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Abstract 
Introduction and Objective: The latest major advances in transcriptomics technologies, 
especially next-generation sequencing technologies and advanced bioinformatics tools, allows 
deeper exploration of messenger RNAs (mRNAs) and non-coding RNAs (ncRNAs), including 
miRNAs. These technologies have offered important chance for a deeper study of miRNA 
association in farm animal diseases, as well as livestock productivity and welfare. Since the 
discovery of lin-4 and let-7, many microRNAs have been identified in farm animal species and 
deposited in miRNA databases. miRNA can be used as biomarkers in the context of farm animal 
disease diagnostics, prediction, and therapeutic purposes, for the management of livestock 
diseases. By the sequencing of Bos Taurus (cattle) genome, we have an opportunity to discover 
novel miRNAs in this species. However, the experimental determination of miRNA sequence and 
structure is both expensive and time-consuming, therefore, computational and machine learning-
based approaches have been adopted to predict novel microRNAs in the Bos Taurus (cattle) 
genome. 
Material and Methods: Finding an accurate method for Identification of miRNA molecules can 
help for understanding of regulatory processes. Currently, computational methods based on 
learning algorithms have been extensively applied for miRNA prediction.  
Inspired by the work of predecessors, we proposed an improved computational model based on 
random forest (RF) for identifying real miRNA precursor sequences (pre-miRNAs). First, the 
occurrence frequencies of the dinucleotide of pre-miRNAs genes, and the percentage of G+C 
content were calculated. The observed dinucleotide composition was calculated as the structural 
features of the sequence composition for each miRNA gene. A total of cattle (Bos Taurus) 
dinucleotide compositions with their genomic G+C contents for 1064 genes encoding miRNA 
and non-miRNA sequences were calculated. In the next step two classification models based on 
machine learning approach were trained to identify real and pseudo bovine pre-miRNAs. One set 
of 17 optimized features related to sequence structures were used to train the models. These 
models were trained and validated with 10-fold cross validation method.  
Results: Our goal was to investigate the predictive performance of RNA features in distinguishing 
pre-miRNAs from pseudo hairpins. Our model achieved 99% precision, and 97.9% MCC using 
Bos Taurus datasets.  
Conclusion: Computational methods of Artificial intelligence can detect novel potential miRNAs 
in the bovine genome, some of which to have previously undetected in this genome. As a result, 
it seems necessary to use computational methods to identify these regulatory RNAs in livestock 
for breeding purposes. Our discoveries support that dinucleotide features will be beneficial to 
achieve the highest accuracies for miRNA sequences prediction. 
 
Keywords: Bioinformatic, Cattle (Bos Taurus), Computational identification, Machine  
                   learning, miRNA. 
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 "مقاله پژوهشی"
 

 کاهش هایویژگی  از  با استفاده   (Bos Taurus)در گاو  microRNA سازهایپیش  بندیطبقه 
 نوکلئوتیدی  دو تکرارهای یافته

 
 3یحسن کرمو  2اینی جواد رحمان، 1ددختیعاطفه س

 
  ،ران یمشهد، ا ،ی کشاورز  جی آموزش و ترو  قات،یسازمان تحق ،ی استان خراسان رضو  یعیو منابع طب ی و آموزش کشاورز قاتیمرکز تحق  ،یعلوم دام قاتیبخش تحق   اریاستاد -1

 (atefeh.seyeddokht@gmail.com)نویسنده مسوول: 
 رانیکرج، ا ،ی کشاورز جیآموزش و ترو قات،یکشور، سازمان تحق  یعلوم دام قاتیمؤسسه تحق  اریاستاد -2

 رانی کرج، ا ،ی کشاورز جی آموزش و ترو  قات،یکشور، سازمان تحق  یعلوم دام قاتیمؤسسه تحق  یمرب -3
 28/6/1402تاریخ پذیرش:                      10/3/1402تاریخ دریافت: 

  44 تا 33صفحه: 
 

 مبسوط  چکیده

 ابزارهای  و  بعدی  نسل  یابی توالی  هایفناوری  ویژهبه  ها، رونوشت  تحلیل  و  تجزیه  برای  استفاده  مورد  مولکولی  های فناوری  مداوم  توسعه  هدف:   و  مقدمه
.  کندمی فراهم را   هاmiRNA جمله   از( ncRNA) کننده  غیرکد هایRNA و( mRNAs) رسانپیام های  RNA ترعمیقکاوش   امکان  بیوانفورماتیک، پیشرفته 

 از.  نمودند  ارائه  دام  رفاه  و  وریبهره  همچنین  و  مزرعه  حیوانات  هایبیماری  درها  miRNA  دخالت  ترعمیق  اکتشاف  برای  را   بزرگی  هایفرصت  هافناوری  این
  عنوان به  توانمی  را ها  miRNA.  اندشده  ثبت  miRNA  داده  هایپایگاه  در   و  شناسایی  مزرعه   حیوانات  هایگونه  در  miRNA  هزاران  ، let-7و    lin-4  کشف  زمان

  برای   فرصتی  ، (Bos Taurusگاو )  ژنوم  توالی  تعیین  با.  کرد  استفاده  دام   هایبیماری  مدیریت  برای  درمانی  و  آگهیپیش  تشخیصی،   اهداف  زیستی،   نشانگرهای
،  است   برزمان  و  بر هزینه  صورت آزمایشگاهیبهها    miRNA  ساختار  و  توالی  تعیین   کهاز آنجایی  .شدخواهد  فراهم    گونه  این  در  جدید  هایmiRNA  کشف

 .ها در ژنوم گاو انجام شدmicroRNA بینیپیشمنظور به ماشین یادگیری بر مبتنی محاسباتی هایروش این پژوهش با هدف استفاده ازبنابراین 
  محاسباتی   هایروش  حاضر  حال  در.  کند  کمک  تنظیمی  فرآیندهای  درک  به  تواندمی  miRNAی  هامولکول  شناسایی  برای  دقیق  روشی  یافتن  ها: مواد و روش

  ها، miRNAسایر تحقیقات انجام شده در زمینه شناسایی    از  الهام  با  .شوندمی  استفادهها  miRNA  بینیپیش  برای  گسترده  طور به  یادگیری  هایالگوریتم  بر  مبتنی
  فراوانی   در مرحله اول  .شد  پیشنهاد(  pre-miRNA)  واقعی  هایmiRNA  سازپیش  هایتوالی  شناسایی  برای  یادگیری ماشین  یافته  بهبود  محاسباتی  مدل  یک

 مشاهده  نوکلئوتیدیدی  ترکیب.  شد  در نظر گرفتهها  در توالی (  G+C)بازهای سیتوزین و گوانین    محتوای  و  pre-miRNA  هایژن  نوکلئوتیدیدو    هایتوالی
 محتویات  با( Bos Taurusدر گونه گاو ) نوکلئوتیدیدو  ترکیبات مجموع. شد محاسبه miRNA ژن هر برای توالی ترکیب ساختاری هایویژگی عنوانبه شده

