PRONALAZENJE LOKACIJA POTPUNE
IDENTICNOSTI U DVIJE DNA SEKVENCIJE

Ana VukeliC

Faculty of Food Technology and Biotechnology,
University of Zagreb



[: pofetak j
'

dat1=prazan skup
datZ=prazan skup

tita) dvije DMA sekvancija,
Gitaj min duljinu fragmenta =1

fragment = sekvencija od | do i+

da |i se taj fragment nalazi u drugo) sekvenci)

da
¥

progirvjemo ijevo i desno za po jedan znak sve dok su fragmenti jednaki

da li se takav prosireni fragment ved nalazi u dat1’/

ne
¥

fragment spremamo u dati;
iz obje sekvencije nalazimo sve takve fragmente | kombiniramo sve parove dviju
sekvenciji (lokacie za rekombinaciju) koje onda spremamo u dat2

da




Distribucija fragmenata odredene duljine za nasumicne (RAN-
DOM) sekvencije (72% G+C). Radeno s 6 klastera. Na x-osi je
duljina fragmenta, a na y-0sSi postotak.
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Minimalna duljina za koju imamo parove je 12 a maksimalna 25.
Najmanja duljina za koju je relativna frekvencija manja od 0.1 je
14.



Distribucija fragmenata odredene duljine za NON-PKS sekven-
cije. Radeno s 6 klastera. Na x-osi je duljina fragmenta, a na
y-0Si postotak.
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Minimalna duljina za koju imamo parove je 12 a maksimalna 383.
Najmanja duljina za koju je relativna frekvencija manja od 0.1 je
14.



Distribucija fragmenata odredene duljine za PKS sekvencije. Radeno
s 11 klastera. Na x-0si je duljina fragmenta, a na y-osi postotak.

0.30 — °
0.25 —
0.20 — L
0.15 —
0.10 — °

0.05 °®

Minimalna duljina za koju imamo parove je 11 a maksimalna 80.
Najmanja duljina za koju je relativha frekvencija manja od 0.1 je
13.



x2—test 0 homogenosti distribucija:

RANDOM i NON-PKS (testiranje u MS Excel-u): dobijemo da
je p-vrijednost jednaka O = razlika u distribucijama je znacajna;

RANDOM i PKS (testiranje u MS Excel-u): dobijemo da je p-
vrijednost jednaka O = razlika u distribucijama je znacajna;

NON-PKS i PKS (testiranje u MS Excel-u): dobijemo da je p-
vrijednost jednaka O = razlika u distribucijama je znacajna.



