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  چكيده 
 هـا  شزمـاي آكه در رياضيات زيـستي،        در حالي  ؛ش با مواد استوار است    شناسي غالبا بر پايه آزماي     تتحقيق در زيس  

هـاي   ساخت مـدل هاي زيستي، توانايي  كار بردن رياضيات در سيستم     يك ضرورت اصلي به   . اهيت نظري است   م داراي
 يهـاي زيـستي را بـا روش ـ        هاي پيچيده دسـتگاه    كنش هاي رياضي هستند كه برهم     ها، سيستم  اين مدل . رياضي است 

هـاي    رياضـيات در اكثـر شـاخه       ،در حقيقـت  . تـر صـورت گيـرد      تهـاي آن راح ـ     ويژگي كنند تا تحليل   ده ارائه مي  سا
در اين .  تركيباتي در رياضيات زيستي استروشيك  ،RNAشمارش تعداد ساختارهاي . رود كار مي هشناسي ب زيست

يكـي از   . گيـريم  وي اين مدل در نظر مي     و پارامتر ر  د.  شده است  سازي  مدل ،صورت گراف  ه ب RNAمقاله، ساختارهاي   
تقـاطع   كـه    دو متقاطع اسـت    به هاي دو  يال، تعداد   يديگر .متناظر با پيوند هيدروژني است      است كه  يال، طول   ها آن
 را RNAحـال بـا توجـه بـه ايـن دو پـارامتر، سـاختارهاي        . اسـت  RNAگره در سـاختار   ها متناظر با وجود شبه   يال

  . نيمك مارش ميبندي و ش طبقه
 

  گره، شمارش تركيبياتي، اتاق وايل غيرمتقاطع، شبه  kنمودار :يكليد يها واژه
 
  مقدمه

اطلاعات وراثتي موجود زنده  بعمن اسيدنوكلئيك
انتقال  است كه باعث  عاملي،عبارت ديگر ، بهاست

ع جاندار از نسلي به نسل ديگر خصوصيات يك نو
وكلئيك از تكرار چهار واحد اسيدهاي ن .شود مي

وكلئوتيد كه هر يك را نشوند  تشكيل ميمختلف 
نوكلئوتيد را يك هاي سازنده هر واحد  بنيان. نامند مي

پنتوز و يك بنيان دار، يك قند  باز آلي نيتروژن
بازهاي آلي شركت كننده در . دهد فسفات تشكيل مي

، (A)  آدنين:از اسيدهاي نوكلئيك عبارتند ساختمان
 و گوانين (U) ، اوراسيل(C) ، سيتوزين(T) تيمين
.(G)  ان اسيدهاي پنتوز در ساختم دو نوع قند

 ،بنابراين. كسي ريبوز و ريبوز.د: نوكلئيك وجود دارد
صورت  اي نوكلئيك در بدن موجود زنده بهاسيده

اسيدهاي  و (RNA) اسيدهاي نوكلئيك ريبوزدار
. شوند ديده مي (DNA) كسي ريبوزدار.نوكلئيك د

 ،A، C بازهاي آلي هميشه ،RNA در ساختمان
G،U  كه در در حالي،)ريبوز( و قند پنتوزDNA ، 

كسي .د( و قند پنتوز  A، T، C،G  بازهاي آلي
براي تشكيل زنجيرهاي طويل .  دارندحضور) ريبوز

 از محل ، واحدهاي نوكلئوتيد،اسيدهاي نوكلئيك
رشته يك . پيوندند  ميهم خود به گروه فسفات

د ــوتيـوكلئـزاران نـتواند از ه يـ ميكـوكلئـدنـاسي
اي  هاي مختلف از نظر بازهاي آلي چهارگانه ترتيب به

ند، ـنماي شركت مي RNA  وDNA كه در ساختمان
 جيمز واتسن و ،1953در سال . وجود آيد هب

ه ـاختار سـراي سـب دليـ م،كـريـيس كـفرانس
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 از ، اين مدلبر طبقDNA  ارائه دادند DNA يبعد
نوكلئوتيدي تشكيل شده است كه مقابل  دو رشته پلي

