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 يف هايدا کردن موتيپ يبرا يتميالگور
 يجبر خطّ يبر مبنا DNA توالي

  4 مهدي ، صادقي  3 حميد ، پزشك **و1و2 چنگيز ، اصلاح چي *و1و2 عليرضا ارشيخ عطّ
آامپيوتر ،  پژوهشگاه  پژوهشكدة-2، دانشگاه شهيد بهشتي  رياضي دانشكدة-1

رياضي آمار و علوم آامپيوتر  دانشكدةآمار  گروه -3دانشهاي بنيادي 
 ي مهندسي ژنتيك و زيست شناسيپژوهشگاه ملّ-4دانشگاه تهران 

 هديچک
، )Motifs(ها فيموت ا هماني، DNA يها توالي يباً مشابه رويتقر يالگوها يبررس

قات و ي، تحقيراخ يدر سالها است که ياسباتمح يست شناسيمهم در ز اريبس ةک مسئلي
صورت  آن افتني يبرا به روش مناسب تر يابيبه منظور دست  يفراوان يکوشش ها

اً يرمتفاوت ارائه شده است که اخ يمحاسباتروش  ده هان راستا يدر ا. گرفته است
ن روش ها به عمل آمده ياز ا ينه همه، بلکه تعداد اندک ةسيمقا يبرا ييتلاشها

 يهااز روش  يکيها  ن کوششيتوان با استفاده از ا يم است امّا هنوز به سختي
 يديروش جد م تايبر آن ،يدگاه جبر خطّيدما با . کرد يقّمذکور را برجسته تل

 . ميف ها ارائه دهيافتن موتي يبرا
 موتيف ، رديف سازي توالي ، پروفايل ، نظريه گراف: يديکلمات کل

 
 مهمقدّ
بزرگ  يست شناسان را با چالشيکه ز يار مهميبس يها ةاز مسئل يکي

 يقاعده مندکه ناظر بر  است يکرده است ، دانستن ساز و کار مواجه
 نظام ينق تر چنيدق مو شکافي يبرا يگام اساس. باشد يژن م انيب

ن يا. است DNA يرو يحاکم بر ژن ها، روشن ساختن مناطق قاعده مند
با در نظر گرفتن  ":شود يها مف يموت افتني ةمنجر به مسئلمطلب 
 يياز آنها را شناسا يمناطقداده شده، DNA يها از توالي يتعداد

ن يارود  يانتظار م  ".ها باشند فيموت يبرا يد که نامزد خوبيکن
 يابهباً مشيتقر يلگوا يژن، همگ انيب يه به قاعده مندمناطق با توجّ
ها  که ف يموت افتني ةمسئلشود  يباعث م ن تشابهيا. داشته باشند

 . شودل يتبد يمحاسباتکاملاً  يدارد به مسئله ا ستييز يشالوده ا
 

 و روش  يتئور
دا کردن يپ هدف ،هاف يموتافتن ي يموجود برا يدر اکثر روش ها

که  استDNA يها توالياز   lبه طول هم اندازه  ييررشته هايز
خود  ارائه شدهدر روش . منطبق داشته باشندغير دِينوکلئوت dحداکثر

 و علاوه بر آن يمبه طول خاص نکرده ا ييهاف يموتافتن يرا محدود به 
 يفيهمردبه نام  ي، از مفهومطبقمنغير دِينوکلئوت dحداکثر يبه جا

 يطبق نظام خاصDNAتوالي ن روش ابتدا هريدر ا. يمبهره برده ا يمحلّ
ش يزان پيد بر اساس ميبه هر نوکلئوت در واقع .شود يم قطعه قطعه

، 2، 1از اعداد  يکي، يقبل ديچند نوکلئوت اش نسبت به يريپذ نييب
است که  نگاشتي fد يفرض کن. ميده يرا نسبت م 4ايو 3

