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ABSTRAK 

Kajian sistem hiris-cantum berkembang pesat setelah Head mendedahkan dalam 
penyelidikannya mengenai pemodelan proses biokimia yang melibatkan asid 
deoksiribonukleik pada tahun 1987. Proses sistem hiris-cantum terdiri daripada potongan 
dan tampalan asid deoksibonukleik pilin ganda. Bahasa hiris-cantum yang dihasilkan oleh 
sistem hiris-cantum dapat diklasifikasikan kepada tiga kategori: bahasa lengai, fana dan 
bahasa batas. Sebelum ini, Goode juga telah mengemukakan bahasa batas ke-n, tetapi beliau 
hanya menyatakan bahawa bahasa batas sebelumnya berlainan dengan bahasa batas semasa. 
Dalam penyelidikan ini, kajian bahasa batas ke-n dikaji dengan menyelidiki bilangan asid 
deoksibonukleik pilin ganda pemula dan peraturan yang terlibat dalam sistem hiris-cantum. 
Penyelidikan ini terbahagi kepada tiga kategori: konsep bahasa batas ke-n, automata dan 
eksperimen biologi. Definisi bahasa batas ke-n diimprovisasi dan diselidiki dengan 
menggunakan bilangan asid deoksibonukleik pilin ganda pemula dan peraturan yang 
mempunyai panjang yang sama. Kemudian, rajah automata digunakan untuk mengubah 
bahasa batas ke-n dan dihasilkan dengan menggunakan tatabahasa. Akhir sekali, bahasa 
batas ke-n dibincangkan dalam aspek biologi. Penyelidikan ini merangkumi dua eksperimen 
iaitu pencernaan majmuk, ligasi dan tindak balas rantaian polimerase untuk merangkumi 
definisi bahasa batas ke-n, iaitu model bahasa batas ketiga dan keempat menggunakan tiga 
dan empat enzim sekatan. Enzim yang digunakan dalam eksperimen adalah MspI, AciI, dan 
MseI untuk Model 1 dan AgeI, EagI, BspEI, dan AvrII untuk Model 2.  

 



iv 
 

ABSTRACT 

The study of splicing systems swiftly grew after Head revealed in his research about 
modelling the biochemical process involving the deoxyribonucleic acid in 1987. The process 
of the splicing system consists of a cut and paste of the double-stranded deoxyribonucleic 
acid. Splicing language produced by the splicing system can be classified into three 
categories: inert, transient and limit language. Previously, Goode also has defined the n-th 
order limit language, but she just stated that the previous order of the limit language is 
distinct from the current order limit language. In this research, the n-th order limit language 
study is studied by investigating the number of initial strings and rules involved in the 
splicing system. This research is divided into three categories: the concept of n-th order limit 
language, automata and biological experiment. The definition of n-th order limit language is 
improvised and investigated using the number of initial strings and rules involved in the 
splicing system, where the rule must have the same length. Then, the n-th order limit 
language is transformed into an automaton diagram by using grammar. Lastly, the n-th order 
limit language is discussed from the biological aspects. This research provides two 
experiments that involve several procedures such as multiple digestion, ligation and 
Polymerase Chain Reaction to generalise the formation of n-th order limit language, which 
are third and fourth-order limit language models using three and four restriction enzymes, 
respectively. The enzymes used in the experiments are MspI, AciI, and MseI for Model 1 
and AgeI, EagI, BspEI, and AvrII for Model 2.  
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