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پژوهشی مقاله  

 

هاي الگوریتم براساساي و پروتئين انهاي ديیه یک روش جدید انطباق چندگانه توالیارا

 تکاملی

 2زارچيشريفي علي ،1*نياپروين الهام ،1اطمينان ساداتنازنوش

 .ايران -شيراز -اسلامي آزاد دانشگاه -شيراز واحد -کامپيوتر مهندسي گروه -1
 .ايران -تهران -شريف صنعتي دانشگاه -کامپيوتر مهندسي گروه -2

 16/1/1400 تاریخ پذیرش:، 1/12/1399 تاریخ دریافت:

 چکیده
 گیرياندازه ها،ژن شناسايی براي زيستی، هايتوالی انطباق در. است زيستی محاسبات در مهم لهأمس يك هاژن وظايف آشکارسازي و حیات مطالعه مقدمه:
 روروبه زمان افزايش و حافظه كمبود مشکل با شويم،می مواجه هچندگان هايانطباق در ژنوم اندازه لهأمس با وقتی. شودمی انجام هاتوالی بین شباهت
 را بلند هايتوالی خصوصاً هاتوالی تحلیل در سزايیهب تأثیر باشد، داشته را هاژنوم انطباق دقت، كاهش بدون و سريع بتواند كه روشی بنابراين،. هستیم
 .دارد همراه

 استفاده هاتوالیزير انطباق براي تکاملی هايالگوريتم از سپس. كنیممی معرفی كوتاه هايتوالی زير به توالی هر تقسیم براي را روشی ابتدا ها:مواد و روش
 .كنیممی

 میلیون 14 تا 18000 از تدريجی افزايش و اياندي توالی هر ازايبه مختلف نکلوئتیدهاي تعداد با داده مجموعه هفت در پیشنهادي روش نتایج:
 بالاترين و 93/0 میزان با variola باكتري براي دقت میزان بالاترين. است شده مقايسه چندگانه انطباق مشهور روش پنج با و شده يابیارز نکلئوتید،

 .است باكتري اين براي دقیقه حسب بر 6/0 انطباق سرعت
 بالايی محاسباتی قدرت به ترطولانی هايدنباله براي اما دارند مناسبی دقت كم، تعداد يا كوتاه هايتوالی در چندگانه انطباق هايروش اكثر :گيرینتيجه

 .كندمی غلبه نقص اين بر حافظه، از بهینه استفاده همچنین و دقت حفظ و قبول قابل زمانی در بلند، هايتوالی انطباق با پیشنهادي الگوريتم. دارند نیاز

 .تکاملی هايالگوريتم توالی، تقسیم كامل، ژنوم داده توالی، چندگانه انطباقهای کليدی: واژه
 Email: ،97136410050 ، نمابر:10713641004تلفن: ، كامپیوتر گروه ،1مهندسی دانشکده شیراز، واحد اسلامی آزاد دانشگاه پرديس صدرا، شهر شیراز،: مسئول نویسنده*

eparvinnia@yahoo.com 
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 مقدمه
 و بررسي محاسباتي، شناسيزيست علوم در مهم مسائل از يکي
 درمان حتي و تشخيص ايي،شناس به هاژن کشف هاست،ژن مطالعه
 انطباق حوزه اين در مهم مسائل از يکي. کندمي ایويژه کمک هابيماری
 مولکولي، عملکرد پروتئين، ساختار بينيپيش برای که هاستتوالي

 توالي انطباق(. 1) دارد کاربرد ژن کردن پيدا و مولکولي بين هایواکنش
 اين که توالي دو یکاراکترها بين همساني يافتن و مقايسه يعني

. هستند هاپروتئين برای اسيد آمينو و DNA برای نکلوئتيد کاراکترها
 از بيشتر اگر و دوگانه انطباق بيافتد اتفاق توالي دو روی مقايسه اين اگر
 چندگانه انطباق اصلي مشکل(. 2) است چندگانه انطباق شود، توالي دو
 جستجوی هنگام موردنياز ایهمقايسه زياد تعداد کامپيوتر، دانش نظر از

 هایداده رشد به رو و شديد افزايش اين علت به محققان. هاستشباهت
 (.3) آوردند روی بالا کارايي با محاسباتي هایروش به مولکولي

