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ปจจุบันเปนที่ทราบกันดีวาอารเอ็นเอที่ไมแปลรหัสเปนโปรตีน (non-coding RNA : ncRNA) มีบทบาทตอกระบวนการตางๆ  ภายในเซลล  รวมทั้งหนาที่ที่เกี่ยวกับการควบคุมการทํางานภายในเซลล  เทคนิคทางคอมพิวเตอรเปนวิธีการหนึ่งที่สามารถทํานายหา ncRNA  ของสิ่งมีชีวิตตางๆ  รวมทั้งแบคทีเรีย  Mycobacterium tuberculosis (Mtb)  ในงานวิจัยนี้โปรแกรม RNAz  ซึ่งอาศัยหลักการรวมกับการทํานายโครง สรางระดับทุติยภูมิของสายอารเอ็นเอ มาใชในการทํานายหา ncRNA ของ Mtb โดยเริ่มจากการพัฒนา computational workflow เพื่อใชในการทํานาย  ซึ่งขั้นตอนที่สําคัญอันหนึ่งคือการทํา multiple sequence alignment  ของจีโนมของ Mtb  กับจีโนมของแบคทีเรียอื่นที่นํามาเปรียบเทียบ โดย BM alignment ที่นํามาใชทํา multiple sequence alignment  แทน TBA ใหประสิทธิภาพในการทํานายหา ncRNA ถึง 0.66 สําหรับการทํานาย ncRNA ของ E. coli ซึ่งดีกวา TBA ซึ่งใหประสิทธิภาพเพียง 0.4 Workflow  ที่พัฒนาขึ้นสามารถทํานายตําแหนงที่นาจะเปน ncRNA  ในจีโนมของ Mycobacterium tuberculosis H37Rv  ได 89 loci  ในจํานวนนี้น่าจะเปน ncRNA  ที่ทําหนาที่เกี่ยวของกับการควบคุมการทํางานภายในเซลล 51 loci  โดยมี ncRNA 6 loci ที่มีลําดับเบสคลายคลึงกับ ncRNA ที่ทราบลําดับเบสแลวและถูกจัดเก็บไวในฐานขอมูล สวน ncRNA ที่เหลืออีก 45 loci มีความปนไปไดที่จะเปน ncRNA ชนิดใหม แตอยางไรก็ตามตองมีการยืนยันการแสดงออกของ ncRNA เหลานี้ดวยวิธีทางหองปฏิบัตการ
