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 ژنتيك الگوريتم بر مبتني RNA دوم ساختار دقيق پيشگويي

  3آباد ميرك فاطمه زارعو  *2چركري- نصراالله مقدم ،1منتصري سهيلا

  گروه علوم كامپيوتر علوم رياضي، دانشكده دانشگاه تربيت مدرس،تهران،  1
  كامپيوترگروه مهندسي  دانشكده مهندسي برق و كامپيوتر، دانشگاه تربيت مدرس،تهران،  2

  گروه علوم كامپيوتر ،دانشكده رياضي و علوم كامپيوتر اميركبير، صنعتيدانشگاه ، تهران 3

 4/5/91 :تاريخ پذيرش    1/9/90 :تاريخ دريافت

  چكيده

 آنها ساختار توسط هاRNA عملكرد ر بيشتر مواقع،د .كندمي ءزيستي ايفا فرآيندهاي نقش مهم و اساسي در RNAمولكول 
ها، از روشهاي RNAبا توجه به پيچيدگي و هزينه بر بودن روشهاي آزمايشگاهي براي پيشگويي ساختار  .شودمي مشخص

يك  مقاله، نيا در. وجود دارد RNA مولكول دوم ساختار پيشگويي الگوريتمهاي متنوعي جهت. گرددمحاسباتي استفاده مي
اين  در. شودارائه مي آزاد انرژي حداقل براساس RNA مولكول دوم ساختار پيشگويي جهت RNAG نامه ژنتيك ب  الگوريتم

 و هاساقه از شده آزاد انرژي حداقل برازندگي مقدار براساس افراد. باشديم تعدادي ساقه شامل جمعيت الگوريتم، هر فرد از
 اجرا بعد نسلبراي ايجاد  جهش روي آنها و تقاطع عملگرهايترتيب به ادامه در و شده بنديرتبه صعودي ترتيبهب هاحلقه

 ساختار عنوانهب فرد پايان اين در. يابدمي ادامه آزاد مناسب انرژي حداقل با فرد يك زمان توليد تا نسل توليد فرآيند. گردد يم
 نيا از حاصل نتايج .گرددمي اجرا باكتريها در هاRNA از تعدادي روي پيشنهادي الگوريتم. شودمي در نظر گرفته بهينهدوم 
  . است بالا اريبس داراي دقت مشابه روشهاي ساير با مقايسه در RNAG تميالگور كه دهدمي نشان قيتحق

 .برازندگي مقدارآزاد، ساقه،  انرژي حداقل: كليدي واژه هاي

 charkari@modares.ac.ir :يكيالكترون پست ،82883301: تلفن مسئول، سندهينو* 

  مقدمه
 نقشي دارا موجودات زنده تمام در RNA مولكولهاي

 آن فعاليت درك در RNA ساختار شناخت. هستند حياتي
در بيان  RNAساختار مولكولهاي . )8( دارد فراواني اهميت

، ساخت )Messenger RNA( هاي پيكRNAژن، پيرايش 
). 11و1،2( ثر استؤپروتئين و عملكردهاي زيستي ديگر م

بعضي از  )Transcription( رونويسي خاتمه مثال، عنوانهب
 سري انتهايي، براساس ساختار سنجاقباكتريژنها در 

RNA پيشگويي در مهم نكات از. )14( شودمي پيك انجام 
 كه كرد اشاره هاييدنباله به توانيم RNA دوم ساختار
 نتيجه در و نشده مشخص آزمايش راه از آنها ساختار هنوز
 از. يافت تواننمي آنها براي داده پايگاه در نظيري هيچ

 است مشكل اين حل اختارهاس پيشگويي مهم اهداف
 طراحي جهت مهمي كاربرد كه ديگري موضوع). 16(

 است RNA مولكول دو برهمكنش دارد، RNA ساختارهاي
 تعيين در ايمقدمه RNA ساختارهاي پيشگويي. )13(

