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 مقاله پژوهشی  

. طراحی داروهای ضدسرطان هدفمند، مبتنی بر باشدیم هندیو آ ریقرن اخ یبهداشت یهاچالش نیاز مهمتر یکیسرطان  مقدمه:

یبادیآنت دیتول یگام برا نیها است. اولماندهدر سطح باقی نپروتئی–بادیمونوکلونال، نیازمند درک مکانیسم تعامل آنتی یهابادیآنتی
 .باشدیها مآن اختارس ینیبشیمونوکلونال، پ یها

 ،IEEEو  PubMed ،ScienceDirect ،Springer یاطلاعات یهاگاهیپامنتشر شده در  قاتیتحق نیتردر این مقاله، مهم روش:

 یبررس ، به صورت ساختاریافته موردهابادیثر آنتیؤو تعیین ساختار م نیپروتئ-یبادیآنت یهاتعامل کمپلکس یهاتیبینی سابرای پیش
از  زین نیمحقق یعلاوه، برخه . بشودیسرورها استفاده موب ای یعهای عصبی مصنومنظور، از شبکه نیا یبرا . معمولاًقرار گرفت

 ییبر ساختار فضا یروش مبتن 14اساس، تعداد  نیاند. بر ااستفاده نموده هایبادیثر آنتؤساختار م ینیبشیپ یبرا یتکامل یهاتمیالگور
مورد  یبادی/آنتژنیساختار آنت ینیبشیروش پ 18( و یی)مستقل از ساختار فضا نهیآم یدهایاس یبر توال یروش مبتن 28 ها،نیپروتئ
 . قرار گرفت یبررس

 یهاکه دقت روش یدر حال باشد؛یم شیقابل افزا %80تا  ییبر ساختار فضا یمبتن یهاکه دقت روشمطالعه حاضر نشان داد  :نتایج

یدر دسترس نم هایبادیاز آنت یاریبس ییا که ساختار فضا. از آنجبود %75به ندرت بهتر از  نهیآم یدهایاس یبر توال یمبتن ینیبشیپ
 یمشابه در آموزش شبکه عصب ژنیثر بر چند آنتؤم یهایبادیآنت ی(، تنها از توال%96تا  یدقت )حت ودبهب یبرا نیمحقق یبرخ باشد؛

 یهایبادیساختار آنت ینیبشیپ یبرا ریاخکه از روش  شودیم شنهادیدست آمده، په ب یلذا با توجه به دقت بالا ؛انداستفاده نموده
 مونوکلونال استفاده گردد.

 یبرا ییشنهادهایپ ن،یپروتئ-یبادیتعامل آنت یهاتیبینی ساپیش یموجود برا یهامقاله، پس از مرور روش نیدر ا گيري:نتيجه

 .دیگرد شنهادیمونوکلونال پ یهایبادیساختار آنت ینیبشیپ
 

  یعصب یهاشبکه ،یهوش مصنوع ن،یپروتئ-یبادیمونوکلونال، کمپلکس آنت یهایبادیآنت ،یونولوژمیا ها:كليد واژه
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 مقدمه 
هاا در سراسار جهاان    ترین بیماریکنندهسرطان یکی از نگران

هاا تحمیال   ها و دولتخانواده های بسیار زیادی بهبوده و هزینه
هاای متاداول بارای درماان سارطان هم اون       کناد. روش می

درمانی و شیمی درمانی عوارض جانبی زیادی باه  جراحی، پرتو 
هاای سارطانی موجا     دنبال دارند؛ زیرا علاوه بر نابودی سلول

لاذا   ؛شاوند هاای طبیعای نیاز مای    مختل شدن عملکرد سالول 
های هدفمناد بارای سارطان    نمحققان به سمت گسترش درما

 .[1-3]اند گام برداشته
 [1]توسا    1983بادی در ساال  درمان هدفمند مبتنی بر آنتی

Oldham  وDillman [1معرفی گردید. آن ]    هاا باا آزماایش
های مونوکلونال موشی در حیوانات و تعداد محادودی  بادیآنتی

 توانناد یهاا ما  باادی از بیماران نشان دادند که ایان ناوآ آنتای   
روش باه   ینای در درمان سرطان ایجاد نمایند. اپیشرفت عمده
های درمان سرطان شناخته شاده  ثرترین روشؤعنوان یکی از م

هاای  است؛ زیرا به صورت اختصاصی، تنهاا بار ناابودی سالول    
 100سرطانی )با یک درصد خطا( تمرکز دارد. تاکنون، بایش از  

هااای تجرباای در بااادی مونوکلوناال مختلااپ در پا وهش  آنتای 
سارطان ماورد    رماان های انسانی بارای د حیوانات و کارآزمایی
ها تنها شمار انادکی بارای   اند که از میان آناستفاده قرار گرفته

[. این نوآ درمان نیازمناد درک  2اند ]مصارف بالینی توصیه شده
های مهندسی پاروتئین،  شناسی سرطان، تکنیکعمیقی از سرم

های سرطانی و نحوه تعامل باین سیساتم   مکانیسم عمل سلول
است. یک چاالش کلیادی در ایان     سرطانیهای ایمنی و سلول

هاای  هاای مناسا  بارای درماان    ژننوآ درمان، شناسایی آنتی
ثرتر، ؤدرمان م یبر این، برا [. علاوه3بادی است ]مبتنی بر آنتی

ی، هاای سام   نوکلونال را باا مولکاول  وهای مبادیتوان آنتیمی
 ایان توموری ترکی  نمود. به ها و یا داروهای ضد ادیوایزوتوپر

هاای  ی به طور اختصاصی در مجااورت سالول  سم  ترتی ، مواد
گاردد  ها تسریع مای توموری قرار گرفته و فرآیند تخری  سلول

[2]. 
 –باادی  کانش آنتای  بینای میازان بارهم   برای پایش  معمولاً  

هاا  روش نی. در اشودیم هوشمند استفاده هایروش از پروتئین
هاای  ماناده بینی بر مبنای تعامل باین بااقی  فرآیند پیش معمولاً

های واس ( بین دو پاروتئین  ماندهموجود در سایت تعامل )باقی
بعدی دو پروتئین شود. بدیهی است که اگر ساختار سهانجام می

با قدرت تفکیک بالا در دساترس باشاد، )باه دلیال اساتفاده از      
بینای  پروتئین( پایش  -بادی فضایی کمپلکس آنتی خصوصیات

-4شاود ] بادی با دقت بهتری انجاام مای  ساختار مولکولی آنتی

بعادی در دساترس   ساختارهای ساه  اما از آنجا که معمولاً ؛[19
بادی باید از تاوالی  مولکولی آنتی ساختاربینی نیستند، برای پیش

نسابت تعاداد   )ها استفاده نمود که باا کااهش دقات    اسید آمینه
بینای شاده باه تعاداد کال      های واس  به درستی پیشباقیمانده
–هاای پاروتئین  نسابت تعاداد ساایت   )و پوشاش  ( هابینیپیش

پاروتئین  –های پاروتئین تعداد سایت شده بهبینی پروتئین پیش
[. 20-26هماراه اسات ]  ( پروتئینای ماوردنظر   موجود در دنبالاه 

 (web-server) سارور  مذکور در قال  وب یهااز روش یبرخ
و  هاا ژنیآنت تی[. با توجه به اهم46-27] باشندمی دسترس در
 نیمحققا  یبادن انساان، برخا    یمنا یا ساتم یدر س هایبادیآنت
و  هاا ژنیسااختار آنتا   ینا یبشیپا  ناه یدر زم یمستقل قاتیتحق

 .[47-64] اندانجام داده هایبادیساختار آنت
مطالعاه سااختار    یبرا یگاهشیآزما یهاروش نکهیتوجه به ا با
 باشاد، یبار و گاران ما   زماان  اریمونوکلونال بسا  یهایبادیآنت
منجر  تواندیمونوکلونال م یهایبادیثر آنتؤساختار م ینیبشیپ

گردد. در این مقاله،  نهیقابل توجه در زمان و هز ییجوبه صرفه
 نهیدر زم ن،یشده توس  محقق رائههوشمند ا یهاتمیابتدا، الگور

 هاا یبادیو آنت هاژنیآنت ها،نیثر پروتئؤم یساختارها ینیبشیپ
موجود  یهاروش یو بررس سهیبررسی شده است. سپس، با مقا