و حول يك محور فرضي پيچ ند گير مي هم قرار
 دوست  فسفات كه آب هاي قند و  گروه.خورند مي

تشكيل هستند، ستون هر كدام از دو رشته را 
بازها . قرار دارنددهند و در تماس با محيط آبي  مي

 در داخل مارپيچ و ،كه تمايل كمتري به آب دارند
 ي كه هموارهطور به ؛گيرند عمود بر محور آن قرار مي

A  در مقابل T و C در مقابل G اين . گيرد قرار مي
به رابطه مكملي بين نوكلئوتيدها معروف  ،رابطه
هيدروژني  بين بازهاي مقابل هم، پيوندهاي. است

 DNA اي شود كه به ساختار دو رشته تشكيل مي
رت رمز صو  بهDNA اطلاعات در .خشدب پايداري مي
 برايDNA  راز اطلاعات موجود د. اند ذخيره شده

طور  بهDNA . شود ها استفاده مي ساختن پروتئين
زماني كه . ندارد مستقيم در سنتز پروتئين دخالت

 ،سلول به يك پروتئين خاص احتياج داشته باشد
  شناسايي و بهDNA پروتئين در ناحيه رمزگذار اين

 راRNA  اين. شود برداري مي كپي RNA تصور
برداري  كپي DNA كه از روي قسمت كوچكي از

در سنتز  طور مستقيم عنوان الگو به شده است و به
در هر . نامند ميبر  پيام RNA پروتئين دخالت دارد

 به DNA  هزاران فرايند تبديل اطلاعات از،ثانيه
. تپروتئين در هر سلول بدن ما در حال رخ دادن اس

اطلاعات از  وسيله آن كه بهرا هايي  شرح مكانيسم
 ،شود برداري مي كپي RNA صورت به RNA روي

درسلول موجود هاي RNA تمام. گويند رونويسي مي
هايي كه  آنزيم. دنشو از طريق رونويسي ساخته مي

ز مرا پليRNA دهند، به انجام مي عمل رونويسي را
  :زير استصورت  مراحل رونويسي به. معروف هستند

مراز به قسمتي  پلي RNA ـ رونويسي با اتصال1
انداز،  راه. شود مي انداز ژن شروع از ژن به نام راه

مراز امكان  پلي RNA است كه به RNA قسمتي از
  .رونويسي را از محل صحيح آغاز كند دهد مي

را از  RNA  دو رشته،مراز پلي RNA ـ2
 .كند يكديگر باز مي

3- RNA طول نوكلئوتيدهايمراز در پلي   
RNAيك  هر قابلــر م دآيد و يــت در مــبه حرك

ريبونوكلئوتيد ، RNA ريبونوكلئوتيدهاي كسي.از د

را به ريبونوكلئوتيد جديد  هر دهد و مي مكمل را قرار
با پايان يافتن عمل  .كند ريبونوكلئوتيد قبلي وصل مي

جدا  RNA اي از رشته تكRNA  ،رونويسي
 سه ساختار اصلي ،نند پروتئينام RNA. شود مي
 شامل توالي خطي ،اول ساختار.  دارد، دوم و سوماول

RNA  است كه از بازهايA، C، Uو  G  تشكيل
 نمايش سطحي مولكول دوم،ساختار . شده است

RNA مكملي بين  است كه شامل برقراري رابطه
 مكملي بربرقراري رابطه . اي است رشته تكنواحي 

 و A-U بين بازهاي ،و كريكاساس مدل واتسون 
G-Cگيرد، البته تشكيل پيوند هيدروژني  صورت مي، 

 كه شود  نيز انجام ميG-Uبين جفت بازهاي 
آرايش سه بعدي سوم، ساختار .  ضعيف استيپيوند

اساس آرايش جفت  بر .است RNAبازهاي مولكول 
بازها در ساختارهاي دوم، چهار زيرگروه اصلي از 

