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 بینی میل اتصال آپتامر به ویروس آنفولانزا با استفاده از شبکه عصبیپیش

 1احمدفرهاد طالبیو  *1پودهامین جانقربانی،  1اردبیلیفاطمه شعاع

 دانشگاه سمنان، ایرانهای نوین، گروه بیوفناوری دانشکده علوم و فناوری  1

*a.janghorbani@semnan.ac.ir 

، ثرومطمئن، م یصیتشخ یهاروشد. توسعه شوشود و به خسارات اقتصادی چشمگیری منجر میسالانه باعث مرگ تعداد زیادی انسان و حیوان در سراسر جهان می آنفولانزاویروس : چکیده

. با توجه به پتانسیل بالای کاربرد آپتامرها در تشخیص، کنترل و حتی درمان عفونت آنفولانزا، معرفی کندیرا فراهم مگیری و مواجه با خسارات کنترل همه بالا، امکان تیبا حساس و عیسر

محاسبات هوش مصنوعی، طراحی و استخراج شونده به ذرات ویروسی مورد توجه قرار گرفته است. با توجه به توان بالای های مولکولی نوین براساس این الیگونوکلئوتیدهای متصلروش
دلم آپتامرها و ویروس آنفولانزا میزان تمایل اتصال های عصبی در این پژوهش با استفاده از شبکههای آپتامرهای اختصاصی ویروس آنفولانزا در مطالعه حاضر به اجرا رسیده است. ویژگی

در . به عنوان متغیر مستقل است به ویروس آنفولانزاها آن اتصال تمایل میزانگر و به عنوان توصیف آپتامر ۹6ساختار مولکولی های ویژگی ۹ مجموعه داده این مقاله شاملاست. سازی شده
و میزان میل  های شبکهان شده به عنوان ورودیویژگی بی ۹برای رسیدن به این هدف  بینی میل اتصال آپتامرها  بهره گرفته شد.برای پیش GRNNو  MLPعصبی  این مقاله از دو نوع شبکه

برای دادگان آزمون و  GRNNدر شبکه عصبی بینی میل اتصال دادگان آموزش دقت پیش با استفاده ازهای عصبی عنوان خروجی شبکه در نظر گرفته شد. بعد از آموزش شبکه اتصال به
نتایج حاصل  .حاصل شد 0.772r= تکرار شد عملکرد این شبکه در پیش بینی میل اتصال در دادگان آزمون MLPبکه عصبی فرآیند برای شهمین بدست آمده است.  0.64مقدار  2rبراساس معیار 

  . تزاسنها به ویروس آنفولابینی میل اتصال آپتامردر پیش MLPنشان از برتری مدل  0.662r=مقدار  با چند خطیروش رگرسیون ها در مقایسه با از این روش

محاسباتی، زیستهای عصبیشبکه بینی، هوش مصنوعیمیل اتصال، پیش آپتامر، ویروس آنفولانزا،: هاهواژ کلید

 مقدمه  -1

منجر به ظهور زا های زیستی و عوامل بیماریها مابین سلولای از این میانکنشآید. دستهبحث مهمی در علوم زیستی به شمار می آنان تعاملاتها و انواع تشخیص سریع نوع، غلظت بیومولکول
شود. شود و به خسارات اقتصادی چشمگیری منجر میسالانه باعث مرگ تعداد زیادی انسان و حیوان در سراسر جهان می آنفولانزاویروس شوند. در این میان های مختلف میها و عفونتیبیمار

ها و منجر به مرگ گیر در بین انسانبیماری همهکه باعث عفونت دستگاه تنفسی در پستانداران شد و در مدت کوتاهی تبدیل به یک  ، تهدید جدیدی رخ داد2020علاوه بر این، در سال
ترین زاکنند. بیماریها کمک میها به توسعه بیماریشوند. برخی از آنهای زیادی در محیط وجود دارند که به انسان، سایر حیوانات یا هر دو در اطراف آن آلوده میویروس .هزاران انسان شد

