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 چکیده 
چالشپیش از  یکی  پروتئین  عملکرد  بیوانفورماتیک  بینی  در  اصلی  سال  استهای  در  دارد.  زیادی  کاربردهای  در که  اخیر  های 

روش  هایپژوهش از  شدهبسیاری  استفاده  زمینه  این  در  ماشین  یادگیری  روشاستهای  این  در  پروتئین .  توالی  از  باید  ابتدا  ها 

ویژگیویژگی اساس  بر  و  استخراج  مختلف  استخراجهای  دستههای  عمل  شود.  شده  انجام  ویژگی روش  اغلببندی  استخراج  های 

پروتئین باعث افزایش و  بنابراین استخراج ویژگی  است؛براساس خصوصیات فیزیکی و شیمایی توالی پروئتین   هایی مناسب از توالی 

،  PSSM   ،PsePSSMهای  ها بر اساس روششود. در این مقاله، یک مجموعه جدید از ویژگی های یادگیری ماشین میبهبود عملکرد روش

K-gram   ،AAC    و روش نوینTFCRF  است. های مناسب پیشنهاد شدهکه تاکنون در این کاربرد استفاده نشده برای استخراج ویژگی

استخراجویژگی دادههای  بین  خوبی  تمایزکنندگی  قدرت  روش  این  از  استفاده  با  دستهشده  در  مدلها  به  ماشین  ها،  یادگیری  های 

ویژگیوزن  TFCRFدهد. در روش  می توالیدهی  آنها در  توزیع  به چگونگی  توجه  بر  آنها در  ها علاوه  توزیع  به چگونگی  های مختلف 

بندی  شده با استفاده از روش جنگل چرخ عمل دستههای استخراجشود. در مرحله بعد با استفاده از ویژگیطبقات مختلف نیز توجه می

دهنده کارایی مناسب  است. نتایج حاصل نشانهای متفاوت مقایسه شدههای مختلف و روشبندشود. روش پیشنهادی با دستهانجام می

 . استهای نوین در این کاربرد  روش پیشنهادی نسبت به سایر روش
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Abstract 

Protein function prediction is one of the main challenges in bioinformatics, which has many 

applications. In recent years, many researches in this field have been used machine learning methods. In 

these methods, First, different features should be extracted from the protein sequence and classification 

should be done based on the extracted features. The feature extraction methods are based on the 

physical and chemical properties of the protein sequence. Therefore, extracting suitable features from 

protein sequence increases and improves the performance of machine learning methods. In this paper, 

usage of a new set of features based on Position-Specific Scoring Matrix (PSSM), Pseudo-Position 

Specific Scoring Matrix (PsePSSM), K-gram, Amino Acid Composition (AAC) and the new Term 

Frequency and Category Relevancy Factor (TFCRF) method, which has not been used in this 

application so far, is proposed to extract suitable features. 
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In the PSSM method for protein BLAST searches, a scoring matrix is used, in which amino acid 

substitution scores are given separately for each position in a multi-sequence protein alignment. The 

PsePSSM feature is described by considering different ranking correlation factors along a protein 

sequenc to preserve information about the amino acid sequence. The normalized occurrence frequency 

of a certain number of amino acids in the protein is calculated by the ACC method. An K-gram is a set 

of K successive items in a protein that  include amino acid.  

In the TFCRF weighting method, in addition to paying attention to how these are distributed in 

different sequences, how these are distributed in different classes is also paid attention to.The features 

extracted using this method give machine learning models a good discriminating power between data in 

classes. In the next step, classification is done using the extracted features using the rotation forest 

method. This classifier is a successful ensemble method for a wide range of data mining applications. In 

this method, the feature space is changed through Principal Component Analysis (PCA), which 

increases the power of this classifier. The proposed method has been compared to different classifiers. 

The results show that the efficiency of the proposed method is much better than other state-of–the-art 

methods in this application. 

 

Keywords Protein sequence, feature extraction, TFCRF,  rotation forest, relevancy factor. 
 

 

 مقدمه -1
روشپیش شامل  پروتئین  عملکرد  که  بینی  است  هایی 

کنند تا نقش  حوزه بیوانفورماتیک استفاده می  گرانپژوهش

به   را  بیوشیمیایی  یا  دهند.  پروتئینبیولوژیکی  نسبت  ها 

چالشدسته  از  یکی  پروتئین  عملکرد  های  بندی 

است از   ؛بیوانفورماتیک  زیادی  کاربردهای  بنابراین 

ژنومیحاشیه  مانند    1نویسی  بالینی،  کاربردهای  تا 

انسانی  پیش ایمنی  ویروس نقص  مقاومت دارویی در  بینی 

(HIV) درهمین اواخردارد.    [1]های شخصی  برای درمان 

روش  از  دسته استفاده  برای  محاسباتی  عملکرد  های  بندی 

های محبوب در این حوزه . یکی از  روشاستشدهاستفاده  

ماشین  روش یادگیری  از است های  قبلی،  مطالعات  در   .

پشتیان روش بردار  ماشین  مانند  ماشین  یادگیری  های 

(SVM( شبکه های عصبی ،)NN( جنگل تصمیم ،)DT  و )

استفاده   دسته[2]  است شدهغیره  برای  عملکرد  .  بندی 

روش از  استفاده  با  ابتدا  پروتئین  ماشین،  یادگیری  های 

شود.  ها تبدیل میصورت برداری از ویژگیتوالی پروتئین به

های مبتنی بر توالی و  به دو دسته روش  اعلبها  این روش

میروش تقسیم  ساختار  بر  مبتنی  روشهای  های  شود. 

استخراج ویژگی مبتنی بر توالی شامل رمزنگاری پراکنده،  

الفبای  اسیدآمینه  ترکیب   یافته  کاهش  اسیدآمینه  ها، 

و فیزیک  فوریه    خواص  تبدیل  یا  .  [4,  3]  استشیمیایی 

کمی  های  روش فعالیت  رابطه  شامل  ساختار  بر  مبتنی 

مثلث (QSAR)  2ساختار یا  الکترواستاتیک  بدنه  سازی ، 

های مختلف استخراج روش  [6]. در  [5]دلونی اشاره کرد  

پروتئین مورد مطالعه و بررسی   از توالی  .  استشدهویژکی 

ویژگی این  ویژگی،  استخراج  از  آموزش بعد  برای  ها 

 شود.   های مختلف یادگیری ماشین استفاده میمدل
 

1 Genome Annotation 
2 Quantitative Structure–Activity Relationship 

شود  های مختلف از پروتئین باعث میاستخراج ویژگی

جنبه  شودکه  گرفته  نظر  در  پروتیئن  مختلف  اما   ،های 

میاین باعث  استخراج کار  ویژگی  بردار  که طول  شده  شود 

تعداد   و  باشد  زیاد  ویژگی  تعداد  که  زمانی  شود.  زیاد 

کم،  نمونه  دچار  روش  تر بیشها  ماشین  یادگیری  های 

بیش میمشکل  حالت  برازش  این  در  دیگر،  بیان  به  شود. 

دسته در  ویژگی  پروتئین  همه  عملکرد  ثیر تأبندی 

ویژگینمی از  بعضی  از  گذارند.  بعضی  و  غیرمرتبط  ها 

افزونه  ویژگی و  زائد  از هستندها  باید  ویژگی  نوع  این دو   .

