
 

39/ م /  526شماره گواهی:   

 



  HIVژنهاي موثر بر آنتيباديلگوريتم جديد براي تشخيص آنتيا
 براساس ماشين بردار پشتيبان

 
 محمد طاهرزاده ثاني ، پرست عليرضا حقمرضيه عبدي، مهدي سعادتمند طرزجان، 

 دانشگاه فردوسي مشهد

  : مرضيه عبديمسئول مكاتبات

 چكيده

دو نـوع   يدارا ژنآنتـي  ين. اشود يم يجادا )HIVيمني (نقص ا يروستوسط و است كه يمنيگاه ادست يماريب ينوع ياكتساب يمنيسندرم نقص ا يا يدزا
HIV-1  وHIV-2 هاي اختصاصي است.  بادي ها توليد آنتي ژن باشد. دفاع اختصاصي سيستم ايمني در مقابله با آنتي ژني متفاوت مي با ساختار ژني/آنتي

كننـدگي آنهـا    (ساختار اول) با يكديگر متفاوتند كه اين اختلاف ساختار باعث تفاوت در عملكرد و قـدرت خنثـي   اي ها از نظر توالي اسيدآمينه بادي آنتي
باشـد. تزريـق    بادي موثر و قابليت جهش سريع ويـروس مـي   ، تاخير آن در توليد آنتيHIVژن  شود. يكي از دلايل ضعف سيستم ايمني در برابر آنتي مي

تواند نقش بسزايي در كنترل و حذف عفونت داشته باشد. از اين ديدگاه، تعيين سـاختار   در همان ساعات اوليه آلودگي، مي ،HIVهاي موثر بر  بادي آنتي
بـا اسـتفاده از ماشـين     HIVهاي موثر بـر   بادي نيازي ضروري است. در اين مقاله، روشي جديد براي ارزيابي و تعيين آنتي HIVهاي موثر بر  بادي آنتي

هـا در تـوالي،    آمينـه  تـرازي و همسـايگي اسـيد    ن ارائه شده است. همچنين، ما با معرفي دو ويژگي جديد احتمال وقوع اسيد آمينـه در هـم  بردار پشتيبا
، ويژگـي  % 80/81روش پيشـنهادي (بـا حساسـيت    عملكرد روش پيشنهادي را بهبود بخشيم. نتايج تجربي بيـانگر عملكـرد بسـيار مناسـب     ايم  توانسته

  باشد.  هاي رقيب مي %) در مقايسه با ديگر الگوريتم 20/96% و دقت  29/98بيني مثبت زش پيش% ، ار66/99

  كلمات كليدي
  بادي، ماشين بردار پشتيبان، ساختار اول آنتيHIVبادي، آنتي

  مقدمه -1
هـاي  ها كه نقـش واسـطه  ند. اين پروتئينشو توليد مي Bهاي  توسط لنفوسيتها، ژنآنتيهستند كه در پاسخ به  هاي گردشيپروتئينها،  بادي آنتي

  ).1391(ابوالعباس، گردند يم هاي اجرايي موجب حذف آنسازي مكانيسمو فعال  ژن با اتصال به آنتيكنند ايمني را ايفا مي

(و توليد نسبي  تار متغير ويروسها از جمله بيماري ايدز دارند، اما به خاطر ساخنقش بسيار مهمي در كندشدن روند بسياري از بيماري ها بادي آنتي
و توليد داروهاي مـوثر كمـك    HIVبادي) قادر به حذف كامل آن نخواهند بود. بنابراين شناخت ساختار آنها و تحليل آن، ما را در درمان  ديرهنگام آنتي

 كند. مي

 باديساختار آنتي -1-1
باشـند (داراي دو   ه شامل دو زنجيره سبك و دو زنجيره سنگين يكسان مـي هاي گليكوپروتئيني هستند كه داراي ساختاري قرينها ملكول بادي آنتي