سري،  هاي سنجاق مل حلقه شا،ساختارهاي دوم
هاي  هاي داخلي و حلقه هاي برآمده، حلقه حلقه

، دومدر ساختار  .چندشاخه هستند
ريبونوكلئوتيدهايي كه در پيوندهاي هيدروژني 

 .آورند وجود مي  هساختار را ب شركت دارند، ساقه
  حداقل،سريهاي سنجاق در حلقه تعداد نوكلئوتيدها

 دو  حداقل،ژني در ساقه و تعداد پيوندهاي هيدروسه
ها در ساختار  حلقه جفت باز بين ،بر اين  علاوه.است

ها  طور كلي آن دهد كه در اين مقاله به دوم نيز رخ مي
صورت   به،RNAساختار دوم . ناميم گره مي را شبه

در اين مقاله، . شود گراف مسطح در صفحه رسم مي
. شود ميصورت نمودار نمايش داده  ساختار دوم به

  :كنيم نجام اين كار به صورت زير عمل ميبراي ا
 در ساختار دوم را به G و A ،U ،C بازهاي -1

كنيم و  ترتيب روي يك خط افقي يادداشت مي
ك از اين بازها يك راس در نظر ازاي هر ي به
  .گيريم مي

كه پيوند را  رئوس متناظر با هر دو بازي -2
له يك يال وسي ، بهاند يدروژني با هم برقرار كردهه
  .كنيم هم وصل مي به

گذاري   شماره، رئوس را از چپ به راست-3
  .كنيم مي

 و نمودار متناظر RNA، يك ساختار 1در شكل 
ها در   رئوس و يال،حال . نمايش داده شده است،آن
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نمايش نمودار به ترتيب با نوكلئوتيدها و پيوند 
  . ها متناظر هستند هيدروژني بين آن

  

 
 

 .)5(تار دوم و نمايش نمودار آن  ساخ-1شكل 
  

 هر نوكلئوتيد حداكثر با يك ،RNAدر ساختار 
 پس ؛كند د ديگر پيوند هيدروژني برقرار مينوكلئوتي

. درجه هر راس در نمايش نمودار، حداكثر يك است
گره وجود داشته  ، شبهRNAاگر در ساختار دوم 

و د به هاي دو  در نمايش نمودار متناظر آن، يال،باشد
-kنمودار ، حال. متقاطع وجود خواهند داشت

غيرمتقاطع، نموداري خواهد بود كه شامل يك  
 .دو متقاطع نشود به هاي دو  از يالتايي-kمجموعه 

   :به عبارت ديگر
),(طول يال ji ،ij  را  يك راس. است−

 .ناميم ، تنها ميهرگاه درجه آن صفر باشد
 را روي نمودارها در نظر λ و kدو پارامتر

در اين مقاله، با توجه به اين دو پارامتر، . گيريم مي
كار  كنيم و با به بندي مي  را طبقهRNAساختارهاي 

 براي محاسبه بردن مفاهيم تركيبياتي، روابطي را
 براي ).4( دست مي آوريم ه بRNA تعداد ساختارهاي

توسط  RNAاولين بار، بررسي تركيبيات ساختارهاي 
واترمن، بررسي . )9،8 (ميشل واترمن آغاز شد

اما هنوز .  را آغاز كردk=2 با RNA ساختارهاي
گره  اي بررسي تركيبيات ساختارهاي شبهها بر تلاش
RNAادامه دارد . 
  