 یهاا یبادیثر آنتؤساختار م نییتع یکار براراه نیمختلپ، بهتر
 .دیگرد شنهادیمونوکلونال پ

  

 روش
مناساا  شااامل  یدیااواژه کل  6ابتاادا تعااداد  ق،یااتحق نیاادر ا

ی، آنتنیپروتئ-یبادی، کمپلکس آنتنیپروتئ-نیکمپلکس پروتئ
 یو شبکه عصاب  ی، هوش مصنوعیمونولوژی، امونوکلونال یباد
 یهاا روش ناه یجامع و کامال در زم  یجستجو کیانجام  یبرا
. ساپس،  دانتخااب شا   هاا نیتعامل پاروتئ  یهاتیسا ینیبشیپ

 یهاا گااه یپافاو  از   یدیا کل یهامقالات مرتب  با واژه یتمام
و  PubMed ،ScienceDirect ،Springer یاطلاعااااااات

IEEE بار   یمبنا  قیتحق نیاستخراج شدند. با توجه به هدف ا
 ،یبر هوش مصنوع یمبتن یهاروشساختاریافته  و مرور یبررس

 ایا  یواژه هوش مصنوع دیکل  یدر همه مراحل جستجو، از ترک
باه   ن،یهم نا  استفاده شد. گرید یهاواژه دیکل با یشبکه عصب

بااه  یابیجسااتجو و دساات جیمنظااور محاادود نمااودن تعااداد نتااا
 یدیعنوان، کلمات کل یهاتر جستجو به بخشمرتب  یهامقاله
. دیا مذکور محدود گرد یهاگاهیموجود در پا یهامقاله دهیو چک
 ناد یاستخراج شاده در فرآ  یهامقاله دهیبا مطالعه چک ت،یدر نها

مقالاه مارتب  باا     60تعاداد   گانساند ینظار، نو جستجو و تبادل
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را انتخااب نمودناد.    هاا نیتعامال پاروتئ   یهاا تیساا  ینیبشیپ
جستجو تا حد امکان جامع بوده و  ندیکه فرآ شد یسع هم نین
 ناد یعالاوه، در فرآ ه مارتب  را شاامل گاردد. با     قاتیهمه تحق

 یهاا لحاظ نشده و همه مقالاه  یتیمحدود چیها هانتخاب مقاله
 قرار گرفته است.  یمورد بررس ق،یتحق نیا مرتب  با موضوآ

شااده  یآورجمااع یهااامقالااه یبناد مرحلاه بعااد، بااه دسااته  در
انجاام شاده در خصاو      قاات یتحق ،ی. باه طاور کلا   میپرداخت

 یهارا به دو دسته روش هانیتعامل پروتئ یهاتیسا ینیبشیپ
 یهاا پاروتئین و روش -هاای تعامال پاروتئین   بینی سایتپیش
. اگرچاه  شاد م یژن تقسبادی و آنتیثر آنتیؤختار مبینی ساپیش
 ؛باشندیم نیپروتئ ینوع قتیدر حق زین هاژنیو آنت هایبادیآنت

 ساتم یها در مطالعه و شناخت عملکارد س آن تیاهم لیاما به دل
 یهااایبااادیساااختار آنتاا یناایبشیپاا باادن و خصوصاااً یمناایا

در  هاا ژنیآنتا و  هاا یبااد یمربوط به آنت قاتیمونوکلونال، تحق
در دساته اول   گار، یداده شد. به عباارت د  ارقر یادسته جداگانه

تعامال   یهاا تیساا  ینا یبشیپا  ناه یانجام شده در زم قاتیتحق
در  یاختصاصا  قاتیبه طور عام و در دسته دوم، تحق هانیپروتئ

عالاوه،  ه اناد. با  قرار داده شده هاژنیو آنت هایبادیرابطه با آنت
سااختار   اتعدم استفاده از اطلاعا  ایس استفاده دسته اول براسا

 میتقسا  ربخشیا به دو ز ینیبشیپ ندیدر فرآ هانیپروتئ ییفضا
 یهاا تمیالگاور  زیا اسات کاه در دساته دوم ن    یدر حال نی. اشد

در دو  هاا ژنیو سااختار آنتا   هاا یبااد یمربوط به سااختار آنتا  
 اند.شده یبندجداگانه دسته ربخشیز

 14 ،یمقاله اساتخراج  60 انیگفت که از م توانیمجموآ، م در
بار   یروش مبتنا  28 ها،نیپروتئ ییبر ساختار فضا یروش مبتن

 11 ها،نی( پروتئیی)مستقل از ساختار فضا نهیآم یدهایاس یتوال
 یناایبشیروش پاا 7و  هاااژنیساااختار آنتاا یناایبشیروش پاا

 گرفته است. باا  رارق یمورد بررس هایبادیتعامل آنت یهاتیسا
ثر ؤسااختار ما   ینیبشیدر خصو  پ یمستقل قیتحق ن،یوجود ا

 نشد.  افتیمونوکلونال  یهایبادیآنت
 

 نتایج
  :پروتئين-پروتئين تعامل هايسایت بينيپيش -3-1

 داروهاا،  طراحای  منظور به هاپروتئین میان تعامل مکانیسم درک

 ستا بدیهی است. تعامل حال در هایماندهباقی شناسایی نیازمند

 قابال  شناساایی  باشد، دسترس در پروتئین فضایی ساختار اگر که

 هاا، پاروتئین  از وسایعی  گساتره  بارای  اما ؛بود خواهد تراطمینان

 نتیجه، در نیست. دسترس در بالا تفکیک قدرت با فضایی ساختار

 بینای پایش  باه  آمیناه  اسایدهای  تاوالی  از اساتفاده  باا  باید تنها

ایی کاه باا تشاکیل پیوناد پپتیادی،      ها اسایدآمینه )) هاماندهباقی
 اسااس  ایان  بار  پرداخات.  (اناد مولکول آب خود را از دست داده

 باا  دساته  دو باه  را مولکولی ساختار بینیپیش هایروش توانمی
 فضاایی،  سااختار  به دسترسی بدون و فضایی ساختار به دسترسی

 [.5] نمود تقسیم
 فضایي ساختار اطلاعات از استفاده با بينيپيش 

 فضااایی گیااری)جهاات نیپااروتئ فضااایی ساااختار کااه مااانیز

  از بهتار  بینای پایش  برای معمولاً باشد، دسترس در ها(اسیدآمینه
 

 
 ستفاده از اطلاعات ساختار فضایي پروتئين با ا-هاي تعامل پروتئينبيني سایتپيشهاي : روش1دول ج

 ابينتایج ارزی مشخصات طبقه بند بندنوع طبقه سال بينيروش پيش

Zhou   و Shan [6] 2001 نرون خروجی 2نرون در لایه پنهان و  75نرون ورودی،  420 شبکه اول: متوالی دو شبکه عصبی پرسپترون 
 نرون خروجی 2نرون در لایه پنهان و  30نرون ورودی،  60 شبکه دوم:

 %47، پوشش %70دقت 

Fariselli [ 7و همکاران] 56، پوشش %72دقت  نرون خروجی 1نرون در لایه پنهان و  4رودی، نرون و 220 شبکه عصبی پیشرو 2002% 

Koike   وTakagi [8] 2004 87، پوشش  %56دقت  کرنل گاوسی ماشین بردار پشتیبان% 

Bordner و Abagyan 
[9] 

 %64، حساسیت %39بینی مثبت ، پیش%80دقت  کرنل گاوسی ماشین بردار پشتیبان 2005

Wang [ 10و همکاران] 7/49وی گی  ،%3/66، حساسیت %4/65دقت  کرنل گاوسی ماشین بردار پشتیبان 2006% ، 

Chung [ 11و همکاران] 7/63، حساسیت %51دقت  کرنل پایه شعاعی ماشین بردار پشتیبان 2006% 

Nguyen   و
Rajapakse [12] 

 %76 ی گیو ،%68یت حساس، %8/73دقت  کرنل گاوسی ماشین بردار پشتیبان 2006

Dong 70یت حساس، %5/73دقت  کرنل پایه شعاعی ماشین بردار پشتیبان 2007 [13] و همکاران% 

Li 4/53 ی گیو، %6/60یت حساس کرنل پایه شعاعی ماشین بردار پشتیبان 2008 [14] و همکاران% 

Liu 6/58ی گی و ،%6/53یت حساس ،%3/69 دقت مدل مارکوف پنهان ماشین بردار پشتیبان 2009 [15] و همکاران% 

