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 فيزيكوشيمياييپروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد بر اساس خواص صال اتّعملكرد پيشگويي 
  آنها به كمك روش لوژستيك رگرسيون

  *پرويز عبدالمالكي ومهدي پورشيخعلي اصغري 
  تهران، دانشگاه تربيت مدرس، دانشكده علوم زيستي، گروه بيوفيزيك

  9/7/93 :تاريخ پذيرش  30/4/92 :تاريخ دريافت
  چكيده

پروتئينها به اتّصال  عملكردبراي پيشگويي  فيزيكوشيمياييخواص به عنوان  دوقطبي و مقادير ويژه ممان چهارقطبي بار، ممان
از روش ساده و كارآي لوژستيك رگرسيون براي انجام عمل . مورد استفاده قرار گرفتنددر اين تحقيق ريبونوكلئيك اسيد 

را در پيشگويي داشت و  تأثيرو بيشترين  )19/19(رامتر بار بيشترين ضريب در معادله لوجيت حاصل، پا. پيشگويي استفاده شد
 160(پروتئين  2601بر روي  Jackknifeبه صورت  روش لوژستيك رگرسيون .بعد از آن پارامتر ممان دوقطبي اهميت داشت

مقدار . ده شداآموزش د) يك اسيدصل شونده به ريبونوكلئپروتئين غير متّ 2441و صل شونده به ريبونوكلئيك اسيد پروتئين متّ
به  به دست آمد كه در قياس با روش شبكه عصبي درصد 83 ،نهايي مدل)   ROC )AUCمساحت زير منحني  پارامتر ارزيابيِ

به  درصد 46و  59، 94نيز به ترتيب  Fمقادير پارامترهاي دقت، صحت و معيار . خيلي بيشتر مي باشد براي پيشگوييرفته كار 
كه به  در اين تحقيق نشان داده شد نتيجه،در . مي باشند از مقادير حاصل از روش شبكه عصبيد كه همگي بيشتر دست آمدن

از به خوبي  مي توانندصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد پروتئينهاي متّ ،كمك روش ساده، سريع و دقيقِ لوژستيك رگرسيون
  .متمايز شوند) وشيمياييبه كمك تعداد اندك خواص پيشگوي فيزيك(صل شونده به ريبونوكلئيك اسيد پروتئينهاي غير متّ

پروتئينها، لوژستيك رگرسيون،  وشيمياييصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد، خواص فيزيكپروتئينهاي متّ :واژه هاي كليدي
  پيشگويي عملكرد پروتئين

   parviz@modares.ac.ir: ي، پست الكترونيك09122704501: نويسنده مسئول، تلفن  *

  مقدمه
نقشي ) RNA( ريبونوكلئيك اسيد - ميانكنشهاي پروتئين
، ر فرآيندهاي سلوّلي مثلِ رونويسياساسي را در بيشت

، پردازشِ RNAرونويسي معكوس، همانندسازي، انتقالِ 
 در سلوّل RNAو تنظيم مقادير ، ترجمه پس از رونويسي

داده ها و شواهد ژنتيكي و پروتئوميكي  ).9(كنند  مياء ايف
ي حيواني آشكار مي سازند كه مدلهاجديد حاصل از 

پروتئينهاي متّصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد يا به 
، از بيماريهاي در بيشتر بيماريهاي انساني RBPsاختصار 

ليكن،  .)16( ندهست عصب شناختي گرفته تا سرطان، دخيل

پروتئينها يا بالعكس اين توسط  RNA تشخيصِمكانيسم 
  .به ميزان كمي شناخته شده است

ي يكتا دارند و از تكرارهاي يساختارها RBPsبيشتر 
متعدومينهاي اصلي تشكيل مي شوند دي از تعداد كمي د

به طرق مختلف آرايش مي يابند تا  دومينهاكه اين 
. ازندنيازمنديهاي عملكردي متنوع آنها را برآورده س

 در ي اصلي متّصل شونده به ريبونوكلئيك اسيددومينها
موتيف تشخيص ريبونوكلئيك اسيد ، دومينِ كا  برگيرنده 

همولوژي، دومين متّصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد دو 
، TRAPدومين ، PIWI، دومين S1زنجيره اي، دومين 
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اين  .هستند PAZو دومينِ  Pumilioدومينِ ، SAMدومين 
، سطح تشخيص )α، β، αβ(دومينها از نظر نوع توپولوژي 