توانـد يكـي از بيسـت نـوع اسـيدآمينه       است كه هر اسيدآمينه مـي   ژن). هر دو نوع زنجيره، از تعداد زيادي اسيدآمينه تشكيل شده جايگاه اتصال به آنتي
  . )1391(ابوالعباس، موجود باشد 
) بـوده كـه بـه    C(2) و در انتهاي كربوكسيلي خود داراي نـواحي ثابـت  V(1دو در انتهاي آميني داراي نواحي متغير هاي سبك و سنگين، هر زنجيره

دهنـد كـه هركـدام از هفـت      ژن را تشـكيل مـي   هاي متغير، ناحيه اتصال به آنتي هاي اجرايي نقش دارند. اين قطعه ژن و فعاليت ترتيب در شناسايي آنتي
 ).ينيدرا بب 1شكل (د ان تشكيل شده  FR1،CDR1 ،FR2 ،CDR2 ،FR3 ،CDR3 ،FR4ناحيه 

باشند كه اين باعث  اي مي ژن داراي تنوع قابل ملاحظه بادي، اساس ساختماني يكساني دارند؛ اما براساس محل اتصال به آنتي هاي آنتي همه مولكول
ژن، در اين تحقيق نيز تنهـا از نـواحي متغيـر زنجيـره     ر در شناسايي آنتيبا توجه به نقش نواحي متغي .)1391(ابوالعباس،  شود عملكرد متفاوت آنها مي

  شود. بادي استفاده مي سبك و سنگين در ارزيابي ساختار موثر آنتي

 مروري بر تحقيقات گذشته -1-2

بادي جديد با ي و تست آنتيبادژن خاص، ايجاد تغييرات در توالي آنتيبادي در اتصال به يك آنتييكي از راههاي شناسايي ساختارهاي موثر آنتي
  گشا باشد. تواند براي ما راههاي هوشمند ميباشد؛ استفاده از روشگير ميهاي معمول آزمايشگاهي است. از آنجا كه اين روش بسيار پرهزينه و وقتروش



 
  بادي: ساختار آنتي1شكل 

شيميايي اسيدهاي آمينه و فراواني آنها در توالي  – هاي فيزيكيگيري از ويژگي ها بهره بادير آنتيهاي متداول براي تعيين ساختار موث يكي از روش
در (ها باديبندي اتوآنتي، به دستهايزوالكتريك PHآبدوستي و  بردن از دو ويژگيبا بهره )1383، 1382(به عنوان مثال محمودي و همكارانش  باشد. مي

در ارتباط با تعيـين  % دست يابد.  71و ويژگي اين روش توانست به حساسيت  از شبكه عصبي پرسپترون چند لايه پرداختند.با استفاده  بيماري لوپوس)
بينـي  به صورت آنلايـن بـه پـيش    ،هاي شناخته شدهتوالي ورودي با تواليهاي ساختاري سرور وجود دارد كه براساس شباهتچندين وبنيز  3هاپاراتوپ

هـاي  ها و استفاده از شباهت، با همترازسازي ساختاري پروتئينParatome (Kunik et al, 2012)سرور ردازد. به عنوان مثال، وبپنواحي اتصال مي
از الگـوريتم   گيـري بهره تنها با استفاده از توالي و با proABC (Olimpieri et al, 2013)سرور وب پردازد. همچنينساختاري به تعيين پاراتوپ مي

بيني احتمال اتصال هر اسيدآمينه بر اساس نوع تعامل (تعاملات با تشـكيل  اين وب سرور قادر به پيش .پردازدصادفي به تعيين نواحي اتصال ميجنگل ت
سرور مـذكور  وبباشد. دو  هاي آن (زنجيره اصلي، زنجيره جانبي و يا هردو) نيز مي) و نوع اتم6، تعاملات بدون اتصال5گريز، تعاملات آب4پيوند هيدروژني

