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 چکیده

( است که نقش Post-Translational Modificationپس از ترجمه ) ییراتنوع از تغ ینترمهم فسفریلاسیون

 هاینوتئدر پر یلاسیونفسفر یتدارد. با توجه به اهم یتجرب یو طراح یندر مطالعات عملکرد پروتئ یمهم

 یمحاسبات یهابه بهبود روش یازداده، ن هاییگاهدر پا هاینپروتئ هاییروزافزون شمار توال یشو افزا

تاکنون  ینکه. با اشودیم تریتاز نظر سرعت و دقت روز به روز با اهم یلاسیون،فسفر هاییگاهجا بینییشپ

 یهاروش با استفاده از یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ یبرا یادیز یارکننده بس بینییشپ یابزارها

 ست وا یادیکارآمد فاصله ز یارهنوز هم تا ابزار بس مااست ا یدهگرد یمعرف ینماش یادگیریمختلف 

 یمبتن یهااند که روشمطالعه ادعا کرده ینچند اخیراً، ادامه دارد. یابزار ینبه چن یابیدست یها براتلاش

به عنوان  یقمع یادگیری یراز .هستند یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ یراه برا ینبهتر یقعم یادگیریبر 

را  یلاسیونفسفر یالگوها یچیدهپ هاییشنماطور خودکار به تواندیم یشرفتهپ ینیماش یادگیریروش  یک

ارائه  یلاسیونفسفر یگاهجا بینییشبهبود پ یقدرتمند برا یابزار یندهد و بنابرا یصخام تشخ هاییاز توال

 Convolutional) یکانولوشن یقعم یادگیریبر اساس روش  یبیساختار ترک یکمطالعه،  ینا در. دهدیم

Deep Learning با نام )ConvoPhos یانهبه گو .شده است یمعرف یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ برای 

 لیو تبد یبندطبقهاز  یبخش یعنوان ورودبه ها،یتوال یدست آمده از روبه CkSAApair یژگیکه، بردار و

 استفاده شده است.  یکانولوشن یهااز شبکه یگریبخش د یعنوان ورودبه عکس، به هایتوال

 

 

 یالمللنیآزاد منتشر شده و تحت مجوز ب یصورت دسترسمقاله به نی(. اTMU Pressمدرس ) تی، انتشارات دانشگاه ترب2025️ © تیرایکپ

Creative Commons Attribution-NonCommercial 4.0 یامطلب را در هر قالب و رسانه نیا دیتوانیمجوز، شما م نیقرار دارد. بر اساس ا 

 یرتجارید غمقاص یرا ذکر کرده و از آن برا سندهیبه شرط آنکه نام نو د،یینما یو بازساز شیرایآن را و ایو  دیکن ینیبازنشر و بازآفر ،یکپ

 .دیاستفاده کن



 ظهیری و همکاران ...  بینی کننده طراحی یک پیش

103 

و  phosphosite یهاداده یرا برا یدرصد 94باره، مقدار صحت  10متقابل  یحاصل از اعتبارسنج یجنتا

AUC 90 را دارد. ییکارا ترینشده بالا یسهمقا یهاروش یرسا ینکه در ب دهد،یرا نشان م یدرصد 

 

 .یکانولوشن یقعم یادگیریکننده، شبکه  بینییشپ یژگی،استخراج و ین،پروتئ یلاسیونفسفر :واژگان كلید