های هوش مصنوعی میتوان در تشخیص سریع و به موقع گیری از روشبا بهره .]1[هایی شود که منجر به آسیب دائمی به سلامتی و حتی مرگ شود تواند باعث بیماریهای ویروسی میسویه

 ساختار در. شودیم دهید زین یبه شکل رشته ا باشد اما گاهاینانومتر م 0.1-0.21 حدود در یقطر با زمخت یکرو ساختار یدارا اغلب آنفولانزا روسیواین تهدید اقدامات موثری انجام داد. 
 یکیها، آن انیخطرناک است. در م اریانسان بس ید که برانوجود دار یادیز یهاروسیو .دارد وجود کننده حفاظت یهانیپروتئ همراه به یمنف تهیبا پلار یاتک رشته RNA روسیو یمرکز

 زانیباعث عفونت با م زیآن ن یهاهیاز سو یاما برخ شود،یم واناتیدر انسان و ح یماریب شتریب وعیبلکه باعث ش ابد،ییجهش م یاست که نه تنها به راحت آنفولانزا روسیها وآن نیاز مهمتر
د ها با روند مشابه در مورعفونت زیاست که اغلب شامل تما حیو صح عیسر صیانسان، تشخ یخطرناک برا یهاروسیمقابله کارآمد با گسترش و دیکه کل رسدی. به نظر م]2[شودیکم م یبقا

بر اساس واکنش  یمولکول یهاو روش یشناسسرم یهاروش ،یروسیو یهاعفونت صیمورد استفاده در تشخ یصیاستاندارد تشخ یهاروش انیاست. در م SARS-CoV-2و  آنفولانزا روسیو
 .]3[هستندغالب  ونیزاسیمریپل یارهیزنج

 

 های تشخیص ویروس آنفولانزاروش -1-1
و یا افتراق  C و B از A های متفاوتی در افتراق آنفولانزا نوعهای آزمایشگاهی برای شناسایی و تشخیص آنفولانزا وجود دارد که از حساسیت و اختصاصیتروش های تشخیصی: شماری از روش

 برخوردار هستند. A زیرگونه های نوع
ها را بر اساس قابلیت و اعلام نتیجه در کمترین مدت زمان ممکنه است. این تست % ۹۹ها اختصاصیت های آنهای ویروسی را دارند و از جمله ویژگیی نوکلوپروتئیناین تست ها قابلیت ردیاب

 کنند:شان به سه دسته زیر تقسیم میافتراقی
 دهندرا تشخیص می A های که آنفولانزا نوعتست-1

  دهندرا از یکدیگر تشخیص و افتراق می Bو A های که دو نوعتست-2
 .دهند اما قابلیت افتراق این دو نوع را از یکدیگر ندارندرا تشخیص می  Bو  A های که آنفولانزا نوعتست-3

های تشخیصی مطمئن، موثر و سریع با بلکه بیش از همه روشهای درمانی موثر لازم است، های ویروسی، بهداشتی و اقتصادی، نه تنها راه حلبه منظور جلوگیری از عواقب نامطلوب عفونت

 توانیم از آپتامرها بهره بگیریم.کار میکند که برای اینحساسیت و ویژگی بالا، که در نتیجه تشخیص، امکان درمان مناسب را فراهم می
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 آپتامر -1-2

گردند. اولین و با اختصاصیت فوق العاده زیاد به اهداف معینی متصل میدهند فضایی شکل می)اخیرا، پتیدی( هستند که به ساختارهای  DNA یا RNA ای سنتزیهای تک رشتهآپتامرها توالی

از یک کتابخانه،  SELEX 1فرایند آزمایشگاهیها عمل نمایند. آپتامرها عموما از طریق موثرتر از آنتی بادی است که ها باعث شدهنظیر آنارائه شدند، خصوصیات بی 1۹۹0بار آپتامرها در سال 
تکثیر شده تا مقادیر  PCR فرایند طی ا زمانی که انتخاب شدند،آپتامره. شوند متصل( کامل های سلول تا کوچک معدنی هاییون از) توانند به هر مولکول هدفیشوند که میغربال و انتخاب می

