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Abstract 
Objective 

The aim of this study was to propose an efficient algorithm to predict antimicrobial peptides using 

artificial intelligence algorithms. 

Materials and methods 

In this study, an updated AMP and non-AMP data set including physico-chemical characteristics 

at the level of amino acids and protein sequence in three animal species and humans was extracted. 

After data exploration and data pre-processing steps, four methods Supervised learning including 

Decision Tree, Random Forest, Naive Bayes and SVM on the AMP dataset with 10-fold cross-

validation to build models and predict the AMP label using the evaluation criteria of specificity, 

sensitivity, rate Accuracy, precision, recall, F1 score and area under the rock curve (AUC) were 

evaluated. 
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Results 

In this study, using an up-to-date dataset, a machine learning model has been successfully trained 

to predict antimicrobial peptides. A comprehensive set of features has been subjected to feature 

selection to identify key features of antimicrobial peptides. After selecting the feature, among the 

different generated models, the model based on the RF model classifier showed the best 

performance with Accuracy (95 percent), Precision (96 percent), Recall (95 percent), F1 Score 

(95 percent). the four classification of algorithms, Random Forest algorithm and SVM are the 

most accurate. The Decision Tree classification algorithm had the least accuracy. 

Conclusions 

According to the obtained results, the proposed RF model has a better performance than other 

models for AMP prediction. This model predicted some peptides as peptides with antimicrobial 

properties. This predictive approach can be useful in extracting AMPs with antimicrobial 

properties from AMP libraries in useful clinical applications before moving on to experimental 

studies. On the other hand, several features in the final selection properties indicate that these 

features are critical determinants of peptide properties and should be considered in the 

development of models to predict peptide activity. The executable code is available in the attached 

file. 
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  چکیده

 یهاتمیبا استفاده از الگور  یکروبیمضد  یدهایپپت  ینیبشیمنظور پکارآمد به تمیالگور کی  شنهادیپ  قیتحق نیهدف از انجام ا  هدف:

 .باشدیم یمصنوع هوش

روز شامل  به  یکروبیمضد تیفاقد فعال هایدیپپت و  پپتیدهای ضدمیکروبی داده  مجموعه کی  ابتدا  ،قیتحق نیا در :هاروشمواد و 

پس از کاوش  .دیو انس ان اس تخراگ گرد  یوانیدر س ه گونه   نئیپروت  یو توال نهیآم  یدهایدر س ح  اس  ییایمیش کویزیف یهایژگیو

، الگوریتم جنگل تص ادفی،  گیری  الگوریتم درخت تص میم ش امل نظارت  با  یریادگی  روش  چهارپردازش داده، شیها و مرا ل پداده

  ت یفاقد فعال  هایدی پپت و  پپتی دهای ض   دمیکروبی داده مجموعه یرو  بر پش   تی  انالگوریتم ماش   ین بردار   و  س   اده الگوریتم بیز
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 از  اس  تفاده با  پپتیدهای ض  دمیکروبی  برچس     ینیبشیها و پس  اخت مدل  یبرا  یبرابر 10متقابل    یبا اعت ارس  نج  یکروبیمض  د

 و س ح  زیر منحنی را   اف  بودن، معیارنرخ کامل ،  دقیق بودن معیار نرخ ص حت، ، س اس یت ،بودن یاختص اص  یابیارز  یارهایمع

 .دیگرد یابیارز

 یده ای پپت  ینیبشیپ یبرا تی . ب ا موفقنیم اش     یریادگی م دل   کی روز، مجموع ه داده ب ه  کی ب ا اس   تف اده از  قیتحق نیدر ا :نتاای 

 یدیکل یهایژگیاند تا وقرار گرفته یژگیتحت انتخاب و یهایژگیاز و یآموزش داده ش   ده اس   ت. مجموعه جامع  یکروبیمض   د

  یبند بر ط قه یش  ده، مدل م تن  دیمختلف تول  یهامدل انیدر م  ،یژگیکنند. پس از انتخاب و  ییرا ش  ناس  ا  یکروبیمض  د  یدهایپپت

 95اف    اریدرص د، و مع  95درص د،، نرخ کامل بودن   96بودن    قیاردقیدرص د،، مع 95با نرخ ص حت   یتص ادفکننده مدل جنگل

دقت را   نیش تریب  انیبردار پش ت نیو ماش   یجنگل تص ادف تمیالگور  ،یبنددس ته تمیعملکرد را نش ان داد. از چهار الگور نیدرص د،، بهتر

 دقت را داشت. نیکمتر یریگمیبند درخت تصمدسته تمیدارند. و الگور

  ین یبشیپ یها برامدل رینس  ت به س ا  یعملکرد بهتر  یجنگل تص ادف  یش نهادیدس ت آمده مدل پبه   جیبا توجه به نتا گیری:نتیجه

 کردیرو  نیکردند. ا ینیبشیپ  یکروبیمض   د تیبا خاص    دیعنوان پپترا به  دهایاز پپت یمدل برخ نیدارد، ا یکروبیمض   د  یدهای پپت

ق ل از   دیمف ینیبال  یدر کاربردها  یکروبیمض  د  یدهایپپت یهااز کتابخانه  یکروبیمض  د  یدهایدر اس  تخراگ پپت  تواندیم  ینیبشیپ

 هایژگیو نیکه ا دهدینش ان م  یینها  یانتخاب یهایژگیدر و یژگیو نیچند گر،ید  یباش د. از س و  دیمف  ی رکت به محالعات تجرب

  ییدر نظر گرفته ش وند. کد اجرا دهایپپت  تیفعال  ینیبشیپ یابر ییهادر توس عه مدل دیهس تند و با  دهایخواص پپت یاتی   کنندهنییتع

 موجود است. وستیپ لیدر فا

 سیماتر  رنده،یمش  خص  ه عملکرد گ یهایمنحن ریس  ح  ز  ،یکروبیمض  د  یدهایپپت  ن،یماش    یریادگی یهاتمیالگور:  هاکلیدواژه

 یختگیردرهم

 پژوهشی.: نوع مقاله

کارآمد   یارائه مدل  ،1403 ی  محمد هاد  ی سخاوت  ،یمحمد رضا، طهمورث پور مجت   یرینص  وان، یک  یکرم  ن،یمه   یرسان  استناد:

- 110،،  3 16،  مجله بیوتکنولوژی کشاورزی.  یهوش مصنوع  یهاتمیبا استفاده از الگور  یکروبیضدم  یدهایپپت  ینیبشیمنظور پبه 

89. 
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 مقدمه

 تیریمد  یبرا  توانندیاند و مش ده  ش نهادیپ یس نت  ونیرگرس   یهاروش تیکاهش محدود  یبرا یمص نوع یعص    یهاش  که

 نیا ،.Pour Hamidi et al., 2017هس تند، اس تفاده ش وند   زیو نو قیها نادقکه داده یزمان ی ت ده،یچیو پ یرخحیغ  یهاداده

  اس ا  بر  هاآن عملکرد که  ش وندیم ش ناخته  زین هاگره  ای  هانورون  عنوانبه که هس تند پردازش یاجزا  از یامجموعه ش امل  هاش  که

 را یورود  اطلاعات  که  ش  وندیم  لیتش  ک  ییهاهیلا در وا دها نیا (.Khorshidi et al. 2019   اس  ت یکیولوژیب  یهانورون

