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Sazetak

Palindromi su veéini poznati kao nizovi slova koji se ¢itaju ili izgovaraju isto od
pocetka ili kraja. U DNA nizovima palindrome definiramo na slu¢ajan nacin kao i
u prirodnim jezicima. Isto ¢itanje s oba kraja je nuzno, ali uz prethodnu operaciju
komplementiranja znakova. Recimo, za niz A C G T bi definiranjem komplementar-
nosti putem prirodnog uparivanja baza A T i C G definirali komplementaran niz sa
T G C A te bi rekli da je pocetni niz palindrom jer se cita od pocetka isto kao i njemu
komplementarni od kraja. Potreba za definiranjem palindroma u DNA nizovima, i
proucavanje istih, moze se ciniti cudnom. Medutim, ako primijetimo da palindromi
u DNA nizu opisuju spajanje izmedu dva dijela DNA niza onda nam motivacija
postaje bliza. Buduéi da su palindromi znac¢ajni za funkcioniranje genoma, korisno
je imati nekakav oblik statistickog testa koji bi odavao ima li palindroma odredene
duljine znacajno vise ili manje od oc¢ekivanog broja unutar nekog npr. roda koji se
proucava.

Ovaj uvodni primjer prikazati ée vaznost statistickog modeliranja DNA nizova
i najjednostavnijim primjerima. Nakon uvodnog dijela predavanja prezentirat ce
se 1 tezi problemi pri modeliranju DNA nizova poput procjene udjela bakterija u
ljudskom probavnom traktu kroz proces od "raw” podataka do finalnih reportova
koji bi se prikazivali u standardnom procesu u laboratorijima. Takoder, pri kraju
predavanja kratko ¢e se uvesti problem integracije razli¢itih viSe-dimenzionalnih
bio-kemijskih podataka.