 ،(Exact) دقيق سازیبهينه الگوريتم از دسته سه کلي، طور به
 انطباق ایبر( Iterative) شوندهتکرار و( Progressive) روندهپيش

 براساس دقيق هایروش. گيردمي قرار استفاده مورد چندگانه
 ارائه را انطباق بهترين امتيازدهي ماتريس يک ايجاد و پويا ريزیبرنامه
 بالايي محاسباتي پيچيدگي از هاداده ابعاد شدن بزرگ با ولي دهند،مي

( 8) واترمن اسميت هاروش اين ترينمعروف از يکي. هستند برخوردار
 جستجوی يک از توالي چند انطباق برای روش ترينپراستفاده. است

 استفاده( درختي يا مراتبي سلسله روش) پيشرونده روش نام به اکتشافي
 دوهايي به دو هایانطباق ترکيب روی از را نهايي انطباق که کند،مي
 پيدا ادامه هاجفت دورترين تا و شوندمي شروع جفت ترينشبيه با که
  muscleو Halign-II(9) و  clustalw(4) روش که سازدمي کند،مي
 دو به پيشرونده هایانطباق تمام. هستند گروه اين از هايينمونه (5)

 وسيله به هاتوالي بين فاصله آن در که اول مرحله: دارند احتياج مرحله
 داده نمايش دارد، نام (Guide tree) راهنما درخت که درخت يک
 راهنما درخت به توجه با نهايي انطباق آن در که دوم مرحله و شودمي
 هایانطباق. آيدمي دست به يکديگر به هاتوالي کردن اضافه از و

 وقتي که است اين اصلي مشکل. باشند کلي بهينه توانندنمي پيشرونده
 خطا اين دهد،مي رخ نهايي انطباق ساخت مراحل از يک هر در خطايي

 توليد هایروش از ایمجموعه(. 3) کنندمي پيدا انتشار نهايي مراحل به
 کاهش را پيشرونده هایالگوريتم از ناشي خطاهای که چندگانه انطباق

 عملکردشان زيرا گيرند،مي قرار شونده تکرار هایروش زمره در دهندمي
 مرتبا   که تفاوت اين با است پيشرونده هایروش به شبيه بسيار
 اضافه چندگانه انطباق به و دهندمي انطباق دوباره را اوليه هایتوالي
 اين ترينمعروف ازMafft  (6 )و Dalign (10) هایروش که کنندمي

 استفاده با Fame(7)  روش مانند هاروش از بعضي. هستند هاروش
 اصل براساس هاتوالي شکستن و شونده تکرار هایروش از تلفيقي

 هایروش. اندنموده ترکوچک ابعاد در هلأمس حل در سعي غلبه و تقسيم
 هایالگوريتم از که دارند وجود انطباق لهأمس حل برای هم ديگری

 چند چندگانه انطباق مسئله حل روش مانند کنندمي استفاده فراابتکاری
 انطباق لهأمس حل روش ،(11) عسل زنبور الگوريتم بر مبتني هدفه

 روش و( 12) ذرات ازدحام سازیهينهب الگوريتم از گيریبهره با چندگانه
 حفظ برای شباهت تابع دو براساس که( 13) ماهي ازدحام سازیبهينه
 هاتوالي جفت وزن مجموع شامل که کندمي استفاده انطباق کيفيت
 تکه تکه روش يک از استفاده. است عمودی و افقي مشابه مناطق برای
 داده انجام با که( 14) راتذ ازدحام الگوريتم با ایمرحله دو توالي شده

 مرحله ورودی عنوان به اول مرحله خروجي ارسال و مرحله دو در انطباق
 ViralMSA  (18)روش. است شده انطباق کيفيت بالارفتن سبب دوم

 الگوريتمي یهاتکنيک از که است مرجع راهنمای با پسند کاربر ابزاری
 بسيار ويروسي نومژ یهاداده مجموعه کردن فعال برای بردارها نقشه
 بندی مقياس خطي صورت به هادنباله تعداد با. کندمي استفاده بزرگ
 کوتاهي زمان در را ويروسي کامل ژنوم هزار هاده است قادر و شودمي