 جمع، ه اوزن  ای   یوا  د نیب  اتص   ال قوت نق ا  در  پردازش در  ش    ک ه ییتوان ا.  کنن دیم منتق ل  یبع د  یه اهی لا ب ه و  کرده پردازش

 ،.Ghotbaldini et al. 2019  دیآیم  دس ت به یآموزش   یالگوها از یامجموعه  با  انح اق  ندیفرآ  قیطر  از  ییتوانا نیا و  ش ودیم

  یبرا  مش خ  تمیالگور کی  به ازین که  اس ت، متفاوت یس نت یآمار یکردهایرو با کاملاً یمص نوع یعص    ش  که روش  ن،یا بر  علاوه

های با کارایی بالا توس عه بس یار س ریع فناوری،.  Pour Hamidi et al., 2017  دارد  یوتریکامپ  برنامه کی  توس    ش دن لیت د

های زیس  تی، از ق یل ها با محالعه مولکولفناوری ش  ده اس  ت. این دادهش  ناس  ی و زیس  تهای  جیم در زیس  تباعث تولید داده

ها در تعیین س اختار، عملکرد و فهم نقش این مولکولاند که برای در  و  اص ل ش ده DNAو  RNA، 2ها، پروتئین1هامتابولیت

 یهاداده ،.Mohammadabadi et al. 2024های زنده، مانند ارگانیس م، بافت یا س لول ض روری هس تند  دینامیک س یس تم

 قابل یآمار یهایهم س  تگ ای یبص  ر لیتحل و  هیتجز قیطر  از که  باش  ند  دهیچیپ  و بزرگ   د از  شیب یقدر  به  توانندیم کسیاوم

 Mohammadabadi   است داده  جیترو  را ،AI  3یمصنوع  هوش  ای  ینیماش  هوش  اصحلاح  به  از  استفاده  امر  نیا.  ستندین  یبررس

et al. 2024  .،یبرا   بلکه  اس ت،  ل رقابلیغ  انس ان ذهن  یبرا که  اس ت  ییهاداده  جم تیریمد  به  قادر تنها  نه  یمص نوع هوش  

 یمص نوع  هوش که  اس ت نیا مهم  نکته. دارد کاربرد  زین  اس ت  یبررس  تحت س تمیس   از ما یفعل  در   از فراتر که  یاطلاعات  اس تخراگ

 .Mohammadabadi et al  بخش دیعملکردش را به ود م  4یآموزش   یهاداده از آورده دس ت  به  تجربه قیطر  از خودکار،  طوربه

 اس ت. از این رو، ش ده ت دیل جدید دنیا یکی از چالش به هابیوتیک آنتی برابر در هاباکتری امروزه مقاومتاز س ویی دیگر،  ،.  2024

 متمرکز ش ده دارند کمتری جان ی عوارض و کنندنمی ایجاد باکتریایی مقاومت که ط یعی  روی ترکی ات برای  گس ترده تحقیقات

های اخیر ش تاب  های ش ناخته ش ده به دلیل افزایش مقاومت میکروبی در س الهای موثر برای آنتی بیوتیکاهمیت ایجاد جایگزین

از اهمیت بالایی   (AMP)5میکروبیس  ازی محاس   اتی پپتیدهای ض  دبینی، طرا ی و مدلبیش  تری یافته اس  ت. بنابراین، پیش

 شناخته "زبانیدفاع م یدهایپپت"عنوان به نی،، همچنAMPs  6یکروبیمضد یدهایپپت .،Nguyen et al. 2011  برخوردار است

 
1 Metabolites  
2 Proteins  
3 Machine Intelligence or Artificial Intelligence 
4 Training data 
5 Antimicrobial peptide  (AMP) 
6 Antimicrobial peptides (AMPs) 
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از   یعنوان بخش ها بهعملکرد آن  نیترش ده . ش ناختهبرندیم نیاز ب ایرا مهار    هاکروبیهس تند که م  یکوچک  یهانیپروتئ  ش وند،یم

 یهاتیاز فعال یعیوس    فیط یدارا  نیهمچن کنندیارائه م زایماریاس  ت که در آن محافظت در برابر عوامل ب  یذات یمنیا س  تمیس  

 Yeaman & Yount   باش   ندیم هارو یها و وها، انگلقارچ  ها،یباکتر لیهدف از ق  یهاس   میارگان هیبر عل  یکروبیض   دم

کش  ف ش  ده اس  ت    یکروبیمض  د  یدهای. تاکنون هزاران پپتگرددیباز م 1939به س  ال    یکروبیمض  د  یدهایپپت  ،. کش  ف2003

 Conlon 2010;Leippe 1999 .، 

 دیپپت نیخا  اس  تخراگ کردند. اول  لو یباس    هیرا از س  و  یکروبیمعامل ض  د کی، Dubos et al   1939. یدر پژوهش  

،. در Hirsch 1956خرگوش جدا ش د   یهاتیاز لکوس   1956اس ت که در س ال    ن،یگزارش ش ده دفنس   یوانیبا منش ا    یکروبیض دم

،، هر دو اس تخراگ  Groves et al. 1965گاو    ریاز ش   نی،، و لاکتوفرKiss & Michl 1962  ومیتلیاز اپ  نینیبعد، بوم  یهاس ال

خود  یهازوزومی، در لAMP  یکروبیض  دم یدهایپپت ی او یانس  ان یهاتیثابت ش  د که لکوس    نیش  دند. در همان زمان، همچن

از   یبرخ  یتوال یس  ازنهیو به  ینیبشیپ  ی، براQSARs   یمحاس   ات  یکم تیرواب  س  اختار فعال  یها، مدل1980هس  تند. از دهه 

مهاجم را بدون تداخل مض ر  یهاکروبیم  یطور انتخاببه  یکروبیمض د  یدهایپپت عتیاند. در ط اس تفاده ش ده  یکیولوژیب  یهاتیفعال

 Aronica   شودیها مربو  مآن ییایمیکوشیزیف یهایژگیامر به ساختار و و نیا لیو دلا دهند،یهدف قرار م  زبانیم  یهابا سلول

et al. 2021در   باش د،یم نهیهزبر و پرزمان  یش گاهیآزما  ش اتیبا اس تفاده از آزما  یکروبیمض د  یدهایتکش ف پپ  نکهی،. با توجه به ا

  یبرا  یمنحق ییبا ارائه م نا  یکروبیمض د یدارو  یکش ف و طرا  ندیفرآ عیتس ر  یبرا  یمحاس  ات یهااز روش یاریبس  ر،یاخ یهاس ال

  نی اس تفاده کرد که ب  ییهاعنوان مدلبه  توانیرا م نیماش   یریادگی  یهاتمیاند. الگورتوس عه داده ش ده یکروبیمض د  یدهایانتخاب پپت

ها را رکورد یبندو دس  ته زیتما ندی، فراNon-AMPs   یکروبیمض  د  تیفاقد فعال  یدهای، و پپتAMPs  یکروبیض  دم  یدهایپپت

ب ا اس   تف اده از  ینیبشیپ  یه الب ه توس   ع ه م د  یادی مح الع ات ز راً،ی،. اخLee et al. 2016; Su et al. 2019  دهن دیانج ام م