  برای   ماشین  یادگیری  رویکرد   بر  مبتنی  بندیطبقه  مدل  در مرحله بعد دو  .شد  محاسبه   miRNA  غیرهای  توالی   و  miRNA  توالی  1064  برای  G+C  ژنومی
  ها مدل  آموزش  برای  توالی   ساختارهای  به   مربوط  شده  بهینه  ویژگی  17  از   ایمجموعه.  شدند  داده  آموزش   واقعی   شبه  و  واقعی  های  pre-miRNA  شناسایی
 . شدند اعتبارسنجی ویافتند  آموزش تایی 10 متقاطع اعتبارسنجی  روش با هامدل این .شد استفاده
آنالیز شده    مدل.  بود  هاسایر توالی  از  هاpre-miRNA   تشخیص  در  RNA  هایبراساس ویژگی  هاکننده  بندیطبقه  بینیپیش  عملکرد  بررسی  هدف  ها: یافته

 .یافت  دست درصد 9/97ضریب همبستگی متیو  و درصد 99 دقت( به Bos Taurusگاو ) هایداده مجموعه از استفاده با در این پژوهش
 ژنوم  این  در  قبلاً  آنها  از   برخی   که   کنند  شناسایی  گاو  ژنوم  در   را   جدیدی  بالقوه  هایmiRNA  توانندمی  هوش مصنوعی  محاسباتی  هایروش  گیری: نتیجه

نظر ضروری به  جهت اهداف اصلاحی  هانظیمی در دامهای تRNAهای محاسباتی جهت شناسایی این  در نتیجه لزوم استفاده از روش  .بودند  نشده  شناسایی
دقت بالایی دست  به  miRNA  هایبینی توالیپیش  توان درمی  نوکلئوتیدی  دوساختاری    هایتنها با استفاده از ویژگی  داد که  نتایج این پروژه نشان  رسد.می

 .یافت
 

 miRNA ، یادگیری ماشینی (، Bos Taurus) گاو  شناسایی محاسباتی، بیوانفورماتیک،    های کلیدی: واژه
 

 مقدمه 
 حدود(  Bos indicus  و  Bos Taurus)  گاو  شدن  اهلی    

 ;Barazandeh et al. 2019)  پیش  سال  10000  تا  8000

Moradian et al. 2019  ) شد  انجام   جداگانه   رویداد  دو  در  :
)Fertile Crescent)  بارور   هلال  منطقه  در  یکی   گاو   منشاء( 

( زبو  یا  ایندیسین  گاو  منشاء)  سند  دره  در  دیگری  و(  تورین
(Barazandeh et al. 2016; Moradian et al. 2019  .) از  

  و   طبیعی  انتخاب  رویدادهای  از  ایگسترده  طیف  زمان،  آن
 هایمحیط   با  سازگاری  مانند  گاو  مهم  هایویژگی   مصنوعی،

  ها بیماری  برابر   در  مقاومت  رفتار،   بدن،  فرم   تولیدمثل،  مختلف،
 داده  تغییر  شدتبه   را  مطلوب  اقتصادی  هایویژگی  و  هاانگل   و

 (. Barazandeh et al. 2016; Bordbar et al., 2022)  است

 
1-miRNAs 

2- post transcriptional 

microRNA از    1ها بزرگی    25تا    19  کوتاههای  RNAگروه 
نمی ترجمه  پروتئین  به  که  تنظیم  نوکلئوتیدی هستند  و  شوند 

ها را بر عهده دارند و از اجزای کلیدی تنظیم بیان ژن  بیان ژن 
ها در طی  شوند. این مولکول در گیاهان و جانوران محسوب می 

شده  حفظ  از  تکامل  پس  مرحله  در  را  ژن  بیان  تنظیم  و  اند 
می   2رونویسی کاانجام  و  تنظیم  توسط  دهند.  ژن  بیان  هش 

miRNA  برش میها القای  طریق  از  یا  های  mRNA  3تواند 
ها انجام گیرد. مسیر  آن   4هدف باشد یا از طریق سرکوب ترجمه 

ها متعلق به شبکه گسترده تنظیم بیان ژن  mRNAعملکردی  
عنوان   تحت  که  می   RNAiاست   سال  چند  درشود.  شناخته 

 ژن  سازیخاموش  یهاروش  در  بسیاری  یهاشرفتیپ  گذشته
  جهت   هاآن  از  محققان  است که   شده  جادیا  RNAi  براساس
 است  شده  مشخص  امروزه  .برندمی  بهره  هاژن  سازیخاموش

3- cleavage 
4- transcriptional repression 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري
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  یی شناسا  لیقب  از   یمختلف  یهانهیزم  در  RNAi  از   توان یم  که
 درمان   و  هاژن  عملکرد  ییشناسا  ،1یرسانامیپ   یرهایمس

 ;Castel and Martienssen, 2013)  کرد  استفاده  هایماریب

De Souza et al., 2009; Do et al., 2021; Tzelos et al., 
2022) .   

اند. با  ها در حیوانات معرفی شده miRNAتعداد بسیاری از      
اینکه   بررسی عملکردmiRNAوجود  نقش مهمی در  های ها 

در  زیستی برای  خوبی  ژنومی  منابع  و  دارند   کحیوانات 
ها  miRNA  ها هستند، اما در موردهای بیان ژن در داممکانیسم

وجو  نشخوارکنندگاندر   کمی  میان  اطلاعات  این  در  دارد.  د 
بیوروش ژنومی انفوهای  مقایسه  همچنین  و  علت  به  رماتیک 

  ماهیت حفاظتی، روش و منبع مفیدی جهت کشف و شناسایی 
miRNA  در  هستندها نشخوارکنندگان.  حیوان   گاو  بین  یک 

ل  آلحاظ تولیدات بوده و همچنین یک حیوان مدل ایدهمفید به 
م و  طابرای  تحقیق  لذا  است.  انسان  با  مرتبط  بیولوژی  لعات 

ها miRNAاست.    سودمندو    ضروریالعه در مورد آن امری  طم
ت به  قادر  که  هستند  ژنتیکی  مهم  بسیار  بیان  أعناصر  بر  ثیر 

ثر  ؤکننده بیان در مسیرهای مهای تنظیمهای کلیدی یا ژنژن
های شناخته miRNAباشند. تعداد  میها  دامبر صفات اقتصادی  

گونه در  اختصاصی  دامی هاشده  افزایش    ی  به  و    استرو 
شدت محافظت شده ها به که این توالی   انددادهنشان  تحقیقات  

روشهستند شناسایی  .  برای  مختلفی  در miRNAهای  ها 
از جمله استفاده از   ،گیردهای مختلف مورد استفاده قرار میگونه 
 GSSو یا  ESTتجزیه و تحلیل  ،  هاو ریزآرایه  NGSهای  داده

(Akhtar et al., 2016; Huang et al., 2015)  . مهمترین
مورد  miRNA هایی که برای شناسایی بیوانفورماتیکی  ویژگی

بین  توالی گی  شد  طول و حافظت  ،گیرداستفاده قرار می  ها در 
های ساختاری نظیر ساختار سنجاق های مختلف و ویژگیگونه 

 ;de Sousa et al., 2021)  استسر و حداقل انرژی تاخوردگی  

Fan et al., 2021)داده محاسباتی  تحلیل  و  تجزیه  های  . 
miRNA  بینی  تواند در پیش میmiRNAده  های محافظت ش

استفاده   گاومانند    نشخوارکنندگانیهای مختلف  در گونه  مورد 
این م .(de Sousa et al., 2021)  گیردقرار   از یک  طدر  العه 

براساس محاسباتی  برای نوکلئوتیدیدی  هایویژگی   روش   ،
 . استفاده شد ی گاوهاmiRNAشناسایی 

