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 نیپروتئ کیزیوفیب یدر بررس نیماش یریادگی کردیرو

 صابرمحمدامین کاتب

 مرکز تحقیقات بیوشیمی و بیوفیزیک، دانشگاه تهران، تهران، ایران

  ) گردیدارائه  98-99 اول الاین مقاله در مجموعه سمینارهای تحصیلات تکمیلی بیوفیزیک در نیمس (

  چکیده

 رغمیاست. عل دیبا عملکرد جد ییهانیپروتئ یطراح یبرا هاابزار نیتراز مهم یکی ن،یتئر پروساختا یمحاسبات ینیبشیپ  مقدمه:

در  یاساس اند. چالشمواجه نشده یبا اقبال چندان نهیزم نیدر ا یکنون یمحاسبات یهااز ابزار یاریحوزه، بس نیا ریگچشم یهاتیموفق

شده  یاد پروتئینعکس تاخوردگی  مختلف آن است که با عنوان یهامانساخت نایارتباط م یبرقرار ن،یپروتئ یمحاسبات یخصوص طراح

 .شودیاحساس م نیپروتئ یمحاسبات یطراح یکارآمد برا یهاابزار و روش دیبه تول یدیشد ازیرو امروزه ن نی. از ااست

گر پروتئین به های توصیفمرتبط با ویژگیی هادهبه صورت محاسباتی یا تجربی، داهای مبتنی بر یادگیری ماشین کرددر رویها: روش 

های و رگرسیون( از الگوریتم بندیبندی، خوشهی یادگیری ماشین )برای مثال: دسته. سپس بر اساس ماهیت مسأله در حوزهآیدمیدست 

 گیرد.ی و نقد قرار میرسبررد مو های استاندارد بیوفیزیکیگردد. در نهایت نتایج به کمک روشاستفاده می بینیبرای پیش مناسب

هر  یهایژگیو فیتوص یاستفاده شده برا یکیزیوفی( مدل ب1ابزار به دو جزء وابسته است: ) کی ینیبشیپ تیموفق بحث و نتیجه: 

دوم ء جزدر  نیماش یریادگی گاهیفوق استوار است. جا یکیزیوفیساختار که بر مدل ب ای یکننده توال ینیبشیپ تمی( الگور2و ) نیپروتئ

 ن،یماش یریادگیبر  یمبتن یهاکردیراستا، دقت رو نی. در اکندیو ساختار کمک م یتوال ،یکیزیوفیب یهاپارامتر ینیبشیمطرح بوده و به پ

 .اردوجود د هانیپروتئ فیتوص یبرا یکیزیوفیب یهاطرح شاخص یبرا یاریبس ازیبوده و ن نیپروتئ یکیزیوفیب یهابه شدت وابسته به مدل

توانسته  کردیرو نیا ن،یماش یریادگی یهاکردیبر رو یمبتن یکیزیوفیب یهاطرح  یسازادهیدر پ اریبس یهاچالش رغمیعل استنتاج:

تاثیر ، ناردر این سمیمورد نظر گردد.  یهایژگیبا و ییهانیخلق پروتئ یقابل اعتماد برا ییهاحلراه جادیموارد، منتج به ا یاریدربس

مورد بحث و  نیماش یریادگیبر  یمبتن یهاو دقت روش یبازده شیافزا در نیپروتئ یکنندهفیتوص یکیزیوفیب یهالیروفاپ یطراح

 گیرد.بررسی قرار می

 نیماش یریادگی ،ئینبیوفیزیکی پروتهای مدل ن،یپروتئاسباتی مح یطراح :واژه کلید
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