 Leeاس ت   افتهیها اختص اص آن  ی، بر اس ا  توالAMP   یکروبیض دم  یدهایپپت ینیبشیپ  یبرا نیماش   یریادگی یهاکیتکن

2016; Su 2019   ی،. در پژوهش  Chaudhary et al.   2017کرد.   ج ادیا  ده ای پپت  کی تیهمول  تی فع ال ینیبشیپ یبرا  ی، ابزار

، با  Cherkasov et al.   2009 یبود. در پژوهش   ییایمیکوش یزیف  یهایژگیش امل و ش تریها بدر کار آن س تفادهمورد ا یهایژگیو

تا   50با طول    دیجد  دیشده، پپت یآورجمع  یهامتعدد داده  ی،، همراه با تکرارهاANN   1یمصنوع یمدل ش که عص  کیاستفاده از 

  ین یبشی، پWang et al.   2012 یکردند. در پژوهش   ییمقاوم به دارو، ش ناس ا  یهایدر برابر باکتر تیرا با فعال  نهیدآمیاس  100

 Maccari etیرا مورد محلعه قرار دادند. در پژوهش یژگیو انتخاب و یترازهم یهابا روش  یبر اسا  توال  یکروبیمضد  یدهایپپت

al.   2013 یهامدل از یعیط ریغ نهیآم یدهایبا اس     دیپپت کیو   یعیط   یدهایپپت یکروبیمض   د تیو اعت  ار فع ال  ی، جه ت طرا 

  هی تجز  یبرا قیعم  یاش  که کردیاز رو تی، با موفقSchneider et al.   2017 یپژوهش  ، اس تفاده کردند. درRF  یجنگل تص ادف

 
1 Artificial Neural Networks 
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  ی دهایاس ت. پپت نیماش  یریادگی  یهاتمیاز الگور  یارده  ق،یعم  یریادگیکردند   انیاس تفاده و ب  یکروبیمض د  دیپپت یهاداده لیو تحل

  ی دهای پپت AMP (http://aps.unmc.edu/AP)  ،3283داده   گاهیهم دارند. ط ق پا س   رطانض   د تی خاص    یکروبیمض   د

 یها،. در سالJafari et al. 2022سرطان فهرست شده است  ضد یدهایعنوان پپتبه دیپپت  259   اًیوجود دارد که تقر  یکروبیمضد

و داروها   یس رطانض د ،یکروبیض دم  یدهایکش ف پپت  ی،، براML   نیماش  یریادگی  یهاتمیالگور  یریگبا ش کل  یادیز  یکارها  ر،یاخ

 . اندافتهیتوسعه 

با   تونیها ارائه ش ده اس ت اس تفاده ش د. پاکه دربخش مواد و روش تونیپا یس یاز زبان برنامه نو  ،یش نهادیپ  کردیرو نیدر ا

 یهایژگیبراس ا  و ینیبشیپ  یها برااز آن  توانیکه م  ش ودیعرض ه م نیماش   یریادگیعلم داده و   یهااز کتابخانه یامجموعه

و   دیمف یهاکتابخانه یس ازگار اس ت. برخ  نیماش   یریادگی  یهاتمیبا الگور  یبه خوب تونیمجموعه داده اس تفاده کرد. پا  کیمختلف 

 یهاتمیاز الگور ی یترک 1س اده  زیب  یهاتمیآورده ش ده اس ت. الگور 1پژوهش اس تفاده ش د در جدول ش ماره   نیکه درا  تونیپا یکاربرد

  یعنوان ا تمال ش رط طور کامل بهس اده به  زیب الگوریتم  .،Aburomman & Reaz 2017   هس تند  زیب هیاس ا  قض بر  یبندط قه

عنوان  ، بهSVM   2ی انیبردار پش ت نیماش  تمی،. الگورKumar & Bhatnagar 2021ش ده اس ت   فیو  داکثر ا تمال وقوع تعر

و    هی و تجز  ونیرگرس    ،یبندط قه یبرا یریادگی  یهاتمیکه ادغام الگور  ش  ودیمش  خ  م  3ن با نظارتیماش   یریادگی تم،یالگور

 فیتعر زیمتما یهاکننده یبندها با اس  تفاده از ط قهابرص  فحه یبا جداس  از  ی انیبردار پش  ت  نیماش    تمیها اس  ت. الگورداده لیتحل

طور  به تمیالگور نیا دهد،یرا انجام م یبازگش ت  یبندش نی، پارتDT   4یریگمیدرخت تص م تمی،. الگورYin et al. 2017  ش ودیم

 Safavian  کندیم  میتقس یهدف و معمول  یرهایمتغ  نیممکن را ب  یاستخراگ الگوها  یمورد استفاده برا یهایژگیو ریمکرر مقاد

& Landgrebe 1991; Jamali et al. 20165یجنگل تصادف  تمی،. الگور  RF، مجموعه    کی  داست،یاز نام آن پ  هطور کهمان

 کی تمیالگور نیا  ،.Cutler et al. 2012  دارد یبس تگ یتص ادف  یرهایاز متغ  یابر درخت اس ت که هر درخت به مجموعه یم تن

 لمس ائ یبرا یطور کل. اما بهش ودیاس تفاده م  ونیو هم رگرس   یبندط قه  ینظارت اس ت که از آن هم براتحت    یریادگی تمیالگور

و س پس از هر کدام   س ازدیم  یریگمیداده، درختان تص م  یهانمونه یرو  یدرخت تص ادف  تمی. الگورش ودیاز آن اس تفاده م  یبندط قه

 نیهدف از ا  .،Breiman 2001   کندیراه  ل را انتخاب م  نیبهتر  ،یریگیبه واس   ح ه را تی و در نه ا ردیگیم  ینیبشیها پاز آن

با اس  تفاده از  یکروبیض  دم  یدهایپپت  ینیبشیپ  منظوربه قیدق یو ارائه مدل نیماش   یریادگیو اس  تفاده از روش  یریپروژه بکارگ

 گاو، گوس فند و مر(، و انس ان با اس تفاده  یاهل  کیدر س ه دام اس تراتژ دیجد  یکروبیض دم  یدهایپپت یهوش مص نوع  یهاتمیالگور

 .باشدیم نیو پروتئ نهیآم یدهایدر سح  اس ییایمیکوشیزیف  اتیخصوص

 
1 Algorithms Naive Bayes 
2 Algorithm Support Vector Machine 
3 Supervised Machine Learning 
4 Algorithm Decision tree 
5 Algorithm Random Forest 



   (1403 پاییز ، 3، شماره 16مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

96 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 ند ین فرآیدر ا ی د و کاربردی تون مفیپا  یهااز کتابخانه یبرخ یمعرف. 1جدول 

Table 1. Introducing some useful and practical Python libraries in this process 

 لرن  تیکیکتابخانه سا

Sklearn  learn 

library 

 

 k و یم  ، درخت تصم (SVM)ی انبردار پشت  ینمانند ماش  ین ماش  یادگیری  یهایتم الگور  یکتابخانه دارا  ینا

 ی انیپشت 3  یپا  یسا   و  2نامپای   کتابخانه  مانند  یتونپا  یو آمار  یعدد  یها است. از کتابخانه 1  یههمسا  ینتریکنزد

 کند  می

 This library has machine learning algorithms such as support vector machine 

(SVM), decision tree and k nearest neighbor. It supports Python numerical and 

statistical libraries such as NumPy and SciPy 

کتابخانه پاندا   

Pandas library 

و تحلیریمد  یبرا پیساختار    یهاداده ل  یت  و  پردازش  و  پایش افته  در تحق  یهاداده   یگاهپردازش  قات  یمختلف 

 یکروبیضدم ی دهایمرت   با پپت

Pandas’ library is used for managing and analyzing structured data, as well as 

processing and pre-processing various databases in the studies related to 

antimicrobial peptides. 