آنجایی     آینده    کهاز  نژادی  های  برنامه  انجامدر  در  اصلاح 
بهره  جهت به افزایش  پستاندار  این  از  تحقیقات  وری  سمت 

های استفاده از روش  نتیجه با  در  ،مولکولی متمایل خواهد شد
 در  تریسریع  توان به پیشرفتها میmiRNAجدید شناسایی  

همچنین    فرایندهای و  یافت  دست  شناساییاصلاحی   مسیر 
  تعداد  .را نیز بهبود بخشیدسلولی   هایفعالیت فرایندهای تنظیم

miRNAو   1064  ترتیببه  ساز و بالغشده پیش  شناسایی  های  
یک  عنوان  گاو به   گونه  در  miRNA  با  مرتبط  مطالعات  و  1025

مزرعه   سال    870حیوان  تا  است    2021مطالعه  شده  گزارش 
(Do et al., 2021).  رگرسیون،   رویکردهای  با   مقایسه  در  

 و  عصبی  فازی  هایسیستم  عنوان  با  مختلفی  هایروش
  ناشی   مشکلات  حل  برای(  ANN)  مصنوعی   عصبی  هایشبکه 

 
1- signaling 
2-10-Fold Cross Validation 

 Ghotbaldini et)  دارد  وجود  سنتی  رگرسیون  هایروش   از

al., 2017  .) یادگیری   هایالگوریتم  مصنوعی  عصبی  هایشبکه  
  مغز   اطلاعات  پردازش  توانایی  که  هستند  ریاضی  هایمدل  و

  و   خطی  غیر  هایداده  برای  توانند می  و  کنندمی   تقلید  را  انسان
 Pour)  باشند  نادقیق  هاداده  اگر   حتی  شوند،   استفاده  پیچیده

Hamidi et al., 2017  .) از   ایمجموعه   شامل  هاشبکه   این  
 نیز  هاگره  یا  هانورون   عنوان به  که  هستند  پردازشی  اجزای

  های نورون   اساس   بر   هاآن   عملکرد   که  شوند می   شناخته
  واحدها  این(.  Pour Hamidi et al., 2017)  است  بیولوژیکی

  پردازش   را  ورودی  اطلاعات  که   شوندمی  تشکیل  هاییلایه  در
 ,.Pour Hamidi et al)   کنندمی   منتقل   زیر  لایه   به  و  کرده

( هایوزن   یا)  قوت  نقاط   در  پردازش   در  شبکه   توانایی(.  2017
 از ایمجموعه  با انطباق فرآیند  طریق از که واحدی بین اتصال

  شود می   انباشته  ،آیندمی   دستبه   آموزشی   الگوهای
(Ghotbaldini et al., 2019   .) 

 
 ها مواد و روش

miRBase 
روز       به گسترش  توجه  تعداد  با  های کشف miRNAافزون 

روش کاربرد  و  پیشهای  شده  برای  بینی بیوانفورماتیک 
miRNAهایی که اطلاعات مربوط به آنها  ها لزوم ایجاد پایگاه

باشد. در  می  ضروریازماندهی نمایند، بسیار  آوری و سجمع  را
تمامی اطلاعات علمی مربوط  که این راستا تعدادی پایگاه داده 

 .آمده است  کنند، پدیدآوری و ارائه میها را جمعmiRNAبه  
مهمترین  یکی   پایگاهاز   miRBase  هااین 

(http://microrna.sanger.ac.uk )  پایگاه    .است در 
miRBase،    نوامبر های کشف شده  miRNA  تعداد  2022تا 

انسان   گونه  گاو    1917برای  گونه  برای  گزارش  عدد  1064و 
ساز گاو  پیش  miRNA  هایتوالیاز  در این پژوهش    . است  شده

(Bos Taurus نسخه )22 miRBase  .استفاده شد   
آنجایی  بندیطبقه   عملکرد  بر  تواندمی  نامتعادل  توزیع  کهاز 

 هایها در مجموعهنمونه   تعداد  بین  بگذارد، تعادل  تأثیر  کننده
 ,.Lertampaiporn et al)  ند شد حفظ  منفی   و مثبت  آموزشی

2014) .   
 آزمایش  اندازیراه
  اعتبارسنجی   یک  گاوآموزشی    هایداده  مجموعه   برای     

 هاداده  از   درصد  80  تصادفی  طوربه .  شد  انجام  2تاییده  متقاطع
درصد    20.  گردید  انتخاب  آموزشی  مجموعه  تشکیل  برای
ارزیبه   ماندهباقی الگوریتممنظور  اعتباریابی    عنوان به ها  ابی 

منظور  به  .(Wang et al., 2019 )  ندشد  استفاده  تست  مجموعه
مدل مقایسه  تصادفی،ارزیابی  و جنگل  بیزی   3حساسیت  های 

(SE   یاTP rate )،  امتیازF    جهت   4و ضریب همبستگی متیو
 هایی ویژگی  . ندبینی استفاده شدپیش هایارزیابی عملکرد مدل

 (G+C%درصد بازهای گوانین و سیتوزین ) یک ویژگی شامل 
دی  16و   فراوانیویژگی  شامل   -آدنوزین  توالی  نوکلئوتیدی 

فراوانی(AA%)  آدنوزین ، (AC%)   سیتوزین-آدنوزین  توالی  ، 
فراوانی(AG%)   گوانین-آدنوزین  توالی  فراوانی   توالی   ، 

3-Sensitivity (true positive rate) 

4-  Matthews Correlation Coefficient (MCC) 

 

 یو حسن کرم این ی، جواد رحمانددختیعاطفه س

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.4
1.

33
 ]

 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
41

.4
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

9-
08

 ]
 

                             3 / 12

http://microrna.sanger.ac.uk/
http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.41.33
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.41.4.9
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1391-en.html


 36.........................................................................................    یافته  کاهش  هایویژگی  از  ( با استفادهBos Taurusدر گاو )  microRNA  سازهایپیش  بندیطبقه

 
 

فراوانی(AU%)  اوراسیل-آدنوزین  آدنوزین-سیتوزین  توالی  ، 
(%CA)فراوانی فراوانی(CC%)  سیتوزین-سیتوزین  توالی  ،   ، 

فراوانی (CG%)  گوانین-سیتوزین  توالی   - سیتوزین  توالی   ، 
فراوانی(CU%)  اوراسیل ،  (GA%)  آدنوزین-گوانین  توالی  ، 
فراوانی(GC%)  سیتوزین-گوانین  توالی  فراوانی   توالی   ، 
فراوانی (GG%)  گوانین-گوانین   اوراسیل -گوانین  توالی  ، 

(%GU)فراوانی فراوانی (UA%)  آدنوزین-اوراسیل  توالی  ،   ،  
  - اوراسیل  توالی  فراوانی  و   (UC%)  سیتوزین-اوراسیل  توالی

آنالیز   و تست   های آموزشیدادهدر مجموعه    (UG%)  گوانین
 شدند. 