از   بسیاری  در  منظور  این  برای  شوند.  حذف  ویژگی  بردار 

اند  تمرکز کرده  های انتخاب ویژگیبر روی روش  ها پژوهش

در  [7] شباهت    [8].   عدم  فضای  نمایش  از  استفاده  با 

هایی که شباهتی بین آنها نیست از ویژگی  استشدهسعی  

از توالی پروتیئن حذف  های استخراجمجموعه ویژگی شده 

به ویژگیشوند.  انتخاب  از منظور  استفاده  مرتبط  های 

مورد توجه    [ 9]در    3بندیهای مبتنی بر فیلتر و بستهروش

در   است.  گرفته  پیشبه  [10]قرار  عملکرد منظور  بینی 

چندهدفه   ژنتیک  الگوریتم  تکاملی  روش  از  پروتئین 

علاوهاستشدهاستفاده   روش  این  در  سعی  .  اینکه  بر 

مدلویژگی  استشده دقت  که  شوند  انتخاب  های  هایی 

های انتخابی  سعی شده، تعداد ویژگی  ،بندی بالا باشد دسته 

روش  کمینه الگوریتم باشد.  بر  مبتنی  تکاملی  های  های 

می پیداکردن باعث  برای  جستجو  فضای  بتوان  که  شوند 

ویژگی از  بهینه  کردزیرمجموعه  جستجو  را  این    ؛ها  ولی 

بنابراین در    هستند؛ها  دارای پیچیدگی زمانی بالایی  روش

های  روشی مبتنی بر همبستگی برای انتخاب ویژگی  [11]

ها  . در این روش همبستگی بین ویژگیاستشدهثر ارائه  ؤم

داده برچسب  میو  محاسبه  ویژگیها  و  که  شود  هایی 

ویژگی مجموعه  از  دارند  زیادی  حذف  همبستگی  ها 
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های انتخاب ویژگی به صورت  روش  [ 13,  12]شوند. در  می

بیان   پیش  استشدهدقیق  برای  کاربردی  برنامه  بینی  و 

 . استشدهعملکرد پروتئین ارائه 

ویژگی ویژگی،  انتخاب  و  استخراج  از  های  بعد 

مدلانتخاب آموزش  برای  یادگیری شده  مختلف  های 

می استفاده  از  ماشین  بسیاری  سعی    گرانپژوهششوند. 

های یادگیری ماشین  اند مدلی مناسب مبتنی بر روشکرده

 .  [14]بینی عملکرد پروتئین ارائه دهند منظور پیشبه

پیشروش برای  استفاده  مورد  عملکرد  های  بینی 

های یادگیری ماشین کلاسیک و  پروتیئن به دو دسته مدل

میروش تقسیم  عمیق  یادگیری  در  های     [ 15]شوند. 

پیشبه پروتیئنمنظور  عملکرد  ابزار بینی  از  گیاهان  در  ها 

روش بر  مبتنی  استفاده  قدرتمند  ماشین  یادگیری    و های 

های ساختاری در این روش، ابتدا از توالی پروتئین ویژگی

تصمیم استشدهاستخراج   جنگل  از  استفاده  با  سپس   .

پیش پروتیئن  میعملکرد  انواع  بینی  مقاله  این  در  شود. 

مدل طبقهمختلف  ارزیابی  های  بهاستشدهبندی  منظور . 

مدل تشخیص  نرخ  طبقهافزایش  از های  استفاده  بند 

گرفته  روش قرار  توجه  مورد  ترکیبی  در  استشدههای   .

روش  [16] ترکیب  از  استفاده  شبکهبا  و  های  عصبی  های 

پیش  نرخ  تصمیم  افزایش درخت  پروتئین  عملکرد  بینی 

روش   است.  پیش  NetGOیافته  عملکرد  برای  بینی 

شبکه  در  ارائه  پروتئین  بزرگ  مقیاس  با  . استشدههای 

ویژگیویژگی شامل  مختلف  توالی،  های  بر  مبتنی  های 

سپس    وهای ساختاری و غیره از پروتئین استخراج  ویژگی

بینی عملکرد  های یادگیری ماشین پیشبا استفاده از روش

 .  [ 17]شود انجام می

های کلاسیک یادگیری ماشین دارند  مشکلی که روش

استخراج   یا  ویژگی  مهندسی  مرحله  باید  که  است  این 

انجام شود.   به بهترین شکل ممکن  این  ویژگی  درواقع در 

روش  روشنوع  باید  ویژگیها  ویژگی،  استخراج  های  های 

مدل عملکرد  تا  کنند  استخراج  را  های  متمایزکننده 

بنابراین اخیرا استفاده از ؛  یادگیری ماشین قابل قبول باشد 

. استشدههای یادگیری عمیق مورد توجه قرار گرفته  روش

روش  این  مرحلهزیرا  به  نیاز  ندارند  ها  ویژگی  استخراج  ی 

[18]  . 

ویژگی  [ 19]در    استخراج  جهت  برای  مناسب  های 

از پیش پروتئین  توالی  برپایه  پروتئین  عملکرد  بینی 

استفاده  روش بازگشتی  عمیق  یادگیری  .  استشدههای 

پیش  منظوربه  DeepGoPlusروش   عملکرد  بهبود  بینی 

ارائه   از شبکه استشدهپروتئین  این روش  در  عمیق  .  های 

استفاده   توالی  شباهت  ماتریس  به همراه  روش    وپیچشی 

مجموعه روی  بر  ارزیابی  دادهپیشنهادی  مختلف  های 

میاستشده نشان  نتایج  دارای .  پیشنهادی  روش  دهد 

روشی مبتنی بر    [21].  در  [ 20]  استعملکرد قابل قبولی  

.  استشدههای عمیق رو به جلو ارائه  آنتولوژی ژن و شبکه

ویژگی ژن  آنتولوژی  از  استفاده  با  ابتدا  روش  این  های  در 

پروتئین  از  استخراجمناسب  از   ،ها  استفاده  با  سپس 

چندلایشبکه  عمیق  پروتئینروبه  ةهای  عملکرد  ها  جلو 

نیز    [22]ها در  شود. استفاده از آنتولوژی ژن بینی میپیش

گرفته   قرار  توجه  اساس  استشدهمورد  بر  روش  این  در   .

ژن بین  تشکیلتعاملات  از  های  پروتیئن  یک  دهنده 

 .  استشدههای پیچشی گراف استفاده  شبکه 

روش چند  بالایی  هر  محبوبیت  عمیق  یادگیری  های 

روش  ،دارند این  دادهاما  تعداد  که  زمانی  باشد  ها  کم  ها 

استفاده    درعمل زیاد    نیستند؛قابل  تعداد  به  توجه  با  زیرا 

مدل این  که  دادهپارامترهای  اساس  بر  باید  تنظیم  ها  ها 

داده تعداد  که  زمانی  پارامترها  کنند،  این  باشد  کم  ها 

نمیبه تنظیم  بیشدرستی  باعث  و  مدلشوند  های  برازش 

 شود.   مبتنی بر یادگیری عمیق می

از   استفاده  با  ابتدا  مقاله  این  در  منظور  همین  به 

مانند  روش ،   PSSM   ،PsePSSM  ،K-gramهای مختلف 
1AAC   استخراج  ویژگی پروتئین  توالی  از  مناسب  های 

از توالی  شود. علاوه می براین در این مقاله ویژگی جدیدی 

روش   اساس  بر  می  TFCRFپروتئین  این استخراج  شود. 