  مقدمه-1

 ینترو مهم ترینیجاز را یکی ینپروتئ فسفریلاسیون

 یسممکان ین[. ا1( است ]PTMsپس از ترجمه ) ییراتتغ

و شامل  تدافیاتفاق م ینازهاک ینپروتئ یقاز طر یرپذبرگشت

از  R ی( به گروه قطبPO4گروه فسفات ) یکافزودن 

 ینئافزودن پروت ینا یجه،مختلف است. در نت ینهآم یدهایاس

به  و دهدیم ییردوست تغآب یببه قط یزرا از آپولار آبگر

 ر،یگد یهادر هنگام تعامل با مولکول دهدیاجازه م ینپروتئ

 تواندیم یلهفسفر یداس ینوآم یکدهد.  ییررا تغ یبترک

و در  یگرد هایینرا که قادر به تعامل با پروتئ ییهامولکول

 ینیپروتئ یهاکمپلکس یو جداساز یآورجمع یجهنت

 زمیمکان ینپروتئ فسفریلاسیون [.2متصل کند ] ،هستند

ز مانند سنت یسلول هایفراینداست که در اکثر  یمیتنظ

رشد  ی،ولرشد سل یگنال،انتقال س ی،سلول یمتقس ین،پروتئ

 هارندهیو گ هایماز آنز یاریبس یرامهم است، ز یاربس یریو پ

و معکوس  یلاسیونفسفر یدادهایرو یقاز طر

 یرفعالفعال و غ ص،خا ینازهایک یللدبه یلاسیونفسفر

 [.3] شوندیم

 هاینپروتئ هاییتوال یچند برابر یشافزا یراخ یهاسال در

 یالاب ینهقبل و هز یهانسبت به سال یاطلاعات یهادر بانک

توجه محققان  یلاسیون،فسفر هاییگاهجا یتجرب یبررس

کاهش  برای یمحاسبات هایرا به استفاده از روش یاریبس

، شوند ییدتا یشگاهیصورت آزمابه یدکه با هایییگاهجا

با  ینمحقق یمحاسبات هایروش در. است کردهجلب 

 ی،تجرب یهاداده یزاستفاده از اطلاعات حاصل از آنال

 یهاآموزش روش برایرا  هایناز پروتئ یمناسب هاییژگیو

 . کنندیاستفاده م بینی،یشپ یبرا ینماش یادگیری

                                                           
1 Artificial Neural Network  

وجود از م یلاسیونمحل فسفر بینییشپ هاییستمس برخی

. کنندیاستفاده م یلهفسفر هاییگاهجا ینازاطلاعات خاص ک

بدون  هایینلازم است که پروتئ یط،شرا یندر ا

 یلاسیونفسفر یهااز مجموعه داده ینازک نویسییهحاش

 هایشده است، خارج شود. بررس یدامثبت که تا به امروز پ

 هاییگاهدرصد از جا 30د که تنها دهنینشان م

هستند، به ینازاطلاعات ک یحاو یواقع یلاسیونفسفر

ها در درصد از مجموعه داده 70از  یشب یگرعبارت د

د موجو ینازمختص ک یهاکننده بینییشپ یستمس یطراح

از  یبرش قابل توجه برخ ین[، ا4] شوندیحذف م

 یدهرا ناد یلاسیونفسفر یهامکان یاساس هاییژگیو

 . گیردیم

 یابی،یتوال یدر فناور یراخ هاییشرفتبا پ همچنین،

 یابییتوال یرمدلغ هاییسماز ارگان یاریبس یهاژنوم

 دهشیبازساز یهادر آن ژنوم یشتریب ینازهایاند، و کشده

 یراب یاز آنها اطلاعات بستر کاف یاند که برخکشف شده

خاص ندارند.  ینازک بینییشپ هاییتمآموزش الگور

 یصاصاخت یرغ یبه توسعه ابزارها اییندهعلاقه فزا ین،بنابرا

 یها و دقت بالا برااز گونه ترییعانواع وس یبرا ینازک

 [.6و5کل ژنوم وجود دارد ] یسینو یهحاش

 یونیلاسمحل فسفر بینییشپ یمدل کل ینچند تاکنون

موجود در انتخاب  یهااکثر روش .شده است یشنهادپ

 هاگییژاستخراج و یو مهندس ینماش یادگیری هاییتمالگور

در  ینماش یادگیری یهاروش ینمتفاوت هستند. پرکاربردتر

 یعصب یهاشامل، شبکه یعموم بینییشپ یابزارها

 ،2(SVM) یبانبردار پشت هایینماش ،1(ANN) یمصنوع

2 Support Vector Machine  
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است.  2(RF) یو جنگل تصادف 1(LR) یخط یونرگرس

 ندکیاستفاده م یعصب یهااز شبکه NetPhosعنوان مثال، به

 یاطلاعات تکامل PPREDو همکاران در  یسواس[ و ب7]