 نوکلئوتیدی های دی محاسبه توالی 
 (G+C%درصد بازهای گوانین و سیتوزین )نحوه محاسبه       
 ترتیب در زیر آورده شده است: بهنوکلئوتیدی ویژگی دی  16و 

فرمول   از  سیتوزین  و  گوانین  بازهای  درصد  ویژگی  برای 
 = طول رشته(: Lمحاسباتی زیر استفاده شد )

(1          )100*/)()%( LGCGC +=+             
ساختاری    16برای   به  نوکلئوتیدیدیویژگی  زیر  کار  روش 

 باشد(:نوع نوکلئوتید می   Yو  Xگرفته شد )

      (2  )                100*)/(% LXYXY =  

 miRNAای از سه توالی  نمونه عنوان مثال  به در شکل زیر     
شیر  چرب    اسید  طول  افزایش  و  چربی   متابولیسم، که بر  سازپیش

داده نشان  براکت  نقطه  نماد  در  هستند،  مؤثر    است   شده  گاو 
 . (Chen et al., 2019) (1شکل )

 
>bta-mir-155 MI0009752 

UGUUAAUGCUAAUCGUGAUAGGGGUUUUUACCUCGGACUGACUCCUACAUGUUAGCAUUAACA 
((((((((((((.((((.((((((((.............)))))))))))))))))))))))) 

>bta-mir-103-1 MI0004736 
CUGCCCUCGGCUUCUUUACAGUGCUGCCUUGUUGCAUAUGGAUCAAGCAGCAUUGUACAGGGCU

AUGAAGGC 
..(((.((((((.((.(((((((((((.(((............)))))))))))))).))))))..)).))) 

>bta-mir-103-2 MI0005456 
UUGUGCUUUCAGCUUCUUUACAGUGCUGCCUUGUAGCAUUCAGGUCAAGCAGCAUUGUACAGGG

CUAUGAAAGAAC 
.....(((((((((.((.(((((((((((((((.......))))....))))))))))).)))))..))))))... 

 (Bos Taurusو )در گا pre-miRNAسه توالی  -1شکل  
Figure 1. Three pre-miRNA sequences in cattle (Bos Taurus) 

 
 هابندی کننده بررسی دسته

اند و  وجود آمدهبندی زیادی به های دستهتا به امروزه روش     
آن از  کاربردهرکدام  دارای  علوم  ها  در  گوناگونی  و  زیاد  های 

توان  را می  miRNAهای  بینی ژنباشند. مسئله پیشزیستی می
et al Chen ,.)  درنظر گرفت  1بندی دودویی یک مسئله دسته

های هوشمند مختلفی بندی مدل. برای حل مسئله دسته (2016
  miRNAهای بندی ژندو روشی که در دسته ارائه شده است. 

پروژه  گاو   این  به در  گرفتند،  قرار  استفاده  خلاصه  مورد  طور 
 د. نشوبررسی می 

    الگوریتم جنگل تصادفی
تصادفی     ماشین  2جنگل  یادگیری  الگوریتم  قابلیت    ییک  با 

استفاده آسان است که اغلب اوقات نتایج بسیار خوبی را حتی  
دلیل کند. این الگوریتم به فراهم می   بدون تنظیم پارامترهای آن

دسته   درسادگی   برای  هم  استفاده،   بندیقابلیت 
(Classification  ) رگرسیون هم  از   ،(Regression)  و  یکی 

  .شودهای یادگیری ماشین محسوب میپرکاربردترین الگوریتم
عنوان یک مدل یادگیری ماشین نظارت شده،  به  جنگل تصادفی

می آموزشیاد  فاز  در  که  مدل،   (training)  ی گیرد  برازش  یا 
بینی احتمال پیشها )( به خروجیهای آموزشیتوالیها را )داده

به مدل   آموزشیهای  ( نگاشت کند. در طول آموزش، دادهتوالی
له هستند و مقدار صحیحی  أشوند که مرتبط با دامنه مسداده می

( که مدل باید بیاموزد  بودن است  miRNAمسئله  )که در این  
ها را )که با عنوان  بینی کند. مدل، روابط میان دادهتا بتواند پیش 

شده ویژگی شناخته  ماشین  یادگیری  در  که  ها  مقادیری  و  اند( 

 
1-binary classification problem 

2-Random Forest 

شود( ها هدف گفته می بینی کند )به آنها را پیشآن  یمخواهمی
بها  .آموزدمی الگوریتم،  جستین  به وجای  مهمجو  ن  تریدنبال 

گرهویژگی یک  کردن  تقسیم  هنگام  دنبال  به (،  Node)  ها 
ویژگی ویژگی بهترین  از  تصادفی  مجموعه  میان  در  ها ها 

بهتر  می مدل  نهایت  در  و  زیاد  تنوع  به  منجر  امر  این  گردد. 
شود. بنابراین در جنگل تصادفی، تنها یک زیر مجموعه از  می

نظر گرفته  ها توسط الگوریتم برای تقسیم یک گره در  ویژگی
 . (Yao et al., 2019) شودمی

 های بیزی شبکه 
 که  کندمی   استفاده  معیار  تعدادی  از   3بیزی  هایشبکه      

   و   شده  شناخته  هایmiRNA  بین  را  متمایزی  هایتوزیع
RNAکنندهبندیطبقه   یک  تا  دهد،می  نشان  دیگر  کوچک  های 
 یک  شده  توالی خوانده  که  را  این  احتمال  و  دهد  آموزش  را  بیزی

miRNA  ،در این پژوهش  که  هاییویژگی .  بزند  تخمین  است 
  های دی نوکلئوتیدی است. هیچ فراوانی  شامل  گرفتیم،  نظر  در

  یک   آیا  اینکه  قطعی  تعیین  برای  تنهاییبه  معیارها  این  از  یک
  کننده بندیطبقه .  نیست  کافی  خیر   یا  است  miRNA  توالی
 اساس  بر  و  هستند  مستقل  معیارها   این  که  کندمی  فرض  بیزی

توالی   یک  اینکه  احتمال  ها،آن  شانس  هاینسبت  ضرب  حاصل
  توانایی   .کندمی  محاسبه  را   باشد  miRNA  یک  شده  شناسایی

  هم   و   محاسباتی  صورتبه   هم  حاصل  بیزی  کنندهبندیطبقه 
ی حساسیت اهمعیار  از  استفاده  باسپس    .شودمی  تعیین  آزمایشی
ی  بالا  بسیار   مقادیر  با  کنندهبندیطبقه  که  دهیممی  نشانو دقت  

  که   دهیممی  نشان  همچنین.  دارد  مناسبی  عملکرد  این معیارها

3-Bayesian Networks 
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miRNAهای نسبت به نمونه   بالا  امتیاز   با  شده  شناسایی  های 
نظر    پایین  امتیاز  با درستاز  مثبت   های آزمایش  بیشتر  ،نرخ 

  شود می   بینیپیش  خاص  طور به.  گذارندمی   سر  پشت  را  ارزیابی
  ، ی نرخ مثبت درستبالا  امتیاز  دارای  کاندیدها  از  بسیاری  که

miRNAهستند    با صحت بالا  شناخته شده  هایی(Douglass 

et al., 2016; Magyar, 2018) . 
 
 
 

 نتایج و بحث 
جفت نوکلئوتیدی و درصد  فراوانی  های  نتایج آنالیز ویژگی

G+C  در شناساییmiRNA 

گاو    miRNAتوالی    1064  برایهای استخراج شده  ویژگی    
توالی همچنین  دیگر  و  غیرکدکننده  الگوریتم های  دو  توسط 

تصادفی    بیزی جنگل  این  و  فراوانی  شدند.  داده   آموزش 
نمایش    2در شکل    گاو  miRNAتوالی    25برای  وتیدها  ئنوکلدی
 شده است. داده

 

 
 گاو  miRNAساز توالی پیش 25برای )درصد(  G+Cو  نوکلوتیدی دو های فراوانی توالی ای ازنمونه -2شکل  

Figure 2. Example of abundance of dinucleotide and G+C sequences (%) for 25 bovine miRNA precursor sequences. 
 