  .باشدمي RNA دو برهمكنش ساختار

 با RNA مولكولهاي دوم ساختار پيشگويي جهت تلاشهايي
 از استفاده با ،)Base pairs( بازهاجفت تعداد كردن بيشينه
 براي ساختار بهترين آن در كه شد انجام پويا نويسيبرنامه
 الگوريتم آن از پس. )10( گرددمي محاسبه زيردنباله هر

 بازهاجفت آزاد انرژي مقادير در آن از كه دش ارائه مشابهي
 Minimum( آزاد انرژي كمترين با ساختاري محاسبه براي
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free energy (شودمي استفاده )در يك روش. )18 و 9 
 Partition( تسهيم توابع دوم، ساختار پيشگويي براي ديگر

function (مولكولهاي RNA نويسي پويا  براساس برنامه
 توسط )19( MFold ابزار. )7( دنگردمي محاسبه
 ،)RNA )15محاسبه ساختار دوم  ي موجود برايپارامترها

تعدادي از  در. پردازدمي دوم ساختار پيشگويي به
 ترموديناميكي مدل از استفاده با آزاد انرژي رويكردها،
 آزاد انرژي مدلها، اين در. دشومي تعيين همسايه نزديكترين

 ساقه هر از شده آزاد انرژيهاي مجموع عنوانهب ساختار
)Stem (ترموديناميكي هايداده از استفاده با حلقه و 

براساس گرامرهاي  روشي. )17 و 6( دگردمي محاسبه
آماري  هايكه در آن از الگوريتم شد ارائهمستقل ازمتن 

 ابزار. )12( دشوبراي ايجاد ساختار دوم استفاده مي
RNAFold )3( شده  ايجاد انرژي پارامترهاي از استفاده با

  . كندمي پيشگويي را RNA دوم ساختار )5(

جهت  RNAG نامه بالگوريتم ژنتيك يك  در اين مقاله،
. شودمي ارائه RNAساختار دوم مولكول  يقپيشگويي دق

گردد كه مي ايجاد اينقطه ماتريس يك ،الگوريتم اين در
 هر. است RNA ممكن در بازهايجفت تمام دهندهنشان

 ساقه يك عنوانهب توانرا مي اي نقطه ماتريس در زيرقطر
 هايي كه به طورساقه از جمعيتي سپس. گرفت نظر در

 برازندگي مقدار و ايجاد شده ،شوندتصادفي انتخاب مي
)Fitness value (و هاساقه از شده آزاد انرژي حداقل 

. گرددمي محاسبه جمعيت در موجود فرد هر براي هاحلقه
 و) Crossover(عملگرهاي تقاطع  ايجاد نسل جديد،براي 

ترتيب روي تعدادي از افراد نسل هب) Mutation(جهش 
 يابد تامي ادامه نسل توليد فرآيند. شودجاري انجام مي

 در. برسد مطلوب حد به فردي آزاد انرژي كه زماني
 ساختار تشكيل جهت فرد با حداقل انرژي آزاد ، ايننهايت
 روي پيشنهادي الگوريتم. شودمي انتخاب RNA دوم

 ،CopA، CopT، R1inv، R2inv شامل هاداده از تعدادي
Tar، Tar*، DIS، IncRNA54 و RepZ كاره ب باكتريها در 
 دهد كهنشان مي قيتحق نيا از حاصل نتايج. است رفته

 دقت مشابه روشهاي ساير با مقايسه در RNAG تميالگور
  . بالايي دارد

 روشها و مواد

 شامل هاي مورد بررسي در اين مقالهRNA: پايگاه داده
CopA، CopT، R1inv، R2inv، Tar، Tar*، DIS، 

IncRNA54 و RepZ  4(هستند( .  

 تشكيل نوكلئوتيد نوع چهار از RNA دنباله: تعاريف پايه
 و (C) سيتوزين ،(G) گوانين ،(A) آدنين شود كه شاملمي

 است مجزا انتهاي دو داراي RNA هر. است  (U)يوراسيل
ه ب RNAدنباله  يك. شوندمي شناخته 5و  3 عنوانبه كه

صورت زير تعريف ه ب 3به  5 جهتدر  R  ،|R| = nنام 
 :گرددمي

R = r1r2 ... rn : i (1in)ri {A, C, G, U}. 