و نوع ) صفحه بتا يا مارپيچ آلفا(دهنده ريبونوكلئيك اسيد 
ميانكنشهايي كه با ريبونوكلئيك اسيد برقرار مي سازند 

) پيوند الكتروستاتيك، پيوند هيدروژني، پيوند واندروالس(
  ).17(با يكديگر تفاوت دارند 

عملكرد  تي گوناگوني براي پيشگوييروشهاي محاسبا
در سالهاي اخير  اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد

ماشين بخش عمدة آنها از روش . تكامل و توسعه يافته اند
عملكرد اتّصال پروتئينها به  براي پيشگويي بردار پشتيبان

اطلاّعات توالي و ساختار  به كمكريبونوكلئيك اسيد 
). 27و  24، 22، 21، 14، 11، 10، 8، 7( داستفاده كرده ان

بخشي كوچك از اين روشهاي محاسباتي نيز از تكنيكهاي 
ترازي ساختاري سرتاسري و تكنيك تشخيص فولد  هم

عملكرد اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك  براي پيشگويي
در اين مطالعات،  .)29و26،28( استفاده كرده اند اسيد

ممانهاي  مثلِ پروتئينها ليخواص الكتروستاتيك اص
ي حاصل دوقطبي و چهارقطبي در تركيب با ساير پارامترها

و لذا نقش  شده انددر نظر گرفته از توالي يا ساختار 
 RNAدر تشخيص  وشيمياييانفرادي اين خواص فيزيك

روشهاي ديگري نيز براي بررسي . ه استمخفي ماند
مي باشند  ريبونوكلئيك اسيد موجود-ميانكنشهاي پروتئين

هدف آنها بررسي ساختاري مي باشد نه پيشگويي ليكن 
    ).18و13(عملكرد 

) DNA(دزوكسي ريبونوكلئيك اسيد  -در ميانكنش پروتئين
دليلِ آن باردار . الكتروستاتيك نقشي اصلي را بر عهده دارد

بار به ازاي هر  2منفي ( مي باشد  DNAبودن خيلي منفي 
پروتئينهاي متصل شونده به از طرف ديگر، ). جفت باز

DNA   روي سطحي كه باDNA اغلب  ،مواجه مي شوند
مثبت پروتئين  نقش كليدي بارِ. بارهاي مثبت زيادي دارند

  .)5( مي باشد DNAايجاد يك جاذبه الكتروستاتيك براي 

Ahmad and Sarai  نشان دادند كه خواص  2011در سال
بي و ممان چهار ساده شامل بار، ممان دوقط الكتروستاتيك

قطبي حاوي اطلاعات ارزشمند و مفيدي براي پيشگويي 
. مي باشند عملكرد اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد

شبكه عصبي مصنوعي براي پيشگويي روش از  تنهاآنها 
  ). 3(استفاده كردند 

شبكه عصبي مصنوعي يك كلاس از روشهاي يادگيري 
نايي بالاي آن در سرو كار خاطر تواه ماشيني مي باشد كه ب

رخشداشتن با سري داده هايي با ابعاد زياد و پ Noisy  و
در بيشتر مسائل  ،نيز پارامترهاي پيچيده و غير خطي

در واقع شبكه . استفاده شده استتا به حال بيوانفورماتيكي 
عصبي مصنوعي رفتار يك شبكه عصبي زيستي را شبيه 

صنوعي، واحدهاي در يك شبكه عصبي م. سازي مي كند
در لايه هاي ورودي، ) موسوم به نورونها(پردازش ابتدايي 

فرآيند آموزش  .مخفي و خروجي سازمان بندي مي شوند
ميان اتصالات بينِ  در شبكه عصبي مصنوعي بر اساسِ

 پس از اتمامِ. نورونهاي تشكيل دهنده شبكه مي باشد
مرحله آموزش، شبكه عصبي مصنوعي قادر به پيشگويي 

 مي باشدمربوط به سري آزمون يا تست خوبِ نمونه هاي 
)15(.  