 یها[ تا مکان8] کنندیم یبها ترک SVMرا با  هاینپروتئ

از  DISPHOS ،کهیدر حالکنند.  بینییشرا پ یونسیلافسفر

 یکموزش آ یو اطلاعات اختلال برا ینهآم یدفرکانس اس

، سه مجموعه از پارامترها، از جمله Musite[ و 9] LRمدل 

K و  یناختلال پروتئ یازدهندهامت یه،همسا یکتریننزد یازامت

 یبرا هایییژگیعنوان ورا به ینهآم یدهایفرکانس اس

که  Phospho-SVM [.10] انداستفاده کرده SVMآموزش 

است،  SVMبر  یمبتن بینییشپ یابزارها یدتریناز جد یکی

رده را ادغام ک یدر سطح توال یده یازهشت تابع مختلف امت

 [.5] کندیاستفاده م بینییشمنظور پبه SVMو از 

در مورد  توانندیم RF هاییتمکه الگور ینشیتوجه به ب با

 RF هایکنندهیبندارائه دهند، طبقه یژگیهر و ینسب یتاهم

ار د استقبال قرمور یوانفورماتیکمسائل مختلف ب یبرا

 هاییژگیو RF-Phosعنوان مثال، در [، به11اند ]گرفته

 ایبر یجنگل تصادف یعنوان ورودبه یو ساختار یتوال

ست استفاده شده ا یلاسیونفسفر یمکان عموم بینییشپ

[12.] 

 ین،اشم یادگیریمهم و موثر در  یاربس هاییشرفتاز پ یکی

 ریاخ یهادر سال یقعم یمصنوع یعصب یهاشبکه یمعرف

 یروتص یصرا در تشخ یادیز هاییشرفتروش پ یناست. ا

 یشناسیستز یراًو اخ یعیو گفتار، پردازش زبان طب

 هاییکبا تکن یسه[. در مقا13کرده است ] یجادا یمحاسبات

خام  یهاهداد یقعم یشبکه عصب یک ی،سنت ینماش یادگیری

طور خودکار به یافت،( دری)ورود یهلا ترینیینرا در پا

و انتزاع سطح بالا را  کندیرا کشف م یچیدهپ هاییشنما

. گیردیم یبندطبقه یبرا یآموزش یهااز داده یقیطور تطببه

 یق،عم یادگیریبر  یمبتن یهامناسب روش یجنتا یلدلبه

                                                           
1 Random Forest 

2 Random Forest  

ل در حا یولوژیکیب یتوال یلوتحلیهتجز یها براآن کاربرد

 یشبکه عصب یکاز  DeeperBindعنوان مثال، رشد است. به

 یتوال هاییژگیو بینییشپ ی( براCNNکانولوشن )

 کندیاستفاده م RNAو  DNAمتصل شونده به  هایینپروتئ

[14 ،]MusiteDeep یک CNN یتوجه دو بعد یسمبا مکان 

 ین[، همچن15] کندیانتخاب م هایگاهجا بینییشپ یرا برا

DeepNitro ینیبیشپ یبرا ایهیلا یقعم یاز شبکه عصب 

 کندیاستفاده م یتروزیلاسیونو ن یتراسیونن هاییگاهجا

[16 .]DeepPhos عملکرد ،MusiteDeep را با استفاده از ،

 DeepPSPاست، [ بهبود داده 17] CNN یهچند لا یمعمار

با  ینپروتئ هاییرا از توال یو سراسر یمحل یژگیو وهر د

 یک یعنوان وروداستخراج کرده و به یدو ماژول مواز

 [.18استفاده کرده است ] یقعم یادگیری یستمس

 ادگیرییبر اساس  یدجد کنندهبینییشپ یکمطالعه،  ینا در

ام با ن یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ یبرا یقعم

ConvoPhos گزارش شده است. در ،ConvoPhos ابتدا ،

 یل، تبدCkSAApair یهابا روش یورود هاییتوال

کد  به ها،یعکس توال یسبه عکس و ترانهاده ماتر هایتوال

 یقمع یادگیریشبکه  یکشده و سپس هر کدام به  یلتبد

 یهلا یک یتو در نها شودیداده م یلتحو یکانولوشن

 یبرا ییپاسخ نها صورتبهسه شبکه را  یجنتا 3مسطح

 یجنتا .کندیم یلتبد یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ

که  دهدیباره نشان م 10متقابل  یحاصل از اعتبارسنج

 ینرا در ب ییکارا بالاترین، ConvoPhosکننده  بینییشپ

 شده دارد. یسهمقا یهاروش یرسا

 هاو روش مواد-2

 هاداده 2-1

ارند وجود د یلاسیونفسفر ینهدر زم یمتفاوت هایداده پایگاه

 qphos ،[20] dbptm ،[21] [19] به توانیآنها م ینکه از ب

dbpaf ،[22] phospho.ELM ،[23] Phosida، [24] 

3Flatten  
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dbpsp2 ،PhoshoAt [25 و ]phosphositeplus [26 اشاره ]