 مشخص 5به  3 هتج در .rn rn-1... r1با  Rمعكوس
 است كه R اي اززيردنباله ri j =ri ri+1... rj بنابراين. شود مي
. گرددمي ختم j موقعيت به و شده شروع i موقعيت از

 آن بازهاي بين هيدروژني پيوند تشكيل با RNA دنباله
 مكمل بازهاي بين پيوندها بيشتر. دهدتشكيل ساختار مي

 U با A و C با G آنها در كه دهندمي روي كريك- واتسون
 توانند ساختارمي پيوندها اين .برعكس و شوندمي جفت
  .دهند را تشكيل RNA دوم

 Single( منفرد نواحي و هاساقه از RNA دوم ساختار

regions (جفت از ايمجموعه ساقه هر. شودمي تشكيل-

  هك طوريه ب است (ri , rj)و  (ri , rj) مانند مجاور بازهاي
j i, i, j, گردند مي ارضاء زير شرايط از يكي توسط: 

i < i < j < j 
i < i < j < j 

 كه باشند RNA از زيردنباله دو rk lو  ri j اينكهفرض به 
 rk l به معكوس ri j زيردنباله بنابراين. دهندمي ساقه تشكيل
و  ri j بازهاي از هريك بين ديگر،عبارت هب .شودمي متصل

. گرددمي برقرار هيدروژني پيوند ترتيبهب rk l معكوس
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 ri jدر  باز هر ،RNA دوم ساختار در ساقه دادن نشان براي
 منفرد نواحي. شودمي مشخص ( با rk l و هر باز در ) با
 در) Single-stranded( شده ايرشتهتك يا حلقه عنوانهب

 هر انتهاي دو كه است ذكر به لازم. شوندمي گرفته نظر
 تنها كه حالي در گردند مي متصل هاساقه به حلقه ناحيه
 پيوند ساقه يك به شده ايرشتهتك هر انتهاي يك
. شودمي دادهنشان  . منفرد با نواحي در باز هر. خورد مي

دهد كه را نشان مي RNAساختار دوم  S = s1 ... sn بنابراين
 ، 1 i  n اين فرمول ، i باز هر براي در آن

si {(,),.} در نظر گرفته مي شود.   

 سازيبهينه مسائل حل در كه است يروش يكژنت الگوريتم
 يكيژنت يندهايفرآ اساسو بر گيردمي قرار استفاده مورد

 افراد از جمعيتي با ژنتيك الگوريتم. موجودات زنده است
 مسئله يبرا حليراه دهندهنشان هر فرد شود كهبيان مي

 مناسب ميزانتوجه به  با فرد هر به ندگيمقدار براز. است
 افراد. شودمي داده اختصاص حل،راه يك عنوانهببودن آن 
 نسل جديدكرده و  گيريجفت برازندگي مقدار براساس

 يابديادامه م يتا زمانوليد نسل تفرآيند . گردديم يلتشك
  .شود يافتمسئله  يبرا بهينه حلكه راه

 ،RNA دوم ساختار پيشگويي مسئله در: پيشنهادي روش
 هدف و شودمي گرفته نظر در ورودي عنوانهب RNA يك

 آزاد انرژي حداقل داراي كه است RNA دوم ساختار يافتن
  :استتر مسئله به شرح زير تعريف دقيق .باشد

به  5 جهت در .R = r1 r2... rn دنباله با RNA كي: ورودي
3. 

 ، (  كاراكترهاي از ايدنباله با كه  دوم ساختار: خروجي
) شودمي داده نشان ’.‘ و.  

در اين مقاله، روش پيشنهادي براي حل مسئله ساختار دوم 
RNA نام ه يك ببراساس يك الگوريتم ژنتRNAG  است

 و عملگرهاي تقاطع اوليه، ايجاد جمعيتشامل مراحل كه 

به در ادامه  باشد كهمي و شرط خاتمه الگوريتم جهش
   .خته مي شودپردا آنها توضيح

-هب اوليه جمعيت چگونگي توليد: اوليه جمعيت ايجاد
  :شودمي ترتيب زير انجام

 بازهاي براساس R دنباله براي  اينقطه ماتريس )3
 در آن مقدار كه گرددمي ايجاد كريك- واتسون مكمل

 :شودمي تعريف زير صورته ب ,موقعيت 

MR[i,j] =   , , , , , , , , ,
                                                                       .