هـاي  هـاي غيرهمبسـته در كمـپلكس   برند. اين در حالي است كه به دليل جهشبيني بهره مياز همترازسازي ساختاري يا همترازسازي توالي براي پيش
، كرافچيـك و  2013ل سـا در  ژن (و درنتيجه، عدم دسترسي به اطلاعات تكاملي) استفاده از همترازي چندان قابل قبول نيسـت. لـذا،  آنتي – باديآنتي

بـراي تعيـين احتمـال     هابادياز ساختار همولوژي آنتي، همترازي سرور بجاياين وبدر . را معرفي نمودند Antibody i-Patchوب سرور  همكارانش
 .استفاده شده است ژنبه آنتي هااسيدآمينهاتصال 

 )آن 7هايتوپبه صورت خاص تعيين اپيها (ژننتيارتباط با تعيين ساختار آي هم در متعدد سرورهايوبهايي براي تعيين پاراتوپ، علاوه بر روش
 يمياييش -يزيكي ف ياتبراساس خصوصبيني پيش()BcePred )Saha & Raghava, 2004 سرورهايوب توان ازمي ارائه شده است. به عنوان مثال

 CEP (Kulkuranikale et al, 2005)به حلال)،  يدسترس يزانمعرض و مبودن، سطح در  يقطب يزانم يري،پذ انعطاف ي،وستدمانند آباسيدآمينه 
براساس بيني (پيشDiscoTope (Andersen et al, 2008)اسيدهاي آمينه)، پذيري حلال و توزيع فضايي  براساس ميزان دسترسبيني (پيش

 EPITOPIAبيني براساس ساختار فضايي)، (پيشELLIPRO (Ponomarenko et al, 2008)، )ينهآم يدهاياس يشساختار و نمرات گرا
(Rubinstein et al, 2009) بند بيز يي و با استفاده از طبقهساختار فضا يهندس هاييژگيو و يمياييش –يزيكي ف ياتخصوصبراساس  بيني(پيش

انده شامل تعداد تماس، مبراساس شش خصوصيت باقي بيني(پيشEPSVR ( Liang et al,2010)و  EPCES (Liang et al, 2009)، ساده)
، SEPPA (Qi et al,2009) ، توپ بودن و ميزان مسطح بودن آن)نمره حفاظت، نوع ساختار دوم، انرژي زنجيره جانبي، ميزان تمايل به اپي

EPMeta (Liang et al,2010)  وBpredictor (Zhang et al, 2011) ام برد. ن  
گيرد كـه ايـن موجـب پيچيـده شـدن      ها صورت مي ژن ها و آنتي بادي بند با انواع مختلفي از آنتيهبيني ساختار، آموزش طبقهاي پيشدر اكثر روش

هـايي بـا سـاختار     ژن ژن خـاص (يـا آنتـي    هاي قابل تعامل با يك آنتي بادي توان تنها ساختار آنتي سازي خواهد شد. اين در حالي است كه ميفضاي مدل
توان به نتايج دقيقتري دست يافت. ايـن ايـده، اولـين بـار، در روش محمـودي و       ها مي سازي فضاي داده ب، با سادهمشابه) مد نظر قرار گيرد. به اين ترتي

  شيميايي پيشنهاد شده است.  - ها با استفاده از خواص فيزيكيبادي)، براي ارزيابي ساختار اتوآنتي1383، 1382همكارانش (
استفاده شده اسـت. بـه ايـن     HIVهاي قابل تعامل با ويروس  بادي ) براي ارزيابي ساختار موثر آنتيSVM( 8در اين مقاله، از ماشين بردار پشتيبان
هاي رقيب داشته باشـد. در   هاي مدل دقت بهتري در مقايسه با روش توان انتظار داشت كه نتايج ارزيابي ها، مي ترتيب، با توجه به ساده شدن فضاي داده

