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Abstrakt

Tato práce se zaobírá porovnáváním
sekundárních struktur RNA pomocí měl-
kých neuronových sítí. Název nově vytvo-
řené metody je Struc2Vec.

Způsob výpočtu je založen na přepisu
sekundárních struktur na slova, která jsou
následně přepsána na vektory pomocí
technologie Doc2vec. Pro fungování me-
tody je nutné natrénovat model na struk-
turách, který lze poté využít k porovná-
vání s jinými strukturami. Trénování i pre-
dikce mají lineární časovou náročnost.

Metoda dosáhla skoro 74% úspěšnosti
při predikci mezi deseti typy struktur
a skoro 96% úspěšnosti při porovná-
vání mezi dvěma typy sekundárních RNA
struktur (eukaryoty a bakterie). Úspěš-
nost použitím klasických metod na stej-
ných data-setech je 85 %, respektive 98
%.

Metoda Struc2Vec nabízí alternativní
možnost k porovnávání sekundárních
struktur, která je vhodná v případě, že je
potřeba zkrátit čas výpočtu porovnávání
sekundárních struktur RNA.

Klíčová slova: Struc2Vec, neuronové
sítě, Doc2vec, predikce, sekundární
struktura, RNA, vnoření slov, uměla
inteligence, strojové učení

Vedoucí: Doc. Ing. Jiří Kléma, Ph.D.
Karlovo náměstí 13,
E-432,
Praha 2

Abstract

This work focuses on comparison of sec-
ondary RNA structures using shallow neu-
ral networks. Name of newly developed
method is Struc2Vec.

Struc2Vec method is based on trans-
forming secondary RNA structures into
words, which are further transformed into
vectors. The method can work only after
training a model with secondary struc-
tures. The model is further used for com-
paring different secondary structures with
already trained ones. Both model train-
ing and structure prediction work in linear
time complexity.

The method had nearly 74 % suc-
cess rate on dataset with 10 different
types of secondary structures and nearly
96 % on dataset of two types of struc-
tures. Compared to the standard meth-
ods, which had 85 %, respectively 98 %
success rate.

Struc2Vec method offers very good
trade-off between speed and accuracy.
Method is suitable for cases where com-
putation time needs to be shortened sig-
nificantly.

Keywords: Struc2Vec, neural network,
Doc2vec, prediction, secondary structure,
RNA, word embedding, artificial
inteligence, machine learning

Title translation: Efficient similarity
calculation for RNA secondary structures
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Kapitola 1

Úvod

Tato práce se zaobírá porovnáváním sekundárních struktur RNA pomocí um¥lé
inteligence, zejména m¥lkých neuronových sítí. Motivací pro porovnávání
vy²²ího stupn¥ RNA struktur je to, ºe biologická funkce RNA je velmi £asto
ur£ena její vy²²í strukturou. Ani vysoký po£et mutací na úrovni primární
struktury, tedy prosté sekvence nukleotid·, se nemusí nutn¥ promítnout
do zm¥ny vy²²í struktury a tím ani zm¥ny funkce. K posouzení homologie
páru RNA, a tím i jejich funk£ní p°íbuznosti, pak p°ímé porovnání jejich
°et¥zc· nesta£í. I °et¥zce s velmi nízkou shodou mohou být homologické.
Zejména u rychle mutujících sekvencí, jako nap°íklad u vir·, je nutné provést
jejich porovnání aº po zavinutí do vy²²í struktury.

V sou£asné dob¥ existuje více p°ístup· pro porovnávání sekundárních struk-
tur RNA, av²ak p°ístupy poskytující dobré výsledky pracují v kubické £asové
náro£nosti a porovnávají pouze dv¥ struktury najednou. P°i porovnávání
velkého mnoºství dlouhých struktur m·ºe doba výpo£tu nabývat obrovských
hodnot. Dal²í nevýhodou n¥kterých p°ístup· pro porovnávání sekundárních
struktur je zohled¬ování primární struktury, coº m·ºe být nevýhodou, pokud
primární struktura porovnávané RNA podlehla velmi vysokému po£tu mutací.

Tato práce p°ichází s inovativním zp·sobem, jak nalézt podobnost mezi
jednotlivými sekundárními strukturami RNA. Cílem je vytvo°ení heuristického
nástroje, který dokáºe porovnávat sekundární RNA struktury v lineárním
£ase a zárove¬ dokáºe porovnat i více struktur najednou.