 در ثرمؤ طور به که است روشيCONSENT  (19 )روش. دهد انطباق
Readدهديم اجازه شما به و شودمي بندی مقياس طولاني بسيار یها 

 اين با کنيد، پردازش را انساني کامل داده مجموعه يک روز 10 طي در
 يک BL-ABC  (20)روش. باشدمي خطا نرخ دارای روش اين حال

 آموزش براساس که. باشدمي مصنوعي عسلزنبور سطحي دو الگوريتم
 تصادفي مدل. باشدمي پروتئيني یهاداده روی بر پنهان مارکوف مدل

 در را موقعيت به وابسته احتمال یهاماتريس شده، يجادا ديده آموزش
 برای EBSODP  (21) روش .کندمي بيني پيش بالاتر یهانسبت

 دقت آوردن دست به اما است، شده ساخته هاتوالي انطباق بهينه محاسبه
 در کمبود اين رفع برای. است چندگانه انطباق چالش هم هنوز مطلوب

 مي هيارا را پويا جمعيت جديد اندازه کي روش اين زودرس، همگرايي
 فضای در شده تعيين حل راه پويا صورت به پيشرفته مکانيسم اين. دهد

 .دهدمي کاهش جمعيت تنوع حفظ برای را تکرار هر برای جستجو
 اما دارند، را خود معايب و مزايا شده ذکر هایروش تمام که حالي در
 کامل ژنوم با مواجهه در و کنند کار بلند طول با هایتوالي با توانندنمي

 هایتوالي انطباق مقاله اين کلي هدف. دارند بالايي محاسباتي پيچيدگي
 قبول قابل سرعت بهبود و دقت حفظ با طولاني هایطول با متعدد
 اصلي هایبخش خلاصه، طور به. است ديگر هایالگوريتم به نسبت
 چندين انطباق برای سريع ريتمالگو يک هئارا -1: از اندعبارت مقاله اين

 -2. داده مجموعه کل در مشترك هایدنباله زير يافتن با طولاني توالي
 هایدنباله زير به توالي مناسب تقسيم برای تقسيم مکانيزم هيارا

 فراابتکاری هایالگوريتم از ترکيبي روش يک از استفاده -3 ترکوچک
 از ترکيبي که هدف تابع يک پيشنهاد -4. هاتوالي زير انطباق برای

 هایشکاف به دادن پاداش و هاتوالي زوج انطباق کيفيت کردن بيشينه



 و همکاران اطمينان سادات¬نازنوش     تکاملی           هاي الگوریتم براساس چندگانه انطباق

15 

 زير شرح به هابخش ساير مقاله، ادامه در. است نهايي انطباق در کمتر
 در آن دنبال به و شودمي معرفي پيشنهادی روش 2 بخش در. است
 ارزيابي به 4 بخش در ادامه در و پردازيممي روش بحث به 3 بخش
 .استشدهپرداخته گيرینتيجه به 5 بخش در نهايت در و نتايج

 هاروش و مواد

 استفاده برای را( Objective function) هدف تابع يک ما مقاله، اين در
 دو از وزني جمع يک عنوان به کنيم،مي معرفي سازیبهينه مرحله در

 Sum of) هاواليت زوج مجموع تابع شده، نرمال -1: شده طبيعي شاخص

pair score (SP))انطباق کيفيت ميزان بررسي برای معمول روش يک که 
 يکسان هاسمبل همه هاآن در که هاييستون تعداد (sp) -2 است هاتوالي

 پيدا ممکن هایشکاف حداقل با انطباقي تا( Total score. )هستند مشابه و
 .شودمي مشاهده 3 و 2 ،1 بطروا در امتيازات ميزان و هدف تابع( st. )کنند

𝐎𝐅 = 𝐂𝟏 ×
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𝑆𝑃مقدار  1در رابطه 

𝑆𝑃𝑀𝑎𝑥
𝑆𝑇و  

𝑆𝑇𝑀𝑎𝑥
اسييت. از  STو  SPنرمال شييده مقادير  

 تواننديمهای مختلف در مجموعه داده STو  SPآنجايي که هر دو مقدار 
 SPmaxسازی کرديم. ميزان ها را نرمالمقادير متفاوتي داشته باشند، ما آن