Sikic [ 16و همکاران] 38، حساسیت %76بینی مثبت پیش - الگوریتم جنگل تصادفی 2009% 

Chen [ 17و همکاران] 80دقت  سازی ازدحام ذراتآموزش با استفاده از روش بهینه ی تابع پایه شعاعیعصب بکهششش  2012% 

Li 55ی گی و ،%79یت حساس ،%67 دقت - الگوریتم جنگل تصادفی 2012 [18] و همکاران% 

Hwang [ 19و همکاران] ؟ کرنل خطی ماشین بردار پشتیبان 2014 
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 دساترس  در ساطح  مسااحت  ،(patch analysis) یاتکه آنالیز

(accessible surface area)، فضاااایی همساااایگان 

 روش 14 ،1 جادول  در [.5] شاود مای  اساتفاده  ... و هاماندهباقی

 ییفضاا  سااختار  از دهاستفا با تعامل یهاتیسا ینیبشیپ مختلپ

 مورد بندطبقه روش، هر یبرا ن،یهم ن .دیگرد یمعرف هانیپروتئ

 شد. گزارش زین مختلپ یارهایمع برحس  آن عملکرد و استفاده

 ارائاه  را PPISP روش Shan [6،] و   Zhou مثاال،  عناوان  به

 ساپترون پر عصابی  شبکه دو از استفاده با روش، این در اند.نموده

 ماناده یباق کیا  نباودن  ایا  باودن  تعامال(  تی)ساا  واس  ،یمتوال

 واسا   باقیمانده )یک ردیگیم قرار بررسی مورد پروتئین سطحی

 پاروتئین  یاک  از ایباقیماناده  باا  بتواند اگر است تعامل سایت یا

 عصابی  شبکه یهاورودی .نماید( شرکت کمپلکس یک در دیگر

 19 و ساطحی  ماناده بااقی  کیا  تاوالی  پروفایال  شاامل  ابتدایی
 هم ناین  و آن فضاایی  همساایگان  تارین نزدیاک  از ماندهباقی

 کاه  یحاال  در است ودهب حلال برای هاآن دسترس قابل مساحت

 و اول شبکه خروجی مقادیر شامل دوم یعصب شبکه هایورودی
 است. بوده ماندهباقی 20 دسترس قابل سطح مساحت

 شاد،  ارائه [7] و همکاران Fariselli توس  که دیگری مقاله در

 از پروتئینای  هاای کماپلکس  به تنها تعامل هایسایت بینیپیش
 این در است. شده محدود یکسان( غیر پروتئین )دو هترودیمر نوآ

 ورودی باا  پیشارو  عصابی  شابکه  یاک  از بینیپیش برای روش،

نزدیاک  از ماناده یباق ده و یسطح ماندهباقی یک دنباله پروفایل
  است. شده استفاده آن فضایی یهامسایهه ترین

Koike و Takagi [8] بانیپشاات بااردار نیماشاا از اسااتفاده بااا 

(Support Vector Machine) SVMتیساا  ینبیشیپ به
شیپا  نیبهتار  آوردن دسات  هب یبرا هاآن پرداختند. تعامل های
 قابال  مساحت ،یتوال لیپروفا شامل یمختلف هایی گیو از ،ینبی

 ساهم  زیا ن و آن ییفضاا  هیهمساا  ده و هدف ماندهیقبا دسترس

 اساتفاده  بناد طبقاه  آماوزش  یبرا یتوال کل از تعامل هایتیاس

 از یرگیا بهاره  باا  و هاا آن از یبا یترک با جینتا نیبهتر که نمودند
ی تاوال  یال پروفالازم به ذکر است که  شد. حاصل یگاوس کرنل

اش را در خاانواده های هم میزان شباهت توالی موردنظر با توالی
کند که ایان اطلاعاات باا همترازساازی     یک ماتریس بیان می

-PSIافزارهای خا  )مانند های پروتئین با استفاده از نرمتوالی

BLASTآید.دست میه ( ب 
Bordner و Abagyan [9] یتکاامل  نار   و یتوال لیپروفا از 
 پنجاره  کدکردن یبرا (یزیب تمیالگور از استفاده با شده )محاسبه

یبااق  شاامل  ایپنجاره  یبارا  ی گیو دو نیا بردند. بهره یورود
 هاای هیهمساا  نتریکینزد از ماندهیباق 14 و یبررس تحت مانده

 باا  SVM بناد طبقاه  از زین هاآن است. شده محاسبه آن ییفضا
  نمودند. استفاده یورود نگاشت یبرا یگاوس کرنل

 تعامال  تیسا ینبیشیپ یبرا [10] و همکاران Wang هم نین

 SVM بندطبقه یورود عنوان به یتکامل نر  و یتوال لیپروفا از

یبااق  10 و هادف  ماندهیباق یبرا ی گیو دو نیا نمودند. استفاده
 باردار  در و محاسبه آن ییفضا هایهیهمسا نتریکینزد از مانده

  است. گرفته قرار یورود
 تاابع  باا  SVM از [11] و همکااران  Chung ،یگار ید درمقاله

 یبارا  کردناد.  استفاده هاداده بندیطبقه یبرا یشعاع هیپا کرنل
آن جینتاا  و رفته کار هب مختلپ یورود بردار دو ،SVM آموزش

 و یتاوال  لیپروفا شامل یورود بردار نیاول است. شده سهیمقا ها
 ماورد  ماندهیباق )شامل یبررس تحت پنجره دسترس در مساحت

 آن( ییفضاا  هاای هیهمساا  نیتار کیدنز از ماندهیباق 11 و نظر

 نمرات شامل یقبل هاییورود بر علاوه دوم، یورود بردار است.

 ن،یهم ناا .باشاادیماا زیاان یورود پنجااره بااه وابسااته  حفاظاات
Nguyen  و Rajapakse [12] در مساحت و یتوال لیپروفا از 
 پنجره هر نمودند. استفاده یدورو پنجره یکدگذار یبرا دسترس

 گانیهمسا نتریکینزد از ماندهیباق 14 و هدف ماندهیباق شامل

 باا  SVM از زیا ن هاا داده بندیطبقه یبرا است. بوده آن ییفضا
  است. دهیگرد استفاده یگاوس کرنل

Dong یمبناا  بار  را خاود  ینا بیشیبا  اسااس  [13] و همکاران 
هار   یشاگار ) تعامل هایتیسا در موجود هاینهیدآمیاس شیگرا
واس  باقیمانده در  آن فراوانیبا نسبت است س  متنا یدآمینهاس

 در ساطح  مساحت ،(یسطحهای باقیماندهآن در کل  یبه فراوان
 یبارا  فاو   هاای ی گا یو دادند. قرار ینریبا لیپروفا و دسترس
 آن ییفضااا هیهمسااا 11 و هاادف ماناادهیباااق شااامل ایپنجاره 

 هیا اپ تابع کرنل با SVM بندقهطب به یورود عنوان به و محاسبه
 است. شده داده یشعاع

Li واسا ،  هاای ماندهیباق ینیبشیپ منظور به ،[14] همکاران و 

 شاتر یب زیتماا  یبارا  هاا آن دادند. ارائه هاآن یبرا یدیجد مفهوم

 نظار  در یواساط  هایماندهیباق تنها را مثبت مجموعه ها،کلاس

 گان،یهمساا  کال  باه  هاا آن واس  گانیهمسا نسبت که گرفتند

یبااق  دو زیا ن داده مجموعاه  در باشاد.  2/0 نهیبه آستانه زا شتریب
اتام  نیبا  فاصله اگر شوند،یم گرفته نظر در تعامل حال در مانده
 4 شاامل  یورود پنجاره  باشاد.  آنگساتروم  5 از کمتر هاآن های
 اسات.  بوده هدف ماندهیباق یتوال از هیهمسا 8 و ییفضا هیهمسا

اتام  تعداد شامل ی گیو 10 از ییفضا گانیهمسا یکدگذار یبرا
 هاای ی گا ی)و یدروژنیه باند تعداد ،یکیالکترواستات بار تعداد ها،

 دساترس  در ینساب  مسااحت  ،یزگریا آب (،ییایمیشا  - یکیزیف
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 ,helix, coil ناوآ:  3 )شاامل  ماناده یبااق  دوم سااختار  حلال،

sheet،) براسااس درجاه   ) یجاانب  رهیا زنج  یمح حفاظت، نمره
 یقطبا  هاای که توس  اتم یجانب یرهمساحت زنج یرسطحی وغ