دهی علاوه بر اینکه به ها در وزنروش بر خلاف سایر روش

می توجه  مختلف  توالی  در  آنها  توزیع  به  چگونگی  کند 

توجه می نیز  مختلف  آنها در طبقات  توزیع  کند.  چگونگی 

می سبب  امر  ویژگیاین  دسته شود  در  مختلف  ها  های 

این   باشند.  داشته  متفاوتی  تمایزکنندگی  قدرت  و  اهمیت 

ویژگی مدلنوع  تشخیص  نرخ  افزایش  باعث  های  ها 

شود. در مرحله بعد با استفاده از روش یادگیری ماشین می

پروتئین عملکرد  چرخش  جنگل  پیشترکیبی  بینی  ها 

 شود. می

بخش   چهار  شامل  حاضر  دوم استمقاله  بخش  در   .

قسمت و  پیشنهادی  پیشنهادی روش  روش  مختلف  های 

میبه بیان  و  تفصیل  نتایج  تحلیل  سوم،  بخش  در  شود. 

انجام مقایسات  و  داده  پایگاه  با  معرفی    های پژوهششده 

ارائه   چهارم،  استشدهدیگر  بخش  در  درنهایت   .

 شود.  گیری و کارهای آینده تشریح مینتیجه 

 

1 Amino acid composition (AAC) 
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 روش پیشنهادی-2
مقاله   این  ابتدا  پیش  منظوربهدر  پروتئین،  توالی  بینی 

تقسیمداده آزمون  و  آموزش  قسمت  دو  به  از ،  ها  سپس 

ویژگیداده قسمت  دو  هر  استخراج های  مختلف  های 

زیادی  می متمایزکنندگی  قدرت  باید  ویژگی  این  شود. 

های مختلف از توالی  داشته باشند. برای این منظور ویژگی

شود. برای این منظور، از چهار روش  پروتئین استخراج می

استخراج ویژگی به همراه روش پیشنهادی برای استخراج 

استفاده   مقدار    ،استشدهویژگی  بعد  مرحله  در  سپس 

میویژگی نرمال  مدلها  بهبود  باعث  کار  این  های  شوند. 

میدسته  روش  ؛شودبندی  از  استفاده  با  های  درنهایت 

شود.  بندی توالی پروتئین انجام میبندی عمل دستهدسته 

شده در این مقاله جنگل چرخش  بندی استفادهمدل دسته

ویژگی است استخراج  روش  ادامه  در  منظور  این  برای   .

 شود.جزئیات بیان میپیشنهادی و روش جنگل چرخش با 
 

 

 

روش  -2-1 از  استفاده  با  ویژگی  استخراج 

PSSM    وPsePSSM 
نشان ویژگیبرای  )دادن  اسیدآمینه  توالی   (AAهای 

توالی ویژگیبرای  پروتئین،  امتیازدهی  های  ماتریس  های 

شود.  استفاده می  [23] ( PsePSSM)   1شبه موقعیت خاص

رمزگذاری  را  پروتئین  توالی  اطلاعات  و  تکامل  روش  این 

بهمی که  در  کند  بیوانفورماتیک   هایپژوهشطور گسترده 

 . [24] استشدهاستفاده 

هدف   دنباله  هر  به    PSSMاسیدآمینه،    Lبا    Pبرای 

استفاده   [25]شده توسط  کننده آن پیشنهادعنوان توصیف 

موقعیت می ویژه  امتیازدهی  ماتریس  با     (PSSM)  2شود. 

 ( تعریف کرد: 1صورت رابطه )توان بهرا می L×20ابعاد 

(1)   𝑃𝑃𝑆𝑆𝑀 =

[
 
 
 
 
 
𝑀1→1

𝑀2→1

⋮
𝑀𝑖→1

⋮
𝑀𝐿→1

𝑀1→2

𝑀2→2

⋮
𝑀𝑖→2

⋮
𝑀𝐿→2

… 𝑀1→20

… 𝑀2→20

   ⋮      ⋮      

 
… 𝑀𝑖→20

 ⋮
…

⋮
𝑀𝐿→20 ]

 
 
 
 
 

 

رابطه   این  موقعیت     𝑀𝑖→𝑗در  در  را  اسیدآمینه  امتیاز 

iنشان می را  پروتئین  توالی  از  فرآیند  ام  دهد که در طول 

نوع   اسیدآمینه  به  اینجا    jتکامل  در  است.  یافته  جهش 

از کدهای عددی  برای ساده .،  2،  1سازی فرمول   .  .  ،20  

نشان ترتیب    اسیدآمینه  نوع    20دادن  برای  اساس  بر 

  است شدهها استفاده  آن  اینویسه حروف الفبای کدهای تک

[26  .] 

 

1 pseudo-position specific scoring matrix 
2 position-specific scoring matrix (PSSM) 

(  2اصلی با استفاده از رابطه )  PSSMهر عنصر در ماتریس  

 ( نرمال شد: 1، 0به بازه )

(2)   
  

�̅�𝑖→𝑗 = 
1

1 + exp (−𝑀𝑖→𝑗)
 

طول به توالیدلیل  در  مختلف  ساختن های  هدف،  های 

تواند  نواخت میعنوان یک نمایش یکبه  PSSMتوصیفگر  

 Pهای ممکن از نمونه پروتئین  مفید باشد، یکی از نمایش

 ( است: 3صورت رابطه )به

(3) �̅�𝑃𝑆𝑆𝑀 = [�̅�1. �̅�2. … . �̅�20] 

( استفاده شود تمام  1رابطه )   𝑃𝑃𝑆𝑆𝑀اگر در روند تکامل از  

می بین  از  توالی  ترتیب  جلوگیری اطلاعات  برای  رود. 

ترکیب  ازدست مفهوم  توالی،  ترتیب  اطلاعات  کامل  دادن 

توسط    اسیدآمینه   که  استشدهمعرفی     [ 27]کاذب   ،

PsePSSM  دادن پروتئین  برای نشانP  ( 4صورت رابطه )به

 شود: معرفی می

 

(4) 
𝑃𝑝𝑠𝑒𝑃𝑆𝑆𝑀

𝜆 =

 
[�̅�1 . �̅�2 . … . �̅�20 . 𝐺1

1

      . 𝐺2
1 . … . 𝐺20

1 . 𝐺1
𝜆 . 𝐺2

𝜆 . … . 𝐺20
𝜆  ] 

𝑇

  

 که در آن

(5) 

𝐺𝑗
𝜆

= 
1

𝐿 − 𝜆
 ∑

[�̅�𝑖→𝑗 − �̅�(𝑖+𝜆)→𝑗]
2
  

(𝑗 = 1.2. … .20;  0 ≤ 𝜆 ≤ 𝐿)

𝐿−𝜆

𝑖=1

 

 

رابطه   این  𝐺𝑗در 
𝜆   همبستگی  نشان ضریب  امین  -jدهنده 

پروتئین     λو  اسیدآمینه   دنباله  امتداد  در  پیوسته  فاصله 

می  ؛است را  پروتئین  توالی  یک  مشابه  بنابراین،  به  توان 

( از  3معادله  استفاده  با   )PsePSSM    یک و  کرد  تعریف 

  λد. در این مطالعه،  کربعدی تولید    λ× 20+20بردار ویژگی  

پروتئین  استشدهتنظیم    10روی   هر  ویژگی  بردار  بعد   .