  و   نوکلئوتیدی  های جفتبرای ویژگی   miRNAهای  توالی    
درصد آموزش    80)  گروه تقسیم بندی شدنددو  به    G+C  درصد

توالی  20و   تست(درصد  مدل  های  گروه  هر  در   های و 

 بیزیهای  مدل  هایخروجی  نتایج  ند ود اجرا شسازی شده  بهینه
 و جنگل تصادفی مورد مقایسه قرار گرفتند.

 

 
   و دقت با استفاده از دو مدل مختلف Fآماره  -3  شکل

Figure 3. Comparative results with F-measure, and Precision between different models on training datasets 
 

ب      شکل  ه نتایج  در  آمده  می  3دست  که  نشان  در  دهد 
گاو  ینومژ  miRNA  یهایتوال گونه  جنگل  برای  الگوریتم   ،

 miRNAهای  توالی  (99/0بالاتری )  1با دقت  تواند تصادفی می
بینی درستی پیش ( به626/0)  نسبت به مدل بیزیرا  ساز  پیش
 و مدل بیزی  9/98مدل جنگل تصادفی    F. از نظر آماره  کند

. در طول آنالیزها  بینی کرددرستی پیشها را بهداده  درصد  6/61

 
1-Perecision   

های اعتبارسنجی برای ارزیابی میزان بهینه بودن ساختار  از داده
اولیه  مقادیر  شد.  استفاده  دیگر  مدل  به  نسبت  مدل  یک 

به مدل  در حرکت  مهمی  نقش  مدل  جواب  پارامترهای  سمت 
داده اینکه  به  توجه  با  دارند.  است  بهینه  ممکن  آموزشی  های 

تایی    10متقاطع  کنند، از روش اعتبارسنجی    اریبنتیجه مدل را  
 . استفاده شد
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مقادیر        به  توجه  مثبت  با  )نرخ  مثبت  و    1( درستحساسیت 
استفاده    توان بیان نمود که الگوریتم جنگل تصادفی بامی  2غلط

نرخ  با    نوکلئوتیدیهای دیاز ویژگی ،  11/0  غلطمثبت  مقدار 
دارد. علاوه    مدل بیزینسبت به    کمتری  بینیمیزان خطای پیش

 ینیبشیعملکرد پکه برای تخمین  و کاذب    درستمثبت  نرخ    بر
میکننده    یبندطبقه   3ویمت  یهمبستگ  بیضر  شود،استفاده 

(MCC)  یادگیری  مدلعملکرد    ربیشت  ی ابیارز  ی برا  زین های 
   .(4)شکل  ند شد مقایسه مورد استفاده ماشینی

 

 
 توسط دو مدل مختلف و مثبت کاذب ( درستمثبت حساسیت )نرخ  میزان مقایسه   -4  شکل

Figure 4. Comparison of false positive and true positive rates for two distinct methods based on an independent 
training set 

 
ضریب   با استفاده از شاخص  عملکرد دو الگوریتم مختلف    

  همبستگی   ضریب.  (5)شکل    شد نیز مقایسه  همبستگی متیو  
  صورتی  در تنها که  است اعتمادتر قابل آماری روش  یک ،متیو

 هر   در  خوبی  نتایج  بینیپیش  که  کندمی  ایجاد   بالایی  امتیاز
  منفی   ، غلط  منفی  ،درست  مثبت)  4خطا   ماتریس  دسته  چهار

  اندازه   و  مثبت  عناصر  اندازه  با  متناسب(  غلط  مثبت  و  درست
های داده اساس بر. آورد دست به داده مجموعه در منفی عناصر

همبستگی    ضریبمقدار  کمترین    و   بیشترینمدل،  دو    به   ورودی
 م الگوریت  در  246/0جنگل تصادفی و    در الگوریتم  979/0متیو  
بهتری عملکرد  صادفی  جنگل ت  رویه بدست آمد. در نتیجه    بیزی

. پن  داشت  بیزی  ضریب همبستگی متیو نسبت به روش از نظر  
( همکاران  از  2019و  استفاده  با  را  متیو  همبستگی  ضریب   )

پشتیبان   بردار  کردند    88/0ماشین   ,.Pan et al)گزارش 

2019) . 
 
 

 

 
 مدل مختلف دو   درضریب همبستگی متیو برآورد شده  مقایسه   -5  شکل

Figure 5. Matthew's correlation coefficient for cattle miRNAs using random forest and baysian classifier employing 
only dinucleotid-based features. 

 
 بینی در پیش  تصادفی الگوریتم جنگل  عملکرد

محسوب  جنگل تصادفی یک الگوریتم یادگیری نظارت شده      
الگوریتم  می این  است،  مشهود  آن  نام  از  که  همانطور  شود. 

سازد. جنگل ساخته شده، در واقع  طور تصادفی میجنگلی را به 
از درخت  است. کار   (Decision Trees) های تصمیمگروهی 

درخت از  استفاده  با  جنگل  به ساخت  اوقات  اغلب  روش ها 
می  (Bagging) گذاریکیسه روش  انجام  اصلی  ایده  شود. 

 
1-Sensitivity (true positive rate)   

2- False positive (FP) rate  

های یادگیری، نتایج  گذاری آن است که ترکیبی از مدلکیسه
جنگل تصادفی چندین    دهد. به بیان سادهمی  بهبودکلی مدل را  

آن و  ساخته  تصمیم  می درخت  ادغام  یکدیگر  با  را  تا ها  کند 
 Zhang et) تر و پایدارتری حاصل شوندهای صحیحبینیپیش

al., 2016)  با جنگل تصادفی    این پروژه پارامترهای مدل. در
قعر   درختان  0حداکثر  تعداد  سید  10،  اعتبارسنجی   و 1  و    با 

 . ندتایی تنظیم شدده متقابل

3-  Matthews's correlation coefficient (MCC) 

4- Confusion matrix 
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 های تست داده عملکرد ارزیابی و اعتبارسنجی
تست  های داده مجموعه در تصادفی و بیزیدو مدل جنگل     

  ساز گاوهای پیش  miRNA  شناسایی   برای   توالی   212شامل  
داده  .شد   اجرا آنالیز  ویژگینتایج  برای  تست  جفت  های  های 

  6با توجه به شکل    اند.نشان داده شده  6نوکلئوتیدی در شکل  
دقت  می از  تصادفی  جنگل  الگوریتم  که  گرفت  نتیجه  توان 

پیش در  دادهبالایی  است.  بینی  برخوردار  تست    از   یکی های 
 (Tran et al., 2015)   هاmiRNAشناسایی    یهاروش

miRBoost  .ویژگی،    187  ای شاملمجموعه  از  روش  این  است
 هاداده  آموزش  از  پس  کند ومی  استخراج  را  مناسب  هایویژگی

  را   بندیطبقه   ،SVM  مؤلفه  بهبود  هایتکنیک  از  استفاده  با
  ( Batuwita and Palade, 2009)  روش دیگر  .دهدمی  انجام

microPred  راویژگی  متمایزترین   برای ،  کندمی  انتخاب  ها 
  فیلترینگ   روش  از  استفاده  با   SVM  کنندهبندیطبقهاز    آموزش

