sisdisista tiloista, minké perusteella pyritdén
muodostamaan esimerkiksi geenien vilisié sdételysuhteita kuvaavia verkostorakenteita tai jopa
kokonaisen solun toimintaa kuvaavia tietokonemalleja. Tallaisten sdételyverkkojen ja mallien
laskeminen mittausdatan perusteella on jélleen erittdin haasteellinen algoritmitutkimuksen ongelma.
Sen ratkaisemiseksi on intensiivinen tutkimus kdynnissé eri puolilla maailmaa. Tulokset auttavat
ymmairtdmaan biologisia ilmi6itd yhé tdsmillisemmin ja voivat johtaa bioteknisiin sovelluksiin ja
jopa molekyylibiologisia toimintaperiaatteita kdyttdvien uudentyyppisten tietokoneiden
kehittimiseen.
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