از  ها،هداد یبالا یفیتاز ک یناناطم یمطالعه برا ینکرد. در ا

، phosphositeplus یهاداده یگاهمربوط به پا یهاداده

dbpaf وP.ELM  مربوط به  یهمگاستفاده شده است، که

 ینتراز کامل یکی dbPAF. باشندیم هایوکاریوت یهاداده

یدر حال باشدینوع خود مها در داده یگاهپا یدترینو جد

استناد است و  رمرجع و پ داده یگاهپا phosphositeplusکه 

ده در ش یمعرف یهاکننده بینییشدر پ ینکهبا توجه به ا

 Deepkinzero ،DeepPPSite [27]از جمله  یراخ یهاسال

ستفاده ا یزن یی، به تنهاپرکاربرد بوده یگرد ی[ و ابزارها28]

 .شد

 هاداده پردازشپیش 2-2

ب در اغل هایوکاریوتدر  یلاسیونفسفر ینکهتوجه به ا با

( و در T) ین( و ترئونY) یروزین(، تS) ینسرئ هاییماندهباق

( اتفاق H) یستیدینه یماندهدر باق یمحدود یلیموارد خ

مطالعه تنها از  ینا یهاساخت داده یبرا افتد،یم

ساخت  یاستفاده شد. برا Yو  S  ،T هاییماندهباق

 گاهیشده( در هر پا یلهبا برچسب مثبت )فسفر هاینمونه

برچسب مثبت  Yو  S  ،T هاییماندهاز باق یکداده، اگر هر 

قبل و بعد از آن  یدآمینهاس 16به همراه  یماندهداشت آن باق

 دهد،یم یلرا تشک یدیاس ینوآم 33پنجره با طول  یککه 

 .شودیم یعنوان داده با برچسب مثبت برچسب گذاربه

 یلهفسفر یگاهعنوان جا( که بهYو  S  ،T) هاییماندهباق سایر

در نظر گرفته  یمنف هاینمونه عنوانبه اندگزارش نشده

استفاده شده پس از  یشدند. قابل ذکر است که طول توال

طول  ینز با یجنتا ینبهتر یافتنو  یینها یجنتا یرو یبررس

 ینکهبه ا ه، انتخاب شد و با توج41تا  17 ینب یهاپنجره

 NetPhos 3.0[ و 15] musitedeepچون  یگرید یابزارها

اند به نظر طول پنجره را انتخاب کرده ینهم یز[ ن29]

 یهامونهن تعداد بسیار زیاده به توجبا  است. یانتخاب مناسب

 یآموزش های، اضافه کردن همه آنها به مجموعه دادهیمنف

ند و در ک یجادآنها ا یرو تفس یجدر نتا یادیز یاسبا تواندیم

 یمنف هاینمونه ینبنابرا یابد،دقت مدل کاهش  یجهنت

اند که انتخاب شده ی، طور1:1به نسبت  یتصادف صورتبه

مثبت برابر باشد. بعد از  هایبرچسب تعداد آنها با تعداد

فاده با است یمثبت و منف یهانمونه هاییآوردن توال دستبه

درصد  70از  یشترکه ب هایی[ نمونه30] CD-Hitاز نرم افزار 

حذف  یآموزش هایبا هم شباهت داشتند از مجموعه داده

 یجادا باعث یکدیگربه  هایاز حد توال یششدند تا شباهت ب

 نشود.  یجدر نتا نبداریجا

 یشنهادیپ ساختار 2-3

 یهاشبکه یمارائه شده براساس مفاه یقعم یادگیری مدل

با  قیسه ساختار مختلف عم یبو با ترک یکانولوشن یقعم

 یتوال یلو تبد CkSAApair یژگیاستخراج و هاییورود

از که  همانگونه .(1)شکل  باشدیم یرصورت زبه عکس به

، است شکل قابل مشاهده این موجود در یشنهایساختار پ

، CkSAApair یتخاص ینی،پروت یمدل از توال یندر ا

 سیو ترانهاده ماتر یعکس مربوط به نگاشت توال یسماتر

عنوان هتا ب شودیشده در مرحله قبل استخراج م یدعکس تول

 .شوداستفاده  یورود

 

 
 .یلاسیونفسفر هاییگاهجا بینییشپ منظوراستفاده شده به یکانولوشن یهاشبکه یبر مبنا یشنهادیساختار پ 1شکل



 و همکاران ظهیری ...  بینی کنندهطراحی یک پیش

106 

 CkSAApair ویژگی 2-4

CkSAApair پراکنده است که توسط  یطرح رمزگذار یک

 هانیپروتئ یوانفورماتیکمختلف ب یهامحققان در بخش

 نیلاسیوفسفر یهاکننده بینییش[ از جمله پ32[, ]31]