 کتابخانه نامپای 

NumPy library 

 یهاه یاست که از آرا  تونیپا  یسینو  زبان برنامه   یبرا  گان یشده و را  نهیبه  ی کتابخانه من ع باز قدرتمند، به خوب  نیا

 کندمی  ی انیپشت یبزرگ و چند بعد

It is a powerful, well-optimized, and free open-source library for the Python 

programming language that supports large, multidimensional arrays 

 

 هامواد و روش

  1های یادگیری با نظارت در ش کل  ها و به کمک روشبینی پپتیدهای ض دمیکروبی با اس تفاده از اس تخراگ ویژگیفرایند پیش

 اند.سازی رویکرد پیشنهاد شده در ادامه توضی  داده . هر کدام از مرا ل فرایند پیادهنشان داده شده است

ها به ص  ورت های مث ت پپتیدهایی هس  تند که خاص  یت ض  دمیکروبی در آنداده اض  ر،  شدر پژوه :هاآوری دادهجمع 

های های داده  یا مجموعهمیکروبی از پایگاههای پپتیدی ض دبرای س اخت مجموعه داده مث ت، توالیآزمایش گاهی تایید ش ده اس ت.  

های  داده  ش د.  آوریجمع DBAASP 4پایگاه داده باکتری ازطور خاص، پپتیدهای ض دبه  آوری ش دندداده، در دس تر  عموم جمع

  یکروب یمض  د  تیهای فاقد فعالتوالی  ،برای س  اخت مجموعه داده منفی منفی پپتیدهایی هس  تند که خاص  یت ض  دمیکروبی ندارند.

 158مجموعه داده نهایی مورد استفاده در این محالعه شامل  . آیددست می  به  UniProtKB / Swiss-Protداده   معمولاً از پایگاه

 
1 K-Nearest Neighbors 
2 NumPy library 
3SciPy library 
4 Database of Antimicrobial Activity and Structure of Peptides 
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در  .دادبود که یک مجموعه داده دو کلاس ه را تش کیل می  پپتید فاقد فعالیت ض دمیکروبی  110و  پپتید با خص وص یات ض دمیکروبی

پپتیدهای  کلا  در نظر گرفته ش د.  نهیدآمیاس  100کمتر از   ای 100محالعه  نیدرا  دهایپپت نیطول ا  ر،یکوتاه زنج  یدهایارت ا  با پپت

 با اس تفاده از  .گذاری ش دبرچس    0با  ،Non-AMPs   یکروبیمض د تیفاقد فعال  یدهایو کلا  پپت 1با  ، AMPsض دمیکروبی  

 یهایژگیو .ها اس تاندارد ش دند در یک وا د قرار گرفتندمقادیر ویژگی  1لریبار از نوع اس تاندارد اس کا  نیا ا یکننده مق میتنظ کی

 آورده شده است. 2در جدول  مجموعه ریو ز یژگیدر هر دسته و یینها

 

 ی کروبیضدم  یدهایپپت ینیبش ی نظارت شده در پ نیماش  یریادگی یهاروش کیشمات   شی نما .1شکل 

Figure 1. Schematic representation of supervised machine learning methods in the 

prediction of antimicrobial peptides 

 مجموعه  ریو ز یژگی در هر دسته و یینها یهایژگیو .2جدول 

Table2. Final features in each feature category and Sub-category 

 Feature Sub-category  یژگیمجموعه و  ریز Feature Category  یژگیدسته و

 Physico-chemical   ییایمیکوشیزیف
 

 Charge density   بار  یچگال

 Physicochemical composition   ییایمیکوشیزیف  یترک
 

 Physicochemical distribution   ییایمیکوشیزیف عیتوز
 

 Physicochemical transition   ییایمیکوشیزیانتقال ف
 

 Pseudo-amino acid composition   دیاس نویش ه آم  یترک
 

 Pseudo amino acid composition   دیاس نویش ه آم  یترک
 

 Amino acid composition   نهیآم دیاس  یترک
 

 Amino acid composition   نهیآم دیاس  یترک
 

 

های ناکامل ناس  ازگار و تکراری  هداد  دوجو  داده  ر هر مجموعهد دبدیهی موجو  داز موار  ییک: پردازش مجموعه دادهیشپ

ای که ه اولیهدادر واقع اگر مجموعه  د.  دش وبندها میس تهدرس ت و ص حی  توس    دگیری باش د که باعث عدم انجام یک تص میممی

گیری  و ش کلد باعث ایجا دن اش د خو لازمارای کیفیت و کمیت ده ش ده اس ت دبند اس تفاس تهدیا  2کلاس یفایربرای آموزش و س اخت 

 
1 Standard Scaler 
2 Classifier 
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های انتخاب ش   ده دارای مقادیر نویزی بوده و مقادیر ویژگی . از آنجا که برخی از ویژگیقت خواهد ش   ددبند بیس   تهدهای  مدل

 به ود دقت مدل استفاده گردید. منظورپردازش بهباشد از پیشبرچس  با رویکرد انتخابی ناسازگار می

در این اس ت.   1هاش ناس ایی و اس تخراگ ویژگییکی از الزامات اس اس ی یادگیری ماش ین و آموزش مدل، : اساتخرا  ویژگی

  268این تحقیق، برای در  ).Cao et al. 2013 (اس تفاده ش د  3.12.3نس خه   2پایتون افزارنرمها از محاس  ه ویژگیتحقیق برای  

 در  ،میکروبی ندارندهای بیولوژیکی خاص  یت ض  دکننده پروتئینکدهای همچنین توالی ومیکروبی  ض  د  های پپتیدهایتوالی  توالی

 3پروپی پایتون  بس ته رایگانبا اس تفاده از  گاو، گوس فند، طیور، اس تراتژیک  و  یوانات    در گونه انس انس ح  پروتین و اس یدهای آمینه 

که در با اهمیت ش ناس ایی گردید   عنوان ویژگی،ویژگی به  198تنها    ه. ک،Cao et al. 2013 گردید اس تخراگ  تعداد زیادی ویژگی 

را   propyپروژه    .Cao et al،  2013در س ال  و  .Yizeng et al، 2010درس ال   .خواهند ش داس تفاده عنوان ویژگی ورودی بهادامه  

  شده است. 3جدول  ها دریژگیو یناز ا یبودند بخش یارشته یبرخ و یعدد هایژگیو یناز ا یبرختوسعه دادند. 