 ،STmax  بهترين مقدارSP  وST  شده صل نرمال  سيم حا ستند. از تق ه

به  C2و  C1های تابع هدف، وزن نيدر ا آيد.دسيييت مي ها بهمقادير آن
تأث در نظر گرفتيم،را  2/0و  8/0ترتيب مقادير  تابع  یبر رو هاآن راتيتا 

 و 0اين مقادير را تجربي از بين تأثير مقادير در بازه ) مشييخص شييود. هدف
ست( 1 𝑠، 2. در رابطه مياآورده به د

 
𝑖𝑘  و𝑠

 
𝑗𝑘 يها در توالسمبل بيبه ترت 

Si  وSj شنديم س یازيامت زانيم Score. با جفت  ريمقاد سهيمقا یبرا تا
عدم را برای  1و ميزان امتياز را بر اساس تطابق،  2که ميزان امتياز  هادنباله

،  3در رابطه  .دهديها اختصييام مشييکاف را برای 0و ميزان امتياز تطابق 
 یر سييتون دارااسييت که در ه ييهامحاسييبه تعداد سييتون یبرا ST مقدار
که  صورتنيبد شود.محاسبه مي 𝑇𝑗هستند که توسط  کساني یهاسمبل

 گيرد.تعلق مي 0ها امتياز و به سيياير سييتون 1به هر سييتون مشييابه امتياز 
دهند. هدف را نشان مي يطول و تعداد توال بيبه ترت mو  L، نيعلاوه بر ا
 .است (1رابطه ) مسئله به حداکثر رساندن تابع هدف نياز حل ا
 چندگانه انطباق لهأمس در اوليه گام عنوانبه را توالي تقسيم روش يک ما
 محدوديتي هاتوالي طول نتيجه، در کنيم،مي پيشنهاد ژنوم هایتوالي برای
 1 شکل در پيشنهادی الگوريتم. شوندنمي محسوب ما پيشنهادی روش در
 مشترك هایدنباله زير -1 مرحله: است مرحله چهار شامل و است شده هئارا
 الگوهای به توجه با هاتوالي -2 مرحله. شوندمي استخراج هاتوالي همه از

 ترکيب -3 مرحله. شوندمي تقسيم قسمت چند به شده استخراج مشترك
 داده توضيح بعدی هایبخش زير در که ذرات ازدحام و ژنتيک الگوريتم

 اعمال قسمت هر در شده هکوتا هایتوالي زير انطباق برای است، شده
 تا شوندمي ادغام هاآن ها،زيرتوالي تمام انطباق از پس -4 مرحله. شودمي

 .دهند تشکيل را نهايي انطباق

 

 

 پيشنهادی الگوريتم -1 شکل

 

 

 

 
بق طهای نامنتوالي رفرستادن زي -3مرحله 

 به الگوريتم ترکيبي ژنتيک و ازدحام ذرات

 

های منطبق شده در جايگذاری زير رشته -4مرحله 
 های اصلي و ايجاد انطباق کليتوالي

 

کشف الگوهای مشترك و تقسيم  -2مرحله 
 های کوتاهها به زير تواليتوالي

 

1رشته  

2رشته  

3رشته  
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 کوتاه هایدنباله زير يافتن با ها،توالي در مکان بهترين يافتن ما هدف
 مفهومي از ما رو اين از. دارند هااليتو تمام در را شباهت بيشترين که است
 توالي، هر شکستن صحيح هایمکان کردن پيدا. کنيممي استفاده الگو نام به

 ساده راه يک الگو از استفاده. است هاتوالي عمودی تقسيم از مهمي بخش
 در که است کوتاه رشته زير يک الگو. است کار اين انجام برای قدرتمند و

 نمايشگر الگو. کندمي پيروی خام الگوی يک از و ددار قرار توالي يک
 که. کندمي عمل ماسک يک عنوانبه که ستها 1 از کوتاه رشته يک