 و یتاوال  فاصاله  (،شاود یم یمتقس یهناح 6شده است به  یدهپوش
 یماناده موردنظر با باق یماندهباق ینحداقل فاصله ب) ییفضا فاصله
 بار  عالاوه  زین هدف ماندهیباق یبرا .است شده برده بهره (هدف

 نوآ کیتفک به هاماندهیباق تعداد و هااتم تعداد مذکور، ی گیو 10

در مجموآ، باردار ورودی  ) است دهیگرد محاسبه یکدگذار یبرا

طبقاه  یبارا  .(عنصر است 410+810+18+20=158شامل 
 شده استفاده یشعاع هیپا تابع کرنل با  SVM از زین هاداده یدبن

   است.
Liu نیپروتئ تعامل هایتیسا ینبیشیپ یبرا [15] همکاران و 
 ،(هاا هوماوکمپلکس  و هاهتروکمپلکس شامل ایمجموعه ی)برا

 از هاآن دادند. شنهادیپ را پنهان، مارکوف مدل SVM از استفاده
 یاپنجاره  حالال  دساترس  در ینساب  مسااحت  و یتوال لیپروفا

 نیتاارکیاانزد از ماناادهیباااق 13 و هاادف ماناادهیباااق شااامل
 برچسا   نمودند. استفاده یکدگذار یبرا آن ییفضا یهاهیهمسا

 و واسا   ماندهیباق پیتعر اساس بر یورود پنجره هایهماندیباق
 کیا  عنوان به زین هابرچس  نیب ارتباط و شده نییتع واس  ریغ
اگار  به طوری کاه  ) است رفته کار هب پنجره یکدگذار در ی گیو
صفر و در غیار   ی گیو ینمقدار ا، برابر باشندمجاور برچس   دو

 .(این صورت یک خواهد بود
Sikic استفاده با را تعامل هایتیسا ینبیشیپ [16] رانهمکا و 

 دادنااد. انجااام هاااماناادهیباااق ییفضااا اتیخصوصاا و یتااوال از

 و دساترس  در مسااحت  شاامل  رفتاه  کار هب ییفضا اتیخصوص
 عمق، شاخص ممیماکز ،یقطب ریغ هایماندهیباق ینسب مساحت

 .باشاد یما  یبرآمادگ  شااخص  ممینا یم و عمق شاخص نیانگیم
 تمیالگور از و بوده ماندهیباق N (1<N<9) شامل یرودو پنجره
 دهیا گرد اساتفاده  آن بودن واس  ینبیشیپ یبرا یتصادف جنگل
 ینا یبشیپا  9 مختلاپ،  هاای طول یازا به پنجره هر یبرا است.
بینی پیش) مثبت یهاینیبشیپ تعداد اگر ت،ینها در و شده انجام

 (شاناخته شاود   مثبت یعنی باقیمانده مرکزی باه عناوان واسا    
 گرفتاه  نظار  در تعامل تیسا عنوان به پنجره بود، یمنف از شتریب

 .شدیم
Chen شاعاعی  پایه تابع عصبی شبکه شش از [17] همکاران و  

(RBF) اساتفاده  پاروتئین  تعامال  هاای ساایت  بینای پیش برای 

 باه  هاییپنجره ترتی  به هاشبکه از هرکدام یهاورودی نمودند.

 6 ماناده یباق هر یبرا و بوده ماندهباقی 11 و 9 ،7 ،5 ،3 ،1 طول
 نماره  نسابی، آنتروپای  آنتروپای،  تاوالی،  پروفایال  شاامل  وی گی

 است. شده گرفته نظر در توالی تنوآ و دسترس در سطح حفاظت،

 ناوآ  از ییهاا نرون با پنهان لایه یک یعصب شبکه هر علاوه، هب

RBF (Radial Basis Function) زین یخروج نرون یک و 
 هاای وزن و RBF توابع عرض و مرکز تنظیم یبرا است. داشته

 ساازی بهیناه  روش جای، خرو و پنهاان  یهاا لایه یهانرون بین

 PSO (Particle Swarm Optimization) ذرات ازدحاام 
 نتاایج  ادغام با نهایی پاسخ ت،ینها در است. شده گرفته خدمت به

 دسات  هبا  یوزنا  میانگین روش به عصبی شبکه شش از حاصل

 کاه  اسات  آن انگریا ب ق،یا تحق ایان  در یتجربا  نتایج است. آمده

 یشاتر یب پوشش و دقت توانندیم جمعی یریگمیتصم هایروش
   .رندآو همافر
Li دیا جد کنناده ینیبشیپ کی از یریگبهره با [18] همکاران و 
 mRMR ،یافزونگا  حاداقل -ارتبااط  حاداکثر  اریا مع بار  یمبتن

(minimum Redundancy Maximal Relevance) و 
 نیپاروتئ  تعامل هایتیسا ینبیشیپ به یتصادف جنگل تمیالگور

 ،یتوال اطلاعات بر علاوه ینبیشیپ یبرا روش، نیا در پرداختند.
 شاده  بارده  بهاره  زیا ن نیپروتئ سوم و دوم ساختار هایی گیو از

 34 از (ماناده یباق 21 )شامل یورود پنجره یکدگذار یبرا است.
-یکیزیف اتیخصوص ،تیموقع یازدهیامت سیماتر ملشا ی گیو
 در ناه یآم یدهایاسا  شکل ،نظمییب نمره ،هانهیدآمیاس ییایمیش

 عماق،  شااخص  شاامل  ساوم  سااختار  اتیخصوص و دوم ساختار

 مسااحت  حلال، دسترس در سطح مساحت ،زدگیرونیب شاخص

 شاده  استفاده ماندهیباق هر یبرا سطح یانحنا و یمولکول سطح

 حااداقل - ارتباااط حاداکثر  روش از اسااتفاده باا  ادامااه، در ت.اسا 

 عنصر 51 به آن تعداد و حذف تر تیاهم کم یهای گیو یافزونگ

 از از هاا داده یبناد طبقاه  یبارا  تیا نها در اسات.  افتاه ی کاهش
 است. شده استفاده یتصادف جنگل تمیالگور

Hwang زا نظر مورد نیپروتئ ساختار بر علاوه [19] همکاران و 
 تعامال  یهاا تیساا  ینا یبشیپ یبرا زین کیشر نیپروتئ ساختار

 مبتنی هایروش ها،الگوریتم نوآ این به اصطلاحاً) گرفتند کمک

 منظاور،  نیا ا یبرا .(شودمی گفته هاپروتئین )داکینگ( اتصال بر

 نیپاروتئ  یهاا اتام  با هاتماس تعداد مانده،یباق اتم هر یبرا ابتدا
 اتام  هر به یبیرض ،یسازنرمال از پس و دهیگرد محاسبه کیشر

 ساه یمقا براسااس  ماناده یباق هر سپس، .شودیم داده اختصا 

 واسا   عنوان به مشخص یاآستانه با شیهااتم  یضرا مجموآ

 گار ید با سهیمقا در روش نیا .شودیم گرفته درنظر واس  ریغ ای

 )کاه  نیپاروتئ  تعامال  یهاا تیساا  ینیبشیپ متداول یهاروش

 داشاته  یبهتر عملکرد ندارند( کیشر نیپروتئ ساختار به یتوجه

 از استفاده با فو  تمیالگور ج،ینتا بهبود منظور به علاوه، هب است.
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SVM بااا روش  (یخطاا کرناال )باااmeta-PPISP [35 نیااز ]
 .ترکی  شده است

 بتدون  يمولکتول  ستاختار  از استتفاده  با بينيپيش( 

 فضایي( ساختار

 باه  دسترسای  بادون  مولکاولی  ارسااخت  بینای پیش هایروش در

 پاروتئین  مولکاول  باه  مربوط اطلاعات از معمولاً فضایی ساختار

 اطلاعات و هاآن خا  نظم توالی، در هااسیدآمینه ترکی  شامل

 [.5] شودمی استفاده عصبی شبکه ورودی عنوان به تکاملی
 باه  کارد روی همین با Gough [20] و   Bock مثال، عنوان به