 الكتروستاتيكدر مطالعه جاري نقش انفراديِ خواص 
پروتئينها شاملِ بار ، ممان دوقطبي و ممان چهار قطبي در 
پيشگويي عملكرد اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد 

 سؤال. بررسي خواهد شد كه تا به حال انجام نشده است
اصلي تحقيق حاضر اين مي باشد كه آيا تنها به كمك اين 

مي توان با دقتّ خوبي  وشيمياييپارامترهاي اندك فيزيك
عملكرد اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد را پيشگويي 

  كرد؟ 

Sziagyi and Skolnick  پژوهشي انجام  2006در سال
هاي ويژه در آمينواسيد فراوانيهايدادند كه در آن از تركيبِ 

براي پيشگويي  مولكولتوالي پروتئين و ممان دوقطبي 
زوكسي ريبونوكلئيك اسيد عملكرد اتّصال پروتئينها به د
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و توانمند لوژستيك  ريعآنها از روش س. نداستفاده كرد
مشاهده كردند رگرسيون براي پيشگويي استفاده كردند و 

ينها به پروتئ روش مزبور قابليت پيشگويي عملكرد اتّصال
   .)25( ت بالايي داردرا با دقّ دزوكسي ريبونوكلئيك اسيد

لوژستيك رگرسيون يك مدل آماري خطي تعميم يافته مي 
باشد كه توانايي پيشگويي يك خروجي مجزا را ازيك 

به طور  .سري متغيرهاي پيوسته، گسسته يا دوحالته دارد
اشد دو حالته مي بدر لوژستيك رگرسيون ، متغير پاسخ كلي

لوژستيك . شكست/عدم وجود يا پيروزي/مثلِ وجود
رگرسيون مي تواند براي برآورد احتمال يك اتفاق ويژه 

 )به ريبونوكلئيك اسيد پروتئيناتّصال در اينجا ، عملكرد (
در اين تحقيق با استفاده از خواص  ).12(استفاده شود 
 بار، ممانهاي دوقطبي و چهار قطبي به كمك الكتروستاتيكي

روش لوژستيك رگرسيون عملكرد اتّصال پروتئينها به 
در نهايت، نتايج به . مي گرددريبونوكلئيك اسيد پيشگويي 

تنها دست آمده از پيشگويي با روش لوژستيك رگرسيون با 
 فيزيكوشيمياييخواص اين بر روي به كار رفته  قبلاً روش

  . دد شخواهمقايسه  )شبكه عصبي مصنوعي(

  مواد و روشها

بانك اطلاعاتي : )بانك اطلاعاتي(ريهاي داده س
از ) RBPs(صل شونده به ريبونوكلئيك اسيد پروتئينهاي متّ

. )3( زنجيره پروتئيني غير همولوگ تشكيل مي شد 160
در  RNAاين زنجيره هاي پروتئيني حداقل با يك زنجيره 

رزيدوهاي دخيل آنها در تعداد حداقل كه  هستندتماس 
كه مبناي كاهش  افزونگي  و مي باشد RNA ،3تماس با 

به كمك نرم افزار ابعاد بانك اطلاعاتي بود 
BLASTCLUST )4 ( تعيين گرديد درصد 25در سطح .

صل شونده به پروتئينهاي غير متّبانك اطلاعاتي 
زنجيره  2441نيز از   )Non-RBPs(ريبونوكلئيك اسيد 

ه اين زنجيره ها هيچ گون. )3( پروتئيني تشكيل مي شد
با ) PDBselect )6نداشتند و از پايگاه  RBPsشباهتي با 

  . برداشته شده بودند درصد 25افزونگي  سطحِ

از پارامترهاي محاسبه در اين تحقيق : محاسبه پارامترها
براي ) 3( 2011در سال   Ahmad and Sarai به وسيلهشده 

ليست كامل پارامترها و . گرديدپيشگويي استفاده 
  .آورده شده است 1ر جدول مشخصات آنها د

 مشخصات پارامترهاي به كار رفته در مدل -  1جدول 

  واحد مشخصات  پارامتر
 e( 1e ≈ 1.6×10-19 coulombs(برحسبِ بار اوليه الكترون  بار كلّي پروتئين 

    1Debye ≈ 3.33564×10-30 coulomb meters  )دباِي( Debyeبر حسبِ   ممان دوقطبي پروتئين 
 eÅ2 Coulomb metre2بر حسبِ  ار قطبي پروتئينممان چه

1Å(angstrom)=1.0×10-10meters 

 