ها) است. بـراي ايـن منظـور،     ، تنها با استفاده از ساختار اول آنها (يعني توالي اسيدآمينهHIVژن  ها در برابر آنتي بادي يواقع هدف ما ارزيابي عملكرد آنت
ترازي و همسايگي بهـره گرفتـه    بادي، از سه ويژگي مختلف شامل آبدوستي، احتمال رخداد در همبراي كدگذاري توالي اسيدهاي آمينه در ساختار آنتي

  اند. دو ويژگي آخر براي اولين بار در اين مقاله معرفي گرديده شده است كه
، 3الگوريتم پيشنهادي اختصاص يافته است. در بخش  هاي مختلف شو روپايگاه داده مورد استفاده براي آموزش به معرفي  2در ادامه مقاله، بخش 

بـه   4بخـش   يـت، در نهاانـد.   ست آمده مورد بحث و بررسي قرار گرفتهمعرفي گرديده است. همچنين، نتايج تجربي بد SVMارزيابي عملكرد  هايروش
  .پردازد مي گيري يجهنت



  ها مواد و روش -2
  باشد كه در ادامه، به تفصيل شرح داده خواهد شد. بندي مي كدگذاري و طبقه پايگاه داده، بخش سهروش پيشنهادي شامل 

  پايگاه داده -2-1
ي سبك (به اختصار، پايگاه داده سبك) از بانك اطلاعاتي  ختصار، پايگاه داده سنگين) و زنجيرهي سنگين (به ا ي زنجيره هر دو پايگاه داده

Abysis9 بادي موثر بر آنتي 1210اند. پايگاه داده سنگين شامل  استخراج شدهHIV  غيرموثر بر باديآنتي 5051(مجموعه داده +) وHIV  مجموعه)
هاي بادي موثر بر بيماريآنتي 4209هاي غير ويروسي و بادي موثر بر بيماري آنتي 842عه داده منفي از تر، مجمو باشد. به بيان دقيق ) مي-داده 

 HIVبادي غيرموثر بر آنتي 2007(مجموعه داده +) و  HIVبادي موثر بر آنتي 199ويروسي تشكيل شده است. همچنين پايگاه داده سبك شامل 
بادي  آنتي 1685هاي غير ويروسي و  بادي موثر بر بيماريآنتي 322آوري  ) در اين پايگاه داده نيز از جمع-( باشد. مجموعه منفي ) مي-(مجموعه داده 
 هاي ويروسي بدست آمده است.  موثر بر بيماري

ر زنجيـره بـه   بـراي ه ـ  SVMهايي كه داراي هر دو زنجيره سبك و سنگين هستند در پايگاه داده، آموزش و تسـت   بادي با توجه به تعداد كم آنتي
هاي آموزشي و تست (به تفكيك  هاي داده سنگين و سبك و تعداد نمونه شود. براي مشاهده جزئيات بيشتر درباره تركيب پايگاه صورت جداگانه انجام مي
  مراجعه گردد 1بيماري) به جدول شماره 

  كدگذاري توالي -2-2
طول شـوند. بـراي ايـن    هاي سبك يا سنگين (به صورت جداگانه) هممي زنجيرهها ، بايد تماباديهاي سبك و سنگين آنتيقبل از كدكردن زنجيره

را ببينيد) در هر زنجيره مشخص شده و سپس، با اضافه كردن صـفر، نـواحي مشـابه در     1-1هاي متغير (بخش  منظور، ابتدا هفت ناحيه مربوط به قطعه
 افزايش خواهد يافت. 169و  135سبك و سنگين به ترتيب به هاي  گردند. به اين ترتيب، طول زنجيرهطول ميها هم همه توالي

تـرازي و همسـايگي    ويژگي مختلـف شـامل آبدوسـتي، احتمـال رخـداد در هـم       3ها در هر زنجيره از  در اين مقاله، براي كدگذاري توالي اسيدآمينه
ايزوالكتريـك، ميـزان قطـبش، مسـاحت سـطح و       PHبدوستي، توان به آهاي فيزيكي و شيميايي اسيدهاي آمينه مياستفاده شده است. از جمله ويژگي

