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Novi algoritam Global Repeat Map (GRM) za direktno preslikavanje DNK
simbolicke sekvence u frekvencijsko podrucje i primjena na
genome covjeka i c¢impanze
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Prirodoslovno-matematicki fakultet, Zagreb

Prikaz osnova GRM algoritma stvorenog u Zagrebu kao kompjuterske metode koja
direktno preslikava DNK sekvencu u frekvencijsku domenu i daje globalnu
repeticijsku mapu sa svim signifikantnim repeticijskim jedinicama,
odgovarajuce konsenzusne sekvence i divergencije medu repeticijskim kopijama.
Kompletan racun tandemskih struktura i repeticija viSeg reda (HOR) za
kromozome 1 i Y u genomima Covjeka i ¢impanze i njihova usporedba. Otkrice
novih signifikantnih divergencija izmedu covjeka i cimpanze. Otkricde novih
repeticija viSeg reda kao signature znacajnih i do sada nepoznatih
evolucijskih razlika izmedu covjeka i cimpanze, kao na primjer NBPF
(Neuroblastoma BreakPoint Family) gene HOR u ljudskom kromozomu 1.
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