 خااوا  از هاااآن پرداختنااد. هااانیپااروتئ املاتتعاا یناابیشیپاا

 و یزگریآب ،یکیالکتر بار شامل هاماندهیباق ییایمیش–یکیزیف
 بردند. بهره یتوال یکدگذار یبرا سطح فشار
 سااختار  ینا یبشیپا  یبارا  Rost [4]و  Ofran ،یگرید کار در

 ایان  در نمودناد.  اساتفاده  پیشارو  عصابی  شبکه کی از یمولکول

 ماناده بااقی  9 تاوالی  پروفایل شامل عصبی شبکه ورودی روش،

 باه  عالاوه،  هب است. بوده بررسی تحت ماندهباقی مرکز به متوالی

 و بررسای  تحات  ماندهباقی برای کی مقدار با متغیر یک بردار هر
 ن،یهم ن است. گردیده اضافه هاماندهباقی سایر برای صفر مقدار
Yan یباق 11 شامل ایپنجره یتوال لیپروفا از [21] همکاران و
کماپلکس  صیتشاخ  یبرا هدف ماندهیباق مرکز به یمتوال مانده
  نمودند. استفاده ژنیآنت – بادییآنت های
 از شاد  ارائاه  [22] همکااران  و Res توسا   که یگرید مقاله در

 تعامال  تیساا  ینبیشیپ یبرا یتکامل اطلاعات و یتوال لیپروفا

 و کیا لوژنتیف درخات  براسااس  یتکامل اطلاعات کردند. استفاده

 اختصاا   ارزش  یضر کی مانده،یباق هر به ستون هر یآنتروپ

 .دهدیم
 ماناده یباق یتکامل ارزش و یتوال لیپروفا لشام بندطبقه یورود

 بود. خواهد آن هایهیهمسا نیکترینزد از ماندهیباق 8 و هدف
Ofran   و Rost  [23]  باا  یسااختار  اطلاعاات   یا ترک باا 

 کار، نیا در پرداختند. خود نیشیپ کار لیتکم به یتکامل عاتاطلا

 دساترس  در مسااحت  و دوم ساختار از فو  یهای گیو بر علاوه

 اساتفاده  ماوردنظر  ماناده یباق بودن واس  ینیبشیپ یبرا حلال

   است. شده
Chen  و Jeong  [24] باا  را تعامال  هاای تیساا  ینا بیشیپ 
 گاروه  3 از روش، نیا ا در دادناد.  انجاام  یقا یتلف روش از استفاده

یباق 20 و هدف ماندهیباق شامل ایپنجره کدکردن یبرا ی گیو
 اول گاروه  شاد:  بارده  بهره آن یهاهیهمسا نیترکینزد از مانده

-آب یازی، گرآب جملاه  از) ییایمیش-یکیزیف هایی گیو شامل

 نماره  و ...( و جارم  یزوالکتریاک، ا نقطه ،حلال به یلتما ستی،دو

 ماندهیباق 20 از هدف ماندهیباق فاصله شامل دوم گروه ظت،حفا

یما  تیا موقع یازدهیامت سیماتر شامل سوم گروه و آن هیهمسا
 در اسااتفاده مااورد یبناادهاطبقااه ساااختار ،2 جاادول در .باشااد
 بر علاوه است. شده گزارش هاآن یابیارز جینتا و فو  یهاروش

 قیا طر از و خ بار  صاورت  باه  ه)کا  یمتعدد سرورهایوب ن،یا
 ینا بیشیپا  به ،یکل صورت به زین (باشندیم دسترس در نترنتیا

 و پرکااربرد  یسرورهاوب جمله از .پردازندیم هانیپروتئ تعاملات
 .کرد اشاره ریز موارد به توانیم مشهور

 

 ولکولي پروتئين با استفاده از اطلاعات ساختار م-هاي تعامل پروتئينبيني سایتهاي پيش: روش2دول ج

 نتایج ارزیابي مشخصات طبقه بند بندنوع طبقه سال بينيروش پيش

Bock   و Gough [20] 2001 80دقت  - ماشین بردار پشتیبان% 

Ofran  وRost [4] 2003 20، پوشش %70دقت  نرون خروجی 2نرون در لایه پنهان و  300نرون ورودی،  10 شبکه عصبی پیشرو% 

Yan  81، وی گی %3/82حساسیت  ایکرنل چندجمله ماشین بردار پشتیبان 2004 [21]و همکاران% 

Res  26بینی مثبت ، ارزش پیش%7/58دقت  ایکرنل چندجمله ماشین بردار پشتیبان 2005 [22]و همکاران% 

Ofran   وRost  [23] 2007 68دقت  - شبکه عصبی پیشرو%  

Chen  وJeong  [24] 2009 70 ی گیو، %73یت حساس - یجنگل تصادف یتمالگور% 

 
 

ProMate: عیا توز جمله از سطح اتیخصوص از یبعض براساس 
 جفات  عیا توز هاا، اتام  عیا توز ناوآ،  کیا تفک باه  نهیآم یدهایاس

 patch) پاچ  انادازه  دوم، ساختار حفاظت، نمره نه،یآم یدهایاس

size) ...[.26] پردازدیم ینبیشیپ به و 
cons-PPISP: اسااس  بار  و یعصاب  هاای شبکه از یاجماع با 

 در .پاردازد یما  واس  هایماندهیباق ینبیشیپ به ییفضا ساختار
 ماناده یبااق  دسترس در مساحت و یتوال لیپروفا از سروروب نیا

 یعصاب  شبکه یورود عنوان به آن ییفضا گانیهمسا و یسطح
 [.27] است شده استفاده

PPI-PRED: و شده دیتول سطح هایپچ ابتدا سرور،وب نیا در 
 ساطح  شاخص شامل مختلپ ی گیو 7 پچ، هر راس یبرا سپس

 پاچ  تحدب یا تقعر میزان کننده تعیین که (-1 ,1) بازه در یعدد)

 لیپتانسااا حفاظااات، نماااره ،یدگیاااخم زانیااام ،باشاااد(مااای
 و ماناده یبااق  بودن واس  به شیگرا ،یزگریآب ک،یالکترواستات
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شیپا  یرابا  سپس، .شودیم محاسبه حلال دسترس در مساحت
 باه  یورود عناوان  باه  فو  ی گیو بردار تعامل، یهاتیسا ینبی

SVM [.28] شودیم داده  
WHISCY: نماره  براسااس  ماندهیباق هر به سرور،وب نیا در 

 .اباد ییما  اختصاا   یبیضار  بودن، واس  به شیگرا و حفاظت
 آن، یهاا هیهمساا  و موردنظر ماندهیباق  یضرا براساس سپس،

 [.29] شودیم مشخص آن بودن واس 
SPPIDER: یورود پنجااره نگیکاد  یباارا سارور وب نیا ا در 

 ینساب  مساحت شامل های گیو داروزن نیانگیم از یعصب شبکه
 و شده ینبیشیپ ریمقاد نیب اختلاف (،RSA) حلال دسترس در

آب یبقا زانیم بار، یبقا زانیم ،یزیگرآب ،RSA شده مشاهده
پنجاره  در نهیدآمیاس نوآ یبقا زانیم اندازه، یبقا زانیم ،یزگری
 [.30] است شده استفاده ماندهیباق 11 با ای

PIER: در )مساااحت یآمااار پارامترهااای از ساارور وب نیااا در 
 ساطح  اتمای  هایگروه از آمده دست هب حفاظت( نمره و دسترس

   [.31] .شودیم استفاده بینیپیش یبرا پروتئین
meta-PSIVER: سااختار  براسااس  تنهاا  را تعامل هایتیسا 

 کناد یما  ینیبشیپ ساده زیب بندطبقه از استفاده با و نیپروتئ اول

[32.]   

meta-PISسرور، نتایج پانج الگاوریتم مختلاپ    : در این وب
SPPIDER [30 ،]meta-PSIVER [32 ،]شاااااااااامل 

[ و دو نساخه بهبودیافتاه از   16] همکااران  و Sikicالگوریتم 
ثر باا یکادیگر   ؤ[ باه شاکلی ما   15] و همکاران Liuالگوریتم 

باا ترکیا  خطای    کاه   :meta-PPISP[.33اند ]ترکی  شده
ProMate [26]، cons-PPISP [27 ]سارورهای  نتایج وب

 پردازدیواس  م هایماندهیباق بینییشبه پPINUP [34 ] و
[35]. 