 

ام در  ام و  دهنده باز نشانترتيب هب و   كه طوريه ب
1 ،و    براي هر  دنباله توجه كنيد (. هستند ،,

Gباز كه در ايجاد اين ماتريس جفت U  در نظر گرفته
  .)دهدچون دقت پيشگويي را كاهش مي شودنمي

 متوالي مورب مقادير تمام ، اينقطه ماتريس در )4
- هب باشند داشته قرار آن موازي يا اصلي قطر روي كه 1

 از ايمجموعه .شوندمي در نظر گرفته زيرقطر يك عنوان
 :گرددمي تعريف زير صورته ب  يزيرقطرها

DR = { < i, j, k, l > |1 i  k  n & 1  j  l  n } 

, كه طوريه ب شروع و  ترتيب موقعيتهب ,و  
فرض كنيد . دكننمي مشخصپايان يك زيرقطر را 

,و   , , اين زيرقطر نشان . است  
در   به زيردنباله  در  دهنده اين است كه زيردنباله 

با شرايط   و اگر . شودمتصل مي معكوس 
  و   ،   موجود 1

حذف و دو  بايستي از مجموعه   ، آنگاهباشند
,زيرقطر , ’, ’ ,1و   1,  , به   

در اين حالت تعدادي  زيرا. مجموعه مورد نظر اضافه شوند
دو مرتبه جهت تشكيل   از بازهاي تشكيل دهنده زيرقطر

  .گردندپيوند محاسبه مي

 ساخته به اين صورت براساس  جمعيت اوليه  )5
1، براي هر شود كه مي | ، مراحل زير انجام |
  :پذيردمي
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 طور تصادفي از مجموعه ه ب ،  ) الف
كه ابتدا تهي (تر، براي هر فرد به بيان دقيق. دگردمي ايجاد
 ابتدا يك زيرقطر تصادفي از  ،در جمعيت) است

زيرقطرهاي بعدي نيز . گيردانتخاب شده و در آن قرار مي
طور تصادفي انتخاب شده و در صورتي در فرد قرار ه ب

يك از زيرقطرهاي موجود در آن  گيرند كه با هيچمي
 باشد، داشته وجود همپوشاني اگر. همپوشاني نداشته باشند

قطر حاصل زير و شده جدا زيرقطر از همپوشان قسمتهاي
 يدكن فرض .شودقطرهاي قبلي اضافه ميزيربه مجموعه 
,كه  , , و  ,

  , ,    و  زيرقطر دو همپوشاني .,
 :دگردمي تعريف زير صورته ب

Overlap(d1, d2) = 
1            :      

1             :      
0                                                              .

 

 محاسبه زير صورته ب  فرد برازندگي مقدار) ب
  :شود مي

Fitness (C[i]) = ∑ ∑  

 دهنده يك زيرقطر در مجموعه نشان  كه طوريه ب
هاي هيرپين، بالج، حلقه اي در مجموعهحلقه و  است

حداقل . دهداي در فرد را نشان ميداخلي و چندحلقه

,انرژي آزاد شده از  , ه ب ,
  :گرددصورت زير محاسبه مي

MFE (d ) = ∑ , , ,, , ,  

,كه  , باز انرژي آزاد شده از دو جفت ,
دهنده نشان و  باشدمي ,و  ,مجاور 
 انرژي حداقل .است زيرقطردر بازها ي از جفتامجموعه

 ساقه تشكيل كه مجاور بازهايجفت دو تمام از شده آزاد
 آزاد انرژي. است شده داده نشان 1جدول در دهند،مي