  ها رها و گامتناظر بين ساختا
 RNAهاي متفاوتي براي نمايش ساختارهاي  راه

 در مقدمه، به نحوه نمايش آن  كهوجود دارد
حال در اين بخش، يك . صورت نمودار اشاره شد به

صورت تابلو نوساني و يك گام كه  به را RNAساختار 
  .مدهي ل اتاق وايل قرار دارد، نمايش ميدر داخ

ها است  اي از مربع نمودار يانگ، مجموعه )1تعريف
 ؛اند  مرتب شدهكه در سطرهايي از سمت چپ

طور نه لزوما  ها در هر سطر به كه تعداد مربع طوري هب
با قرار دادن اعداد تابلو يانگ،  .يابند  كاهش مي،اكيد

كه اعداد بايد در  طوري بهآيد؛  دست مي هدر نمودار ب
طور نه لزوما اكيد و در   به،راستهر سطر از چپ به 

.  افزايش يابند،طور اكيد  به،هر ستون از بالا به پائين
 دقيقاً  هر عددشود اگر يك تابلو، استاندارد ناميده مي

  .)7 (بار رخ دهد يك
، يك دنباله n به طول  تابلو نوساني)2تعريف 
φµµµφ == n,...,, 1o يانگ از نمودارهاي 

niهر كه براي  طوري هب ؛است ≤≤1، iµاز  
1−iµ  يك مربع يا حذفبا اضافه كردن يك مربع يا 

  ).7( آيد دست ميهبدون تغيير ب
يند درج سطري عناصر داخل ا، فرRSK الگوريتم

را در نظر  λتابلو استاندارد يانگ . يك تابلو است
 j و ستونi سطرر، عنصji,λفرض كنيد . بگيريد

 را kخواهيم عدد  مي.  را نشان دهدλدر تابلوي 
صورت زير ريتم بهمراحل الگو. لو وارد كنيمدر اين تاب

  :است
  .i=1  قرار دهيد-1
 را k، مربعي وجود ندارد، عدد i اگر در سطر -2

در غير . در ابتداي اين سطر قرار دهيد و توقف كنيد
  . برويد3اين صورت، به مرحله 
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اي پيدا  ، را به گونهj بزرگترين عدد صحيح،-3
kjiكنيد كه  ≤−1,λ . اگرki >1,λ قرار ،

  .j=1دهيد 
 را به جاي k وجود دارد، عدد ji,λ اگر -4

ji,λيب با قرار دادن  قرار دهيد و سپس به ترت

jik ,λ= 1 و+= ii اگر .  برويد2 به مرحله

ji,λ وجود ندارد، عدد k را در انتهاي سطر i قرار 
  . دهيد و توقف كنيد

آيد  دست مي به يك تابلو يانگ جديد ،در نتيجه
  .شود  ميkكه شامل عدد 

 را طبق 6،1،4،2،5،3 دنباله اعداد )1مثال 
كنيم   وارد ميφبا شروع از نمودار  و RSKالگوريتم 
يانگ حاصل  اي از تابلوهاي استاندارد كه دنباله

  . نشان داده شده است2اين دنباله در شكل . شود مي

  

 
 )4(اي از تابلوهاي استاندارد يانگ  دنباله-2ل شك

 
∋−1 و kz−1شبكه kzba,را در نظر بگيريد . 
n، n به طول bتا  a از يك گام

ba,γ ،nتايي ـ 
),...,( nss1 كه طوري بهاست؛ 
},{ 110 −≤≤±∈ kies ih 

∑و =
+= n

h hsab را يك قدم  hsهر . 1
  .دهد امين بردار واحد را نشان مي -ie ،i. ناميم مي

 :كنيم عريف ميزير ت صورت وايل را بهاتاق 

}|{ 121
1 0 xxxzxC kk

k ≤≤≤≤∈= −−
− Lo

 يك تابلو نوسـاني  ،غيرمتقاطع ـkنمودارمتناظر با هر  
n و در نتيجه يك گام

aa,γ 1در−kz كـه   وجود دارد
  :دنآي دست مي هصورت زير ب به

  
از .  بگيريدنظرقاطعي را در غيرمت ـkنمودار 

 شروع نمودار  يعني از آخرين راس،راست به چپ
اگر به راسي برخورد كرديم كه انتهاي يك . كنيم مي
 RSK توسط الگوريتمرا آن   بود، مبدا متناظريال
 اگر به راسي برخورد كرديم كه. كنيم مي  نموداروارد