در آن تحقيق از اين  پارامترهاهر يك از محاسبه طريقه 
، مختصات زنجيره براي محاسبه تمامي پارامترها: قرار است

ي الكتريكي ممانهاناديده گرفته شد و  پروتئينهاجانبي 
تعيين شده توسط (اصلي  براساسِ كنفورماسيون زنجيره

براي محاسبه بار، . ندشدمحاسبه ) رزيدوها Cαموقعيت 
تمامي رزيدوهاي ليزين و آرژينين داراي يك بار مثبت و 

تمامي رزيدوهاي آسپارتيك اسيد و گلوتاميك اسيد داراي 
تمامي ساير رزيدوها  و يك بار منفي در نظر گرفته شدند

 ن به علت اثرات ناچيزهيستيدي . خنثي در نظر گرفته شدند
در اين . خنثي در نظر گرفته شد حالتهاي باردارش

ه ب هاي آب، يونهاي فلزي و ليگاندهامولكولمحاسبات، 
  .)3( حساب نيامدند
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ي دوقطبي با استفاده از عبارت زير محاسبه ممانهااجزاي  
  :)3( شدند

)1(   
ز مركبه عنوان  نقطه مرجع مي باشد، كه R0كه در آن 

در ساختار در )  Cαي  موقعيتها( هندسي تمامي رزيدوها 
دهنده يك اتم در ساختار  نشان iنظر گرفته مي شود، و 

 به وسيلهممان دوقطبي كلي پروتئين . پروتئين مي باشد
 جمع برداري اين اجزا به دست مي آيد

).(  

 Mxx ,Mxy ,Mxz(ممان چهارقطبي داراي نه جزء مي باشد 

,Myx ,Myy ,Myz ,Mzx ,Mzy ,Mzz . ( هر يك از اين اجزا
  : )3( توسط معادله زير محاسبه مي شوند

)2(      

شاخص بار است  i بردار موقعيت نسبي است،  riكه در آن 
ماتريس ممان . و عمليات جمع شامل تمامي بارها مي باشد

مقدار ويژه آن با  3چهار قطبي مي تواند قطري شود و 
نمايش داده  Q3و  Q1 ،Q2تيب كاهشي مي توانند با تر

ي الكتريكي با درنظر گرفتن ممانهاتمامي مقادير . شوند
  ).3(طول توالي پروتئين نرماليزه شدند 

لوژستيك رگرسيون دوتايي رابطه بين : لوژستيك رگرسيون
صل شدن يا نشدن در اينجا ،متّ(يك متغير پاسخ دوحالته 

يك سري متغيرهاي پيشگو را و ) RNAيك پروتئين به 
از نظر رياضي، خروجي مدل لوژستيك . توصيف مي كند

مقدار متغير پاسخ نمي باشد بلكه احتمال به دست آوردن 
را در قياس با مقدار ) RNAصل شدن به همان متّ( 1مقدار 

چون  .به دست مي دهد) RNAصل نشدن به همان متّ( 0
خطي نامناسب  مي باشد، رگرسيون 1تا  0احتمال مابين 

براي پيشگويي مقدار مستقيم آن مي باشد لذا از تبديل 
احتمال براي پيشگويي استفاده مي شود  لوژستيك:  

)3(  

 pتغيير مي يابد، لوجيت  1تا  0از ) p(كه احتمال درحالي
از منهاي بينهايت تا مثبت بينهايت تغيير مي يابد و لوجيت 

م اصلي معادله لوژستيك فر. عدد نيم، صفر مي باشد
  )4(   :زير مي باشدبه صورت  رگرسيون

   
متغيرهاي پيشگو يا مستقل   x1,x2,…,xnكه در آن 

  ).  12(ضرايب معادله مي باشند  b1,b2,…,bnباشند و  مي

 2شرايط شبيه سازي با مدل لوژستيك رگرسيون در جدول 
 ورژنِ   Rافزار  نرم glmاز تابع  در اين تحقيق. آمده است

براي انجام ) ين، اتريشبنياد محاسبه آماري آر، وِ( 3.0.1
. )20( شدهلوژستيك رگرسيون استفاده روش پيشگويي با 

 موردبراي ارزيابي روش لوژستيك  Jackknife روشِ
در اين روش ، يك پروتئين از كل . قرار گرفتاستفاده 