می   را   داده  مجموعه   در  کلاس  تعادل  عدم  مشکل  کند،عمل 
  ارزیابی   منظوربه  متقاطع  اعتبارسنجی  از  و  کندمی  مدیریت

 این  در  استفاده  مورد  SVM.  نمایدمی  استفاده  بندیکارایی طبقه
دودوییطبقه  مدل  روش  دو که  بندی    عنوان به  تواند می  است 

ویژگی    فضای  در  فاصله  بیشترین  با  خطی  کنندهبندیطبقه
  به   را   فاصله  ، روش  این  در   یادگیری  استراتژی.  شود  تعریف
  مسئله  یک  برای  حلیراه  به  نهایت  در  و  رسانده  حداکثر
 همکاران  و  پارک.  کندمی  تبدیل  محدب  دوم  درجه  نویسیبرنامه

 ،ندکرد  ترکیب  pre-miRNA  توالی  با  را  ثانویه  ساختار(  2017)
  برای  را نتایج  سپس د،نده تشکیل  را بعدی 16 ماتریس یک تا

داده  1دوربرد  وابستگی  سازیمدل  بهبود آنالیز  برای   های که 
  . ندکرد  ارسال  RNN  به   ، شودمی  ایجاد  زمانی  سری  یا  مکانی

  ساز دست  هایویژگی به  که  بود  این آنها روش  مزیت بزرگترین
 ,Do et al)  همکاران   و  دو .  (Park et al., 2017)  نداشت  نیاز

 قالب  توسط  شده  کدگذاری  ثانویه  ساختار  از  استفاده  با  (2018
 بعدی  دو  شبکه   به   ورودی  عنوان به   شده   جفت   ماتریس

  روش   یک  ویژگی،  خودکار  استخراج  به  دستیابی  برای  کانولوشن
-pre  شناسایی  برای  را  جدید   مشترک  بعدی  دو  کاناله  چند

miRNAیادگیری  توسط روش  هاویژگی  این.  ندکرد  پیشنهاد   ها 
  شدند   وارد  بندیطبقه   برای  متصل  کاملاً  هایلایه   بهعمیق  

(Do et al., 2018)  . 

 

 
 های گاو miRNAهای تست در خروجی آنالیز داده  -6شکل  

Figure 6. Prediction results for test dataset in catlle miRNAs. 

 
از    به  هاmiRNA  بیوانفورماتیکی  تشخیص       نوع  استفاده 

  ی ها  miRNA  مختص  هایویژگیو    بینیپیش  های مدل
  miRNA  هایژن  کوتاه  طول   حالاین  با.  است  متکی  سازپیش

  پیچیده   را  کار  این  هاتوالی  مشخص برای این  هایویژگی  نبود  و
 در  هاmiRNA  این   برعلاوه.  (Lopes et al., 2016)  کندمی

 سیگنال  انتقال  رشد،  جمله  از  مهم  زیستی  فرآیندهای  از  بسیاری
  . اخیراً (Pritchard et al., 2012)دارند    نقش   پروتئین  تخریب  و

مدل پیشmiRNA  بینیپیشهای  معرفی    دلیل به  سازهای 
زیستی  دقیق  ارتباط   طرح   و  miRNA  بیوژنز  با  فرایندهای 
RNA  تحقیقات  در  داغ  موضوع  یک  به  ،کوتاه  گرمداخلههای 

miRNA  سنتی  آزمایشگاهی  هایروش .  است  شده  تبدیل 
شناسایی برای    تراشه   یابیتوالی  مانندها  miRNA  تشخیصی 

 ,.Bentwich, 2005; Liao et al)  هستند  گیروقت   و   گران

2014; Peng et al., 2018)  .ژنوم، یابی  توالی   از   پس  دوران  در  

 
1-   

  و   اندگرفته  قرار  دسترس  در  ژنومی  هایتوالی  از  زیادی  تعداد
 بزرگ  مقیاس  درها  pre-miRNA  شناسایی  برایرا    فرصتی
می  محاسباتی  هایتکنیک  توسط   ,.Li et al)کنند  فراهم 

2010) . 
  برای   زیادی  محاسباتی  هایروش   اخیر  هایسال  در     

  بر   آنها  بیشتر  که  اند شده  پیشنهاد  هاpre-miRNA  یشناسای
  . هستند  آماری  هایمدل  یا  ماشین  یادگیری  هایالگوریتم  اساس
ماشینی  بر  مبتنی  هایروش    شناسایی   معمولاً  یادگیری 

pre-miRNA  دودویی  بندیطبقه   مشکل  یک  عنوان به   را  
های مشابه توالی   و  واقعی  هایmiRNA  تا  ،کنندمی  سازیمدل

pre-miRNA  بر   مبتنی  هایالگوریتم.  دهند  تشخیص  را  
  گیرند، می   قرار   استفاده  مورد  گسترده  طوربه   که  یادگیری ماشینی

   خود   نقشه   و(  SVM)  پشتیبان  بردار   هایماشین  شامل
 ،  2انتشار  پس  عصبی   هایشبکه   (SOM)  دهیسازمان

2- S  

TP Rate FP Rate Perecision
F-

Measure
MCC

Naïve Bayes 0.712 0.288 0.719 0.71 0.432

Random Forest 0.991 0.009 0.991 0.991 0.981
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 40.........................................................................................    یافته  کاهش  هایویژگی  از  ( با استفادهBos Taurusدر گاو )  microRNA  سازهایپیش  بندیطبقه

 
 

جنگل    مارکوف  مدل  خطی،  ژنتیکی  ریزیبرنامه  پنهان، 
  و  (Lopes et al., 2014) ساده  بیز  تصادفی، تمایز کوواریانس،

 ,.Yousef et al)  همکاران  و  یوسف  .هستندعمیق    گیرییاد

 یک  از  (Peng et al., 2018)  همکاران  و  پنگو    (2006
 استفاده  pre-miRNA  شناسایی  برای  بیزی  کننده  بندیطبقه 
 هایگونه   ژنوم  در  هاpre-miRNA  شناسایی  در  که  ندکرد

 ,.Peng et al., 2018; Yousef et al) بخش بود اثر مختلف

  کننده بینیپیش   یک   (Xue et al, 2005)  همکاران  و  و ز.  (2006
 سنجاق  ساختاری  هایویژگی  شناسایی  برای را  SVM  گانهسه 
  آن   بینیپیش  عملکرد  که  ندکرد  پیشنهاد  سازپیش  miRNA  سر
 MiPred  کنندهبندیطبقه  از   استفاده باکه    ی روشمقایسه با    در

   یافت   بهبود  درصد  10  تا  بود،  تصادفیجنگل    بر  مبتنی
(Xue et al., 2005).   همکاران   و  استگمایر  این  برعلاوه  
(Stegmayer  (2016  )عمیق  بینیپیش  یک  SOM  برای  را 

 منفی  و  مثبت  pre-miRNA  هاینمونه   تعادل  عدم  مشکل  حل
 . (Stegmayer et al., 2016) ندکرد پیشنهاد

ماشینی  بر  مبتنی  هایروش   عملکرد     میزان به  یادگیری 
 Ren et) است   مرتبط شده  استخراج یهاویژگی نوع   زیادی به

al., 2018; W. Zhang & Wang, 2017)  .و   ثانویه   ساختار  
  معرفی   هایازجمله روش  ،توالی   اطلاعات   بر   مبتنی  هایروش