 در ها1 تعداد. شوندمي انتخاب ماسک اين براساس اصلي رشته هایسمبل
 حرکت با را آن هایرشته زير تمام توالي يک برای. ناميممي الگو وزن را الگو
. آوريم دستبه محل هر متناظر الگوهای استخراج و انتها تا ابتدا زا الگو دادن
 تمام در که ای الگو بلکه نيستند مهم ما برای توالي يک روی الگوهای تمام
 مشترك الگوهای هاآن به که هستند مهم ما برای دهندمي رخ هاتوالي
 از را مسيرها ها،توالي همه در مشترك الگوهای يافتن از پس. گوييممي

 ديگر مسيرهای با آنکه شرط به کنيم،مي ايجاد آخر توالي تا اول توالي
 هاتوالي مشترك، الگوهای استخراج از پس(. ب 2 شکل) نکنند برخورد

 با قسمت هر سپس،. شوندمي تقسيم قسمت چند به عمودی صورتبه
  .شودمي منطبق سازیبهينه الگوريتم از استفاده

 

مسيرهای مشترک  -ب 2ای مشترک دارای برخورد، شکل مسيره -الف 2 شکل

  بدون برخورد
 روش يک عنوانبه( 15) ذرات ازدحام الگوريتم ترکيب از مقاله اين در

 يک عنوانبه( 16) ژنتيک الگوريتم همچنين و جمعي هوش از استفاده
 .است شدهداده نشان 3 شکل در که است شدهاستفاده تکاملي الگوريتم
 تصادفي صورتبه اوليه هایحلراه ابتدا که است صورت بدين کار روش
 الگوريتم وارد ورودی عنوانبه اوليه هایداده اين سپس. شوندمي ايجاد
 هایبهترين. شودمي محاسبه حلراه هر برازندگي تابع و شده ذرات ازدحام
( Global best) سراسری هایبهترين از ایمجموعه که مرحله، اين
 جهش و ترکيب انتخاب، توابع و شوندمي داده ژنتيک الگوريتم به د،باشنمي
 خام هایورودی ایمرحله دو ترکيبي عمل اين با. شودمي اعمال هاآن روی
 هایشاخص اعمال با بعدی گام در و اندرسيده مطلوبي شرايط به بار يک

. دشومي ترمطلوب بسيار انطباق کيفيت ميزان ژنتيک در ترکيب و جهش
 شد، بيان پيشينه در که طورهمان. شودمي انتخاب حلراه بهترين انتها در

 انطباق، برای که بود ابزاری کارآمدی گرو در fame روش تضمين واقع در
 فراابتکاری یهاروش از ترکيبي روشي کارگيریهب رو اين از. شد مي انتخاب
 .نمايد غلبه نقص اين به توانست

 بی ازدحام ذرات و ژنتيکالگوريتم ترکي -3شکل 

 بحث
 هاتوالي چندگانه انطباق مسئله برای را پيشنهادی روش صحت بخش اين
 Intel x64 Core i5 پردازنده با سيستمي توسط نتايج تمام. کندمي ارزيابي

 تحت RAM حافظه گيگابايت 8 و گيگاهرتز 4/2 کلاك سرعت با
 .است آمده دستبه اوبونتو لينوکس عاملسيستم

 در پيشنهادی روش سرعت و دقت آزمايش برای زير هایداده جموعهم
 اين برای ما انتخاب دليل. است شده گرفته نظر در هاروش ساير با مقايسه

 هاستتوالي طول سايز تدريجي افزايش و کامل ژن بودندارا مجموعه 7
 180000 حدود در رشته طول تعداد کمترين با variola باکتری که طوریبه
 ازای به نکلئوتيد، ميليون 14 حدود در رشته طول بالاترين با sorangium و

 taxonomy سايت از داده مجموعه تمامي. باشندمي رشته يک هر

browser در هاداده از هرکدام ويژگي. باشندمي ذخيره و دريافت قابل 
 . است آمده 1 جدول

 

 شروع

 صورت تصادفیاولیه بههاي ايجاد راه حل

ها ه حلاستفاده از الگوريتم ازدحام ذرات و محاسبه برازندگی را

 و ارسال بهترين آنها به ژنتیك

هاي )انتخاب، استفاده از الگوريتم ژنتیك و اعمال شاخص

 تركیب، جهش(

 پیدا كردن بهترين راه حل

چك كردن شرط 

 خاتمه

 پايان

 خیر

 بله
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 C1 که دارد سازیطبيعي جهت C2 و C1 دهيوزن پارامتر دو هدف تابع