ير بانك جدا گشته و عمليات آموزش مدل به كمك سا
سپس مدل آموزش ديده براي . پروتئينها انجام مي شود

به كار  پروتئين جدا گشتهاتصال پيشگويي عملكرد 
اين عمليات به تعداد كل پروتئينهاي بانك تكرار . رود مي

يك پروتئين اتّصال عملكرد يعني هربار (مي گردد 
در نهايت مدل با توجه به اجرا بر . )شود پيشگويي مي

براي انجام روش . تئينها ارزيابي مي گرددروي تك تك پرو
Jackknife  ِاز تابعCVbinary  كتابخانهDAAG رم افزار ن

R  واحد دقتّ يك صدم  .)19( استفاده شد 3.0.1ورژن
  .اعشار مي باشد

  
  شرايط شبيه سازي با مدل لوژستيك رگرسيون -  2جدول 

  مورد استفاده شده  شرايط 
  3.0.1ورژنِ  R  نرم افزار 

 stat ,DAAG  بخانه كتا

 glm,CVbinary  نوع تابع  

 logit  نوع تابع اتصال

 Jackknife  روش ارزيابي
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 وابسته به آستانهپارامتر  چهار: معيارهاي ارزيابي مدل
. براي ارزيابي اجراي روش لوژستيك رگرسيون استفاده شد

: پارامتر از چهار انديس زير مشتق مي شوند چهاراين 
 ،)درست پيشگويي شده RBPsعداد ت( تي پيانديسِ 
 ،)درست پيشگويي شده Non-RBPsتعداد ( نتي ا انديسِ
به عنوان  كه اشتباهاً Non-RBPsتعداد (  اف پي انديسِ
RBPs پيشگويي شده اند (انديسِ  وناف ا ) تعدادRBPs 

). پيشگويي شده اند Non-RBPsبه عنوان  كه اشتباهاً
ي ذكر شده انديسهااز  فرمولهاي محاسبه اين پارامترها

  :بدين ترتيب مي باشند

)5 (تصح )Precision(     

    حساسيت) 6(

  )Accuracy( تدقّ) 7(

      )F-measure( Fمعيار ) 8(

  .مي باشد r و  pميانگين هندسي  Fمعيار 

)  rهمان (سيت ا،كه يك نمودار حسROCعلاوه، منحني ه ب
در مقابل نرخ پيشگويي اشتباه مي باشد، براي ارزيابي 

مساحت زير . شد رسمروش لوژستيك رگرسيون اجرايِ 
ك معيار ارزيابي مستقل از يبه عنوان  AUCاين منحني يا 

حداكثر . استفاده گرديدمدل  ييآكاربراي سنجشِ ، آستانه
 مقدار آن يك مي باشد و يك روش پيشگويي ضعيف

  .حول و حوشِ نيم دارد  AUCمقاديرِ  )تصادفي(

ورژنِ  Rنرم افزار  ROCRاز توابعِ موجود در كتابخانه 
براي به دست آوردن مقادير پارامترهاي ارزيابي مدل  3.0.1

   .)23( استفاده شد ROCو نيز رسم منحني 

  نتايج و بحث
پس از اجراي روش لوژستيك رگرسيون بر روي كل بانك، 

ز نظر آماري معنادار تنها متغيرهاي بار و ممان دوقطبي ا
 P-value 05/0يعني (بودند  معادله لوجيت ). داشتند >
به دست به اين صورت پس از خطي سازي شدن حاصل 

   :آمد

  
قدر مطلق با توجه به معادله بالا مشخص مي شود كه 

سيون پارامتر بار در قياس با پارامتر ممان ضريب رگر
پيشگويي در بار  تأثيردوقطبي خيلي بيشتر مي باشد و لذا 

داراي وزن يا  عملكرد اتصّال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد
ممان چهار مقادير ويژه  تأثيردر مورد  .است يبيشتر يتاهم

 ارمعنادآنها پارامترهاي غير  قطبي نيز مي توان گفت كه
 05/0(بوده  P-value  با داشتن مقادير  و صرفاً)  <

 پارامترهاي بار و ممان دوقطبي مي توان عمل پيشگويي را
 لذا اين پارامترها در معادله كاهش يافته انجام دادبه خوبي 