 است.  PsePSSM  ،220گر هدف برای توصیف

 

-Kاستخراج ویژگی با استفاده از روش  -2-2

gram  
حوزه احتمالات،  در  و  متن  پردازش   k-gramهای 

از  دنباله پیوسته  متن    kای  از  معین  دنباله  یک  در  قلم 

های موجود در توالی  اسیدآمینه  است. در این مقاله، اقلام،  

باشد  می  k.  هستندپروتئین   داشته  متفاوتی  مقادیر  تواند 

. فرکانس  استشدهدر نظر گرفته    2و    1که در این مقاله  

استاندارد و    اسیدآمینه    20)  اسیدآمینه  نوع    21نسبی هر  

واقعی   غیر  پروتئین  Oکد  طول  با  وقتی  نباشد(  برابر  ها 
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 شود:محاسبه می gram-1( در 6استفاده از رابطه )

(6 ) 𝑓(𝑟) =
𝑁𝑟

𝑁
         𝑟 = 1.2. … .21 

 

آن   در  و    r  اسیدآمینه  تعداد    𝑁𝑟که  مشخص  طول    Nرا 

بردار  مقطع را مشخص می بعدی    21کند. در نتیجه، یک 

می دست  به  بخش  هر  نسبی    gram-2آید.  برای  فرکانس 

دنباله محاسبه میهمه دی را در  احتمالی  کند.  پپتیدهای 

 شود: ( بیان می7بردار ویژگی صورت رابطه )

(7) 𝑓(𝑟. 𝑠) =
𝑁𝑟𝑠

𝑁 − 1
       𝑟. 𝑠 = 1.2. … .21 

 

طول مقطع    rs  ،Nتعداد دی پپتید    𝑁𝑟𝑠در این رابطه،  

دی  N-1و   کل  رمزگذاریتعداد  بخش  در  را  شده  پپتیدها 

 دهد. نشان می

 

روش  -3-2 از  استفاده  با  ویژگی  استخراج 
AAC 

است که  بیستبردار    [ 28]  اسیدآمینه  ترکیب    بعدی 

هر   )یعنی   اسیدآمینه    20فرکانس  طبیعی 

"ACDEFGHIKLMNPQRSTVWY") به صورت را 

 کند: ( محاسبه می8رابطه )

(8) 𝑓𝑡 = 
𝑁(𝑡)

𝑁
       𝑡 ∈ {𝐴. 𝐶. 𝐷. … . 𝑌} 

 

روش    -4-2 از  استفاده  با  ویژگی  استخراج 
TFCRF 

مقاله   این  ویژگی  منظوربهدر  از استخراج  موثر  های 

پروتئین این  استشدهارائه    TFCRF1روش    توالی  در   .

اینجا تعداد تکرار  دهی به ویژگیروش برای وزن  ها که در 

پروت توالی  در  اسیدآمینه  هر  به  دو   استین  ئمربوط  از 

)  عامل،  عامل  مثبت  و  positiveRFارتباط  ارتباط    عامل ( 

( مرجع  negativeRFمنفی  اساس  بر  روی    [29](  بر  که 

استفاده   پیشنهاد شد،  )استشدهمتون  مراحل 1. شکل   ،)

روش   بر  مبتنی  وزن  می  TFCRFاستخراج  نشان  دهد.  را 

در یک  را  ها  اسیدآمینه نسبت تعداد    positiveRF  عامل در  

( پروتئین  ) (jcتوالی  مشترک  ویژگی  یک  شامل   (ktکه 

های توالی پروتئین نشان  اسیدآمینه  به کل تعداد    ،هستند

   :شود( محاسبه می9دهد که توسط رابطه )می

(9) 𝑃𝑜𝑠𝑜𝑡𝑖𝑣𝑒𝑅𝐹(𝑡𝑘. 𝑐𝑖) =
|𝐷(𝑡𝑘.𝑐𝑗)|

|𝐷(𝑐𝑗)|
                       

 
 

1 Term Frequency and Category Relevancy Factor 

این  علاوه تعداد negativeRF  عامل بر  نسبت مجموع   ،

که  (jc(جز  هکه در سایر توالی پروتئین برا  هایی  اسیدآمینه 

( مشترک  ویژگی  تعداد    ،هستند (ktحاوی  کل  به 

نشان   (jcهای توالی پروتئین به غیر از پروتئین )اسیدآمینه 

 :شود( محاسبه می10دهد. که توسط رابطه )می

 
 

روابط   تعداد   j|D(c(|  بالادر  با  از اسیدآمینهبرابر  هایی 

تعداد    j,ck|D(t(|و    jcپروتئین   با  از  اسیدآمینهبرابر  هایی 

( پروتئین   (Dمجموعه  ویژگی مشترک    mcو  دارای    ktکه 

  ، شده( نشان داده  1طورکه در شکل )، است. همانهستند

، دو ماتریس با ابعاد تعداد دسته در  عامل خروجی این دو  

. در ادامه برای بررسی ارزش هر است (m×Rویژگی )تعداد  

ارزش   مقدار  ورودی،  با  متناظر  دسته  در    عامل ویژگی 

( تعریف  11به صورت رابطه ) (crfValueارتباط هر طبقه )

 شود: می

وزنروش  تربیش دسته های  بر  مبتنی  ویژگی  دهی 

روش  به بازیابی    IDFمانند  کاربردهای  برای  ابتدا  در 

اند و در  بندی مستندات به کار گرفته شدهاطلاعات و طبقه

طبقه نشدهکاربرد  استفاده  پروتئین  توالی  به  بندی  اند. 

ها باید  همین دلیل برخی از مسائلی که در این حوزه به آن

گرفته   نادیده  شود  روشاستشدهتوجه  بر  .  مبتنی  های 

IDF    خاص ویژگی  یک  دارای  که  توالی  تعداد  چه  هر 

متمایزکردن  در  ویژگی  آن  قدرت  باشد  بیشتر  هستند 

تر بوده و درنتیجه وزن کمتری به  ها از یکدیگر پایینتوالی

می داده  اختصاص  ویژگی  در  آن  فرض  این  چه  اگر  شود. 

