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Abstract 

RNA is a biological molecule that can be applied to synthetic biology as new functional 

devices in living organisms. The functions of RNAs are usually dictated by their 

secondary structures. Therefore, synthetic RNAs with required structures are needed. 

Currently, the sequence of bases can be designed by a computer program called iDoDe. 

But iDoDe designs RNA sequence using a random algorithm, and thus does not provide 

optimal RNA solutions. Hence genetic algorithm is added into the existing tool for 

optimization in this work. A set of suitable parameters for genetic algorithm determined 

in this study were found to be the crossover rate of 0.9, the mutation rate of 0.1, the 

weight of similarity score of 0.7 and the number of individual (solution) per iteration of 

10. The performance of this developed tool was compared with iDoDe. It was found 

that this tool can generate an interacting RNA sequence that has a higher fitness score 

with less computational time than iDoDe. 
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บทคดัยอ่ 

อาร์เอ็นเอก็เป็นหน่ึงในโมเลกุลทางชีวภาพท่ีสามารถน าไปประยุกต์ใช้ในซินเทติกไบโอโลยี เพื่อ

พฒันาการท างานใหม่ๆในส่ิงมีชีวิต การท างานของอาร์เอ็นเอถูกก าหนดโดยโครงสร้างทุติยภูมิของ

อาร์เอ็นเอ ดงันั้นการสังเคราะห์อาร์เอ็นเอให้ไดโ้ครงสร้างตามตอ้งการจึงมีความจ าเป็น ในปัจจุบนั 

ล าดบัของเบสสามารถออกแบบไดโ้ดยโปรแกรมคอมพิวเตอร์ท่ีมีช่ือวา่ไอดูดี แต่โปรแกรมไอดูดีไม่

สามารถหาค าตอบท่ีดีท่ีสุดได ้ดว้ยเหตุน้ีจึงมีการเพิ่มขั้นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรมเขา้ไปเพื่อช่วยในการหา

ค าตอบท่ีดีท่ีสุด ในขั้นตอนเชิงพันธุกรรมมีพารามิเตอร์หลายตัวท่ีส่งผลต่อประสิทธิภาพของ

โปรแกรม ซ่ึงค่าท่ีเหมาะสมของพารามิเตอร์ต่างๆ คือ ค่าอตัราการครอสโอเวอร์เท่ากบั 0.9, ค่าอตัรา

การมิวเตชัน่เท่ากบั 0.1, น ้ าหนกัของค่าความเหมือนเท่ากบั 0.7 และ จ านวนค าตอบในหน่ึงรอบการ

ท างานเท่ากบั 10 นอกจากนั้นเม่ือน าเคร่ืองมือท่ีพฒันาใหม่น้ีไปเปรียบเทียบกบัโปรแกรมไอดูดี พบวา่ 

เคร่ืองมือใหม่น้ีสามารถออกแบบล าดบัเบสในสายอาร์เอ็นเอท่ีจบักนั โดยท่ีมีคะแนนความเหมาะสม

มากกวา่และยงัใชเ้วลาในการท างานท่ีนอ้ยกวา่โปรแกรมไอดูดี 

 

ค  าส าคญั : อาร์เอน็เอ/การจบักนัของสายอาร์เอ็นเอ/ขั้นตอนวธีิเชิงพนัธุกรรม/คลอสโอเวอร์/มิวเตชัน่ 
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