 ;Demirci and Allmer, 2017) هستند متعارف هایویژگی

Wei et al., 2017; Yousef et al., 2017).   مثال   عنوانبه  
   هایتوالی  از   بعدی  32  ویژگی   یک(  2005)  همکاران  و  زو

   بهتر  بیان  برای  را  ثانویه  ساختار  اطلاعات  حاویتایی  سه
.  (Xue et al., 2005)  ندکرد   پیشنهاد  pre-miRNA  هایتوالی

 بازآرایی  تصادفی  هایتوالی  برای  (2007)  همکاران   و  جیانگ
-pre  هایتوالی  انرژی  مقادیر  آوردن  دست به  در  که   ندداد  انجام

miRNA  بود  کند  بسیارآنها    روش  حال  این  با.  بود  مفید 
(Jiang et al., 2007)  . ( 2014)  همکاران   و   وی  این   بر   علاوه
 و  زو  توسط  شده  پیشنهاد  های ویژگی(  2016)  همکاران  و  چن  و

 pre-miRNA  بعدی  98  هایویژگی  به  را  (2005)  همکاران
برای پیش  دقت  به  منجر   کهدادند    گسترش بیشتری    بینی 
 Chen et al., 2016; Wei)  شدها    pre-miRNA  شناسایی

et al., 2014).   
آنجایی         سر سنجاق   ساختارها    pre-miRNA  اکثر  کهاز 

 ساختار  بنابراین  ،(Xue et al., 2005)  دارند  ایویژه  حلقه-ساقه
 محاسباتی  هایروش  در  استفاده   مورد  مهم  ویژگی  یک  ثانویه

  برای را    روش  چندین  همکاران  و  لیو  اخیراً .  شودمحسوب می
 هاینام  به  ثانویه،  ساختار  اساس  بر  ها  pre-miRNA  بینیپیش

iMiRNA-PseDPC،  iMcRNA-PseSSC،miRNA-dis  
کرده  deKmer  و   از   برخی .  ( Fu et al., 2019)  اندپیشنهاد 

  ( Khan et al., 2017; Yousef et al., 2017)  محققان
  ها ویژگی  ابعاد  ها  pre-miRNA  بینیپیش  دقت  بهبود  منظوربه 
  ابعاد   افزایش  با.  ندداد  افزایش  ویژگی  منبع   چند  ترکیب  با   را

 نیز  توجهیقابل  نویزهای  و  اضافی  اطلاعات  ویژگی،ماتریس  
 کاهش  را   بینیپیش  دقت  است   ممکن  که   است  شده  گنجانده

  برای  است  لازم  معمولاً  بنابراین.  سازد  کند  را  الگوریتم  و  داده
  انجام   ویژگی  انتخاب  اضافی،  یا  غیرمرتبط  هایویژگی  حذف
  ثر مؤ  طوربه   تواندمی   مناسب  ویژگی   انتخاب  روش  یک.  شود

  را   بینیپیش   عملکرد  و  دهد  کاهش  را  مدل  آموزشی  اجرا  زمان
چندین(Wang et al., 2011)  بخشد  بهبود   ابزار   . 

 محاسباتی  فرآیندهای  اغلب  تسهیل  منظوربه   انفورماتیکبیو
 داده  توسعه  عددی  هایتوالی  هایویژگی   اطلاعات  تولید  برای
 . (Liu et al., 2015) است  شده
 هایتوالی  برای  مؤثر  ویژگی  بتواند  که  یالگوریتم  توسعه    

pre-miRNA   می معرفی  .  است  برانگیز چالش  یکار  کند،را 
  برای   است  ممکن  و  دارند  مشکلات متعددی  موجود  هایروش
 pre-miRNAاز    غیرهای  توالی  و  pre-miRNA  بین  تمایز

  اغلب   ویژگی  استخراج  هایروش .  نباشد  آموزنده  کافی  اندازهبه 
 pre-miRNA  هایباز   توالی  اطلاعات  یا  فراوانی  فقط  معمولاً

شناسایی   گیرندمی   نظر  در  را در  حاضر  پروژه  رویکرد  که 
بود.  pre-miRNAمحاسباتی   که ها  است  ذکر  به    لازم 

  معمولاً   ثانویه  ساختارهای بر مبتنی  ویژگی  استخراج  هایروش
 ترکیب   هایروش  و  گیرندمی  نظر  در  را  کلی  هایویژگی   فقط

  انتخاب   هایالگوریتم  ادغام  و  منبعی   چند  ویژگی  اطلاعات
ویژگی  ابعاد  کاهش  برای  ویژگی نظر  هاماتریس    زمان   از 

 Khan et al., 2017; Yousef et)  هستند  ناکارآمد  محاسباتی

al., 2017) . 
  برای   را   روشی  همکاران  و  چنگهای  ، 2005  سال  در    

توسط   ی کاذبها mRNA و واقعیهای  mRNA بندیطبقه 
SVM  تعریف  محلی  توالی  ساختار  هایویژگی   از  استفاده  با 

. یافتند دست  انسانی هایداده  در درصد 90 دقت به  آنها. ندکرد
  چندلایه   بندطبقه  یک  (2012مشابه رحمان و همکاران )  طور  به

 بینیپیش   برای   پارامتر  17  آموزش   با را   مصنوعی  عصبی   شبکه 
pre-miRNA  از  واقعی  miRNAکردند و پیشنهاد  های کاذب 

  85/95  اختصاصیت  و  درصد  40/97  حساسیت  میانگین  طور  به
 روش  چهار  با  همچنین  روش   این.  آوردند  دست  به  را  درصد
  ،  MiPred ،  miRabelaهاینامبه  دیگر  پیشرفته  بندیطبقه 

microPred   و  Triplet-SVM   این    شد.  مقایسه با  مشابه 
همکاران    جدیدی   کنندهبندیطبقه تحقیقات،   و  یو  توسط 

یافت  یتنظیمهای  miRNA  بینیپیش   برای  (2015) .  توسعه 
  برای  پیشرفته  هایروش  که   دادند  نشان  آنها  ،مطالعه  نای  در

 محققان  حالاین   با.  هستند  کافیها  pre-miRNA  تعیین
 pre-miRNA  شناسایی  دقت کارایی  بهبود  برای  را  سیستمی

  چند   وحلقه  -ثانویه  ساختار  هایویژگی   تواند می   که  کردند  ایجاد
  داده   مجموعه .  کار بردبه   عصبی   هایشبکه   از   استفاده  با  را  ساقه

  این  آمیزموفقیت  ساخت  برای  pre-miRNA  واقعی
 تعادل  عدم   مشکلات  مدیریت  برای  جدید  کننده  بندیطبقه 

  برای   نیز  تاییپنج  متقابل  اعتبارسنجی   روش.  شد  استفاده  کلاس
زو و  .  شد   استفاده  شده  پیشنهاد  کنندهبندیطبقه   عملکرد  ارزیابی

(   بینی پیش   برای  ترکیبی  رویکرد  یک  از   (2005همکاران 
مدل  .  ندکرد  استفاده  کوتاه  غیرکدکننده  RNA  هایژن در 

شبکه    یماشین  یادگیری  رویکرد  یک  (2012رحمان و همکاران )
مصنوعی های miRNA  بینیپیش  برای  شده  نظارت  عصبی 

با استفاده   شود،می شناخته هاpre-miRNA  عنوانبه  که جدید
( CDS)   انسانی  دهکننکد  هایتوالی   نواحی  از  ایمجموعه  از