بندی نیازمند  اما در حوزه طبقه   ،استحوزه بازیابی صحیح  

معیار   است.  اصلاحاتی  در  معرفی  crfValueاعمال  شده 

TFCRF  زیرا در آن    ؛دهد ارائه می   بالاله  أ راه حلی برای مس

تعداد   با  مستقیم  رابطه  توالی  هر  در  ویژگی  هر  وزن 

رابطه توالی و  بوده  توالی  آن  طبقه  از  که  دارد  هایی 

هایی دارد که از طبقه غیر از طبقه معکوسی با تعداد توالی

توالی هستند. مشاهده می تآن  روش  این  در  ثیر  أ شود که 

میطبقه  ظاهر  آنها  در  ویژگی  هر  که  نظر  ای  در  نیز  شود 

از    crfValue  عاملاست    گفتنی.  استشدهگرفته   مستقل 

به همین دلیل   ،استهای موجود در هر طبقه  تعداد توالی

طبقه توالیکارایی  کننده  توجهی  بندی  قابل  حد  تا  را  ها 

 دهد. افزایش می

(11) 𝑐𝑟𝑓𝑉𝑎𝑙𝑢𝑒(𝑡𝑘. 𝑐𝑗) =
𝑃𝑜𝑠𝑜𝑡𝑖𝑣𝑒𝑅𝐹(𝑡𝑘. 𝑐𝑗)

𝑁𝑒𝑔𝑎𝑡𝑖𝑣𝑒𝑅𝐹(𝑡𝑘. 𝑐𝑗)
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 TFCRFمراحل روش استخراج ویژگی با استفاده از روش   ( 1 -شکل)

(Figure- 1) The steps of the feature extraction method using the TFCRF method 
 

 
 

  [30]  مراحل الگوریتم جنگل چرخش (2  -شکل)
(Figure - 2) Steps of rotation forest algorithm 
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 داده استفاده شده  جزئیات مربوط به مجموعه (1 -جدول)
(Table-1) Details of the dataset used 

 

برای روشی  چرخش،  جنگل  مجموعه  در  های  تولید 

پیشنهاد  بندیطبقه  ویژگی  استخراج  اساس  بر  کننده 

دادهاستشده ایجاد  برای  یک  .  برای  آموزشی  های 

کنندهطبقه  بهبندی  ویژگی  مجموعه  به  پایه،  تصادفی  طور 

تقسیم میKهای  مجموعهزیر  تحلیل  تایی  و  تجزیه  و  شود 

اصلی  می  1مؤلفه  اعمال  مجموعه  زیر  هر  تمام  برای  شود. 

اصلی   در    منظوربهاجزای  تغییرپذیری  اطلاعات  حفظ 

میداده حفظ  چرخش ها،  بنابراین،  محور  شوند.   Kهای 

 کنندهبندیهای جدید برای یک طبقه برای تشکیل ویژگی

اتفاق می تشویق همپایه  چرخشی  رویکرد  ایده  زمان افتد. 

می سبب  را  ترکیب  در  فردی  تنوع  و  از  دقت  تنوع  شود. 

پایه ارتقا   کنندهبندیطریق استخراج ویژگی برای هر طبقه 

شدندمی انتخاب  اینجا  در  تصمیم  درختان  به   Tیابد.  زیرا 

حفظ   با  دقت  هستند.  حساس  ویژگی  محورهای  چرخش 

مؤلفه کل  تمام  از  استفاده  همچنین  و  اصلی  های 

طبقهدادهمجموعه  هر  آموزش  برای  پایه  کنندهبندیها 

 شود.  جستجو می

ترکیبی   روش  یک  چرخش   دارای   استجنگل  که 

 n,…, x2,x  1x=[x[. فرض شود،  استقابلیت تعمیم خوبی  

  Nمجموعه آموزش با    Xویژگی باشد و    nمجموعه داده با  

و برچسب     Y=[y1, y2, …, yn]نمونه  یا  خروجی  بردار 

و  داده ویژگی  Fها  ترکیب  مجموعه  اندازه  باشد.  یک   Lها 

جنگل   دیگر  ابرپارامتر  است.  چرخش  جنگل  پارامتر  ابر 

ویژگی  است  Kچرخش   زیرمجموعه  تعداد  است که  ها 

در ترکیب    iDبند  )اندازه هر زیر مجموعه(. هر طبقه   [30]

شود. برای هر  یافته ساخته میداده انتقالبر اساس مجموعه

𝑅𝑖داده یک ماتریس چرخش  مجموعه
𝑎  شود. ابتدا  ایجاد می

ویژگی به  مجموعه  می  kها  تقسیم  برای  زیرمجموعه  شود. 

 Xداده  از مجموعه  i,jXهای  ، دادهijFهر زیرمجموعه ویژگی  

شوند.  را شامل می ijFهای دهند که تنها ویژگیرا شکل می

برای   چرخش  جنگل  نمونهدسته در  از  بندی،  هایی 

دسته  از  مناسب  حذفزیرمجموعه  یک  ،  ها  سپس 

نمونه خودراه  روی  بر  می  i,jXهای  انداز  و اعمال  شود 

𝑋𝑖𝑗داده  مجموعه 
میهب ′ )دست  شکل  در  جنگل 2آید.   )

داده   نشان  جزئیات  با  م  .استشدهچرخش  های  لفهؤآنالیز 

 

1 Principal Component Analysis (PCA) 

روی   بر  Xijاصلی 
می  ′ چرخش  اعمال  ماتریس  تا    ijCشود 

دست آید. هر مولفه اصلی در ستون این ماتریس است.  هب

 M i,j M ≥و  i,jFاندازه   M. است  i,jM×Mاندازه این ماتریس  

از    است،  Mاندازه  به  i,jMاست که معمولا    ویژگی    Mزیرا 

مؤم  Mتوان  می از  بعضی  اگر  کمتر  )یا  صفر  لفهؤلفه  ها 

ب ماتریس  هباشد(  آورد.  در به  ijCدست  قطری  صورت 

بهقرار می  iRماتریس چرخش   و  )گیرد  رابطه  ( 14صورت 

 شود. نشان داده می

(14) 𝑅𝑖 = [

𝐶𝑖.1

[0]
[0]
𝐶𝑖.2

⋯
[0]

[0]
⋮ ⋱ ⋮

[0] [0] ⋯ 𝐶𝑖.𝑘

] 

برای چرخش مستقیم مجموعه  نمی  iRماتریس   تواند 

ویژگیهب  Xداده   زیرا  رود  نظر کار  مورد  مرتبه  در  ها 

صورت  ویژگی این مرتبه به  Mگروه با    Kباشند. برای  نمی

 ( است: 15رابطه )

(15) 𝐹𝑖.1.1. 𝐹𝑖.1.2. ⋯ . 𝐹𝑖.1.𝑀. 𝐹𝑖.2.1. 𝐹𝑖.2.2. 
⋯ .𝐹𝑖.2.𝑀. ⋯ . 𝐹𝑖.1.𝑘 . ⋯ . 𝐹𝑖.𝑘.𝑀 

 

ماتریس   شود  نگاشت    iPفرض  ماتریس    n*nیک 

باشد. در هر سطر و ستون فقط یک عدد یک وجود دارد و  

م بلفهؤمابقی  برای  است.  صفر  چنین دستهها  آوردن 

هر  مرتبه  برای  𝐹𝑖.1.𝑘(𝑗ای  = 1.  ⋯ . 𝐾. 𝑘 =

1. ⋯ . 𝑀. 𝐹𝑖 .1.𝑘 ∈ {1. ⋯ . 𝑛})   ( وجود  16رابطه   )

 دارد:

(16) 𝑃𝑖[𝐹𝑖.𝑗.𝑘(𝑗 − 1)𝐾 + 𝑘 + 1] = 1 

 

های دوباره  ای با ویژگیدادهشامل مجموعه  iXPسپس  

شود  استشدهمرتب   فرض  اگر   .𝑅𝑖
𝑎 = 𝑃𝑖𝑅𝑖    یک

طبقه باشد.  مرتب شده  دوباره  با    iDبند  ماتریس چرخش 

X𝑅𝑖مجموعه  
𝑎    وY    داده فاز  استشدهآموزش  در   .