+ C2 = 1 2/0 1/0) مقادير بين از تجربي آزمايش براساس را هاآن. است 
 مقادير بهترين E.coli باکتری روی آزمايش با که ايمآورده دستبه(  1

 .گرفتيم نظر در 2/0 و 8/0 ترتيببه را C2 و C1 هایوزن
 دارد تأثير پيشنهادی روش کارايي روی مختلف الگوهای زنو همچنين،

 به است کم خيلي پوشش مقدار است کوتاه خيلي الگوها وزن که وقتي(. 7)
 وزن افزايش با و روندمي بين از نويزها توسط مشترك الگوهای اينکه دليل
 داد نشان ما به تجربي آزمايش و کندمي بهبود به شروع پوشش مقدار الگو
 ادامه با. رسيممي پوشش %76 به نزديک ما 11 طول به الگويي وزن برای

 که کندمي کاهش به شروع آهستگي به پوشش مقدار الگو طول افزايش
 هستند، الگو وزن از ترکوتاه که مشترکي هایناحيه دادن دست از اثر در اين
 .است شده داده نشان 4 شکل در که است

 است ژنتيک الگوريتم عملکرد بر ثرؤم یهاشاخص ديگر، یهاشاخص
 جهش مکانيسم و( Cross over) ترکيب جمعيت، اندازه شامل که

(Mutation)، باکتری روی را ژنتيک با پيشنهادی الگوريتم ما. است E.coli 
 را مقادير بهترين و کرديم ارزيابي شده ذکر هایشاخص متفاوت مقدار با

 .آورديم دستبه 2 جدول براساس

 
 الگو وزن انتخاب -4 شکل
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ميزان وزن الگو

 استفاده مورد هایداده مجموعه -1 جدول

 های انتخابيیباکترها به همراه جزئيات ژن نام کامل
تعداد 
 توالي

ميانگين طول 
 توالي

 مرجع 

Variola virus 

DQ437585.1 Variola virus strain India 1964 7124 

Vellore 
DQ441428.1 Variola virus strain India 1953 (New Delhi) 

DQ437586.1 Variola virus strain India 1964 7125 
Vellore 

DQ441427.1 Variola virus strain India 1953 (Kali-
Muthu-M50 Madras) 

4 180000 
Taxonomy 

browser 

Mycoplasma bovis 

NC_018495.1 Mycoplasma genitalium M2321 

NC_018498.1 Mycoplasma genitalium M2288 
NC_018497.1 Mycoplasma genitalium M6320 

NC_018496.1 Mycoplasma genitalium M6282 

4 1000000 
Taxonomy 

browser 

Streptococcus 
 

NC_003028.3 Streptococcus pneumoniae TIGR4 

NC_012468.1 Streptococcus pneumoniae 70585 
NC_012468.1 Streptococcus pneumoniae 70585 

NC_012467.1 Streptococcus pneumoniae P1031 

4 2000000 
Taxonomy 

browser 

Escherichia coli - 
homolog 

NC_012759.1 Escherichia coli BW2952 

NC_000913.2 Escherichia coli str. K-12 substr. MG1655 
NC_010473.1 Escherichia coli str. K12 substr. DH10B 

NC_012967.1 Escherichia coli B str. REL606 

4 4500000 
Taxonomy 

browser 

Sorangium cellulosum 

NZ_CP012672.1 Sorangium cellulosum strain So ce836 

chromosome 
NZ_CP012673.1 Sorangium cellulosum strain So ce26 

chromosome 
NZ_CP012670.1 Sorangium cellulosum strain So 

ceGT47 chromosome 
NC_010162.1 Sorangium cellulosum So ce56 

4 14000000 
Taxonomy 

browser 

Neisseria meningitidis 

NC_003112.2 Neisseria meningitidis MC58 

chromosome 
NC_010120.1 Neisseria meningitidis 053442 

NC_008767.1 Neisseria meningitidis serogroup C 
FAM18 

NC_013016.1 Neisseria meningitidis alpha14 

4 2000000 (17)  