  . وارد نشده اند

 
صال پروتئينها به ريبونوكلئيك اسيد در حالت ارزيابي اجراي روشهاي لوژستيك رگرسيون و شبكه عصبي در پيشگويي عملكرد اتّ -  3جدول 

Jackknife )تمامي مقادير بر حسبِ درصد مي باشند.(  
 F AUC معيار حساسيت صحت  دقّت  روش

 78 37 45 31 91 )3مرجعِ شماره (شبكه عصبي 

94 لوژستيك رگرسيون 59 38 46 83 

 

تعداد (بر روي بانك  Jackknifeپس از اجراي روش 
، تصحپارامترهاي ارزيابي مدل شامل ِ، )2601=فولدها 

 ROCو مساحت زير نمودار  Fت ،معيار ، دقّحساسيت
)AUC (ِمعيار  با توجه به بالاترين مقدار پِارامترF  محاسبه
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 .آورده شده اند 3مقادير اين پارامترها در جدول  .شدند
براي مقايسه، نتايج حاصل از پيشگويي با روش شبكه 

 ROCمنحني  .ز در اين جدول آورده شده اندني) 3(عصبي 

به دست آمده در حالت ( ه شده در اين پژوهشئاراروش 
Jackknife نشان داده شده  1، در شكل )بر روي بانك

  . است

 
 روش لوژستيك رگرسيون ROCمنحنيِ  - 1شكل 

 ييآكار كه مي توان دريافت 3با نگاهي به جدول شماره 
قياس با روش شبكه عصبي  روش لوژستيك رگرسيون در

بهتر  AUCو  Fت، معيار ت، صحدقّ معيار ارزيابيِ 4از نظر 
كمتر از مقدار به  حساسيت تنها مقدار معيار ارزيابيِ. است

 دست آمده توسط روش شبكه عصبي مي باشد كه نشان
يا به عبارت ديگر اف ان  انديسِ بودن بالاتردهنده 

مي  Non-RBPsدر دسته  RBPsپيشگويي تعداد بيشتري از 
بانك  به دليل نامتعادل بودن كه اين امر به نوبه خودباشد 

از ) Non-RBPs )2441و بيشتر بودن تعداد اطلاعاتي 
RBPs )160 (ر بودن پارامتر يشت، بمتقابلاً. قابل توجيه است
دارد كه  اف پي انديسِ بودن تر پائين دلالت بر تصح
در  Non-RBPsي از دهنده پيشگويي تعداد كمتر نشان

لوژستيك بارز روش  مي باشد و از مزايايِ RBPsدسته 
براي صحيح تر در تحقيق حاضر رفته به كار  رگرسيون

عملكرد اتّصال پروتئينها به ريبونوكلئيك پيشگويي كردن 

، همچنين .در قياس با روش شبكه عصبي مي باشداسيد 
 5روش لوژستيك رگرسيون  AUCمقدار معيار ارزيابي 

بيشتر از مقدار معادل آن در روش شبكه عصبي مي  درصد
باشد كه با توجه به غير وابسته بودن اين معيار به آستانه، 

تر ديگري بر كارآيي بهتر اين روش نسبت به  دليل محكم
   .آيدروش شبكه عصبي به دست مي 

و ) مثلِ لوژستيك رگرسيون(بهره گيري از ابزارهاي آماري 
براي ) مثل شبكه عصبي(صنوعي ي هوش مروشهانيز 

پيشگويي ساختار و عملكرد پروتئينها پيشرفتهاي قابل 
آورده است با  به وجودتوجهي را  در علم زيست شناسي 

اين واقعيت كه روشهاي آزمايشگاهي براي تعيين  علم به
ليكن،  .)1(بر و هزينه بر مي باشند ساختار و عملكرد زمان

از . يكديگر تفاوت دارنداين دو نوع ابزار يا روش با 
مزيتهاي  بارز روش لوژستيك رگرسيون، سرعت بالا و 
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روش شبكه عصبي  حالي كهسادگي اجراي آن مي باشد در 
جعبه سياه عمل به صورت  همچنينپيچيدگي بالايي دارد و 

مي كند يعني اطلاعاتي در مورد وزنِ پارامترهاي مختلف 
روش لوژستيك ولي . نمي دهد را دخيل در مدل پيشگويي

رگرسيون اين قابليت را دارد كه وزنهاي مختلف 
ضرايب مدل  .پارامترهاي دخيل در مدل پيشگويي را بدهد