, يدهاينوکلئوت ,C T A وG استاندارد  ةيچهار پا بهب يرا به ترت
, عنيي،  R4يبردار يمربوط به فضا ,e e e3 2 اگر  .نگارد يم e4و1

a a a aN N N N− − −3 2 باشد،  DNA ک تواليي يد پشت سرهم رويچهار نوکلئوت 1

)آن عبارت است از يبرا يب خطّيک ترکيمنظور از  )n a n
n

c f N −
=
∑
3

0
که در  

]ةدر فاصل يقيچهار عدد حق هاncآن , ]−1  ييها ncافتن يهدف  .هستند 1
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) يدسياست که فاصلة اقل )n a n
n

c f N −
=
∑
3

0
) تا  )af N با  يا مساويکمتر  1+

) يدسيفاصلة اقل )n a n
n

c f N −
=
∑
3

0
. شود يگرية استاندارد ديتا هر پا 

د پنجم را ينوکلئوت ميبتوانکه  فتايم يخواهرا  بييدرواقع ضرا
V,اگر منظور از  .ميکن نييش بيپ V1  V1دو بردار يدسيفاصلة اقل 2

 ينة خوبيگز شود، ينه مير کميکه در آن تابع ز ينقطه اباشد،  V2و

 :بودواهند خمورد انتظار  يها ncيبرا

( , , , ) ( ) , ( )a t n a n t
t n

P c c c c f N c f N+ + − +
= =

= ∑ ∑
3 3

0 1 2 3 1
0 0

2
 

هر چهار  ةعات فاصلمجموع مربّد، يدر طول هشت نوکلئوت عنيي
 ةحال رتب. شده استنه يد پنجم کميد تا نوکلئوتيوتئنوکل

( ) , ( )a n a n
n

f N c f N+ + − +
=
∑
3

1 4 4
0

 ة مجموعيندر ب 
, , ,

, ( )x n a n
n x

e c f N − +
= =

⎧ ⎫⎪ ⎪
⎨ ⎬
⎪ ⎪⎩ ⎭

∑
3

4
0 1 2 3 4

را به  

aN + +1 تا  ميکن يتکرار م کار را ينم و از نو هميده يم  نسبت  4
} ةاز مجموع يد عددي که به هر نوکلئوتيمبدست آور ينمودار , , , }1 2 3 4 

 يم هموار يير گينانگين نمودار را با روش ميالبته ا. دهد ينسبت م
 ةير ناحتواند به چها يم       ن نمودارية ادامن ).1شکل(ميکن

 يب هايش) 3 يينپا يرهاتقعّ)2بالا  ير هاتقعّ)1: م شوديمتفاوت تقس
 DNAتوالي هر يتوان از رو يدر واقع م .يمنف يب هايش) 4مثبت 

 ييقطعه ها شاملقطعه قطعه شده بدست آورد که هر نسخه  ةچهار نسخ
به  .)1شکل(ندابدست آمده  4تا  1 يه ايمات ناحيتقساز  است که

ب ظاهر شدن يترت يدگيچيپزان يم يايهر قطعه گو يطور شهود
 يها داراMotifچون. است DNAتوالي يه رويد ها در آن ناحينوکلئوت

 يکي آنها در يفراوانرود  يهستند، انتظار م يباً مشابهيتقر يالگو
DNA از  ک قطعهيحال . شتر باشديبمذکور  ةياز چهار ناح به نام 1

seg1  از يا را با قطعهDNA ف دوگانه يهمرد يبه طور محلّ seg2به نام 2
س أک ريرا به صورت  DNA هر يبدست آمده رو اگر هر قطعة .ميکن يم

م اگر و تنها يکن يصل ممتّ seg2را به  seg1م، يش دهيک گراف نماياز 

ش ياز از آزماين امتيباشد که ا 16ش از يب يفياز همرديامتاگر  
دو  ازهر دو قطعه  ين کار را برايا. فراوان بدست آمده است يها

 ).2شکل(يمبدست آور يچند بخش م تا گرافييده يانجام مز يمتماDNAتوالي
. ک بخش قرار دارنديدر  يهمگ DNAکياد شده از يجا يدر واقع قطعه ها