  [.34و 33استفاده شده است ]

CkSAApair  مخفف عبارتComposition of K-spaced 

Amino Acid Pairs یداس فتاست که در آن فرکانس ج 

 شوندیاز هم جدا م یماندهباق kکه با  شودیمحاسبه م ینهآم

طرح  ینا باشد(. 5 یاو  4، 3، 2، 1، 0 تواندیم K)مقدار 

 یناساساً نشان دهنده تعاملات کوتاه و بلند مدت ب

است که منجر به عملکرد  یدر امتداد توال هایماندهباق

  .شودیم ینپروتئ بینییشدر مسائل پ یمناسب

توسط  هیلفسفر یرغ یا یلهفسفر یگاهجا یکمطالعه،  ینا در

در نظر شده است. با توجه  ینهآم یداس 33از  یقطعه توال یک

 یبترک یبه معنا CkSAApair یرمزگذار ینکه،ابه 

با در نظر  در قطعه است. kبا فاصله  یماندهباق یهاجفت

با فاصله صفر وجود دارد  یماندهجفت باق K=0 ،400گرفتن 

که، بردار  یطور( بهAA ،AC ،AD،… ،YYعنوان مثال، )به

 کرد. یفتعر 1 یصورت رابطهبه توانیرا م یژگیو

 1رابطه 

(
𝑁𝐴𝐴
𝑁𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙

,
𝑁𝐴𝐶
𝑁𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙

,
𝑁𝐴𝐷
𝑁𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙

, … ,
𝑁𝑌𝑌
𝑁𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙

)
400

 

 

ه مربوط یماندهجفت باق یبدهنده ترکنشان یژگیهر و مقدار

، تعداد AA یماندهمثال، اگر جفت باق یدر قطعه است. برا

m یماندهجفت باق یببار در قطعه ظاهر شود، ترک AA  برابر

اصله با ف یماندهباق یهابر تعداد کل جفت یمتقس mاست با 

، برابر kمقدار  ی. برایمورد بررس یلا( در توNTotalصفر )

، 30، 31، 32 یببه ترت NTotal، مقدار 5و  4، 3، 2، 1،  0با 

 [.35است ] 28و  29

تعداد  یشمنجر به افزا تواندیم k یادز یرمقاد ی،کل طوربه

یند، با اکنبهتر کمک  بینییشپ یجشده و به نتا هایژگیو

 یشباعث افزا یتدر نها هایژگیتعداد و یشحال، افزا

 . شودیمحاسبات م یچیدگیپ

 عکس صورتبه هایتوال كدگذاری 2-5

عکس  یک توانیم 33 یو طول توال یداس ینوآم 20داشتن  با

مربوطه  یداس ینوآم یکرد. در هر سطر به ازا یجادا 33×21

مقدار صفر قرار  یدهااس ینوآم یگرد یازاو به  یکمقدار 

 A یداس ینواگر در سطر اول آم ،مثال ی. براشودیداده م

برابر  دیاس ینومآوجود داشته باشد آنگاه ستون مربوط به آن 

موضوع را نشان  ینا 2. شکل شودیگرفته مدر نظر  یک

ممکن  یدهایاس ینوتعداد آم یها مساو. تعداد ستوندهدیم

 33ستون و تعداد سطرها  21 یعنیاست  یموجود در توال

ساختار  یکبه  CkSAApair هاییژگیو ،سپس مورد است.

هنگاشت ب هاییسو ماتر یبعد یک یکانولوشن یهبا دولا

مختلف  یهبا سه لا یبه دو ساختار دوبعد یعنوان ورود

، 20×1مسطح  یهلا یکوارد شده و در ادامه  یکانولوشن

اسخ پ یک صورتبهکننده را  بینییشسه پ ییحاصل نها

. دهدیم یلتحو یلهفسفر یرو غ یلهفسر یبندبا طبقه یینها

قابل ذکر است که تابع فعال ساز استفاده شده در تمام 

 .باشدیم reluها از نوع بخش

 

 
 33با طول  یعکس مربوط به نگاشت توال یسماتر 2شکل

 نتایج -3

ر مختلف چها یهاکننده بینییشعملکرد پ یابیارز برای

 .شوندیم یفتعر یرز یپارامتر اصل
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TP1: ر اند دشده ییعنوان مثبت شناساکه به هایییگاهجا