ی در نظر گرفته ورود یژگیو  عنوانرا به  198تا   1های  ویژگی  4یتاس پل ینتر با اس تفاده از ع ارت دس توری،:  سااخ  مدل

خواهیم مدل را طوری آموزش دهیم یا همان ویژگی هدف در نظر گرفتیم که در ادامه می   Yعنوان ویژگیرا به 198 . ویژگیش  د

 بینی کند.را پیش Yبتواند مقدار ویژگی   Xهای س  ویژگیکه بر

،  الگوریتم بیز س اده  ماش ین بردار پش تی ان،الگوریتم در اینجا، چندین مدل از جمله  ماشاینی:   یریادگی یهاآموزش مدل

بینی پپتیدهای  رکود هس  ت برای پیش 268که ش  امل   هامجموعه دادهروی  درخت تص  میم  الگوریتمجنگل تص  ادفی،   الگوریتم

برابری برای  های یادگیری ماش ینی، از طریق اعت ارس نجی متقاطع ده در این محالعه م تنی بر روش  .ض دمیکروبی آموزش داده ش دند

در هر دور  های تقری اً مس اوی تقس یم ش د.همپوش انی با اندازهمجموعه داده آموزش ی به ده زیر گروه غیر آموزش و تایید اس تفاده ش د.

 استفاده شد. 6و یک زیر گروه برای تست 5از نه زیرگروه برای آموزش

آموزش  های  عملکرد مدل  اعت ارس نجی، فرآیند اعت ارس نجی ده بار تکرار ش د در هر مر لهماشاینی:    یریادگی تسا  مدل

را   7ریختگیاز خروجی فرایند ارزیابی ماتریس درهم  .قرار گرفت  بررس یمورد   این معیارهای ارزیابی دیده در مر له ق ل با اس تفاده از،

و منفی    (FP)  10مث ت کاذب  ،(TN)  9منفی  قیقی،  (TP)  8مث ت  قیقی ریختگی چهار پارامترماتریس درهم  از  دست آوردیم. کهبه

 
1 Feature Extraction 
2 Python software 
3 Propy python package 
4 Train test split 
5 Train 
6 Test 
7 Confusion matrix 
8 True Positive 
9 True Negative 
10 False Positive 
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بندی،  ریختگی، ش ش معیار ارزیابی کارایی الگوریتم دس تهدر گام بعدی براس ا  مقادیر ماتریس درهم .محاس  ه گردید  (FN)  1کاذب

مش خص ه  یهایمنحنس ح  زیر   7معیار اف و  ،6نرخ کامل بودن  ،5معیار دقیق بودن ،4ص حت ،3 س اس یت ،2بودن اختص اص ییعنی 

 شدند.محاس ه  )AUC( 8رندهیعملکرد گ

 

 د ی هر پپت یمحاسبه شده برا یها یژگیو یبنددسته  .3جدول 
Table 3. Feature categories calculated for each peptide 

 Name   نام
 

 Name  نام Category   یبند دسته
 

 Category   یبند دسته

_PolarityC1 

 قح یت 

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_SecondaryStrD1050 

 یثانو
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

charge Density 

 شارژ  یچگال
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_HydrophobicityT12 

 ی زیگرآب 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_SecondaryStrD2001 

 یثانو
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_ChargeD1001 

 شارژ 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarityT23 

 ت یقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_SecondaryStrD1100 

 یثانو
Physico-chemical 

 یی ای میکوشیزیف

_PolarityC3 

 ت یقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_ChargeT12 

 شارژ

Physico-chemical 

 یی ای میکوشیزیف

_HydrophobicityD3001 

 ی زیگربآ

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarizabilityT23 

 ی ریپذیقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarizabilityD2050 

 ی ریپذیقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_NormalizedVDWVD1075 

 نرمال شده 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_NormalizedVDWVC3 

 نرمال شده 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_HydrophobicityD2075 

 ی زیگربآ

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_SolventAccessibilityD1075 

 به  لال  یدسترس تیقابل
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_SecondaryStrT13 

 یثانو
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarizabilityC2 

 ی ریپذیقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_NormalizedVDWVT13 

 نرمال شده 

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_NormalizedVDWVD2001 

 نرمال شده 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_HydrophobicityC2 

 ی زیگرآب 

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarizabilityD2001 

 ی ریپذیقح 
Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

_PolarizabilityT13 

 یریپذ یقح 

Physico-chemical 

 یی ایمیکوشیزیف

L 

 نیلوس
Amino acid 

composition 

 نه یآم دیاس  یترک

W 

 پتوفان یتر
Amino acid 

Composition 

 نه یآم دیاس  یترک

 

 
1 False Negative 
2 Specificity 
3 Sensitivity 
4 Accuracy 
5 Precision 
6 Recall 
7 F1score 
8 Area under the ROC curve 
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عمل  س ح  زیر منحنی .گردیدترس یم   )(ROC  1س تمیمش خص ه عملکرد س  یمنحنبندها،  منظور مقایس ه کارایی دس ته  به

 6و   5های  از فرمول  ROC. نمودارگیرداس تفاده قرار می ن میزان قدرت یک مدل موردیعنوان ش اخص ی برای تعیاغل  به گیرنده

  ین یبشیپ  کی. در باش دمیمث ت کاذب   زانیدر برابر م تینقش ه  س اس  ،ROC   س یس تممش خص ه عملکرد  ی. منحنآینددس ت میبه

 ،AUC  رندهیمش خص ه عملکرد گ  یهایمنحن ری. س ح  زباش ندیم 1به   کینزد  تیبودن و  س اس  یاختص اص  ،و قابل اعتماد قیدق

 1به  ، AUC  رندهیمش خص ه عملکرد گ یهایمنحن ریس ح  ز زانیمحرح اس ت. هر چه م نگیمعت ر در بحث مدل  اریمع کیعنوان  به

 های یادگیریفرمول محاس  ه انواع پارامترهای ارزیابی مدل .،Bradley 1997   باش دمیقابل اعتمادتر  ینیبشیباش د، پ ترکینزد

 آید در ادامه تشری  شدند.دست میریختگی به ماتریس درهمن که با استفاده از شیما

بیان ریاضی دقت   1. معادله  درست بوده استچند مورد  های انجام ش ده توس   کلاسیفایربینییعنی از کل پیش  نرخ صاح :

 دهد.را نشان می

𝑨𝒄𝒄𝒖𝒓𝒂𝒄𝒚 =
(𝑻𝑷 + 𝑻𝑵)

(𝑻𝑷 + 𝑭𝑵 + 𝑻𝑵 + 𝑭𝑷)
 (𝟏) 

اس ت بر تعداد مواردی که   برابر اس ت با تقس یم تعداد مواردی که توس   مدل درس ت تش خی  داده ش ده معیار دقیق بودن:

 .دهدبیان ریاضی دقت را نشان می 2معادله (Marne et al. 2020).  اندواقعاً درست هستند، درست تشخی  داده شده

𝑷𝒓𝒆𝒄𝒊𝒔𝒊𝒐𝒏 =
𝑻𝑷

(𝑻𝑷 + 𝑭𝑷)
 (𝟐) 

بر تعداد کل مواردی که   اندش ده تعداد مواردی که توس   مدل درس ت تش خی  دادهبرابر اس ت با تقس یم  نرخ کامل بودن:

را ش ناس ایی    میکروبیض دتواند پپتیدها با خاص یت کند که چگونه میکامل بودن مدل را اندازه گیری می  اس ت توس   مدل ایجاد ش ده

 .دهدبیان ریاضی یادآوری را نشان می 3معادله (Marne et al. 2020).  کند

𝒓𝒆𝒄𝒂𝒍𝒍 =
𝑻𝑷

𝑻𝑷 + 𝑭𝑵
 (𝟑) 