 مختلاپ  یابیارز یارهایمع برحس  فو  یسرورهاوب عمکلرد

بار   هم نین، عالاوه  است. شده سهیمقا گریکدی با 3 جدول در
 IPPRED [25،] سرورهایبه وب توانیفو ، م یهانمونه

InterPreTS [36،] HADDOCK [37،] PatchDock 
[38 ،]ClusPro [39 ،]GRAMM-X [40،] FireDock 

[41،] RosettaDock [42 ،]Struct2Net [43 ،]Hex 

[44 ،]CPORT [45 ،]pyDockWEB [46  نیااز اشاااره ]
 نمود.

 
پروتئين )با استفاده از تنها اطلاعات ساختار مولکولي( براساس معيارهاي پوشش، -هاي تعامل پروتئينبيني سایتسرورهاي پيش: مقایسه عملکرد وب3دول ج

 بيني مثبت، ویژگي و حساسيتضریب همبستگي، دقت، پيش

 حساسيت ویژگي بيني مثبتپيش دقت ضریب همبستگي پوشش سال سرورهاوب

ProMate [26] 2004 - - 70% - - - 
cons-PPISP [27] 2005 50% - 71% - - - 
PPI-PRED [28] 2005 - - 76% - 50% 20% 

PINUP [34] 2006 5/30 % - 4/29% - - - 

WHISCY [29] 2006 - - 60% - - 10% 
SPPIDER [30] 2007 - 43/0 2/74% - 7/63 % 3/60 % 

meta-PPISP [35] 2007 5/50% - 5/49% - - - 
PIER [31] 2007 - - - - 60 % 50 % 

meta-PSIVER [32] 2010 - 135/0 - - 25 % 5/46 % 
meta-PIS [33] 2013 - 181/0 3/66 % 33 % 6/70 % 5/49 % 

 

 

 :هاباديآنتي و هاژنآنتي ثرمؤ ساختار بينيپيش

 هاا نیپروتئ رمجموعهیز هاژنیآنت و هایبادیآنت همه که آنجا از
 هار  از توانیم هاآن تعامل یهاتیسا ینیبشیپ یبرا لذا ؛هستند

 هاا نیپروتئ تعامل یهاتیسا ینیبشیپ یعموم یهاروش از کی
 ؛نماود  استفاده گرفتند( قرار یبررس مورد یقبل یهابخش در )که
 باا  هاا آن تعامال  نحوه و هایبادیآنت ردعملک تیاهم لیدل به اما
 یبارا  نیمحققا  یبرخا  انساان،  بدن یمنیا ستمیس در هاژنیآنت

 یاختصاصا  یهاا روش توسعه به اقدام شتر،یب ییکارا به یابیدست
 نتعیای  کاه  اسات  یهیبد اند.نموده هاژنیآنت و هایبادیآنت یبرا

 یداروهاا  یطراحا  در هاا یبادیآنت و هاژنیآنت ثرؤم یساختارها
 که است ذکر هب لازم .باشدیم برخوردار یا هیو تیاهم از مؤثرتر

 و هاا ژنیآنت ساختار ینیبشیپ یبرا شده ارائه یهاروش همه در
 شاده  استفاده نهیآم یدهایاس یتوال اطلاعات از تنها ها،یبادیآنت

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jh

bm
i.c

om
 o

n 
20

25
-1

2-
13

 ]
 

                             7 / 14

https://jhbmi.com/article-1-230-en.html


 عبدي و همکاران پروتئين–باديهاي آنتيهاي تعامل كمپلکسبيني سایتهاي پيشمروري بر روش

 

               69-56(1):5; 2018 Informatics Biomedical and Health of urnalJo 63 

 

 یهاا یبااد یآنت و هاژنیآنت از یاریبس ییفضا تارساخ رایز است؛
 است. نشده مشخص هنوز شده، شناخته
 هاژنآنتي ثرؤم ساختار 

Resch  مختلاپ   هاای فنوتیا   بینیپیش به [47] همکاران و 

   هایایزوله پرداختند. ژن()آنتی 1 نوآ انسانی ایمنی نقص ویروس
 براساس اول نوتی ف باشند.می فنوتی  نوآ دو دارای ویروس نیا

 هایسلول شدن ایهسته چند تکثیر و القا برای ویروس توانایی
MT-2   گوناه  دو باه SI (Syncytium Inducing) و NSI 

(Non-SI) اساس بر دوم فنوتی  که است یحال در نیا باشد.می 

 گیرناده  چاه  از بدن هایسلول به شدنداخل برای ویروس اینکه

 CXCR4-using (X4)دو گونه  به کندمی استفاده کموکاینی
 بینای پایش  برای هاآن شود.می بندیتقسیم CCR5-usingو 

 3 و ورودی در نارون  16 با پیشرو عصبی شبکه کی از ها یفنوت
 نمودناد.  استفاده خروجی لایه در نرون یک و پنهان لایه در نرون

 نر  )با است شده انجام خطا انتشارپس الگوریتم با شبکه آموزش

 در خاا   موقعیات  چند در موجود هایاسیدآمینه (.5/0 دگیرییا
 عناوان  باه  آن کلای  باار  و (V3) ایادز  ویاروس  متغیر سوم حلقه

 انگریا ب نتاایج  است. شده گرفته نظر در یصبع شبکه یهاورودی

 دقات  از اماا  ؛اسات  اول  یا فنوت ینا یب شیپ یبرا شبکه ییتوانا

 .ستین برخوردار دوم  یفنوت ینیبشیپ در یمناسب
Chen بناد طبقه از استفاده با [48] همکاران و SVM هیا تجز و

 هاتوپیاپ ینبیشیپ به ییدوتا باتیترک به ژنیآنت یتوال 
 باات یترک باه  یتاوال  ابتادا  ،یورود باردار  محاسبه یبرا پرداختند.

 براساس یعنصر 400 بردار کی سپس، و شده هیتجز ییدوتا
 روش نیا ا ت،ینها در .شودیم هساخت مذکور های یترک یفراوان

 دهیرس % 65/69 دقت و % 31/74 تیحساس ،%94/58 ی گیو به
   است.
 ارتبااط  در زین یمتعدد سرورهایوب شده، ذکر مقالات بر علاوه

 یهاا تاوپ یاپا  نییتع خا  صورت )به ژنیآنت ساختار نییتع با
توان از به عنوان مثال، می است. شده ارائه آن یتوال براساس آن(
 یاتبراساس خصوصبینی )پیش BcePred [49]سرورهای بو
 یری،پاذ انعطااف  ی،وسات دمانناد آب اسیدآمینه  یمیاییش-یزیکیف
باه   یدسترسا  یازان باودن، ساطح در معارض و م    یقطب یزانم

 پذیریبراساس میزان دسترسبینی [ )پیش50] CEPحلال(، 
 DiscoTope [51]اسایدهای آمیناه(،   حلال و توزیع فضایی  

یناه(،  آم یدهایاسا  یشبراساس ساختار و نمرات گرابینی )پیش
ELLIPRO [52] بیناای براساااس ساااختار فضااایی(،  )پاایش

EPITOPIA  [53] یزیکیف یاتخصوصبراساس  بینی)پیش–

 EPCES، یی(ر فضاا سااختا  یهندسا  هاای ی گیو و یمیاییش

و  EPSVR [55] ،SEPPA [56] ،EPMeta [55]و  [54]
Bpredictor [57] ام برد.ن 

 ببینید. را 4 جدول فو ، هایروش مقایسه برای 

 
  

 بيني مثبت، ویژگي و حساسيتها براساس معيارهاي پوشش، ضریب همبستگي، دقت، پيشژنآنتي توپبيني اپيپيشسرورهاي وب مقایسه عملکرد :4جدول 

 

 

 

 

 

 

 
 

 حساسيت ویژگي بيني مثبتپيش دقت سال بينيالگوریتم پيش

Bcepred [49] 2004 7/58 % - 61 % 56 % 

CEP [50] 2005 75 % - - - 

DiscoTope [51] 2008 - - 75 % 3/47 % 

ElliPro [52] 2008 84 % 1/29 % 2/86 % 1/60 % 

Epitopia [53] 2009 4/89 % - - - 

EPCES [54] 2009 - - 5/69 % 8/47 % 

SEPPA [56] 2009 - - 7/70 % 58 % 

EPSVR [55] 2010 1/59 % - - - 

EPMeta [55] 2010 - - - - 

Bpredictor [57] 2011 672/0 - 2/69 % 49 % 
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 هاباديآنتي ثرؤم ساختار 