،  این نمونه با ماتریش  xبینی نمونه  بینی، برای پیشپیش

𝑅𝑖
𝑎    برای هر طبقه متناظر چرخش می در    iDبند  یابد و 

پیش طبقهترکیب  𝑅𝑖بند  بینی 
𝑎

iD  پیش بود.  بینی  خواهد 

میانگین اساس  بر  طبقه نهایی  بین  ترکیب  گیری  در  بندها 

 خواهد بود.

PI  NRTI             NNRTI 

SQV RTV NFV LPV IDV APV  DDI D4T AZT ABC 3TC  NVP EFV DLV  

 مثبت  455 447 415  195 179 322 336 306  424 384 223 303 349 457

 منفی  263 274 318  429 440 299 285 317  278 374 278 472 379 304
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 ارزیابی نتایج-3

سازی روش پیشنهادی و در این قسمت، جزئیات پیاده

بیان   آزمایشات  نتایج  منظور، میتحلیل  این  برای  شود. 

رایانهزبان و  پایتون  نویسی  کارت  برنامه  مشخصات،  با  ای 

حافظه  GTX 1080گرافیک    ،8G  پردازنده  ،Core i7 

4790k-4GHz  .استفاده شده است 

 

 داده مجموعه-3-1
شناخته   HIV-1ویروس   آن،  زیاد  جهش  نرخ  دلیل  به 

در  می سریع  تکامل  برای  فرصتی  ویروس  به  که  شود 

می دارویی  پیشمقاومت  بنابراین  مقاومت  دهد.  بینی 

ضروری  و  مهم  بسیار  بیمار  شخص  درمان  برای  دارویی 

 است.  

توالی پروتئاز  بنابراین  پروتئینی  رونوشت    HIV-1های  و 

های هفت  با داده  Bهای زیرگروه  از سویه (RTمعکوس  ) 

 در نظر گرفته می شود.   PIگروه 

)RTV: Ritonavir , IDV: Indinavir , SQV: 

Saquinavir , NFV: Nelfinavir, APV: Amprenavir, 

ATV: Atazanavir, LPV: Lopinavir)  
 شامل:  NNRTIsو سه  

)NVP: Nevirapine, EFV: Efavirenz, DLV: 

Delavirdine)  

 شامل:   NRTIsپنج 
(3TC: Lamivudine, ABC: Abacavir,  AZT: 

Zidovudine, D4T: Stavudine, DDI: Didanosine)  

نسبت   دارویی    IC50با  مقاومت  داده  پایگاه    HIVاز 

مجموعه جمع  به  مربوط  اطلاعات  است.  شده  داده  آوری 

( نشان داده شده است.  لازم به  1استفاده شده در جدول )

توالی است،  دادهذکر  از مجموعه  را  که    ATVمانند    هایی 

نبود حذف   در دسترس  آنها  برای  مقاومتی  اطلاعات  هیچ 

بودند    IC50ها فاقد اطلاعات  شد زیرا تعداد زیادی از توالی

[31]. 
 

 معیارهای ارزیابی -3-2

اعتبارسنجی   روش  از  پیشنهادی،  روش  ارزیابی  برای 

پارامترهای مدل براساس  برای تعیین   101متقابل با مقدار  

داده از  مجموعه  و  است  شده  استفاده  آموزشی  های 

استفاده   مدل  عملکرد  ارزیابی  برای  مستقل  داده  مجموعه 

(،  Snشود. جهت ارزیابی روش پیشنهادی از حساسیت )می

( )Spویژگی  دقت   ،)Pre( صحت   ،)ACC)   ضریب و 

.  [4]استفاده شده است    Matthew’s   (MCC)همبستگی  

 شوند: ( تعریف  می19-17ها به صورت روابط )این شاخص
 

1 10-fold cross-validation 

(17) Sensitivity =
𝑇𝑃

𝑇𝑃 + 𝐹𝑁 
 

(18) Specificity =
𝑇𝑁

𝑇𝑁 + 𝐹𝑃
 

(19) 𝐴𝐶𝐶 =
𝑇𝑃 + 𝑇𝑁

𝑇𝑃 + 𝑇𝑁 + 𝐹𝑃 + 𝐹𝑁
 

باشد، یعنی تعداد  درستی مثبت می  TPدر این روابط  

طبقه برچسب  توسط  درستی  به  که  مثبتی  بندی  های 

پیش مثبت  است،  کننده  شده  منفی    TNبینی  درستی 

برچسبمی تعداد  یعنی  توسط باشد،  که  منفی  های 

پیشطبقه  منفی  درستی  به  کننده  است،  بندی  بینی شده 

FP  برچسب تعداد  مثبت،  توسط  نادرست  که  منفی  های 

به اشتباه مثبت پیشطبقه  بینی شده است و  بندی کننده 

FN   می منفی  نادرست  دهنده  تعداد  نشان  یعنی  باشد، 

طبقه برچسب  توسط  که  مثبت  اشتباه  بندیهای  به  کننده 

 کند. بینی شده است اشاره میمنفی پیش

 

 هانتایج حاصل از انواع ویژگی -3-3

پیش  منظور  به  شده  بیان  که  توالی  همانطور  بینی 

توالیپروتئین این  از  ویژگیها،  استخراج  ها  مختلف  های 

استخراج می هدف  مقاله  این  در  اینکه  به  توجه  با  شود. 

باشد. در این بخش  ها میهای موثر از توالی پروتئین ویژگی

گرفته ویژگی قرار  تحلیل  و  تجزیه  مورد  استخراجی  های 

روی  شده بر  ویژگی  استخراج  روش  پنج  مقاله  این  در  اند. 

پروتئینتوالی ارزیابی  های  منظور  به  شد.  اعمال  ها 

جنگل  ویژگی مدل  روش،  هر  توسط  استخراجی  های 

ویژگی از  یک  هر  از  استفاده  با  ،   PSSMهای  چرخش 

PsePSSM  ،K-gram   ،AAC    وTFCRF    اساس بر 

 شود.آموزش داده می  k=10اعتبارسنجی متقابل با مقدار  

منفی یا  مثبت  تتشخیص  )أ بودن  جدول  در  نشان 2ثیر   )

 است.  داده شده
 

 های مختلف  با ویژگی RFنتایج روش  (2 -جدول)

(Table -2) The results of the RF method  
with different features  

 AAC PsePSSM PSSM K-
gram 

TFCRF 

Accuracy 77.73 93.86 92.9 82.61 97.23 
Sensitivity 77.27 92.11 91.67 81.49 96.17 

Specificity 80.04 96.32 94.49 84.12 98.92 

AUC 0.912 0.9645 0.9621 0.9023 0.9911 

 

 ،استطورکه از نتایج حاصل از این آزمایش مشخص  همان
استخراجویژگی توسط  های  قدرت    TFCRFشده  دارای 

داده  متمایز کنندگی بیشتری هستند و در تمامی مجموعه
  PSSMهای  براین روش علاوه  ودارای نرخ تشخیص بهتری  

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
js

dp
.2

1.
1.