كنيم  از تابلو حذف ميرا  بود، اين مبدا يالمبدا يك 
 بود، تابلو بدون تغيير تكرار  تنها،و اگر راس موردنظر

 آيد وجود مي ه يك تابلو نوساني ب،بنابراين. شود مي
 )كنيم شروع مي φ نمودار توجه داشته باشيد كه از(
.  

n حال گام
aa,γ صورت زير  از تابلو نوساني بالا به

  :آيد دست مي هب
. كنيم  تابلو نوساني شروع ميچپدر سمت  φ از

 قدم وجود دارد كه مختص  يك،متناظر با هر تابلو

ix در قدم s  سطربهبرابر يك است اگر مربعي i--
اگر  ،است) −1( برابر اضافه شده باشد و تابلو ام

 اين در غير.  شده باشدحذفام  ـiسطر ازمربعي 
باشيد كه توجه داشته  . برابر صفر استixصورت،  

. افتد مي اتفاق sدر فقط يكي از سه حالت فوق
),...,( دادنبا قرار بنابراين 11−= ka  گام مورد

  .آيد دست مي هبنظر 
 بيان شده، مثال زير را براي درك بهتر مطالب

  . كنيم ارائه مي
 را در نظر 3 شكل متقاطعغير -5 نمودار )2مثال
 آورده 4 شكل در،  نوساني متناظر با آنتابلو. بگيريد

  :صورت زير است  گام متناظر با آن به.شده است
,(5,3,2,1),(6,3,2,1),(6,4,2,1),(6,4,2,1),(6,4,3,1),) 4,3,2,1(  

(6,4,3,1),(6,4,3,2),(5,4,3,2),(5,4,3,1),(6,4,3,1),(6,4,3,1), 
(6,4,2,1),(6,4,2,1),(6,4,2,1),(6,3,2,1),(5,3,2,1),(4,3,2,1). 
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  )4(غيرمتقاطع -5 نمودار -3شكل 
  

 
  )4 (17 تابلو نوساني به  طول -4شكل 

  
oCbaبراي ),( ، فرض كنيد,∋ ban

+Γ ، تعداد
nهاي گام

ba,γ دهد كه با هيچ ديواري  را نشان
 .گيرند قرار مي oC ون يعني در،ندنك خورد نميبر

. شود دقيق، رابطه دوسويي بالا ثابت ميطور  به
  .كنيم پس قضيه زير را بيان مي

فرض كنيد ) 1( )1 قضيه
),,,( 121 K−−= kka . يك دوسويي بين

 راس، n روي غيرمتقاطع ـkمجموعه نمودارهاي

kng nهاي   و مجموعه گام,
aa,γ كه درون اتاق وايل 

,),( .گيرند، وجود دارد قرار مي bag nkn
+Γ→  

oCbaفرض كنيد  )2( )2 قضيه  در اين. ,∋
  :صورت داريم
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  يالغيرمتقاطع با طول -kنموداريك  )3تعريف
 د را يك انطباقدار راس تنها l دلخواه كه دقيقاً

هاي  تعداد انطباق). 6(ناميم  غيرمتقاطع مي -kجزئي
را راس  nغيرمتقاطع روي kجزئي

),(با lnfk0ر اگ.دهيم نشان مي=lباشد ، 

 دلخواه را يك يالمتقاطع با طول غير -kنمودار 
   .منامي مي متقاطعيرغ-kانطباق

oCkba فرض كنيد كه ∈−== ),...,,( 121 
 : داريم1حال طبق قضيه  .باشد

),(|| , bag nkn
+Γ= 

∑از طرفي با توجه به == n
kkn nfg 0l l),(|| , 
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نتيجه  ، در رابطه اولk=3 و k=2 با قرار دادن
  .آيد دست مي هزير ب

)( اگر )1نتيجه  l−nزوج باشد، داريم :  
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l
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1، mامين عدد كاتالان  ـ

  .دهد را نشان مي

  
  RNA بندي و شمارش ساختارهاي طبقه

 ،RNA غيرمتقاطع ـk يك ساختار )4 تعريف
تر   بزرگيال طول  باغيرمتقاطع ـkنموداريك 

--k تعداد ساختارهاي .)4 ( است2مساوي 
 و تعداد nSk)( را با n روي RNA غيرمتقاطع
راس l با دقيقاً RNA غيرمتقاطع ـk ساختارهاي
),(را باn تنها روي lnSkدهيم  نشان مي. 