 زير مقدار دو مجموع داخلي و بالج هيرپين، هايحلقه
  :)20( باشد مي

 براساس هاحلقه نوع اين از شده آزاد انرژي حداقل )3
- حلقه براي .است شده مشخص 2جدول در حلقه اندازه

 زير به صورت آزاد انرژي حداقل ،30 از بيشتر طول با هاي
 :شودمي محاسبه

MFE(l) = MFE(30) + 1.75*RT* ln (size/30) 

 دماي خالص و  ثابت جهاني گاز،  كه  طوريه ب
  .اندازه حلقه است

  

  .بازهاي مجاور در ساقهحداقل انرژي آزاد شده از تمام دو جفت - 1 جدول
5'->3' AA AC AG AU CA CC CG CU GA GC GG GU UA UC UG UU 

AA . . . . . . . . . . . . . . . -0.9 

AC . . . . . . . . . . . . . . -2.2 . 

AG . . . . . . . . . . . . . -2.1 . -0.6 

AU . . . . . . . . . . . . -1.1 . -1.4 . 

CA . . . . . . . . . . . -2.1 . . . . 
CC . . . . . . . . . . -3.3 . . . . . 

CG . . . . . . . . . -2.4 . -1.4 . . . . 
CU . . . . . . . . -2.1 . -2.1 . . . . . 

GA . . . . . . . -2.4 . . . . . . . -1.3 

GC . . . . . . -3.4 . . . . . . . -2.5 . 

GG . . . . . -3.3 . -1.5 . . . . . -2.1 . -0.5 

GU . . . . -2.2 . -2.5 . . . . . -1.4 . 1.3 . 

UA . . . -1.3 . . . . . . . -1 . . . . 
UC . . -2.4 . . . . . . . -1.5 . . . . . 

UG . -2.1 . -1 . . . . . -1.4 . 0.3 . . . . 
UU -0.9 . -1.3 . . . . . -0.6 . -0.5 . . . . . 
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بالج و هيرپين هاي داخلي، حداقل انرژي آزاد شده از حلقه -2 جدول
  .براساس اندازه حلقه

 اندازه داخلي بالج هيرپين
. 3.8 .1
. 2.8 .2

5.4 3.2 .3
5.6 3.6 1.14
5.7 4 2.15
5.4 4.4 1.96
6 4.6 27

5.5 4.7 2.28
6.4 4.8 2.39
6.5 4.9 2.410
6.6 5 2.511
6.7 5.1 2.612
6.8 5.2 2.713
6.9 5.3 2.814
6.9 5.4 2.815
7 5.4 2.916

7.1 5.5 317
7.1 5.5 318
7.2 5.6 3.119
7.2 5.7 3.220
7.3 5.7 3.221
7.3 5.8 3.322
7.4 5.8 3.323
7.4 5.8 3.424
7.5 5.9 3.425
7.5 5.9 3.426
7.5 6 3.527
7.6 6 3.528
7.6 6 3.629
7.7 6.1 3.630

  
 براساس مازادي ها انرژيحلقه از تعدادي )4

 مازاد انرژي و هاحلقه نوع اين. دارند حلقهي نوكلئوتيدها
  .است شده داده نشان 3 جدول در آنها

ها و باز انتهايي حلقهجفت بينانرژي ديگري توجه كنيد كه 
جا به آن كه در اينن وجود دارد مجاور آنشده باز جفتدو 

  .پرداخته نشده است

 حداقل انرژي آزاد برازندگي مقدار براساس افراد انتها، رد
  . شوندمي مرتب صعودي ترتيبهب

ها با توجه به نوكلئوتيدهاي حداقل انرژي آزاد شده از حلقه -3 جدول
  .حلقه

 اندازه دنباله انرژي
6.8CAACG 5 
6.9 GUUAC 5 
2.8CUACGG 6 
2.7 CUCCGG 6 
3.7CUUCGG 6 
3.3CCAAGG 6 
3.4 CCCAGG 6 
3.5CCGAGG 6 
3.7CCUAGG 6 
3.7CCACGG 6 
3.6 CCGCGG 6 
2.5CCUCGG 6 
3.6CUAAGG 6 
3.7 CUCAGG 6 
3.5CUUAGG 6 
2.8 CUGCGG 6 
5.5 CAACGG 6 
2.9ACAGUGCU 8 
3.6 ACAGUGAU 8 
1.8ACAGUUCU 8 
2.8 ACAGUACU 8 