با    آمدهدست به  نتایج  تحقیق این    در.  یافت  توسعه   9/99آنها 
)  درصد   100  و(  SN)  حساسیت  درصد   ACC)،  8/99صحت 
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  کرد   ارائه   اعتمادتری  قابل  بینیپیش  (SP)  اختصاصیت  درصد
(Abbas et al., 2016 )  . 
این  دیگر    یادگیری ماشینی  روش  چهار  با  ما  روش      که در 

 مثبت   هاینمونه مقایسه شد.  ،  (1)جدول    بخش بحث شده است
پایگاه   از  پروژه  آمد  هب 22ویرایش    miRbaseاین    و دست 

NCBI  (http://www.ncbi.nlm.nih. gov  ،)  از  منفی  هاینمونه 
RNAcentral  (https://rnacentral.org)    وsnoRNA-LBME-

db   (http://www-snorna.biotoul.fr/)  ی هانمونه .  گرفته شد  
  و   هاپروتئین  کدکننده  هایژن   بیرونی  مناطق  از  عمدتاًمنفی  
RNA  که  ایغیرکدکننده  های  miRNA  ،مانند  نبودند  tRNA ،  

siRNA،  snRNA  و  snoRNA  شده بهاندتشکیل  منظور  . 
کیفیت جلوگیری  هاداده  بهبود    با   عناصر  ، برازش  بیش  از  و 

توالی  اشتباه  نویسیحاشیه برای    حذف  تکراری  هایو  شدند. 
  مجموعه  عنوانبه هادرصد داده 20حاضر، پروژه مجموعه داده 

  اعتبارسنجی   اجرای  را برای  ماندهباقی  درصد  80  و  داده تست
 با.  شد  استفادهمدل    انتخاب  و  آموزش  برای  تاییده  متقاطع
 گاوی  هایداده  مجموعه  با   شده  داده  آموزش  مدلدو    از  استفاده

 . انجام شد  بینیپیش نوکلئوتیدیدو   ویژگی 17و 
 پیشنهادی  جدید   مدل بینیپیش  قدرت

 ایوظیفه   به  معمولاً  یادگیری ماشینی  هایالگوریتم  عملکرد    
بردهبه   آن اجرای    برای  که .  دارد  بستگی   ، شوندمی  کار 

 در  مختلف  روابط  و  هاویژگی  از  توانندمی  مختلف  هایالگوریتم
پروژه.  ببرند  بهره  معین  داده  مجموعه  یک این    دو   در 

  ساخته شد   نوکلئوتیدیدو    ویژگی   17  اساس   بر  کنندهبندیطبقه 

 ارزیابی  تایی  10  متقاطع  اعتبارسنجی  از  استفاده  با  آنها  عملکرد  و
تصادفی  روش .  شد  بینیپیش   برای  بیزی  تکنیک  از  جنگل 

miRNAتصادفی  بهتر  عملکرد.  کرد  عمل  بهتر  ها   را   جنگل 
  فرآیند   و  1استرپ   بوت  تکنیکبندی  کیسه  قدرت  دلیلبه   توانمی

درخت    مدل  مجموعه  ساخت  منظوربه   تصادفی  ویژگی  انتخاب
پروژه  هایداده.  دانست  گیریتصمیم  هایتوالی   شامل  این 

miRNAگاو الگوریتم    بود  های  تصادفیو    به   نسبت  جنگل 
های زیرخانواده  ناهمگونی  زیرا  ، بود  ترمناسب   بیزی  روش

RNAشناسایی   درختان  از  ایمجموعه  کدکننده توسط  های غیر
از    ها miRNA  شناسایی  منظوربه   شد.  هایویژگیاستفاده 

  مختلف انواع استفاده از با  بنابراین.  باشند مفید دتوانمختلف می
  شناسایی   برای  را  محاسباتی  هایروش  حساسیت  توانمی  هاداده

miRNA دیبخش بهبود (Lu et al., 2011) .   
می     مشاهده  که  روشهمانطور  تاکنون  متفاوتی شود،  های 
های مختلف ارائه  در گونه   miRNAهای  شناسایی ژن   منظوربه 

ها (. در بین این روش 1)جدول    (Das et al., 2018)  شده است
شناسایی ژن برای  که  مدلی  تاکنون   miRNAهای  بیشترین 

مورد استفاده قرار گرفته است، روش ماشین بردار پشتیبان است.  
این  روی  با  بر  پژوهش  این  نتایج  شناخته miRNAحال  های 

بالاترین مقادیر  دلیل  شده ژنوم گاو رویه جنگل تصادفی را به 
به سایر روش دهد. رویه پیشنهاد می  هادقت و صحت نسبت 

دقت  به  پژوهش  این  در  شده  گرفته  ضریب    99کار  و  درصد 
  با استفاده از های آزمون درصد را برای داده 98همبستگی متیو 

 نشان داد.نوکلئوتیدی   دوهای استخراج شده ویژگی
 

 در پروژه حاضر پیشنهاد شده  با الگوریتم   موجود بیوانفورماتیکیهای هوشمند آوریبینی فنمقایسه توانایی پیش  -1جدول 
Table 1. Comparing the proposed method with other state-of-the-art predictors on an independent dataset 

 بندیروش طبقه حساسیت اختصاصیت  صحت
Acuracy specificity Sensitivity Classification methods 

0.864 0.832 0.896 iMcRNA-PseSSC 
0.737 0.742 0.732 miRNA-deKmer 
0.881 0.804 0.958 miRNA-dis 
0.891 0.828 0.954 iMiRNA-PseDPC 
0.906 0.922 0.890 PremipreD 

 

 کلی  گیرینتیجه
 هایویژگی  ،miRNA  هایخانواده  در  تنوع  شناسایی  برای     

ها miRNA  شناسایی  برای  گسترده  طوربه   توالی  بر  مبتنی
  ویژگی   یک)  kmer  مانند  هاییویژگی   جمله  از  شوند،می  استفاده
  مناسب   کافی  اندازهبه   متداول  هایویژگی   این(.  توالی  بر  مبتنی
راmiRNAبتوانند    تا  هستند کنند  ها  تاکنون .  شناسایی 
  برای   موفقیت   با  ،(kmer)  نوکلئوتیدی  ترکیب  هایویژگی

  عنوان به )  گرفتند   قرار  استفاده  مورد  miRNA  هایژن   بینیپیش
 آماری  سیگنال  یک(.  ncRNAscout  و  smyRNA  در  مثال
به  GC محتوای  اساس  بر  دارمعنی برای    تواندمیتنهایی  نیز 

شود.  miRNAتشخیص استفاده  که ها  داشت  نظر  در    باید 

های مختلف متفاوت هستند  در گونه   توالیبراساس    هایویژگی
  ژن   شناسایی  برای  عموماً  هاآن   با  مرتبط  هایسیگنال   و

miRNA  به  کافی  هاارگانیسم  بیشتر  در بسته  و   نوع  نیستند 
 . گونه ممکن است نتایج متفاوتی را شاهد باشیم

 مؤلف  وقحق
م     پرو  مستخرجکور  ذمقاله     بیوانفورماتیکی   آنالیز"ه  ژاز 

شماره   "(Bos Taurus)  گاو  در  miRNA  سازهایپیش با 
و   1348-13-1357-045-9601-96007-960312مصوب:  

فروست   کشور   دامی   علوم  تحقیقات  مؤسسه  63456شماره 
 .است
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