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لبروتينالتنبؤ بقابلية وصول المحّل ل
-
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:الاستنتاجات

نظمةالأاستخدامفعاّليةإلىالدراسةنتائجتشير•

لحلANFISللتكيفالقابلةالعائمةالعصبونيةّ

وهيلاأالحيويةّالمعلوماتيةّفيالمشاكلأهمّ ِّإحدى

لالوصولبقابليةّالتنبُّؤ .للمُحّ 

المعتمدوالمقترحللنظامالمسجلةالتنبُّؤدقةوصلت•

الأداءتبيننتيجةوهي%71إلىالتقنيةهذهعلى

الوصولةبقابليالتنبُّؤنظمباقيمعبالمقارنةالجيد

ل .حاليا ِّالموجودةللمُحّ 

علىالخرجعلىللحصولالمستخدمةالطريقةتأثير•

هاأجريناالتيالمقارنةنتيجةأظهرتفقد.النظامدقة

طريقةتغيرلدى%3بمقدارالدقةفيكبيرا ِّتحسنا ِّ

ؤ ِّتنبُِّّلدقةتوصلناوبالتالي،الخرجعلىالحصول

.%74تساوي

يفالعمللنايتيحوأنجزناهالبحثهذافيبهقمناما

الوصولبقابليةّالتنبُّؤعمليةتطويرعلىالمستقبل

ل منالنظامتطويرطريقعندقتهاوزيادةللمُحِّّ

:ناحيتين

بيولوجيةٍ معلوماتٍ استخدامعلىالعملهيالأولى•

،وتينبرسلسلةفيالأمينيةّالحموضلترميزإضافيةٍ 

ٍكلٍِّّعنالمعلوماتمنها كانتسواءٍ أمينيّ ٍحمض 

أو،....الفيزيوكيمائيةالخصائصمنغيرهاأوالقطبية

طريقةأيٍِّّأو،Profilesالبروتينتشكيلاتباستخدام

.أخرىترميزٍ 

لتقنيةاتطويرعلىبالعملفستكونالثانيةالناحيةأما•

نياتتقمنأخرىتقنيةاعتمادأو،للتنبُّؤالمستخدمة

ىإلوالوصول،الوظيفيةهذهلتحقيقالصنعيالذكاء

.أعلىتنبُّؤدقة
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:الملخص
منANFISـالالعائمةالعصبونيةّالأنظمةاستخُدمت

منمالرغوعلى،والطبيةالحيويةّالبياناتتصنيفأجل

منديدللعومنافستهاجيدة ٍلنتائجوتحقيقها،بساطتها

تخدمتسلمأنَّهاإلاالحيويةّالمجالاتفيالأخرىالطرق

لالوصولبقابليةّالتنبُّؤأجلمن وبالتالي،لقبمنللمُحِّّ

ةبقابليٍّللتنبُّؤANFISالـباستخدامالعملهذافيقمنا

لالوصول قيممستخدمين(مغمورة،معرضة)للمُحِّّ

ههذحققت،الأمينيةّللحموضكترميزالهيدروفوبية

.الأخرىالطرقمعمقارنة ٍجيدة ٍنتائجالطريقة

:المقدمة

عددفيأساسيا ٍدورا ٍيلعببروتين_البروتينتفاعلإن

فهمويعتبر.[1]الحيويةالخلايافيالعملياتمنكبير

الحديثعندأساسيأمرالبروتين_البروتينتفاعلآلية

ٍأوخليويةٍ بوظيفةٍ مرتبطة ٍمامشكلةٍ عن عينممرض 

ؤالتنبعلىأولا ٍتركزالأحيائيةالمعلوماتيةإن.[2]

ولالوصقابليةوبدونمعللبروتينالثانويةبالبنية

ل يةللبنالبعدأحاديمسقطيشكلالذيالأمرللمُحِّّ

ةبقابليٍّالناجحالتنبؤ،[3]للبروتينالابعادثلاثيةالمعقدة

لالوصول ةبنيبينالعلاقةفهمعلىيساعدللمُحِّّ

،[4]البروتينهذابهايقومالتيوالتفاعلاتالبروتين

البنيةلتنظيماترؤيةعلىالحصولعلىيساعدكما

.[5]الأبعادالثلاثية

لالوصولقابليةّحولالدراساتبينّت أنٍّللمُحِّّ

انطواءفياساسيا ٍدورا ٍتلعبالمدفونةالثمالات

عديساالسطحيةبالثمالاتالتنبؤبينما،[6]البروتين

عاّلةالفالمواقعتتوضعحيث،البروتينوظيفةفهمعلى

.[7]السطحعلىعادة ٍالبروتينفي

:المرجعيةالدراسات
لولالوصبقابليةّالتنبؤأجلمنالتقنياتمنالعديداقترُحت للمُحِّّ

(ASA)[8]اةمُعطأمينيةّحموضلسلسلةبالنسبةللثمالات.