 (یحاند. )مثبت صحکه مثبت هم بودهیحال

TN2: اند وشده بینییشپ یعنوان منفکه به هاییگاهجا 

 اند.شده بینییشپ یحصح

FP3: بینیشیمثبت پ یگاهعنوان جاکه اشتباهاً به هایییگاهجا 

 اند.شده

FN4: بینیشیپ یمنف یگاهعنوان جاکه اشتباهاً به هایییگاهجا 

 یدیداشت که در تأ یانب توانیم یگرعبارت د به اند.شده

)از نظر  یلاسیونمحتمل فسفر یهامحل یشگاهیآزما

 بینییششده و پ بینییشپ هاییتموقع ی(، درستیمحاسبات

 میطور مستقهستند که به یدو شاخص هایتدرست موقع

ادل، مع یامکمل  یرمستقیم،غ صورتبهمورد توجه هستند. 

 زین هایترد شده و رد درست موقع یاهیتموقع یاز درست

 نیدو شاخص از ا یضربدرصحبت کرد. انتخاب  توانیم

 ینیبیشکننده رفتار پ یفتوص یچهار شاخص هم به نوع

 1ها در جدول چهار شاخص و ارتباط آن ینکننده است. ا

 یلاسیونمحل فسفر یصتشخ در اند.نشان داده شده

ه آن مهم است ک یشگاهیآزما ییدو تأ یصورت محاسباتبه

بوده  درست بالا یصکننده به تشخ بینییشپ یتحساس

را شامل شود( و علاوه  یهمه موارد واقع یصی،)موارد تشخ

 از ارزش یصکم بوده و تشخ یصبر آن اشتباه در تشخ

 برخوردار باشد. ییبالا

موارد  ها بر اساسکننده بینییشپ یابیارز یابزارها ترینمهم

 یب، ضر7، صحت6یژگی، و5یتصورت حساسبالا به

 .شوندیم یمعرف 9و دقت 8یومت یهمبستگ

د عنوان درصرا به یتسطور ساده حسابه توانی: محساسیت

 هاییگاهجا یعنی یم،کن یفمثبت تعر یهامثال

 اند.شده بینییشپ یکه به درست یلاسیونفسفر

حساسیت                    2 =
TP

TP+FN
 

 بینییشدرست پ یمنف یهاپارامتر درصد مثال ین: اویژگی

 . دهدیشده را م

  TN/(TN+FP)×100 =یژگیو                        3

 یباشد، درست یکسانها که اندازه کلاس ی: در صورتصحت

 یاضیر نیانگیعنوان مبه تواندیکننده م بینییشصحت پ یا

اشد ب یشترشود. هرچه صحت ب یانب یژگیو و یتحساس

. شندبایم تریکنزد یشده به مقدار واقع یریگاندازه یرمقاد

 یدارا یها در حالت تصادفکننده بینییشپ یجنتا مجموعه

 . باشندیدرصد م 50صحت 

صحت               4 =
TP+TN

TP+FP+TN+FN
× 100  

ه را شد یریگاندازه یرمقاد یکینزد یزانپارامتر م ین: ادقت

 .دهدینشان م

دقت                          5 = 𝑇𝑃

TP+FP
 

 در شکل نشان داده شده است. یلاسیونمحل فسفر گرینتخم ییکامل از کارا یفنحوه توص 1جدول

عی
واق

 

 FN + TP مثبت واقعی =

 +  + 

 TN + FP منفی واقعی =

 ده =بینی شمثبت پیش  ده =بینی شمنفی پیش  

 بینی شدهپیش  

                                                           
1 True Positive 

2 True Negative 

3 False Positive 
4 False Negative 

5 Sensitivity 

6 Specificity 

7 Accuracy 

8 Matthew’s correlation coefficient 

9 Precision 



 1404 تابستان ،3، شماره 16 دوره  مدرس تیترب دانشگاه یفناور ستیز

108 

 

 

 

 

 
است و بعد  یکاهش 15شماره  epochتا  loss یمقدار خطا شودی. همانطور که مشاهده مدهدیم یشمدل را نما ینآموزش امراحل  3 شکل

 معتبر دانست. توانیم epoch 15را تا  یجنتا ین،. بنابراکندیم یداپ یشاز آن افزا

 

  1شکل شنهادییمختلف و با استفاده از روش پ یهاداده یگاهپا یبرا یلاسیونفسفر هاییگاهجا بینییشحاصل از پ یجنتا 2جدول

 زمان اجرا  AUC امتیاز دقت حساسیت صحت پایگاه داده

Phosphositeplus 94/0 9/0 9/0 9/0 5 دقیقه 

 دقیقه 10 91/0 89/0 89/0 88/0 هامجموع پایگاه داده

 