Protein Titin XP_0144230… PREDICTED: titin isoform X1.. X50 50 33000 GenBank 
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 ژنتيک الگوريتم یهاشاخص -2 جدول

 داده ارزيابي
اندازه 
 جمعيت

احتمال 
 ترکيب

احتمال 
 جهش

تابع 
 هدف

 
 

E.coli 

100 75/0 25/0 89/0 

200 75/0 25/0 91/0 

300 75/0 25/0 93/0 

 ميزان مجموع ذره، بعدی موقعيت تشخيص برای ذرات ازدحام الگوريتم
 به محلي بهترين موقعيت اضافه به ،w1 ضريب با همراه ذره فعلي موقعيت
 را w3 ضريب همراه به سراسری بهترين موقعيت و w2 ضريب همراه

 ميزان که جمعيت ازدحام روش در هاوزن اين ميزان. نمايدمي محاسبه
 محلي جستجوی و( Exploration) سراسری جستجوی

(Exploitation )انتخاب مناسبي مقادير بايد کنند،مي کنترل الگوريتم در را 
 و کنيممي تمرکز سراسری هایحلراه روی ما w3 وزن افزايش با. شوند
 وزن افزايش با و شودمي لهأمس کلي فضای در جستجو افزايش باعث اين
w2 را محلي فضای در جستجو ميزان محلي هایحلراه روی تمرکز و 

 روی مناسبي کنترل توانيممي هاوزن تغييرات با بنابراين. دهيممي افزايش
 یهاشاخص. باشيم داشته مسئله در محلي و سراسری جستجوی فضای
 .است شدهآورده 3 جدول در ارزيابي مورد

 

 سازیبهينه الگوريتم در هاحلراه روی بر وزن تغييرات تأثير -3جدول
 ذرات ازدحام

 تابع هدف W1 W2 W3 باکتری ارزيابي

 
E.coli 

5/0  3/0  2/0  78/0  

5/0  25/0  25/0  82/0  

5/0  2/0  3/0  93/0  

. است شده آورده چندگانه انطباق معروف روش چند پيچيدگي 4 جدول در
 توان با زماني پيچيدگي ،هاروش تمامي در کنيدمي مشاهده که همانطور

 هاتوالي شکستن دليلبه پيشنهادی روش. دارند رابطه (L) هاتوالي طول دوم
 راستای در O(L^2) از بيشتر نه پيچيدگي با را هاتوالي توالي، زير K به

 حل زماني پيچيدگي اضافي، هزينه تحميل بدون و کندمي تقسيم عمودی
 از حاصل، یهارشته زير تطابق در چون و. است داده کاهش را لهأمس

 شدن کوچک به توجه با و کندمي استفاده ترکيبي فراابتکاری یهاروش
 دقت و بيشتر سرعت با ممکن یهاحلراه جستجوی فضای له،أسم ابعاد
 N و توالي طول دهندهنشان L جدول اين در. آيدمي دستهب بالاتر

 شده شکسته یهاتوالي زير تعداد دهنده نشان k و توالي تعداد دهندهنشان
 .باشدمي

 شده شناخته چندگانه تطابق یهاروش زمانی پيچيدگی -4 جدول
 پيچيدگي زماني نام روش

ClustalW O(N2L2) 
MUSCLE O(N4 + NL2) 
MAFFT O(N log N) + O(NL2) 
Dialign O(N2 + L3) 
Tlpso O(N4 + NL2) 

Halign-II O(NL2) 

fame O (KN 
L2

k2
)+O(msa tools) 

O روش پيشنهادی (N 
L2

𝑘
)+NL 

 که يابيممي را هاهسته ها،توالي تمامي روی داابت ،هاتوالي شکستن برای
 را آنها موقعيت تشابهات، پيداکردن از پس. بود خواهد  O(L)آن پيچيدگي
 دارند هاتوالي از يکي روی که موقعيتي به توجه با را آنها و کرده استخراج
 پايان در. است O(L logL) پيچيدگي دارای عمل اين که کنيممي مرتب

 يافت خواهيم را عمودی شکست مسيرهای پويا نويسيبرنامه از استفاده با
 تمام پيچيدگي کل در که. بود خواهد  O(L^2)نيز بخش اين پيچيدگي که