الشبكات[9]الاحصائيةالطرقتتضمنالتقنياتهذه

الشبكةتسَتخدم.[10]المعلوماتيةوالنظرياتالعصبونية

ليةبيئتهاضمنالثمالاتالعصبونية التنبؤلأجمنكدخلالمُحِّّ

لالوصولبقابليةّ رغيرابطإيجادطريقعنوذلكللمُحِّّ

المعلوماتيةالنظرياتتستعملبينما،[11]عشوائيخطي

ضمنالأمينيةّالحموضتسلسلعنالمشتركةالمعلومات

لالوصولوقابليةّالسلسلة السلسلةيفأمينيحمضلكلللمُحِّّ

ومؤخرا ٍ.[10]الجوارضمنوذلك،الثمالاتمنزوجأو

رت علىمدةالمعتمنهاعاليةتنبؤبدقةالدراساتمنالعديدٍُنشُِّ

ةالأمينيٍّالحموضلثمالةالمحسوبةالاحتماليةبروفايلات

دةالمعتمالعصبونيةالشبكاتاستخدامأو،[12]الجوارضمن

لقيمةمستمرتقريبإلىالوصولأجلمنالانتشارعلى

ASA .[14]الدعممتجهةآلاتاستخدامأو،[13]

LOGO جامعةٍدمشق

يةكليةٍالهندسةٍالميكانيكيةٍوالكهربائ

قسمٍالهندسةٍالطبية

الكشفدقةتزايدأننلاحظحيث،الأولالنظامدقة(1)الجدوليبين✓

الحموضعنالكشفدقةبتناقصمترافقٍ السطحيةالأمينيةّبالحموض

عرضةمإلىالأمينيةالحموضبتقسيمالعتبةتقومحيث،المغمورةالأمينيةّ

بنيةفيواضحةغيرغالبا ٍتكونوالتي،محددةلقيمةتبعا ٍمغمورةأو

لىعللمحلالوصولقابليةمصنفأداءيقيدالذيالأمر،الحقيقةالبروتين

علىرحالمقتالثانيالنظامفيسعيناوبالتالي،عشوائيبشكلمختارةعتبة

.العتبةتأثيرإلغاء

لوصولبقابليةللتنبؤّالثانيالنظامدقةوصلت✓ إلىيناتللبروتالمُحِّّ

حالمقترالأولالنظاماختبارلدىالمسجلةالدقةبينوبالمقارنة،73.9%

الثانيالمقترحالنظاماختبارولدى،R126الاختبارمجموعةباستخدام

تؤثرةفالعتبالتنبُّؤدقةازديادنلاحظنفسهاالاختبارمجموعةباستخدام

.(2)الجدولالتنبُّؤدقةعلىواضح ٍبشكلٍ 

دقةعلىالتدريبومجموعةالاختبارمجموعةبينالتشابهتأثيرلدراسة✓

وعةمجممنجزئيةمجموعةباستخدامالنظامينمنكلباختبارقمناالنتائج

.الجزئيةالمجموعةاستعمالعندالتنبؤدقةفازدادت،TRAINالتدريب

TRAINالبياناتمجموعةسلاسلبينالتماثلإلىالازديادهذاويعود

المجموعةسلاسلبينالتماثليزيدلابينما،%50عنيزيدلاالذي

R126مجموعةسلاسلبينالتماثلتأثيرجلياّ ٍنرىمنهو.%25عن

لمحلاوصولبقابليةالتنبؤفيالنظامدقةعلىالاختبارومجموعةالتدريب

.للبروتينات
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(2)الشكل

لالوصولبقابليةّللتنبؤمختلفيننظامينبناءتم➢ آليةفيمختلفينوالبنيةفيمتشابهينللمُحِّّ

.التنبُّؤدقةعلىالخرجعلىالحصولآليةتأثيرلدراسةوذلكالخرجعلىالحصول

لالوصولبقابليةّللتنبُّؤبرمجينظامٍ وبناءتصميم:الأولىالمرحلة الأنظمةدامباستخللمُحِّّ

.(1)الشكلANFISللتكيفالقابلةالعائمةالعصبونيةّ

لالوصولبقابليةّللتنبُّؤأخرنظامٍ بناء:الثانيةالمرحلة العصبونيةّتالشّبكاباستخدامللمُحِّّ

وحدتينمالثانيالنظاميتألفحيثالنظاممكوناتفيبسيطٍ تغيرمعأيضا ٍالمتكيفةالعائمة

ANFISٍ (2)الشكلالأولالنظامفيكماواحدةوحدةمنبدل.

وعةمجمباستخداماختبارهماوتمٍ المختارةالتدريبمجموعةباستخدامالنظامينمنكلدُرب➢

حموضللالهيدروفوبيةقيمباستخدامالنظامينكلافيالدخلبياناترُمزتثمR126الختبار

.الأمينيةّ

هذهمنىالأعلالقيمةذاتالأمينيةّالحموضواعتبارالأولالنظامفيمحددةٍ عتبةٍ اختياريتمٍُّ➢

.سطحية ٍيةّ ٍأمينحموضٍ أن هاعلىالعتبةهذهمنوالأقل،مغمورة ٍأمينيةّ ٍحموضٍ أنهّاعلىالعتبة

المقابلالتصنيفواعتبارالثنينANFISـالخرجيبينقيمة ٍأعلىإيجادالثانيالنظامفييتمٍ ➢

.العتبةعنالستغناءتموبالتالي،النظامخرجهوالقيمةلهذه

QbQeQ%العتبة

557.000873.288757.9885

957.623673.018558.8594

1057.885173.281759.2293

1659.078772.667460.7544

2060.087471.987161.9140

2561.476171.125663.3443

3665.654169.092866.6922

5071.648765.259170.7948

6075.773962.539868.6550

7079.278759.559667.0351

8081.804155.749963.3218

9083.761351.765758.0066

(1)الجدول

الختبارمجموعة
الأولالنظام

(عتبةبوجود)

الثانيالنظام

(عتبةوجودبدون)

R12670.7 %73.9 %

(2)الجدول

الختبارمجموعة
الأولالنظام

(عتبةبوجود)

الثانيالنظام

(عتبةوجودبدون)

TRAIN80.1%90.9%

(3)الجدول