 یارمع یک AUC یازشده در بالا، امت یانب یبر پارامترها علاوه

 ریاست و مخفف منطقه ز ینماش یادگیری یجرا یبندطبقه

نرخ  یناست که رابطه ب ینمودار ROC است. ROC یمنحن

 یکل طور. بهکندیم یمو مثبت کاذب را ترس یمثبت واقع

 قیدق یبندطبقه یمدل برا ییتوانا توانیرا م AUC یازامت

 ینبهتر 1کرد که در آن  یرتفس 1تا  0 یاسها در مقکلاس

 ابییارز برای است. یانتخاب تصادف یبه خوب5/0است و 

 یکه ک یم،متقابل استفاده کرد یمدل از آزمون اعتبار سنج

و  برازش است یشفرار از مشکل ب یبرا یقو یآمار فرایند

 یندبطبقه هاییتمالگور یمناسب و پر کاربرد برا یروش

ا ر یابیتلفات آموزش/ ارز. ابتدا نمودار باشدیمختلف م

با توجه به  پس( و س3)شکل  یمتکرار رسم کرد 100 یبرا

 یهاتلفات داده یشبه بعد شاهد افزا 15از تکرار  ینکها

پارامترها را محدود به  یگرد یبرا یجنتا یم،هست یابیارز

 .یمتعداد تکرار در نظر گرفت ینهم

 یآمار ارهاییمع یقاز طر یشنهادیپ کنندهبینییشادامه، پ در

 یدقت، صحت و منحن یت،حساس یمختلف، از جمله منحن

AUC قرار گرفتند و  یبرحسب تعداد تکرار مورد بررس

 است. یقابل بررس 4در شکل  یجنتا

داده  یگاهپا یکه براینشان داد، در صورت هابررسی

Phosphosite ها استفاده شود دقت عکس یستنها از ماتر

 ینوآم یدرصد و اگرتنها توال 68با دست آمده برابر همدل ب

کار گرفته شود مدل به یعنوان ورودبه CkSAApair یدیاس

 خواهد شد.  یدرصد 75دقت  یدارا
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 .Phosphositeplusمربوط به  یهاداده یمختلف برا یبه ازاء تکرارها AUCصحت، دقت و  یت،مربوط به حساس یجنتا 4 شکل

 

 .ConvoPhosمعروف و روش  یهاروش یجنتا یسهمقا 3جدول

 F1معیار  ضریب همبستگی متیو دقت صحت حساسیت بینی کنندهپیش

DeepPhos71 1/52 5/71 5/83 3/33 3/64 

PhosIDNSeq 25/40 15/65 5/79 65/34 05/53 

Netphos 3.0 85/19 9/54 6/65 4/13 3/30 

PPSP 8/27 9/58 15/73 55/22 15/40 

Musite 16 7/55 7/76 4/18 35/26 

MusiteDeep 7/34 35/62 5/76 2/29 25/47 

DeepPhos 8/47 5/64 7/87 4/41 77/48 

PhosIDN 1/52 1/71 9/83 5/45 3/64 
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ConvoPhos 89 88 89 55 80 

، دقت 2موجود در جدول  ایجاست که طبق نت یحالدر  ینا

درصد  94ها همان داده یبر رو 1شکل  یشنهادیمدل پ

که استفاده توام از  دهدینشان م یجنتا ینا خواهد بود.

 یعکس از توال یسماتر یبترک یعنیفوق  یهاروش

دقت  تواندیم CkSAApair یژگیو استخراج و ینواسیدیآم

 یشه داده افزایگاپا ینا یدرصد بر رو 20مدل را تا حدود 

دست آمده از روش به یججدول نتا یندر ا ین،دهد. همچن

 آورده شده است. یزن داده یگاهسه پا یهاتمام داده یفوق برا

را با چند  ConvoPhos، عملکرد روش 3ادامه در جدول در

 ید براموجو یهاروش ینکننده که از بهتر بینییشپ

ستند ه یلاسیوناتفاق افتادن فسفر یهامکان بینییشپ

بر  یمبتن یهاها شامل روشروش ین. ایمکرد یسهمقا

 یها( و روشMusite ،Netphos3.0) یسنت ینماش یادگیری

، PhosIDNseq ،DeepPhos) یقعم یادگیریبر  یمبتن

DeepPhos71 ،PhosIDN ،PPSP   وMusiteDeeP )