 ها در آن كه RNA غيرمتقاطع -k به ساختارهاي
3≥kگره ، ساختارهاي شبه است RNA هم گفته 
  .شود مي

 و RNAغيرمتقاطع  -2، يك ساختار 1در شكل 
 نشان RNAغيرمتقاطع  -5، يك ساختار 3در شكل 

  .داده شده است
 k≤2و N∈kفرض كنيد) 4( )3قضيه 

  : داريمصورت در اين باشد؛
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ــر در ســاختار دوم  ــين و آخــرين  RNAاگ ــين اول ، ب
نوكلئوتيد پيوند فسفري ايجاد شود، در نمايش نمودار        

.  يالي وجود نخواهـد داشـت      n و   1آن، بين دو راس     
  :كنيم ، تعريف زير را ارائه ميبنابراين

ور غيرمتقاطع مد ـkيك ساختار )5تعريف 
RNA،يك ساختار kغيرمتقاطع ـ RNA است كه 

),(شامل يال n1 4 (شود نمي( .  
با  RNA متقاطع مدورغير-kيتعداد ساختارها

)(),(را با nراس تنها رويlدقيقاً
lnS c

k نمايش
ور غيرمتقاطع مد-k ساختارهاي دهيم و تعداد مي

RNA رويn را با)()( nS c
k دهيم مي نشان.  

 ؛ باشدk≤2و N∈k فرض كنيد )4قضيه 
  :داريم صورت در اين
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 هايي به شكل يال ،واقعي RNA ساختارهاي

),( 3+ii،),( 2+ii و),( 1+iiال ح. ندارند را
محدود  RNA شمارش ساختارهاي را به هايمان ايده

  .دهيم تعميم مي
را RNA  غيرمتقاطع-kيك ساختار )6يف تعر

),( به شكلاگر ياليناميم  محدود مي 2+iiرا  

 ، به عبارت ديگر، طول كمان در آن؛نداشته باشد
 تعداد ساختارهاي ).4( است 3مساوي يا تر  بزرگ

k- محدودغيرمتقاطع RNA ًبا دقيقاl  راس تنها

)(),(را با nروي lnS r
kاددهيم و تعد نمايش مي 
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 nروي RNA محدودمتقاطع غير-k ساختارهاي

)()(را با nS r
k دهيم مي نشان.  

 k≤2و N∈k فرض كنيد) 4) (5قضيه  
  : داريمصورت در اين باشد؛

,)),((),,()(),(
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)(
ll 2121
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21
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21 bbnfbbnnS k
bb

bbr
k +−−= ∑

≥≥

+ λ

 

),,( كه 21 bbnλ ،هاي انتخاب دقيقاً تعداد راه 

1b  2 و1يال به طول تاb روي2 يال به طول تا n 
   .دهد را نشان مي 

بندي   را طبقهRNA، ساختارهاي 3در بخش 
 براي محاسبه تعداد اين كرده و سپس روابطي را

حال نتيجه اصلي اين . دست آورديم هساختارها ب
ازاي  آوردن تعدادي از اين ساختارها بهدست  همقاله، ب

nهايي   از فرمولابتدا با استفاده .مختلف است هاي
ها را  تعداد انطباقدست آمد،  هها ب براي انطباقكه 

هاي   در فرمولرار دادنمحاسبه كرده، سپس با ق
حال . آوريم دست مي ه، تعداد ساختارها را ب3بخش 

  عدد نخست تعدادي از20با استفاده از اين روابط، 
قالب  در كنيم كه نتيجه، ا محاسبه مياين ساختارها ر