 دو در [59] همکااران  و طااهرزاده  و [58] همکااران  و محمودی
 و چندلایاه  پرسپترون یعصب شبکه از استفاده با متفاوت، تحقیق
دساته  باه  ک،یزوالکتریا PH و یآبدوست ی گیو دو از یرگیبهره
 کاار،  نیا ا در پرداختند. لوپوس( یماریب )در هابادییاتوآنت بندی

 هایبادیآنتی ریمتغ ینواح از یعصب شبکه تست و آموزش یبرا

 باادی اتاوآنتی  غیر هایبادیآنتی و (مثبت )مجموعه DNA ضد

 شابکه  سااختار  هم نین، است. گردیده استفاده منفی( )مجموعه

 از کیا  هار  در نرون 9 ،یورود هیلا در نرون 266 شامل ،یعصب
 روش باه  کاه  اشاد بیم یخروج هیلا در نرون 1 و پنهان هیلا دو

 از زیا ن شابکه  آماوزش  یبارا  اسات.  دهیگرد میتنظ خطا و آزمون
 توانسات  روش نیا ا است. شده استفاده خطا انتشار پس لگوریتما

  .ابدی دست %71 ی گیو و تیحساس به
 یبارا  دیا جد یروشا  [60] همکاران و یعبد ،یگرید پ وهش در
 از ادهاساتف  باا  HIV بار  ثرؤما  یهاا یبااد یآنتا  نییتع و یابیارز

SVM شامل مختلپ ی گیو 3  یترک از روش، نیا در شد. ارائه 

 در هاا نهیآمدیاس یگیهمسا ،یترازهم در نهیآم دیاس وقوآ احتمال
 شد. استفاده ینیپروتئ رهیزنج یکدگذار یبرا یآبدوست و یتوال
 یابیا ارز در ،یگیهمساا  دیجد بردار یمعرف با فو  روش واقع، در
 ی گا یو ،%80/81 تیحساسا  باه  HIV بار  ثرؤما  هایبادییآنت
 دست %20/96 دقت و %29/98 مثبت ینبیشیپ ارزش ،66/99%

   است. افتهی
 اناواآ  باا  بندطبقه آموزش یجا به ریاخ قیتحق دو در ،قتیحق در

یبادیآنت ساختار تنها ژن،یآنت-یبادیآنت یها یترک از یمختلف
یآنتا  و (HIV )ماثلاً  نظار  ماورد  ژنیآنتا  باا  تعامال  قابل یها
 باه  است. شده داده آموزش بندطبقه به مشابه، ساختار با ییهاژن

یم بندطبقه ،یسازمدل یفضا شدن ساده به توجه با  ،یترت نیا
 دهد. نشان خود از یبهتر اریبس دقت به تواند
 باه  سارور وب نیچناد  اکنونهم زین هاپاراتوپ نییتع با ارتباط در

سارور وب مثاال،  عناوان  باه  .باشدیم دسترس در برخ  صورت

 Paratome [61] و هااانیپااروتئ یساااختار یازهمترازساا از 
 نیا گر،ید یانیب به .دینمایم استفاده هاآن یساختار هایشباهت
 باادی یآنت سوم ساختار ای اینهیدآمیاس یتوال سهیمقا با سروروب

 ینا بیشیپا  باه  شاده،  شناخته هایییباد یآنت ساختار با موردنظر
 سااروروب ن،یهم ناا .پااردازدیماا ژنیآنتاا بااا اتصااال ینااواح

roABCp [62] جنگال  تمیالگاور  اتصاال،  یناواح  نییتع یبرا 

شیپا  باه  قاادر  سرور وب نیا است. گرفته خدمت به را یصادفت
 )تعااملات  تعامل نوآ اساس بر نهیدآمیاس هر اتصال احتمال ینبی

 بادون  تعااملات  ،زگریا آب تعااملات  ، یدروژنیه وندیپ لیتشک با

 ایا  و یجاانب  رهیا زنج ،یاصال  رهی)زنج آن هایاتم نوآ و ( اتصال
 یسااختار  یهمترازساز از ورمذک سروروب دو .باشدیم زین هردو(

 یحاال  در نیا .برندیم بهره ینبیشیپ یبرا یتوال یهمترازساز ای
یآنتا  هایکمپلکس در رهمبستهیغ هایجهش لیدل به که است
 (یتکاامل  اطلاعاات  باه  یدسترسا  عدم جه،یدرنت )و ژنآنتیبادی

 Krawczyk لاذا،  .ستین قبول قابل چندان یهمتراز از استفاده

 نمودند. یمعرف را  Patch-Antibody i سرور وب همکاران و

بادییآنت یهمولوژ ساختار از ،یهمتراز یجا هب سروروب نیا در
 اساتفاده  ژنیآنتا  باه  هاا نهیدآمیاس اتصال احتمال نییتع یبرا ها

 سااختار  یسااز مدل با سروروب نیا تر،قیدق یانیب به است. شده

 شیگارا  نمره راساسب و یهمولوژ روش به موردنظر یباد-یآنت
 باه  نسبت تعامل تیاس در نهیدآمیاس یفراوان )براساس نهیدآمیاس

 ،CDR یناواح  نهیدآمیاسا  هار  باه  شود(،یم نییتع گرید ینواح
 زیا ن [64] همکاران و Asti .دهدیم اختصا  بودن واس  ازیامت
یآنتا  نیبا  کشاش  زانیم نبیشیپ یبرا یآنتروپ بر یمبتن یروش
 زا اساتفاده  باا  موردنظر ینبیشیپ کردند. نهادشیپ ژنیآنت و بادی
 آماده  دست هب یتوال مجموعه یرو بر یآنتروپ حداکثر سازیمدل

 از آمده دست هب جینتا شد. حاصل  HIVویروس به آلوده ماریب از
 77/0 یهمبساتگ   یضر انگریب ،بادییآنت 30 یرو بر روش نیا
 بینید.ب را 5 جدول فو ، هایروش مقایسه برای .باشدیم

 

 بيني مثبت، ویژگي و حساسيتها براساس معيارهاي پوشش، ضریب همبستگي، دقت، پيشباديساختار آنتيبيني ي پيشهاروش مقایسه عملکرد: 5جدول 

 
 

 گيري نتيجه و بحث 

 حساسيت ویژگي بيني مثبتپيش دقت سال بينيالگوریتم پيش

 % 71 % 71 - - 2004 [59ها ]بادیاتوآنتی
Paratome [61] 2012 41 % 36 % 11 % 100 % 
ProABC [62] 2013 81 % 69 % 82 % 80 % 

Antibody i-Patch [63] 2013 - 40 % - 94 % 
 % 8/81 % 7/99 % 3/98 % 2/96 2015 [60عبدی و همکاران ]
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 هاا پروتئین میان تعامل مکانیسم درک د،یگرد انیب که طورهمان
 حال در هایماندهباقی شناسایی یازمندن داروها، طراحی منظور به

 مناابع  نیپرکاربردتر و نیآخر یبررس با مقاله، نیا در است. تعامل

 یهاا روش اناواآ  از یجاامع  یبررس که دیگرد یسع نهیزم نیا در
 نیپاروتئ -یبااد یآنتا  یهاکمپلکس لتعام یهاتیسا ینیبشیپ

  گردد. ارائه
 قابال  دقات  به یابیدست یبرا نیمحقق از یاریبس مثال، عنوان به

 ییفضاا  ساختار اطلاعات از تعامل، یهاتیسا ینیبشیپ در قبول

 مطالعاه  در اناد. جساته  ساود  یعصب شبکه آموزش یبرا نیپروتئ

 که شد هداد نشان هنیزم نیا در مختلپ منبع 14 یبررس به حاضر
 ینیبشیپ دقت بهبود امکان ییفضا ساختار اتاطلاع از استفاده با
 اسات.  بوده سریم زین [(Abagyan [9و   Bordner وش)ر %80 تا

 یبارا  بناد طبقاه  نیپرکااربردتر  بانیپشات  بردار نیماش ن،یهم ن
 ییفضا ساختار اطلاعات از استفاده با تعامل یهاتیسا ینیبشیپ

 در هاا نیپروتئ از یاریبس یبرا ییفضا اطلاعات ن،یا وجود با .بود
 تعامال  یهاا تیاسا  ینا یبشیپا  یبارا  لاذا  ؛باشاد ینم دسترس