 زير k به توالي شکستن دليلبه ميزان اين که. شودمي O(L^2)توالي طول
 .يابدمي کاهش ^2O(L( از کسری به توالي،

  نتایج
 پيشرو، روش چندين با را نتايج هادی،پيشن روش صحت ارزيابي برای

 دقت کيفيت نتايج. است شده مقايسه غلبه و تقسيم فراابتکاری، تکرارشونده،
 در انطباق سرعت افزايش نتايج و SP معيار براساس 5 جدول در انطباق
 .است شده خلاصه 6 جدول
 زمان نظر از پيشنهادی الگوريتم ،6 جدول در هاآزمايش نتايج به توجه با
 موجود اعداد که است ذکر به لازم. شودمي مقايسه هاروش ساير با سرعت و
 برای Dalign و FTLPSO هایروش. است دقيقه براساس 6 جدول در

 بر علاوه. دارند نياز بيشتری زمان به( روز 5 از بيش) انطباق فرايند تکميل
 سازیموازی مکانيزم علت به Halign-II روش ها،روش ساير بين در اين،
 توانسته شده توزيع محيط يک در هم با پردازش چند همروند اجرای و

 هاروش ساير به نسبت پيشنهادی روش. دهد نشان خود از را خوبي عملکرد
 .است داده افزايش ٪30 حدود را سرعت

 
 

هاروش ساير با پيشنهادی روش انطباق دقت مقايسه -5 جدول  

 Halign-II FTLPSO Dalign muscle Fame روش پيشنهادی دقت

Variola virus 93/0  90/0  81/0  81/0  93/0  92/0  

Mycoplasma 72/0  69/0  65/0  68/0  70/0  71/0  

Streptococcus 83/0  80/0  76/0  79/0  82/0  80/0  

E.coli homolog 93/0  91/0  85/0  89/0  92/0  90/0  

Sorangium 86/0  84/0 82/0 بالای دو هفته   86/0  84/0  

titin 74/0  73/0  71/0  71/0  74/0  70/0  

Menangit 73/0  71/0  69/0  70/0  74/0  71/0  
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هاروش ساير با پيشنهادی روش انطباق سرعت مقايسه -6 جدول  

 Halign-II FTLPSO Dalign muscle Fame روش پيشنهادی سرعت

Variola virus 6/0  6/0  200 106 90 9/0  

Mycoplasma 7/2  3 800 486 175 3 

Streptococcus 3/17  22 1560 1275 1017 18 

E.coli homolog 21 47 5150 4360 4560 30 

Sorangium 790 800 810 7880 6738 بالای دو هفته 

titin 8/0  9/0  10 7 2 1 
Menangit 560 500 2900 1730 1350 670 

 تشکر و قدردانی
ئولين محترم های دانشگاه آزاد اسلامي واحد شيراز و مساز تمامي حمايت

کمال تشکر  "دانش و تندرستي در علوم پايه پزشکي"پژوهشي -مجله علمي
 .و قدرداني را داريم
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Abstract:  
 

Introduction: The study of life and the detection of gene functions is an important issue in biological science. Multiple 
sequences alignment methods measure the similarity of DNA sequences. Nonetheless, when the size of genome sequences is 
increased, we encounter with the lack of memory and increasing the run time. Therefore, a fast method with a suitable 
accuracy for genome alignment has a significant impact on the analysis of long sequences. 
Methods: We introduce a new method in which, it first divides each sequence into short sequences. Then, it uses evolutionary 
algorithms to align the sequences. 
Results: The proposed method has been evaluated in seven datasets with different number of nucleotides per DNA sequence 
(18,000 to 14 million) and compared to five popular multiple sequences alignment methods. The highest accuracy for the 
variola bacterium dataset is 93% and the highest alignment rate is 0.6 per minute for this bacterium. 
Conclusion: Most multiple alignment methods in short sequences or datasets with only a few sequences have good accuracy 
while require high computational time for longer sequences. The proposed algorithm overcomes this drawback by aligning 
long sequences in an acceptable time and maintaining accuracy as well as optimal memory usage. 
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