 - هـاي فيزيكـي   پذيري با ويژگي آبدوستي بدست آمـد. بنـابراين، در ايـن مقالـه (از ميـان همـه ويژگـي        ميزان يوني بودن اشاره كرد كه بهترين تفكيك
از روش ارائـه شـده توسـط     (بـراي هـر اسـيدآمينه)   آبدوسـتي  ي براي محاسبه ويژگ. گردد شيميايي)، تنها از آبدوستي براي كدگذاري توالي استفاده مي

 استفاده شد.) 1383، 1382(و همكارانش يمحمود

(مجموعـه مثبـت پايگـاه داده)، احتمـال      HIVهاي مـوثر بـر    بادي ترازي، ابتدا در مجموعه آنتي براي محاسبه ويژگي (جديد) احتمال رخداد در هم
آوريم. سپس، براي كدگذاري يك زنجيره، بـه هـر اسـيد آمينـه در تـوالي،      هاي مختلف زنجيره بدست مي موقعيتهاي را در  رخداد هر يك از اسيدآمينه

  دهيم.  ترازي) را نسبت مي احتمال وقوع اسيد آمينه مذكور در آن موقعيت (هم
 يـن بـه ا  ها در توالي استفاده شـده اسـت.   ه) براي كدگذاري الگوي مجاورت اسيدآمينn(با طول پنجره لغزان يك  در نهايت، در ويژگي همسايگي از

شـود. سـپس،    مركز پنجره بر روي اولين اسيدآمينه در توالي قرار گرفته و عددي مشخص به الگوي همسايگي درون پنجـره نسـبت داده مـي   كه ترتيب 
شود تا ويژگي همسايگي براي  تهاي زنجيره تكرار ميشود تا مركز آن بر روي اسيدآمينه بعدي قرار گيرد. فرآيند فوق تا ان پنجره به سمت جلو لغزانده مي

  هاي توالي محاسبه گردد. همه اسيدآمينه

 بندي با ماشين بردار پشتيبان طبقه -2-3

هـاي  هوشـمند بـر شـبكه    ايـن روش باشد. مزيـت  مي Vapnikهاي يادگيري بر مبناي تئوري يادگيري آماري يكي از روش ماشين بردار پشتيبان
هاي ماشين بردار پشتيبان در  از مهمترين برتري. (Dibike et al, 2001) است (SRM) 10سازي ريسك ساختارياصول كمينهعصبي، بهره گيري از 

هاي مجموعـه آموزشـي    پذيري بهتر اشاره نمود. بعلاوه، در شرايطي كه تعداد نمونه توان به آموزش آسان و قابليت تعميم هاي عصبي مي مقايسه با شبكه
-باديهاي دو كلاس بسيار متفاوت باشند، ماشين بردار پشتيبان عملكرد بهتري خواهد داشت. لذا، در اين مقاله براي تعيين آنتي د نمونهكم باشد يا تعدا

هـاي)   رود كـه ماشـين بـردار پشـتيبان بـا آمـوزش تـوالي (اسـيدآمينه         شود. انتظار مـي ، از ماشين بردار پشتيبان استفاده ميHIVهاي موثر در درمان 
باشد. به اين ترتيب  HIVها بر  بادي ) قادر به ارزيابي تاثير ساير آنتي-(كلاس  HIVهاي غيرموثر بر  بادي (كلاس +) و آنتي HIVهاي موثر بر  بادي آنتي

باشد. بعلاوه، با توجه به حضـور نـواحي متغيـر (مـوثر بـر       -هاي + و  ادي موردنظر به هر كدام از كلاسببايد بيانگر ميزان تعلق آنتي SVMكه خروجي 
HIVشود.  بندي جداگانه در نظر گرفته مي ) هم در زنجيره سبك و هم در زنجيره سنگين توالي، براي هر زنجيره يك طبقه  