به . ميکن يدا مين گراف را پيدر امال يماکسکامل  ير گراف هايز
دوگانه رأس  يفياز همردي امتينگانيم ،کامل يرگراف هاين زيا
ک يدر از ين امتيم و آنها را بر حسب ايده يرا نسبت م شانيها
ر گراف ي زيناول فيموتک ي افتني يبرا .ميکن يم يرتبه بندست يل

ک يهر قطعه را به صورت . ميکن يانتخاب م ستيکامل را از ل
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)ليپروفا )profile 
 دادتع  کهيميرگ يدر نظر م

د يظاهر شدن هر نوکلئوت
را نشان  شيها  در مکان

ف يروش ردحال با  .دهد يم
 يدو قطعه ا ليپروفا يساز

 که يمآور يرا بدست م
 يفياز همردين امتيشتريب

 .را داشته باشند ليپروفا
منظور از ادغام دو 

دو  که يفاصله ا يه هايمجموع درااست که از  يسيماتر ل،يپروفا
را  ليپروفان دو يا. ديآ ي، بدست مف شده انديبا هم همر ليپروفا
سپس  .ميکن ين دو را با هم ادغام ميآن ا يم و به جايکن يحذف م

 .ميده يادامه م ديآبدست  ليپروفاک يکه ين کار را تا زمانيا
 م و آن رايکن يل ميس احتمال تبديرتک مايبه  را ليپروفان يا
م يابيرا ب DNAتوالياز  يه ايتا ناح ميده يم حرکتDNAتوالي يرو

حاصل . از را کسب کرده باشدينه امتيشيب ليپروفاه به که با توجّ
ز يگر نيد يهاDNA ين کار را رويا. است فيموت يشنهاد برايک پي

 .ديشنهاد ها بدست آيگر پيم تا ديده يانجام م
 ج و بحثينتا
 يد را نشان ميهر نوکلئوت يريپذ نييش بيرتبة پ يمقدار عدد 1.شکل

توان  ين نمودار ميدر ا. هموار شده است يير گينانگيدهد که با روش م
 .  ص دادي را از هم تشخينبالا و پائ ير هاتقعّ
 
 
 

را  از گرافي قسمتي 2.شکل
در آن  دهد که يم نشان

ر تنها رئوس مربوط به تقعّ
   .شود يده ميد ها
 

 
 

آماره  يمقدار عدد
  50 يبرا Tompa1 يها

 يواقع DNA توالي
ج ينتا مربوط به

تم يحاصل از الگور
در نمودار روبرو 
. نشان داده شده است

ها در  ن توالييا
re.medisin.ntnu.no/http://ta 

 .است يقابل دسترس
 

 2.شکل

 3.شكل

:AG A AT C GC C C C C C C C C C C C C C C C C C DNA
C C GC C G 1LLLLLL LL

:A A AT C T C A C G C G G T T A A A G C C DNA
C C G C C C G C 2LLLLLLLL LL

 يتقعّر ها
 يتقعّر هاينپائ
بالا

 يتقعّر ها
بالا

 يتقعّر ها
ينپائ
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Abstract 
One of the most important problems in molecular biology is identification of repeated patterns in DNA sequences that 
are presumed to have a biological function. These patterns are called Motifs. Many computational methods have been 
proposed and most of themhave been designed to find motifs with the fix length (d) and with at most L nucleotides 
mismatch between each pairs. However, we can get better results by considering sequences that are not restricted on d 
and L. We introduce a versatile linear algebra approach for the motif finding problem. We assign e1, e2, e3 and e4  ,four 
standard basis of R4, to A, T, C and G respectively. So we have sequences of vectors instead of nucleotides. By means 
of linear algebra concepts we define the predictability of each nucleotide in its appearance order. This allows us to cut 
the DNA to subsequences called segments. Each segment is in fact one of the four kinds of regions in predictability 
plot. If we show any segments as a vertex of a graph, two vertexes are connected if and only if their pairwise local 
alignment score is more than 16. So each maximal cliques in this graph derives a profile for a motif. 
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