با هم در را  نرخ کامل بودن و معیار دقیق بودن ،یک معیار مناس   برای ارزیابی دقت یک آزمایش اس ت. این معیار اف: معیار

 . (Marne et al. 2020)بهترین  الت، یک و در بدترین  الت صفر استدر   F1 گیرد. معیارنظر می

𝑭𝟏 𝒔𝒄𝒐𝒓𝒆 = 𝟐 (
𝑷𝒓𝒆𝒄𝒊𝒔𝒊𝒐𝒏 × 𝒓𝒆𝒄𝒂𝒍𝒍

𝑷𝒓𝒆𝒄𝒊𝒔𝒊𝒐𝒏 + 𝒓𝒆𝒄𝒂𝒍𝒍
) (𝟒) 

𝑺𝒆𝒏𝒔𝒊𝒕𝒊𝒗𝒊𝒕𝒚 = 𝑻𝑷𝑹 =
𝑻𝑷

(𝑻𝑷 + 𝑭𝑵)
 (𝟓) 

𝑺𝒑𝒆𝒄𝒊𝒇𝒊𝒄𝒊𝒕𝒚 = 𝑭𝑷𝑹 =
𝑻𝑵

(𝑻𝑵 + 𝑭𝑷)
 (𝟔) 

 
1 Receiver Operating Characteristic 
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 نتای  و بحث

مرس وم در کش تن  یهاکیوتیبیش کس ت آنت  ،یبهداش ت عموم یمش کل جد کیی: آموزشا  یهامدل یمجموعه داده برا

 یدهایبه س  رعت و با دقت پپت  توانندیکه م  یمحاس   ات یهااس  ت. روش ییمقاومت چند دارو  جادیا لیزا به دلیماریب  یهایباکتر

هستند. در  یکشف دارو ضرور ندیرآکوتاه کردن ف یکنند، برا ییشناسا یبعد یشیآزما یهاس نجش یبرا AMPعنوان  را به دیکاند

 ییایمیکوش یزیف یهایژگیمحالعه و نیدرا. میااس تفاده کرده ش دها اش اره که در بالا به آن ییایمیکوش یزیف  یژگیو 198محالعه خود از 

. میاس تفاده کرد  1یبرابر  10متقاطع   یاز روش اعت ارس نجدر اینجا، . میقرار داد  یمورد بررس  نیدر س ح  پروتئ  یوانیرا در س ه گونه  

داده  عهمجمو کیبا اس تفاده از    ق،یتحق  نیدر ا تی. در نهاش داس تفاده   یژگیعنوان وها بهرا محاس  ه و از آن ییایمیکوش یزیخواص ف

 .میکرد جادیا یبا عملکرد عال یکروبیمضد یدهایپپت ینیبشیپ یبرا ینیماش یریادگیمدل  کیروز، به

جای  در این محالعه بهو پپتیدهای فاقد فعالی  ضادمیکروبی:  میکروبی  پپتیدهای ضاد نیها در بیژگیو  لیتحل

اس تفاده از یک الگوریتم یادگیری ماش ین از چهار الگوریتم یادگیری ماشین استفاده شد و الگوریتمی که بهترین توجیه را داشت برای 

های جدید اس تفاده کردیم. همچنین نش ان داده ش ده اس ت که خواص فیزیکوش یمیایی نقش مهمی در عملکرد پپتید بینی دادهپیش

در این تحقیق از ترکی ات ش  ه آمینواس یدها هم اس تفاده کردیم   .های جدید در نظر گرفته ش ونددارند و بنابراین باید در آموزش مدل

 2میکروبی پپتیدهای ض  د  ینیبشیپ  یبار برا نیچند نهیآم  دیاس    یترک یجابه  دیاس   نویش   ه آم   یترککه در محالعات گذش  ته  

(AMP )ینیبشیعملکرد پ  نیو بنابرا دهدیرا از دس ت م  یکمتر  یاطلاعات توال  رایز  اس ت اس تفاده ش ده  AMP  خواهد   شیرا افزا

  .( Wang et al. 2011;Khosravian et al. 2013; Zare et al. 2015; Lin & Xu 2016; Meher et al. 2017)  داد

پپتیدهای  ی یترک یهایژگیمحالعات گذش  ته تفاوت وعنوان ویژگی اس  تفاده کردیم. ما در این محالعه از ترکی  اس  یدهای آمینه به

  5نیس ی، گل"L" 4نیطور خاص، لوس را نش ان داد به  (AMP-Non)  3یکروبیض دم تیفاقد فعال  یدهایو پپت(  AMP)  میکروبیض د

"G"6نیزی،ل "K"،  میکروبیپپتیدهای ض د  یفراوان برا نهیآم یدهایو اس  (AMP  )نیکه لوس   یبودند، در  ال "L"7نی، آلان "A " 

تفاوت   ن،یبر ا  وهبودند. علا  (Non-AMP)  یکروبیض  دم تیفاقد فعال  یدهایپپت  یفراوان برا نهیآم یدهایاس   "G" نیس  یو گل

  وندیبا پ یهاغل ه مولکول لیبه دل دیامر با  نیا  لیوجود دارد که دل  AMPریو غ AMP  نیب  "C"  8نیس تئیس    یدر ترک یآش کار

 تیفاقد فعال یدهایو پپت، AMPs  یکروبیض دم یدهایپپت نیب "K" نیزیل  ی. ترک،Mishra 2012  باش د یو دفاع یدیس ولفید

  .، Chang 2015 مث ت بودند     بار خال  یعمدتا دارا  AMP یساختار یهاهسته  رایمتفاوت بود، ز  ،Non-AMPs   یکروبیمضد

 
1 10-fold cross-validation 
2 Antimicrobial Peptides 
3 Non-Antimicrobial Peptides 
4 Leucine 
5 Glycine 
6 lysine 
7 Alanine 
8 Cysteine 
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  یکروب یمض  د  یدهایپپت نیآش  کارا ب  یزیگرآب اس  تفاده کردیم. محالعات گذش  ته نش  ان دادگریزی ما در این محالعه از ویژگی آب

 AMPیکروبیض   دم  تی ف اق د فع ال  یده ای ، و پپت   Non-AMP،  لی توان د ب ه دلمی  ج هینتدر    متف اوت بود  یکلا  قح   یبرا 

 در پژوهش ی  .،Matsuzaki 2009ش ود  می  زیبه س لول ن  دیغش اها، که باعث اتص ال پپت  یدیپیل یهابا بخش زیگرآب  برهمکنش

Torrent et al.  (2011)  یکروب یمض د  یدهایپپت های فیزیکوش یمیاییاس ا  ویژگیرویکرد ش  که عص  ی مص نوعی را بر کی  

 AMP، میکروبی آن را نیز ارزیابی کند. تواند قدرت ض دتوص یف کردند که نه تنها قادر به ش ناس ایی پپتیدهای فعال اس ت بلکه می

خواص فیزیکوش یمیایی در نظر گرفته ش ده مس تقیماً از توالی پپتیدی مش تق ش ده اس ت و مجموعه کاملی از پارامترها را تش کیل 

 یش محاس  اترو Bhadra et al.  (2017)  کند. در پژوهش یدقت توص یف میرا به  ، AMP  یکروبیمض د  یدهایپپت دهد کهمی