15
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 js
dp

.r
ci

sp
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

04
 ]

 

                             8 / 12

file:///D:/Nashriyeh/Nashriyeh_No_59/02_Ghanbari/02_Ghanbari_No_59_1403_05_05.docx%23_ENREF_31
file:///D:/Nashriyeh/Nashriyeh_No_59/02_Ghanbari/02_Ghanbari_No_59_1403_05_05.docx%23_ENREF_4
http://dx.doi.org/10.61186/jsdp.21.1.15
https://jsdp.rcisp.ac.ir/article-1-1387-en.html


 

 
 59پیاپی  1شمارة  1403سال 

23 

رک
و ت

ج 
را

تخ
س

ا
ی

یو ب
ژگ

ی
ی

ها
 

وال
ز ت

د ا
آم

ار
ک

 ی
وتئ

پر
ی

 ن
به

ور
ظ

من
 

ته
س

د
ی

د
بن

 
وتئ

پر
ی

 ن
ش 

رخ
 چ

ل
نگ

 ج
س

سا
ر ا

ب
 

قبولی    PsePSSMو    قابل  عملکرد  دارای  هر  هستندنیز   .
دهد که ها را نشان میها، الگویی از دادهیک از این ویژگی

ثیر مثبت و منفی أ خوبی تبندی بهشود مدل طبقهباعث می
 دارو بر روی پروتئین را شناسایی کند. 

ویژگی بین  مقایسه  استخراج جهت  با  های  شده 
روش  از  نمودار  استفاده  مختلف  )  ROCهای  شکل  (  3در 

طورکه مشاهده  . هماناستشدهبرای پنج نوع ویژگی رسم  
ها بهتر عمل کرده  از سایر ویژگی  TFCRFشود ویژگی  می

روش   دارد.  بالاتری  نمودار  زیر  مساحت  و   K-gramاست 
تری بوده است.  ها دارای عملکرد پاییننسبت به سایر روش

( شکل  نتایج  اساس  )3بر  جدول  و  می2(  نتیجه  (  توان 
های مختلف باعث بهبود عملکرد  گرفت که ترکیب ویژگی

طبقه و  مدل  داروها  بین  تعاملات  شناسایی  جهت  بندی 
 شود. ها میپروتئین

معیار    منظوربه پیشنهادی،  روش  بهتر    AUCارزیابی 

ویژگیدسته  از  استفاده  با  مختلف    TFCRFهای  بندهای 

توالی )برای  جدول  در  مختلف  داده  3های  نشان   )

(  2. نتایج حاصل از این جدول با جدول شماره )استشده

( شماره  جدول  در  که  دارد  را  تفاوت  نتایج  2این   )

توالیدسته  همه  در  منفی  و  مثبت  بررسی  بندی  ها 

دادهاستشده تعداد  حالت  این  در  زیاد  .  دسته  دو  در  ها 

بندی از نظر ( برای هر گروه دسته3است. ولی در جدول )

ها  . در این حالت تعداد دادهاستشدهمثبت و منفی انجام  

بنابراین در این    ؛یابد نسبت به حالت قبل خیلی کاهش می

نمی بهحالت  )جدول  توان  قبل  حالت  مثل  (  2خوبی 

 های دو دسته را شناسایی کرد.  الگوهای بین داده

 

 TFCRF بندهای مختلف برای ویژگیطبقه AUCمقایسه  (3 -جدول)

(Table -3) AUC comparison of different classifications for TFCRF feature 
 

 

 های مستقل نتایج روش پیشنهادی بر روی داده آزمون و داده( 4 -)جدول

(Table -4) The results of the proposed method on test data and independent data  
 

 

 شده در مقالات معتبرمقایسه معیارهای کارایی روش پیشنهادی و نتایج گزارش( 5 -)جدول
(Table -5) Comparison of the performance criteria of the proposed method and the results reported in the authoritative papers 

 

دسته طهمان است  مشخص  نتایج  از  جنگل    بندورکه 

سایر دسته به  نسبت  بهتری چرخش  عملکرد  دارای  بندها 

متمایزکنندگی  علاوه  است؛ قدرت  به  توجه  با  براین 

دسته   TFCRFهای  ویژگی سایر  دارای عملکرد  نیز  بندها 

  MLPبند  . با توجه به اینکه دسته استعملکرد قابل قبولی  

ها دارد و با  تعداد پارامترهای بیشتری نسبت به سایر روش 

نمونه کم  تعداد  به  این  توجه  یادگیری  دسته،  دو  در  ها 

بنابراین نرخ تشخیص   ؛شودپارامترها به درستی انجام نمی

 ها دارد.کمتری نسبت به سایر روش

ارزیابی بهتر و بررسی واریانس خطای روش    منظوربه

دسته  برای  خطا  نمودار  بر  پیشنهادی،  مختلف  بندهای 

ویژگی )اساس  شکل  در  مختلف  داده  4های  نشان   )

PI  NRTI             NNRTI 

SQV RTV NFV LPV IDV APV  DDI D4T AZT ABC 3TC  NVP EFV DLV  

0.95 0.97 0.96 0.96 0.97 0.96  0.88 0.93 0.94 0.95 0.97  0.94 0.95 0.97 SVM 

0.92 0.94 0.91 0.92 0.91 0.89  0.83 0.88 0.91 0.92 0.96  0.95 0.95 0.91 MLP 

0.93 0.96 0.95 0.95 0.95 0.91  0.85 0.89 0.93 0.93 0.96  0.96 0.96 0.90 DT 

0.99 1 0.99 0.99 0.99 0.98  0.92 0.98 0.99 0.99 0.99  0.99 0.99 0.98 RF 

PI  NRTI             NNRTI 

SQV RTV NFV LPV IDV APV  DDI D4T AZT ABC 3TC  NVP EFV DLV  

0.99 1 0.99 0.99 0.99 0.98  0.92 0.98 0.99 0.99 0.99  0.99 0.99 0.98 Test data 

0.98 0.98 0.98 0.97 0.97 0.96  0.91 0.96 096 0.96 0.98  0.96 0.97 0.96 Independent 
data 

PI  NRTI             NNRTI 
SQV RTV NFV LPV IDV APV  DDI D4T AZT ABC 3TC  NVP EFV DLV  
84 89 82 81 79 84  75 78 84 84 90  91 87 84 Rhee et al. [31] 

89 95 91 92 93 88  79 84 87 88 87  87 88 87 Heider et al.[32] 

89 93 87 91 86 89  - - - - -  - - - Hou et al. [33] 

90 97 96 98 97 91  85 87 94 95 97  96 94 92 Löchel et al. [34] 

92 98 96 99 99 94  89 90 96 97 98  96 96 93 Proposed Method 
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هماناستشده اساس .  بر  است  مشخص  نتایج  از  طورکه 

استخراج ویژگی دستههای  جنگلشده،  دارای  بند  چرخش 

و نرخ خطای    استها  عملکرد بهتری نسبت به سایر روش

سایر  به  نسبت  این  دسته  کمتری  به  امر  این  دارد.  بندها 

ویژگی که  است  خاصیت  دلیل  دارای  استخراجی  های 

 متمایزکننده خوبی هستند. 