  .آورده شده است 1جدول 
  

  .RNA بيست عدد نخست برخي از ساختارهاي -1جدول 

)()( nS r
3    )()( nS c

3  )(nS3  )(nS2  n  
1 1 1 1 1 
1 1 1 1 2 
1 1 2 2 3 
2 4 5 4 4 
5 11 13 8 5 
14 31 36 17 6 
40 92 105 37 7 
119 285 321 82 8 
364 913 1018 185 9 
1145 3013 3334 423 10 
3688 10198 11216 978 11 
12139 35301 38635 2283 12 
40734 124619 135835 5373 13 
139071 447702 486337 12735 14 
482214 1633665 1769500 30372 15 
1695469 6045459 6531796 72832 16 
6036768 22656258 24425758 175502 17 
21740969 85888230 92420026 424748 18 
79117822 329018460 353444218 1032004 19 
290674470 1272513693 1364933719 2516347 20 
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 نتايج و بحث
بيني  شناسي، پيش در زيستاصلي له مسايك 

كه در اين مقاله، شكل . شكل يك مولكول است
RNAبررسي قرار  و تركيبيات مربوط به آن را مورد 
بيني بسيار مشكل ساختارهاي  به دليل پيش. داديم
 RNAبيني ساختار مولكول  اي پيشها بر  تلاش،سوم

. بيشتر روي ساختار دوم مولكول متمركز است
 بايد اطلاعات مناسبي در مورد ساختار دوم ،بنابراين

شته  را داRNAاگر يك ساختار اول . داشته باشيم
بيني، ساختار دوم آن  هاي پيش باشيم، طبق الگوريتم

هاي  شها به رو اين الگوريتم. دست آورد هتوان ب را مي
 ولي سعي ،دهند متفاوتي اين كار را انجام مي

 از لحاظ شكل و ،كنند كه ساختار دوم توليد شده مي
ما . اشدتر ب  انرژي به ساختارهاي واقعي نزديكسطح

. تري براي انجام اين كار هستيم به دنبال روش كلي
صورت يك گراف   ساختار دوم را به،براي اين منظور

  :دو مزيت دارداين كار . كنيم رسم مي
 ، هر ويژگي كه ساختار دوم از لحاظ شكل دارد-1

  .متناظر با يك اصطلاح در نظريه گراف خواهد بود
تر از بررسي  هها ساد  بررسي تركيبياتي گراف-2

  . دوم استهايساختارتركيبياتي 

 راس با يك سري nهايي را كه روي  حال گراف
با انجام . كنيم تند، شمارش مي قابل رسم هس،شرايط

 nاين كار در واقع تعداد ساختارهاي دوم را كه روي 
با اين روش، . آوريم دست مي هنوكلئوتيد وجود دارند، ب

آيند  دست مي هتعداد ساختارها با نرخ رشد كمتري ب
بيني  روش جديدتري براي پيش، و در نتيجه

 ).3 (شود ي ارائه مRNAساختارهاي 
 ،با توجه به تعاريف بيان شده، ساختارهاي محدود

د نغيرمتقاطع دار-kيك شرط اضافه بر ساختارهاي 
 با . طول يال است، محدود بودنكه آن
)()( و nS3)(مقايسه nS r

مشاهده  ،1 در جدول 3
طور   به، محدود تعداد ساختارهايكنيم كه مي

حال با اعمال شرايطي . چشمگيري كاهش يافته است
 واقعي از لحاظ شكل دارند، RNAكه ساختارهاي 

 واقعي را RNAسعي داريم تعداد ساختارهاي 
  .شمارش كنيم
هاي   اكثر دنبالهكاركرد دانيم كه  مياز سويي

RNAبنابراين. ها بستگي دارد ، به ساختارهاي آن، 
 به منظور مطالعه تابع RNAدرك ساختارهاي 

RNA چنين در فرايند طراحي  زيستي و هم
 . سزايي دارد هاهميت ب،  مصنوعيRNAساختارهاي 
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