  ین یبشیپ یدر طول توال نهیآمدیاس  فیزیکوش یمیایی  خواص  عیتوز یالگوها ی،جنگل تص ادف تمیمدل الگوربا    AMPینیبشیپ  یبرا

 10متقاطع   یبا اعت ارس   نج  یجنگل تص   ادف  یبندط قه 19با   AMPریو غ AMP یهابزرگ و متنوع داده یهامجموعه کردند

با اس  تفاده از  AMP  ینیبشیپ  یبرا  یمحاس   ات کیتکن کی  Söylemez et al. (2023) در پژوهش  یش  دند.    یابیارز  یبرابر

و مدل را با    .آموزش دادند  )DNN(1قیعم  یعص   یهامدل با استفاده از ش که  کی  نهیآمدیدر س ح  اس ییایمیکوش یزیف یهایژگیو

ی  ن یبشیپ  کی،  Lin et al.   2021پژوهش   ی   در کرد.  یابیارز  اریداده مع  عهمجمو  کی  یبر رو  یبرابر 10متقاطع   یاعت ارس   نج

روز را به  یهاهم مجموعه داده  قیعم  یریادگیو   یکیزیف یژگیبر و یم تن یبا اس  تفاده از روش رمزگذار  یکروبیمض  د دیپپت  کننده

 د، مورAMP   یکروبیمض د  یدهایپپت یبرا  قیعم  یریادگیو مدل  نیپروتئ یرمزگذار یهاکه بر اس ا  آن روش  ند،کرد  یآورجمع

  .است افتهی درصد دست 90به دقت  دهیمدل آموزش د در نتیجه دادقرار  یبررس

پس از  ی: کروبیضادم    یفاقد فعال  یدهایو پپتی کروبیم ضاد  یدهایپپت  یبندطبقه یعملکرد مدل برا یابیارز

مانند  ینریبا  یبندط قه  یهامدل  یعملکرد مدل برا یابیارز  یاس   اس     یج مر له تس   ت م ناینتامر له آموزش و تس   ت مدل، 

س ه نش ان  یهنگام مقاجه ممکن را  یاس ت که چهار نت یختگیرس درهمی، ماتر،AMP   یکروبیمض د  یدهایپپت  یهاکنندهینیبشیپ

در بررس ی  .  قرار داد  یابیرا مورد ارز نیماش   یریادگی  یهامدل  توانیم ،یختگیردرهم سیماتر  یدهد. با مش خ  ش دن پارامترهایم

 مورد، AUC  رندهیمش خص ه عملکرد گ یمنحن ریس ح  زدقیق بودن و   ، معیارویژگی، دقت،  س اس یت،  کارایی معیارهای ارزیابی

به    ینیبشیپ جینتا  ، نش  ان داده ش  ده اس  ت.4جدول  2یختگیرمقادیر این معیارها با اس  تفاده از ماتریس درهم  .اس  تفاده قرار گرفت

نشان   2  در شکلاین تحقیق   ی مورد محالعه دربندهر نسخه از مدل ط قه  یختگیردرهم یهاسیرسد. ماترکلا  می  یاقعو ریمقاد

  داده شده است.

 
1 Deep learning neural network 
2 Confusion matrix 
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B A 

  

D C 

از مدلهای درهم . ماتریس 2شکل     2* 2ریختگی یک جدول  ماتریس درهم   بندی:طبقه   ریختگی هر نسخه 

های  دهد که هرکدام از مدلرا نشان می  کاذب   مثب   ی وقیحق  یکاذب ، منف  ی، منفمثب  حقیقیهس  که مقادیر  

این  ماشین بردار پشتیبان   وبیز ساده  ،  جنگل تصادفی  ،گیریدرخ  تصمیم    شامل   نظارت  با  یریادگی  روش

  ی ابی ارز  یارهایمع  ریختگی مقادیر های ماتریس درهم دهند که با استفاده از پارامترچهار پارامتر را نشان می

بودن ،نرخ صح  حساسی ، بودن، یاختصاص راک  اف  معیار،  بودنکامل  ،معیاردقیق  منحنی  زیر   و سطح 

ارائه کرد.  می  (C)  3عنوان مثال شکل  . به دیگرد   محاسبه   158  ریختگی،درهم   س یماتر توان این تفسیر را 

  Non-AMPرا به درستی    Non-AMPرکود    110 بینی کرد وپیش    AMPهستند را به درستی  AMPرکود که  

 بینی کرد پیش 
Figure 2. The confusion matrices of each version of the classification model: The confusion 

matrix is a 2x2 table that shows the values of true positives, false negatives, true negatives, 

and false positives that each model of the supervised learning method includes a decision 

tree. Giri, random forest, simple Bayes and support vector machine show these four 

parameters that use the parameters of the confusion matrix to evaluate the values of 

specificity, sensitivity, accuracy rate, accuracy, completeness, F-criterion and level. It was 

calculated under the rock curve. For example, Figure 3 (C) can provide this interpretation. 

The confusion matrix correctly predicted 158 AMP recessions as AMP and 110 Non-AMP 

recessions as non-AMP 
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سح     .ها استفاده شدعملکرد مدل  سهیو مقا  نییتع   یبرا  ،،Gasteiger et al. 2005   رندهیمشخصه عملکرد گ  یهایمنحن

ها استفاده کلا   نیب  زیتما  یکننده برا  یبندط قه   کی  یی توانا  یریگاندازه  یبرا ،AUCهای مشخصه عملکرد گیرنده  منحنیزیر  

 ،c   3که در شکل    طوردهد. هماننشان میرا    ROC  جینتا  3دارد. شکل    یبالاتر باشد، عملکرد بهتر  AUCشود. هر چه  می

 نیبهترعنوان  در نتیجه مدل جنگل تصادقی به . است  افتهیدست   یبالاتر  AUC  ازات یبه امت  ی شود، مدل جنگل تصادفمشاهده می

نتایج   یتدر نها  .،5باشند  جدولداشته    یکروبیمضد  خاصیت  توانستندی کرد که م  ینیبش یرا پ  چهار پپتیدمدل    نیشد، ا  ییمدل شناسا

در رت ه اول، الگوریتم ماشین بردار پشتی ان با نرخ دقت   درصد 95جنگل تصادفی با نرخ صحت  تم  ینشان داد الگورپیشنهادی    رویکرد

های بعدی قرار  در رت ه  درصد  79،  82های به ترتی   ی بیز ساده و درخت تصمیم با نرخ دقتهادر رت ه بعدی و الگوریتم  درصد  92

بند جنگل  الگوریتم دسته  .شودی ، مربو  مKhourdifi & Bahaj 2018ها  نمونه    یصح  یبندو ط قه   ییدقت به شناسا  گرفتند.