Biologickou motivací pro tuto práci je porovnávání sekundárních struktur
RNA vir· (nap°íklad vir Hepatitidy C) se sekundární strukturou RNA £lov¥ka.

1



1. Úvod ........................................
Lze o£ekávat, ºe strukturní motivy vyuºívané virovými RNA pro interakci
s hostitelem se mohou konzervovat i v transkriptomu hostitele. P°íkladem
RNA, která zachovává svou sekundární strukturu je IRES (z angl. internal
ribosome entry site), která umoº¬uje vir·m za jistých podmínek výrazn¥
ovlivnit syntézu bílkovin hostitele.

Jedním z nejv¥t²ích sou£asných problém· pro °e²ení tohoto problému
je délka RNA £lov¥ka. Pro p°edstavu, délka lidského genomu je p°ibliºn¥
3 000 000 000 bazických pár· [59] a doba porovnání dvou struktur o 2 000
bazických párech trvala pomocí klasických metod p°ibliºn¥ 4 sekund. Pokud
by byl lidský genom rozd¥len po 2 000 bazických párech, vzniklo by p°ibliºn¥
1 500 000 struktur. Pro porovnání v²ech t¥chto struktur pomocí tradi£ní
metody by bylo pot°eba porovnat kaºdou strukturu s kaºdou. Doba porovnání
by byla p°ibliºn¥ 1499999!� 4 sekund. Tento odhad je samoz°ejm¥ výrazn¥
nadhodnocen, protoºe v reálném p°ípad¥ by se porovnávali pouze vybrané
£ásti genomu.

Biolog·m by výsledný nástroj mohl umoºnit vyhledávání kandidátních
výskyt· motiv· interního vazebního místa pro ribozom vir· v transkriptomu
lidské bu¬ky. Výsledný nástroj m·ºe také slouºit k dal²ímu studiu lidské
RNA na úlohách, kde je pot°eba porovnávat sekundární struktury RNA.
Takovou úlohou by mohlo být nap°íklad zkoumání zm¥ny sekundární struktury
p°i zm¥n¥ primární struktury.
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1. Úvod ........................................

ƒást I

Teoretická £ást
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Kapitola 2

RNA

Tato kapitola se zabývá popisem ribonukleových kyselin, které jsou v¥t²inou
známé pod názvem RNA (DNA v p°ípad¥ deoxyribonukleových kyselin, které
se m¥ní (transkribují) na RNA [60]). Pro pochopení této diplomové práce je
uºite£né se seznámit alespo¬ se sekundární strukturou RNA, av²ak obecná
znalost RNA m·ºe také pomoci.

Ribonukleová kyselina (RNA) je tvo°ená vláknem ribonukleotid·. Ribonuk-
leotid je sloºen z báze, ribózy a fosfátové skupiny. Jednotlivé sloºky tohoto
vlákna jsou spojené fosfodiesterovou vazbou, která sm¥ruje od hydroxylu
v poloze 3' ribózi k hydroxylu na 5' ribóze. Vlákno má tedy oba své konce
rozdílné, coº zp·sobuje polaritu °et¥zce. P°i navazování nových bází je vyu-
ºíván 3' konec, tedy nové báze se navazují ve sm¥ru 5' -> 3' [32]. Báze jsou
navázány na ribózu pomocí� -N-glykosidové vazby.

Báze lze rozd¥lit na dv¥ skupiny dle jejich hlavní £ásti, která je vºdy sloºena
z aromatické heterocyklické organické slou£eniny � pyrimidin nebo purin.
Kruh pyrimidinu obsahuje ²est jednotek, dusík se nachází na pozicích 1 a 3 a
uhlík na ostatních pozicích1. Pyrimidinové báze nacházející se v nukleových
kyselinách jsou cytosin, thymin (pouze DNA) a uracil (pouze RNA). Purin je
tvo°en z pyrimidinového a imidazolového kruhu. Purinové báze nacházející se
v nukleových kyselinách jsou guanin a adenin2.

1https://en.wikipedia.org/wiki/Pyrimidine
2https://en.wikipedia.org/wiki/Purine

5



2. RNA ........................................

Obrázek 2.1: Strukturní vzorec RNA [42].

Obrázek 2.2: Báze nukleových kyselin [34].
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