هـاي   هـاي زنجيـره   SVMشتيبان هر دو رنجيره استفاده شده است. همچنـين، در  هاي بردار پ براي ماشين σ=40با  RBFدر اين مقاله، از كرنل 
تواند هر يك از بردارهـاي ويژگـي معرفـي شـده در      بندها نيز مي اند. ورودي طبقه انتخاب شده C=300و  C=1سبك و سنگين به ترتيب مقادير بهينه 

  بحث خواهد شد). باره بيشتر يا تركيبي از آنها باشد (در بخش بعد دراين 1-2بخش 

  نتايج و بحث -3
، )PPV( مثبـت  بينـي  يشارزش پ ـ )،specificity( يژگيو )،sensitivity( يتحساس يابيارز يارهاياز مع يشنهاديعملكرد روش پ يابيارز يبرا
  .(Ponomarenko et al,2007)گرديده است استفاده  )accuracy( دقت
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 هـاي بـادي آنتـي مثبت كـاذب (تعـداد   تعداد  FP ،اند) شده بيني يشپ يكه به درست مثبت هاي كلاسباديآنتي(تعداد  يقيمثبت حق تعداد TP كه
انـد) و   شـده  بيني يشپ يكه به درستنفي كلاس م هايباديآنتي(تعداد  يقيحق يمنف تعداد TN ،)بندي شده انددسته مثبت در كلاسكه  منفيكلاس 

FN  است) بندي شده انددستهمنفي در كلاس كه  مثبتكلاس  هايباديآنتيكاذب (تعداد  يمنفتعداد.  
بندهاي سبك و سنگين) با بردارهـاي ويژگـي    هاي سبك و سنگين (به اختصار، طبقه نجيرهبندهاي ز براي تعيين بهترين تركيب بردار ويژگي، طبقه

سـنگين در مقايسـه بـا     بنـد  شود، در مجموع، طبقـه  اهده ميگزارش شده است. همانطور كه مش 2ها در جدول  مختلف آموزش داده شدند. نتايج ارزيابي
توان نتيجه گرفت كه كه نواحي متغيـر زنجيـره سـنگين در مقايسـه بـا زنجيـره سـبك، نقـش          بند سبك عملكرد بهتري داشته است. بنابراين، مي طبقه

  كنند.  ايفا مي HIVبيشتري در تعامل با 
باشد كه بيانگر گـرايش بيشـتر    بيني مثبت داراي مقادير نسبتا پاييني ميشود كه ارزش پيش بند سبك مشاهده مي در نگاهي دقيقتر به نتايج طبقه

هـاي كـلاس منفـي باعـث      بينـي نمونـه   بند در پيش سمت كلاس مثبت (در مقايسه با كلاس منفي) است. همچنين، خطاي كمتر اين طبقهبند به  طبقه
بنـد سـبك بـا اسـتفاده از تركيـب هـر سـه ويژگـي          افزايش مقدار معيار ويژگي در مقايسه با حساسيت شده است. در نهايت، بهترين نتايج بـراي طبقـه  

 % بدست آمده است. 10/92% و دقت  65/54بيني مثبت %، ارزش پيش 73/93%، ويژگي  81/75همسايگي با حساسيت  آبدوستي، احتمال و

بيني مجموعـه منفـي اسـت. همچنـين در     بند در پيشباشد كه بيانگر خطاي ناچيز طبقه % مي 99بند سنگين، مقدار معيار ويژگي بيش از  در طبقه
بنـد  هـاي طبقـه  بينيشود كه پيشني مثبت نسبت به حساسيت به مقادير بزرگتري دست يافته است. لذا استنباط ميبيبند، معيار ارزش پيش اين طبقه