  

 انجام  افراد  روي  9/0 نرخ عملگر تقاطع با: عملگر تقاطع
 و افراد بهترين از درصد 5 كه ابتدا به اين صورت ،ديرگمي
منتقل  بعد نسل به متوسط برازندگي با افراد از درصد 5

 به دو برازندگي ميزان ترتيبهب افراد، ماندهباقي. شوندمي
 دو ديگر عبارت به. گردندمي انتخاب گيريجفت براي دو
 گرفته نظر در والدين عنوانه ب جمعيت از 1و   فرد
- مي گيريجفت تصادفي موقعيت شوند، سپس از يكمي

با توجه به اينكه  .دگردمي ايجاد فرزند دو كنند و در پايان
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 موقعيت تصادفي هر انتخاب احتمال است،  طول هر فرد
 تقسيم بخش دو به والدين موقعيت، اين در. باشدمي /1
 در موجود زيرقطرهاي ترتيبهب دوم و اول فرزند و شده
 اختصاص خود به را دوم و اول نيوالد چپ طرف
 و اول والدين راست طرف زيرقطرهاي از هريك. دهند مي
-مي قرار اول و دوم فرزندان در ترتيبهب صورتي در دوم

 فرزند در موجود زيرقطرهاي از يك هيچ با كه گيرند
 باشد، داشته وجود همپوشاني اگر. باشند نداشته همپوشاني

 كه بخشي امكان صورت در يا شودنمي داده قرار فرزند در
 نيا. گيردمي قرار فرزند در و شده انتخاب ندارد همپوشاني

 .دهدمي تشكيل جديد فرزندان با را نسل بعد نديفرآ

 10 است، 1/0 جهش با توجه به اينكه نرخ: جهش عملگر
گردند تا مي گزينش جمعيت افراد ترينضعيف از درصد

 يك ،افراد اين براي. عملگر جهش روي آنها اجرا شود
 در تنها و شده انتخاب اينقطه ماتريس از تصادفي زيرقطر
 گرددمي جايگزين فرد از تصادفي زيرقطر كي با صورتي

 زيرقطر جز( فرد در موجود زيرقطرهاي از كي هيچ با كه
 همپوشاني اگر. باشد نداشته همپوشاني) فرد از انتخابي
- ماتريس از تصادفي زيرقطر انتخاب باشد، داشته وجود
 نباشد موجود همپوشاني كه زماني تا يابدمي ادامه اينقطه

  .يابد خاتمه زمان يا

 شودمي متوقف هنگامي نسل توليد فرآيند: خاتمه الگوريتم
1 شرط كه 2   | |/2 

 دوم ساختار تشكيل جهت فردي انتها در. برقرار گردد
 . باشد داشته كمتري آزاد انرژي كه دشومي گزينش

   تايجن
 هاRNA از تعدادي روي، RNAG الگوريتم پيشنهادي،

 مجموعه. است شده اجرا آنها دوم ساختار پيشگويي جهت
 ،*CopA، CopT، R1inv ،R2inv، Tar، Tar شامل هاداده
DIS، IncRNA54 و RepZ مثال عنوانهب .است CopA در را 
 را CopA شده پيشگويي دوم ساختار 1شكل. بگيريد نظر
 براي .است نزديك بسيار واقعي ساختار به كهدهد مي نشان

 و حساسيت معيار دو از RNAG پيشگويي دقت ارزيابي
 محاسبه زير صورته ب شود كهمي استفاده ويژه برجستگي

  :گردندمي
تعداد جفت بازهاي به طور صحيح پيشگويي شده

تعداد جفت بازها در ساختار مرجع   )1(       حساسيت =  

تعداد جفت بازهاي به طور صحيح پيشگويي شده
تعداد جفت بازها ي پيشگويي شده  )2(  برجستگي ويژه =  