 
های ویژگیبرای مقایسه بین  ROCنمودار   (3 -شکل)

 مختلف استخراج شده از توالی 

)Figure- 3( ROC diagram for the comparison between 

different features extracted from the sequence 

 
نمودار خطا در طبقه بندهای مختلف بر روی  (4 -شکل)

 های متفاوت استخراج شدهویژگی

)Figure- 4( Error diagram in different categories on 

different extracted features 
 

اینبراین طبقهعلاوه که بند جنگل چرخش با توجه به 

مناسبویژگی درختها  ساخت  برای  را  انتخاب  تر  ها 

شود که قابلیت تعمیم خوبی داشته باشد. کند باعث میمی

دستهبراینعلاوه سایر  عملکرد  از  ،  استفاده  با  بندها 

استخراجی  ویژگی ویژگی  TFCRFهای  سایر  به  ها  نسبت 

ویژگی سایر  به  نسبت  خطا  نرخ  همچنین  و  است  ها  بهتر 

بر این به بررسی صحت روش پیشنهادی، علاوه؛  کمتر است

های  حاصل از ارزیابی روش پیشنهادی، بر روی دادهنتایج  

ارزیابی   آزمون مستقل  و  از . هماناستشدهآزمون  طورکه 

( جدول  داده4نتایج  روی  بر  نتایج  است  مشخص  های  ( 

آزمون و آزمون مستقل خیلی با یکدیگر تفاوت ندارند. این  

می دادهنشان  روی  بر  مدل  که  مشاهدهدهد  نشده  های 

 دارای کارایی مناسبی می باشد. 

 ها مقایسه با سایر روش -3-4
سایر    منظوربه با  پیشنهادی  روش  بهتر،  ارزیابی 

سالروش در  که  موجود  کاربرد  های  این  در  اخیر   های 

  گفتنی .  استشدهمورد مقایسه قرار گرفته  ، انداستفاده شده

ارزیابی قرار است نتایج بر روی مجموعه داده یکسان مورد 

)گرفته   جدول  در  آزمایش  این  از  حاصل  نتایج  (  5است. 

شده داده  روشنشان  ویژگیاند.  مقایسه  مورد  های  های 

دسته از  و  استخراج  پرتئین  توالی  از  بندهای  مختلفی 

کرده استفاده  همان مختلف  استاند.  مشخص   ، طورکه 

روش سایر  از  بهتر  پیشنهادی  روش  نرخ صحت  ها  مقادیر 

در  است روش  بیشتر.  سایر  از  پیشنهادی  روش  ها  موارد 

این  به  توجه  با  پیشنهادی  روش  دارد.  بهتری  که  عملکرد 

مویژگی و  متمایز  و  ؤهای  شناسایی  را  دسته  هر  در  ثر 

می ساخت  استخراج  برای  چرخش  جنگل  روش  و  کند 

ویژگیدرخت  مناسبها،  میها  انتخاب  را  سبب  تر  کند 

روش سایر  با  نسبت  پیشنهادی  روش  عملکرد  ها  بهبود 

 شود. می

 

 گیری نتیجه-4
مقاله   این  روشی  پیش  منظوربهدر  پروتئین  توالی  بینی 

ارائه   ماشین  یادگیری  بر  روش استشدهمبتنی  این  در   .

ویژگی توالی،  این  از  استخراجابتدا  مختلف  با   ،های  سپس 

روش  از  دستهاستفاده  پیشهای  عمل  انجام  بندی  بینی 

های استخراجی که هر چقدر ویژگیشود. با توجه به اینمی

مرحله   باشدمناسب  نخستدر  روش  ،تر  های  عملکرد 

میدسته  بهبود  بر  بندی  مبتنی  روشی  مقاله  این  در  یابد. 

TFCRF    ویژگی  استشدهارائه بتوان  دارای تا  که  هایی 

پروتئین  توالی  از  هستند  خوبی  متمایزکنندگی  قدرت 

دسته  مرحله  در  شود.  چرخش  استخراج  جنگل  نیز  بندی 

دسته   استشده ارائه   عمل  انجام و  آن  اساس  بر  بندی 

پیادهمی از  حاصل  نتایج  میشود.  نشان  روش  سازی  دهد 

 . استپیشنهادی دارای نرخ تشخیص قابل قبولی 
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پیرگزی  مدرک  جمشید  دارای   ،

گرایش  کامپیوتر  مهندسی  دکترای 

. استهوش مصنوعی از دانشگاه زنجان  

دانشگاه   استادیار  حاضر  حال  در  وی 

و  کامپیوتر  مهندسی  گروه  در  مازندران  فناوری  و  علم 

ماشین   بینایی  و  یادگیری  تحقیقاتی  آزمایشگاه  سرپرست 

بزرگ،    است. زبانی  های  مدل  ایشان  پژوهشی  علایق 

ای های عصبی عمیق، یادگیری ماشین، پردازش دادهشبکه 

  است.زیستی و بیوانفورماتیک 

 نشانی رایانامه ایشان عبارت است از:   
  j.pirgazi@mazust.ac.ir 

 
سرخی قنبری  مدرک علی   ،

را در رشته مهندسی   کارشناسی خود 

سال   در  افزار  نرم  گرایش  کامپیوتر 

ایران   1389 از دانشگاه علم و صنعت 

دکترای   و  ارشد  کارشناسی  مدرک  و 

مصنوعی خود را در رشته مهندسی کامپیوتر گرایش هوش  

سالبه در  صنعتی    1397و    1391های  ترتیب  دانشگاه  از 

استادیار   حاضر  حال  در  وی  است.  کرده  دریافت  شاهرود 

مهندسی   گروه  در  مازندران  فناوری  و  علم  دانشگاه 

هوش   از:  عبارتند  ایشان  پژوهش  زمینه  است.  کامپیوتر 

عمیق،   عصبی  های  شبکه  تصویر،  پردازش  مصنوعی، 

 بیوانفورماتیک.

 نشانی رایانامه ایشان عبارت است از:
    ali.ghanbari@mazust.ac.ir 

 
مبارکه، ایرانپور  مدرک   مجید 

کارشناسی خود را در رشته مهندسی  

سال   در  افزار  نرم  گرایش  کامپیوتر 

واحد    1383 اسلامی  آزاد  دانشگاه  از 

کارشناسی   مدرک  و  اصفهان  مبارکه 

ارشد و دکترای خود را در رشته مهندسی کامپیوتر گرایش  

به مصنوعی  سالهوش  در  از    1395و    1387های  ترتیب 

شاهرود   صنعتی  دانشگاه  و  ایران  صنعت  و  علم  دانشگاه 

دانشکده   استادیار  حاضر  حال  در  وی  است.  کرده  دریافت 

نور   پیام  دانشگاه  اطلاعات  فناوری  و  کامپیوتر  مهندسی 

و   تصویر  پردازش  از:  عبارتند  ایشان  پژوهش  زمینه  است. 

متن،  پردازش  تصویری،  اسناد  پردازش  ماشین،  بینایی 

 های عصبی عمیق، بیوانفورماتیک. شبکه 

 نشانی رایانامه ایشان عبارت است از: 

Iranpour@pnu.ac.ir 
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