 Burdukiewicz 2020; Lin & Xu)  اندکرده  یساز ادهیپ  AMPکننده    ینیبشیدر دو سال گذشته  داقل چهار پ  تصادفی

2016; Bhadra 2018.)  نها اثرات  یجد  یدی پپت  یهای توال  یطرا   (AMP)  یکروبیمضد  یدهایپپت  ینیبشیپ  ییهدف  با  د 

 محلوب است.  یو درمان یکروبیمضد

 

، معیار اف، ، نرخ کامل بودنها )هر کدام با شش معیار ارزیابی نرخ صح ، دقیق بودن. دق  مدل4جدول  

به وضوح    4در جدول    .برابری  10ی محاسبه شده با اعتبارسنجی  هاحساسی  و ویژگی( بر روی مجموعه داده 

  ن یماش   یریادگیروش    ری بالاتر از سا  بانیبردار پشت  نیو ماش  یجنگل تصادف  تمیالگوردهد که دق   نشان می

  ن یبهترسطح زیر منحنی راک    سهینظر مقا  زا  ماشین بردار پشتیبانو    الگوریتم جنگل تصادفی   یاس ،. در نها

 عملکرد را دارند 

Table 4. The accuracy of the models (each with six evaluation criteria of accuracy rate, 

precision, Recall, F1Score, sensitivity and specificity) on the dataset calculated with 10-fold 

validation. Table 4 clearly shows that the accuracy of RF and SVM t is higher than the other 

machine learning method is. Finally, RF and SVM perform better in comparison AUC 

performs best 

Algorithms 

 الگوریتم 

Accuracy 

 نرخ صح 

Precision 

 بودن  ق یدق

Recall 

 بودنکامل

F1 

Score 

 اف  اریمع

Sensitivity 

 حساسی  
Specificity 
 ویژگی

 

AUC 

  سطح زیرمنحنی

 راک

SVM 

 ماشین بردار پشتی ان
0.922 0.927 0.922 0.921 1 1 1 

Random Forest 

 جنگل تصادفی
0.959 0.963 0.959 0.958 1 1 1 

Naive Bayes 

 مدل بیز ساده 
0.829 0.838 0.829 0.825 0.972 0.715 0.85 

Decision Tree 

 گیری درخت تصمیم 
0.791 0.83 0.791 0.791 0.845 0.981 0.98 
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D C 

 (ROC) رندهیمشخصه عملکرد گ یهای . منحن3کل ش

Figure 3. Receiver operating characteristic curves (ROC) 

 

  علاوه   ایانهیرا  فنون  و  یمحاس ات  هایروش  ،یستی ز  گسترده  اطلاعات  عصر  در  که  است  ذکر  به  لازم  تینها  درگیری:  نتیجه

  ی کاربرد  دانش  کس   و  داده  دیتول  سرعت  ایگونه   به   و  پردازدی م  اطلاعات  از  دانش   استخراگ  عیتسر  به  شیآزما  یهانه یهز  کاهش  بر

 الگوریتم جنگل تصادفی   ،،NB   الگوریتم بیز ساده،،SVM های یادگیری ماشین بردار پشتی ان  الگوریتم   .سازدیم  متعادل  را  آن  از

 RF،،  گیری  تصمیم  الگوریتم درخت DT  ،،  از استفاده  به  کیبا  داده  برامجموعه  مورد   یکروبیمضد  ی دهایپپت  ینیبشیپ  یروز، 

مذکور به   هایمدل  یصحت برا  اری، معهاداده به مجموعه     RF ،SVM ،  NB،DTهایمدلپس از برازش    اند.قرار گرفته   یابیارز

  ، 92/0،  95/0کامل بودن  نرخ  و    درصد  83/0،  83/0،  92/0،  96/0  بودن  قیدق  اریمعو  درصد    0/ 79،  82/0  ، 92/0،  95/0برابر     یترت

 .دیمحاس ه گرد  98/0، 85/0، 1، 1  یبه ترت را  یمنحن  ریو سح  ز درصد 79/0 ،82/0
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 نظارت شده  نیماش یریادگیشده با روش  ینیبش یپ یکروب یضدم  یدهایپپت .5جدول 

Table 5. Antimicrobial peptides predicted by supervised machine learning method 

Uniport 

 داده   گاهیپا

Gene 

 ژن

SVM 

ماشین بردار  

 پشتی ان

Random 

Forest 

 جنگل تصادفی

Naive 

Bayes 

 مدل بیز ساده 

Decision 

Tree 
درخت  

 گیری تصمیم

'P07470' 1COX7A1 

 داز یاکس c توکرومیس

AMP Non- AMP Non- AMP AMP 

'P02820' 2BGLAP 

 گلوتامات  یگاما کربوکس نیپروتئ

AMP AMP Non- AMP AMP 

'Q3SZ47' 3MRPL33 

 L33 یتوکندریم ی وزومیر نیپروتئ

Non- AMP Non- AMP AMP Non- AMP 

'A8NN94' 4MRPL34 

 L34 یتوکندریم ی وزومیر نیپروتئ

AMP 

 

AMP AMP AMP 

'Q32PC3' 5MRPL27 

 L27 یتوکندریم ی وزومیر نیپروتئ

Non- AMP Non- AMP Non- AMP Non- AMP 

'Q3ZBI7' 6ATP5MD AMP 

 

Non- AMP AMP Non- AMP 

'Q5ZLR5' 7UQCRFS1 

 ردوکتاز  یس توکرومیس-نولیک یوبی

Non- AMP Non- AMP Non- AMP Non- AMP 

'Q9BZL1' 8UBL5 

 ن یتیکوئیوبی

Non- AMP Non- AMP Non- AMP Non- AMP 

'P53803' 9POLR2K 

 2 مرازی پل یاآران 

Non- AMP AMP Non- AMP AMP 

 

 
1 cytochrome c oxidase subunit 7A1 
2 bone gamma-carboxyglutamate protein 
3 mitochondrial ribosomal protein L33 
4 mitochondrial ribosomal protein L34 
5 mitochondrial ribosomal protein L27 
6 ATP synthase membrane subunit k 
7 ubiquinol-cytochrome c reductase, Rieske iron-sulfur polypeptide 1 
8ubiquitin like 5  
9 RNA polymerase II, I and III subunit K 

 

 

 

https://www.rcsb.org/search?q=rcsb_entity_source_organism.rcsb_gene_name.value:MRPL33
https://www.rcsb.org/search?q=rcsb_entity_source_organism.rcsb_gene_name.value:POLR2K
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 نیبالاتر RFمدل   .ش د ی، مدل برتر معرفرا  یمنحن  ریس ح  زو   نرخ کامل بودن،  دقیق بودن،  ی ص حتارهایبا توجه به مع

 ها،تمیالگور ریبا س ا  س هیکه در مقا دهدینش ان م (ROC) س تمیمش خص ه عملکرد س  یمنحنو   داش ت.را  و بهترین عملکرد  ص حت

ما نس  ت به ص حت و دقت  یبالا نانی. .با توجه به اطمدهدیدس ت م به یش تریدقت ب  قیتحق نیمورد اس تفاده در ا RF تمیالگور

گرفت که   جهینت  توانمی  ن،یبنابراباش د.  داش ته   تیبا واقع یمذکور انحراف کم  ینیبشیکه پ رودیمدل س اخته ش ده، انتظار م یبالا

 است. (AMP)  یکروبیمضد دیپپت کی یکروبیضدم تیخاص بینیپیش یبرا یاطلاعات ضرور یها، در مجموع، دارایژگیو نیا

 یو علم یس اختار یمحترم مجله به خاطر ارائه نظرها ریاز داوران و س ردب دانندینگارندگان بر خود لازم م  :ساپاساگزاری

 .ندینما یسپاسگزار
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