و  حساسيتهر دو مقدار با در نظر گرفتن  Fمعيار
 :دشومي تعيينزير  به صورت يژهو برجستگي

   = Fمعيار
2 حساسيت برجستگي ويژه
حساسيت   )3(     برجستگي ويژه

 
 
 

5’-GUGGGCCCCGGUAAUCUUUUCGUACUCGCCAAAGUUGAAGAAGAUUAUCGGGGUUU-3’ 

                . . . . .((((((((((((( …………………. ))))))))))))). . .  
  CopAساختار دوم واقعي 

5’-GUGGGCCCCGGUAAUCUUUUCGUACUCGCCAAAGUUGAAGAAGAUUAUCGGGGUUU-3’ 

                . . . . .(((((.((((((((………………….))))))).))))). . .     
  CopAساختار دوم پيشگويي شده 

 1شكل
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  .هاRNAاي از روي مجموعه RNAGدقت پيشگويي  - 4 جدول
RNA برجستگي ويژه          (%) حساسيت        طول  دنباله (%)          F              (%) معيار

Tar                       16                    100,00                    100,00                     100,00                  
Tar*  16          100.00            100.00              100,00                  
R1inv                   21                    100,00                    100,00                     100,00                  
R2inv  19          100.00            100.00                          100,00             
DIS                35          100.00            100.00                100,00                 
CopA                    56                   92,30                      100,00                      96,00                  
CopT   57          100.00            100.00               100,00  

IncRNA54                    54                   100.00                      73,33                            84,61
RepZ   61          68.18             78.95               73,17  
Average            95.61                         94.70                       95.15             

  
  .با تعدادي از رويكردها RNAGمقايسه حساسيت  - 5 جدول

RNA توالي       RNAG                    RNAFold                    MFold 

Tar                             100,00                       100,00                        100,00                  
Tar*        100.00             100.00                   100,00                  
R1inv                         100,00                         100,00                        100,00                  
R2inv        100.00             100.00                         100,00            
DIS                     100.00             100.00                     100,00                 
CopA                          92,30                          100,00                        100,00                  
CopT        100.00             100.00                    100,00  

IncRNA54                         100.  00                            100,00                            100,00
RepZ         68.18             100,00                    68,18  
Average         95.61                         100,00                       96,46             

  
  .با تعدادي از رويكردها RNAGمقايسه برجستگي ويژه  -6جدول

RNA توالي       RNAG                    RNAFold                    MFold 

Tar                            100,00                       100,00                          83,33                  
Tar*       100.00            100.00                   100,00                  
R1inv                        100,00                         77,78                              77,78                 

R2inv       100.00            100.00                          100,00            
DIS                    100.00            100.00                     100,00                 
CopA                        100,00                         61,90                            72,22                  
CopT       100.00            66,67                     66,67  

IncRNA54                         73,33                           64,70                                 57,89
RepZ        78,95                           90,90                    78,95  
Average        94.70                        84,66                             81,87
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  .با تعدادي از رويكردها RNAGروش  Fمقايسه معيار -7جدول
RNA توالي       RNAG                    RNAFold                    MFold 

Tar                            100,00                       100,00                          90,91                  
Tar*       100.00            100.00                   100,00                  
R1inv                        100,00                         87,50                              87,50                 

R2inv       100.00            100.00                          100,00            
DIS                    100.00            100.00                     100,00                 
CopA                         96,00                          76,47                            83,87                  
CopT       100.00             80,00                     80,00  

IncRNA54                         84,61                           78,57                                 73,33
RepZ       73,17                                   95,23                     73.17  
Average        95,15                         91,69                            88,57

 

حساسيت،  در را RNAGپيشگويي  دقت 4 جدول
آزمايشي نشان  هايروي داده Fعياربرجستگي ويژه و م

 و R1inv ،Tar ،Tar* ،R2inv ،DIS هايRNAبراي . دهدمي
CopT  در هر سه معيار مذكور  درصد 100دقت پيشگويي