 یدهایاسا  یتاوال  اطلاعاات  از اساتفاده  با تنها نیپروتئ-نیپروتئ
 تااکنون  یمتعادد  یسارورها وب و هوشمند یهاتمیالگور نه،یآم

 رابطاه  نیا ا در مختلاپ  منباع  28 ق،یتحق نیا در اند.شده یمعرف

 .گرفت قرار یبررس مورد
تیسا ینیبشیپ مختلپ روش شش ،2 جدول در مثال، عنوان به
 گرفته قرار یبررس مورد یمولکول ساختار از استفاده با تعامل یها

 شاده  ارائاه  GOUGH [20] و BOCK توسا   دقات  نیبهتر که

 در پرکااربرد  سارور وب 10 عملکرد ،3 جدول در ن،یهم ن .است
 از اساتفاده  با )تنها نیپروتئ-نیپروتئ تعامل هایتیسا ینیبشیپ

 شاامل  مختلپ یابیارز یهااریمع براساس (،نهیآم یدهایاس یتوال

 و ی گا یو ،یمنفا  و مثبات  ینیبشیپ ،یهمبستگ  یضر پوشش،
 مشااهده  کاه  طاور همان است. شده سهیمقا گریکدی با تیحساس

 بادون  ماذکور  یهاا روش تیحساس و ی گیو دقت، پوشش، ،شد

)وب سارور   %5/50به ترتی   ییفضا ساختار اطلاعات از استفاده
meta-PPISP [35 ،)]76%  وب( سرورPPI-PRED [28 ،)]

)وب ساارور  %3/60[( و SPPIDER [30)وب ساارور  7/63%
SPPIDER [30تجاوز نمی )].کند 

 تعامال،  یهاا تیساا  ینا یبشیپ یهاروش نییپا دقت به توجه با

 یبارا  هوشامند  ییهاا تمیالگاور  توساعه  به اقدام نیمحقق یبرخ
 در اناد. دهنمو هایبادیآنت و هاژنیآنت ثرؤم یساختارها ینیبشیپ
-نیپاروتئ  یهاا کماپلکس  آماوزش  یجاا  هب ها،روش گونه نیا

 یعصب شبکه به مرتب  یهایبادیآنت ای هاژنیآنت تنها ن،یپروتئ
 یبررسا  باه  حاضر مطالعه رابطه، نیهم در .شوندیم داده آموزش

 7 و هاا ژنیآنتا  سااختار  ینیبشیپ خصو  در مختلپ منبع 11
 باه  پرداخت. هایبادیآنت ساختار ینیبشیپ نهیزم در مختلپ منبع

 تارسااخ  ینا یبشیپا  روش 10 عملکارد  4 جدول در مثال، عنوان
 ینا یبشیپا  روش 5 ییکاارا  ،5 جادول  در ن،یهم ن و هاژنیآنت

 شاامل  مختلاپ  یابیا ارز یارهایمع حس  بر ها،یبادیآنت ساختار

 ساه یمقا گریکاد ی باا  تیحساس و ،ی گیو مثبت، ینیبشیپ دقت،

 و ی گا یو دقات،  نیبهتار  شاود، یما  مشاهده که طورنهما .شد
هاا باه   ژنآنتای  توپیاپ ینیبشیپ یبرا آمده دست هب تیحساس

 2/86%[(، Epitopia [53) %4/89ترتیااا  عباااارت اسااات  
(ElliPro [52 و ،)]1/60% (ElliPro [52.)] یحاااال در نیاااا 

 ینیبشیپ ،%2/96 دقت با [60] همکاران و یعبد روش که است
 ییکارا نیبهتر %8/81 تیحساس و %7/99 ی گیو ،%3/98 مثبت

 داشاته  هاا یبادیآنت اختارس ینیبشیپ یهاروش همه انیم در را

 است.
 سااختار  ینا یبشیپ با رابطه در یمستقل قیتحق تاکنون که آنجا از

 تواناد یم ریاخ جینتا است، نشده انجام مونوکلونال یهایبادیآنت

 و عبادی  تار، قیدق عبارت به باشد. دبخشیام اریبس نهیزم نیا در
 از یمختلفاا انااواآ یجااا بااه کااه دنااداد نشااان [60] همکاااران
یآنتا  سااختار  از تنها توانیم ژن،یآنت-یبادیآنت یهاکمپلکس

 باا  ژنیآنتا  چناد  ایا ) نظر مورد ژنیآنت با تعامل قابل یهایباد
 اساتفاده  بناد( طبقه ای) یعصب شبکه آموزش برای مشابه( ساختار

 سااده  و یآموزش یالگوها شباهت شیافزا با  ،یترت نیا به .نمود

 افتاه ی شیافزا %2/96 تا یعصب شبکه دقت ،ی گیو یفضا شدن

 یهاا یبااد یآنتا  محدود تعداد نه،یزم نیا در یدشوار تنها است.
 نیا ا در لذا ؛است یسرطان سلول یهارندهیگ بر ثرؤم شدهشناخته
 تعاداد  تفااوت  باه  تیحساس معد لیدل به SVM بندطبقه حالت،

 آماوزش  تیقابل و یمنف مثبت یهاکلاس در یآموزش یهانمونه

 یهاا شابکه  با سهیمقا در یبهتر عملکرد کم، یهانمونه تعداد با
 است. داشته یمصنوع یعصب
 رایاج،  هاای درماان  عاوارض  و سرطان روزافزون رشد به توجه با

 شاده  لا  ج هدفمناد  و اختصاصای  هایدرمان سمت به هاتوجه

 مونوکلونال هایبادیآنتی از استفاده هیپا بر درمان نوآ این است.

 بینای پایش  هاا، باادی آنتای  نوآ این تولید در گام نیاول باشد.می

 تعامال  باه  توجاه  باا  دیا با ارسااخت  بینیپیش است. هاآن ساختار

 لاذا  ؛شود انجام آن بر ثیرگذارأت هایبادیآنتی با مربوطه ژنآنتی

 تعامال  یهاسایت بینیپیش برای موجود هایروش قالهم این در

 حالات  در ژنیآنتا -باادی آنتی و عام حالت در نیپروتئ-نیپروتئ

 یهاا روش تنها که شد داه نشاد مطالعه این در شد. بررسی خا 
 مشاابه  یهاا یبااد یآنتا  ساختار ینیبشیپ یبرا شده داده توسعه
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 یبارا  یکااف  دقات  از مشاابه(  ژنیآنتا  چند ای کی بر ثرؤم )مثلاً
 از هساتند.  برخوردار مونوکلونال یهایبادیآنت ساختار ینیبشیپ

 تعامل تیقابل با شده شناخته یهایبادیآنت تعداد معمولاً که آنجا

 SVM بناد طبقاه  از استفاده باشد،ینم ادیز خا  ژنیآنت کی با

 .دیگرد شنهادیپ منظور نیا یبرا
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Introduction: Cancer is one of the most important health issues in the current and next centuries. 

Understanding the mechanism of interaction between antibody-protein residues is essential for 

designing targeted anticancer drugs based on monoclonal antibodies. Prediction of the effective 

structure is the first step for production of monoclonal antibodies. 

Methods: This paper is a systematic review of the state-of-the-art researches on prediction of 

interaction sites and specification of antibody structures. Artificial neural networks or web servers 

are frequently used for evaluation of interaction sites while some researchers have employed 

evolutionary algorithms for prediction of the effective structure of antibodies. Accordingly, 14 

methods based on the protein spatial structure, 28 researches based on the molecular amino-acide 

sequence (without usage of the spatial structure), and 18 antigen/antibody structure prediction 

techniques were reviewed. 

Results: We demonstrated that the accuracy of structure-based methods can be increased up to 80% 

while the acuracy of sequence-based methods was rarely better than 75%. Since the spatial structure 

of many antibodies is unknown, some researchers raised the accuracy (even to 96%) by only 

antibody sequences able to interact with some similar antigens in training neural networks. 

Therefore, we suggest this approach for structure prediction of monoclonal antibodies because of its 

adequate high accuracy. 

Conclusion: In this paper, after reviewing available methods for prediction of antibody-protein 

interaction sites, some suggestions were made for effective prediction of structure of monoclonal 

antibodies. 

 

Keywords: Immunology, Monoclonal Antibodies, Antibody-Protein Complexes, Artificial 

Intelligence, Neural Networks 
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