بنـد  هاي آن بيشتر بوده است). در نهايت، طبقـه هاي منفي دارد (واضح است كه خطاي كلاس مثبت به خاطر پيچيده بودن تواليگرايش به سمت نمونه
بينـي  % ، ارزش پـيش  66/99%، ويژگـي   80/81هر سه ويژگي آبدوستي، احتمال و همسايگي بهترين نتايج را با حساسـيت  گيري از  سنگين نيز با بهره

هاي جديد احتمال و همسايگي در روش پيشنهادي در كنـار ويژگـي    % ارائه داده است. واضح است كه استفاده از ويژگي 20/96% و دقت  29/98مثبت 
اند اطلاعات مـوثري   ترازي) و همسايگي توانسته هاي پيشنهادي احتمال (در هم نتايج شده است. به عبارت ديگر، ويژگي آبدوستي موجب بهبود چشمگير

 بند قرار دهند. هاي سبك و سنگين در اختيار طبقه از توالي اسيدهاي آمينه در زنجيره

مقايسـه شـده    )1383، 1382(و همكارانش  يمحمودده توسط سرورها و همچنين روش ارائه ش، عملكرد روش پيشنهادي با نتايج وب3در جدول 
ديگر با  يسهدر مقا يبهتر يارعملكرد بس) HIV ژن يآنتها در برابر  بادي ارزيابي عملكرد آنتي يبرا( يشنهاديروش پشود،  است. همانطور كه مشاهده مي

ف فـاحش را در تخصصـي بـودن روش پيشـنهادي (بـراي شناسـايي       هاي رقيب داشته است. شايد بتوان گفت كه يك دليل عمده براي اين اخـتلا  روش
ژن) دانسـت. بعـلاوه، روش    آنتـي  -بادي  هاي تعامل آنتي رقيب (براي شناسايي سايت هاي يتمالگور) و عمومي بودن HIVژن  هاي موثر بر آنتي بادي آنتي

، 1382 و همكـارانش  يمحمـود ( هاي مـوثر بـر بيمـاري لوپـوس     بادي بيني آنتي هوشمند و تخصصي ارائه شده براي پيشروش پيشنهادي در مقايسه با 
 نيز از دقت بالاتري برخوردار است. )1383

  
بندها مورد استفاده در آموزش و تست طبقه يها و تعداد نمونه يمارينوع ب يكبه تفك ينداده سبك و سنگ هاي يگاهها در پا داده يبترك: 1جدول   

 مجموعه داده منفي
مجموعه
داده 

  بتمث
    

هاي غير بيماري
  ويروسي

 

هايي با ويروس  غير بيماري
  HIV مشابه با
 

 هايي با ويروس مشابه بابيماري
HIV  
 

  هابيماري  ايدز

-تعدادزنجيره مجموعه آموزش 137 771 406 208

 مجموعه تست 62 315 193 114 هاي سبك

-تعدادزنجيره مجموعه آموزش 787 2340 380 568

 مجموعه تست 423 1256 203 304 هاي سنگين

  



 
 . HIVهاي موثر بر  بادي بيني آنتي بندهاي سبك و سنگين پيشنهادي، به تفكيك ويژگي، در پيش ارزيابي عملكرد طبقه :1جدول 

 اند. بهترين نتايج با فونت ضخيم مشخص شده

  دقت  بيني مثبتارزش پيش  ويژگي  اسيتحس  هاي بكاربرده شده براي كدگذاري اطلاعاتويژگيروش ها