 حساسيت، در CopAدقت پيشگويي . حاصل شده است
 درصد 96 و 100 ،92,3 ترتيبهب Fعياربرجستگي ويژه و م

 و 84,61 ترتيبهب Fمعيار RepZ و IncRNA54براي . است
كه مشاهده  طورهمان. است حاصل شده درصد 73,17

 مجموعه روي پيشنهادي الگوريتم متوسط دقت شود، مي
 در درصد 95,15 و 94,7 ،95,61 ترتيبهب هاداده

 .  است Fمعيار و ويژه برجستگي حساسيت،

 بحث

 جهت پيشگويي ساختار روش ژنتيك يك ،اين مقاله در
 اينقطه ماتريس يك روش اين در. شد معرفي RNAدوم 
 دگردمي ايجاد  RNAممكن بازهايجفت تمام دهندهنشان

تشكيل  براي ممكن مناطق عنوانهب كه آن زيرقطرهاي و
 فرد هر .گردندمي ، استخراجشوندمي گرفته نظر در ساقه

 از تصادفي زيرمجموعه يك شامل در اين الگوريتم
 برازندگي مقدار ادامه در. است زيرقطرهاي غيرهمپوشان

 افراد و شده محاسبه افراد از هريك براي آزاد انرژي حداقل
 عملگر. گردندمي مرتب برازندگي مقدار صعودي ترتيبهب

 عمل، اين در. شودمي انجام افراد روي 9/0 نرخ با تقاطع
ساخته  تصادفيموقعيت  در يك نيوالد تركيب از فرزندان

و به  پذيردمي انجام 1/0 نرخ با جهش آن از پس. شوندمي
مقدار برازندگي  اگر .گردداين ترتيب نسل بعد ايجاد مي

 دوم ساختار تشكيل براي فرد آن باشد، مناسب فردي
 تشكيل بعد نسل صورت اين غير در شود،مي گزينش

 هاRNA از تعدادي روي پيشنهادي الگوريتم. گردد مي
 ،CopA، CopT، R1inv، R2inv، Tar، Tar*، DIS مانند

IncRNA54 و RepZ است اجرا شده .  

 برجستگي حساسيت، ميزان ترتيبهب 7 و 6 ،5 هايلوجد
 MFold و) RNAFold )3 مختلف،ي روشها Fمعيار و ويژه

 كه طورهمان. دهندمي نشان RNAG با مقايسه در را ،)21(
 روشهاي از پيشنهادي روش حساسيت شودمي مشاهده

RNAFold و MFold ويژه، برجستگي مقدار اما است كمتر 
 و حساسيت همساز ميانگين عنوانهب كه Fمعيار و

 مذكور روشهاي از شودمي گرفته نظر در ويژه برجستگي
 RNAG، RNAFold روشهاي Fمعيار متوسط. است بيشتر

 91,69 ،95,15 ترتيبهب آزمايشي هايداده روي MFold و

 روش بنابراين. است شده حاصل درصد 88,57 و
 حساسيت، در ديگر روشهاي ييآكار به پيشنهادي
  .است Fمعيار و ويژه برجستگي
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Abstract 

RNA molecule plays important and fundamental roles in many biological processes. In 
the most times, activities of RNAs are determined by their structures. In notice to 
complexity and costly of laboratory methods to predict RNAs structure, computational 
approaches are used. There are variety of algorithms to predict RNA secondary 
structure. In this paper, a genetic algorithm called RNAG is presented to predict the 
RNA secondary structure based on minimum free energy (MFE). In this algorithm, each 
individual of population includes some stems. The individuals are increasingly ranked 
based on fitness value of MFE from stems and loops, and in the follow, crossover and 
mutation operations are done on individuals to make a new population, respectively. 
Process of population generation continues until an individual with proper MFE is 
produced. Finally, this individual is selected as an optimal RNA secondary structure. 
The proposed algorithm is performed on some RNAs in the bacteria. Results of the 
paper show that RNAG algorithm has a high accuracy in comparison with the other 
related methods. 

Key words: minimum free energy, stem, fitness value.  
 