شود، یمشاهده م 3که در جدول  . همانطورباشندیم

ConvoPhos یبصحت، ضر یت،حساس یهادر شاخص 

 ینها بهترروش یرنسبت به سا F1 یارو مع یومت یهمبستگ

 را دارد. یجنتا

 بحث -4

 هایدفرایناز  یاریتوجه به کشف مشکلات موجود در بس با

 نیلاسیونشدن فسفر یاانجام شدن  یلدلموجودات زنده به

 ونیلاسیفسفر یتاز آن موجود، اهم یخاص هاییندر پروتئ

شف ک یدجد هاییتوال یادز یاربس یشو افزا هایندر پروتئ

 ییدبه تا یازکه ن هایییگاهبه کم کردن جا یازشده و ن

 یمحاسبات یهابهبود روش یدارند، همگ یتجرب یهاروش

 را از نظر سرعت و یلاسیونفسفر هاییگاهجا بینییشپ

تاکنون  ینکه. با اکندیم تریتروز با اهمدقت روز به 

ست اما ا شده یمعرف یادیز یارکننده بس بینییشپ یابزارها

 هاشلااست و ت یادیکارآمد فاصله ز یارهنوز هم تا ابزار بس

 ادامه دارد. یابزار ینبه چن یابیدست یبرا

 یقعم یشامل معمار یبیترک یمعمار یکمطالعه از  ینا در

 ،یعکس ورود یسمختلف ماتر هاییبا ورود یکانولوشن

مربوط به  یسو ماتر یعکس ورود یسترانهاده ماتر

 یورود هاییتوال یاز رو CkSAApair یژگیاستخراج و

 د.استفاده ش یلاسیونفسفر یهامکان بینییشپ یبرا

عملکرد  ی،برابر 10متقابل  یاستفاده از اعتبارسنج با

ConvoPhos 89 یتو حساس قرار گرفت یمورد بررس 

همه داده برایدرصد  88 صحت و ،درصد 89 دقت ،درصد

 بینشان داد که استفاده از ترک یجشد. نتا یریگها اندازه

به  نسبت یعملکرد بهتر ی،کانولوشن یهاو شبکه هایورود

 با یندارد. همچن ییبه تنها هاودیاز ور یکاستفاده از هر 

قاله با م ینشده در ا یکننده معرف بینییشپ یجنتا یسهمقا

 یها، مشاهده شد که روش معرفروش یگرمربوط به د یجنتا

و  ییژگاز لحاظ دقت، صحت، و یبهتر یارشده عملکرد بس

AUC دارد. یمورد بررس یهاروش یرنسبت به سا 

 ییشناسا یکارآمد برا یمقاله روش ینارائه شده در ا رویکرد

ارائه  نیپروتئ یهاول یتوال یکدر  یلاسیونفسفر یهامکان

 یژگیکه روش استخراج و رسدیو به نظر م کندیم

CkSAApair یکه بر رو یمولکول هایشناسیستز یبرا 

که  یدانشمندان یو برا ینپروتئ یلاسیونفسفر هاییگاهجا

پس از  ییراتتغ یبرا بینییشپ هاییستمتوسعه س لدر حا

 لاسیونیو فسفر یتراسیونن یکوزیلاسیون،ترجمه مانند گل

 ینیپروتئ هاییاز توال یاطلاعات ارزشمند کنند،یکار م

 .دهدیم
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Abstract 

Phosphorylation is one of the most important types of post-translational 

modification (PTM) that plays an important role in protein function studies and 

experimental design. Considering the importance of phosphorylation in 

proteins and the increasing number of protein sequences in databases, the need 

to improve computational methods for predicting phosphorylation sites 

becomes increasingly important in terms of both speed and accuracy. Although 

many predictive tools have been introduced to predict phosphorylation sites 

using various machine learning methods, there is still a long way to go to 

develop a highly efficient tool, and efforts to achieve this continue. Recent 

studies have shown that deep learning-based methods are the best approach for 

predicting phosphorylation sites. This is because deep learning, as an advanced 

machine learning method, can automatically recognize complex 

representations of phosphorylation patterns from raw sequences, therefore 

providing a powerful tool for improved phosphorylation site prediction. 

In this study, a hybrid structure based on the convolutional deep learning 

method named ConvoPhos has been introduced for predicting phosphorylation 

sites. In such a way that the CkSAApair feature vector obtained from sequences 

is used as the input for part of the classifier and the conversion of sequences to 

images, as the input for another part of the convolutional networks. The results 

of 10-fold cross-validation show an accuracy value of 94% for phosphosite 

data and an AUC of 90%, which is the highest performance compared to the 

other methods. 
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