لوجيت در معادله بالا همان وزنها مي باشند كه نشانگر 
به  پروتئينهاصال اتّ يت هر پارامتر در تعيين احتمالِاهم

  .دنمي باشريبونوكلئيك اسيد 

ژي مطالعه جاري اين حقيقت است كه ت متدولوديگر مزي
پارامترهاي بار و ممان دوقطبي تنها مي توان به كمك 

صل شونده به ريبو نوكلئيك اسيد را از پروتئينهاي متّ
ت صل شونده به ريبونوكلئيك اسيد با دقّپروتئينهاي غير متّ
در روش شبكه عصبي از  حالي كهدر  .خوبي تفكيك كرد
دوقطبي و چهار قطبي براي  يممانهاپارامترهاي بار، 

ت تفكيك آن روش كمتر پيشگويي استفاده شده است و دقّ
با توجه به نقش . از روش تحقيق حال حاضر مي باشد

پروتئينهاي متّصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد در فرآيند 
 گرفته تا مقاومت به تنظيم بيان ژناز  ،مختلف زيستيهاي 

يت تحقيق جاري بيش ، اهم)2(در گياهان تنشهاي محيطي
   . از بيش آشكار مي گردد

  نتيجه گيري

لوژستيك رگرسيون براي آماري از روش در اين مطالعه، 
صال پروتئينها به  ريبونوكلئيك اسيد پيشگويي عملكرد اتّ

ي دوقطبي و ممانهابار،  وشيمياييبه كمك خواص فيزيك
پس از اجراي مدل لوژستيك . گرديدچهار قطبي استفاده 

ص گرديد كه سيون بر روي بانك اطلاعاتي، مشخّرگر
پارامترهاي بار و ممان دوقطبي براي پيشگويي صحيح و 

يت هر يك از همچنين وزن و اهم. دقيق كافي مي باشند
مربوطه  اين پارامترها با به دست آوردن معادله لوجيت

به كار رفته در اين نتايج حاصل از مدل . مشخص گرديد
اصل از شبكه عصبي مقايسه گرديد و با نتايج ح پژوهش

كارآيي به كار رفته در اين پژوهش مشاهده شد كه مدل 
در اين  .در قياس با مدل شبكه عصبي دارد خيلي بهتري

شده در اين پژوهش ارائه  كه روش تحقيق نشان داده شد
صل شونده به ريبونوكلئيك پروتئينهاي متّ تفكيكتوانايي 

غير از پروتئينهاي ) درصد 94(ت بالايي اسيد را با دقّ
 شدهارائه  روش. داردصل شونده به ريبونوكلئيك اسيد متّ

در تحقيق حاضر، هم سريع و هم دقيق است و مي تواند به 
آساني در مطالعات در سطحِ پروتئوم براي پيشگويي 

  .صل شونده به ريبونوكلئيك اسيد به كار رودپروتئينهاي متّ
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RNA-binding function prediction of proteins based on their 
physicochemical features using the logistic regression method 

Poursheikhali Asghari  M. and Abdolmaleki P. 

Biophysics Dept., Faculty of Biological Sciences, Tarbiat Modares University, Tehran, I.R. of Iran 

Abstract 

Charge, dipole moment and quadrupole moment eigenvalues as physicochemical 
features have been used for the RNA-binding function prediction of proteins, in this 
study. Simple and efficient logistic regression method was utilized for the prediction 
process. In the corresponding logit equation, charge feature had the highest coefficient 
(19.19) and impact on the prediction and dipole moment was the second significant 
feature. Logistic regression was trained using jackknife procedure on 2601 protein 
chains (160 RNA-binding proteins and 2441 non RNA-binding proteins). The value for 
the performance measure of area under the curve of receiver operating characteristics 
(ROC) was 83% for the final model and is higher than the value obtained by the neural 
network method for prediction. The values of accuracy, precision and F-measure were 
94%, 59% and 46%, respectively, which outperformed the neural network method. In 
conclusion, we showed that with the help of simple, fast and accurate logistic regression 
method, RNA-binding proteins can be well distinguished from non RNA-binding 
proteins using a few number of physicochemical predictor features. 

Key words: RNA-binding proteins; Physicochemical features of proteins; Logistic 
regression; Protein function prediction  

 

 

 

 

 