1بندطبقه %69/83 زنجيره سنگين همسايگي   38/99 %  99/96  % 34/96 %  

% 12/37% 66/86%03/79سبكزنجيره  96/85 %  

2بند طبقه  
و همكارانش  يمحمودآبدوستي (

1382 ،1383(.  
% 92/83 زنجيره سنگين  55/99 %  80/97 %  52/96 %  

% 40/43% 35/90%19/74زنجيره سبك  89/88 %  

3بند طبقه همسايگي +آبدوستي    
%50/82 زنجيره سنگين  60/99 %  03/98 %  29/96 %  

60/92%64/80زنجيره سبك  08/52 %  52/91 %  

4بند طبقه %16/84 زنجيره سنگين احتمال   86/98 %  68/94 %  02/96 %  

% 94/35% 82/86%19/74زنجيره سبك  67/85 %  

5بند طبقه همسايگي +احتمال   
%98/82 زنجيره سنگين  21/99 %  16/96 %  06/96 %  

% 60/46% 16/91%42/77زنجيره سبك  91/89 %  

6بند طبقه آبدوستي +احتمال   
%80/81 زنجيره سنگين  43/99 %  19/97 %  02/96 %  

% 83/45% 64/91%97/70زنجيره سبك  77/89 %  

7بند طبقه آبدوستي+  همسايگي +تمال اح   
% 80/81 زنجيره سنگين  66/99 %  29/98 %  20/96 %  

% 65/54% 73/93%81/75زنجيره سبك  10/92 %  
  

 و ]۴[  ،proABC  ]۵[ Promate ي] و وب سرورها3-2با روش طاهرزاده و همكاران [ يشنهاديعملكرد روش پ يسهمقا:  3جدول 
 Antibody i-Patch  ]۶[  مشخص  يمبا فونت ضخ يجنتا ينبهتر (دقتمثبت و  بيني يشارزش پ يژگي،و يت،حساس يابيارز يارهايمعبرحسب

  .)اند شده

  دقت  ارزش پيش بيني مثبت  ويژگي  حساسيت  روش ها

% 80/81 روش پيشنهادي  43/99 %  19/97 %  02/96 %  

  هابادياتوآنتي
  .)1383، 1382و همكارانش  يمحمود(

71 %  71 %  -  -  

(Kunik et al, 2012) Promate 100 %  11 %  36 %  41 %  

(Olimpieri et al, 2013) proABC 80 %  82 %  69 %  81 %  
 Antibody i-Patch 

(Krawczyk, et al, 2013) 
94 %  -  40 %  -  

  
   گيري نتيجه -4

بنـد بـا انـواع مختلفـي از      بـه جـاي آمـوزش طبقـه    ارائه شد. ما   HIVژن هاي موثر بر آنتي بادي در اين مقاله روشي جديد براي تعيين ساختار آنتي
بنـد آمـوزش    ژن با ساختار مشابه) را به طبقـه  ژن مورد نظر (يا چند آنتي هاي قابل تعامل با آنتي بادي ژن، تنها ساختار آنتي آنتي -  بادي هاي آنتي تركيب

بنـد افـزايش يابـد. همچنـين، مـا در       هاي طبقـه  بيني اشت كه دقت پيشتوان انتظار د سازي، مي داديم. به اين ترتيب، با توجه به ساده شدن فضاي مدل
ترازي) و همسايگي در كنار ويژگي آبدوستي بهـره بـرده و    بندهاي سبك و سنگين توانستيم با موفقيت از دو ويژگي جديد احتمال (در هم آموزش طبقه

د كه زنجيره سنگين در مقايسه با زنجيره سبك، نقـش بيشـتري در تعامـل بـا     معيارهاي ارزيابي روش پيشنهادي را بهبود بخشيم. بعلاوه، نشان داده ش
هاي  بادي بيني آنتي هاي رقيب براي پيش كند. نتايج تجربي بيانگر عملكرد بسيار بهتر روش پيشنهادي در مقايسه با ديگر الگوريتم ايفا مي HIVژن  آنتي

  بوده است. HIVموثر بر 
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1 Variable regions 
2 Constant regions 

 شود. ژن متصل و باعث خنثي سازي آن ميبادي كه به آنتينواحي از آنتي 3
4 Hydrogen bond 
5 Hydrophobic 
6 Non-bonded interactions 

 .شودبادي شناسايي ميژن كه توسط آنتياحي از آنتينو 7
8 Support vector machine (SVM) 
9http://www.bioinf.org.uk/abysis/ 
10Structural risk minimization 