آپتامرها بسیار پایدارتر از  همچنیننماید. های مختلف میها را پذیرای اصلاحات کاربردی بیشتر با توجه به هدفر شیمیایی ساده آپتامرها آنها با خلوص بالا تهیه شود. ساختازیادی از آن
زمینه کاربردهای آپتامرها همانند تشخیص و درمان در  های روزافزونپژوهشنماید. مطالعات و ها را مناسب و سازگار برای شرایط دشوار )مثل بالا بودن دما( میها هستند که آنآنتی بادی

. بعلاوه کاربردهای آپتامرها مانند ابراز تشخیصی، درمانی، ]4[های درمانی پیدا کندای هماهنگ با دیگر مولکولای نزدیک آپتامرها استفاده فزایندهدر حال انجام است. احتمالاً در آینده

 یعصب یهاموجود در حوزه شبکه یهاروش نکهیآنفولانزا و با توجه به ا روسیآپتامرها در کنترل و مهار و یبالا لیبا توجه به پتانس ].5[شده استتصویربرداری زیستی و تحویل دارو معرفی 
رتمند، شبکه های عصبی مصنوعی، به عنوان یک الگوریتم قد. کارآمد هستند اریبس ،هاژن شیرایو و یتوال، استخراج ادیز لیو م یژگیانتخاب شده با و یهاآپتامراتصال بینی پیش ییتوانا مانند

 یهایژگیتوانند به طور مداوم ویم یعصب یهاشبکه .اندهای تجربی از طریق یادگیری و به ویژه در تخمین کمی استفاده شدهعات و دادهلابرداری از مقدار زیادی از اطبه طور وسیعی در بهره
 یارزشمند جینتا توانیو با صرف زمان کوتاه م تر بکنند.بندی آپتامرها آسانو کار را برای شناسایی یا طبقه کاهش ابعاد برسند ریپنهان استخراج کنند تا به تأث هیلا کی قیرا از طر یاصل

و از  میحاصل کن یدر علم پزشک یاریبس یهاشرفتیپ یمصنوعر حوزه هوشها دآن یریآنفولانزا و بکارگ روسیاستخراج شده از آپتامرها و و یهایژگیبا استفاده از و میتوانیم .بدست آورد
 .میکن یریرا دارند، جلوگ ماریکه امکان مرگ ب یخطرناک یهایماریوقوع ب

 SELEXانتخاب آپتامر تحت عنوان  ندیفرآ -1-3

 مولکول هدف کیاتصال به  ی قدرتکه دارا ییآپتامرهاشود و نمایش داده می DNAیا  RNAهای ای از مولکول: الف( مجموعهاست تیچرخه انتخاب و تقو نیشامل چند SELEXفرآیند 

شوند. کل مراحل انتخاب بطور معمول سازی تقویت میها برای دور بعدی غنی( دنبالهPCRای پلیمراز )زنجیره دارنده با استفاده از واکنش)ب( آپتامرهای نگه آپتامرها جدا شده و ریهستند از غ
در مجاورت مستقیم مولکول هدف قرار گرفته و در ادامه،  RNAیا  DNAدر مرحله بعدی، این کتابخانه تصادفی تواند از چند روز تا چند ماه طول بکشد. دور انتخاب نیاز دارد و می 15به 

ای بر خصوصیات طور قابل ملاحظهباست و  SELEXترین مراحل سخت. این مرحله یکی از شوندجدا می (Partition)مرحله  یجادشده با هدف، از الیگونوکلئوتیدهای باند نشدههای اکمپلکس
 )برای RT-PCRو DNA SELEX) )برای PCRشوند( و توسط شو داده میجداسازی شده )شستاز هدف  ،گذارد. در ادامه الیگونوکلئوتیدهای متصل شده به هدفآپتامر به هدف، اثر می اتصالی

RNA SELEXخروجی فرآیندیابند. ( تکثیر میPCR  ،dsDNA به  بایستو می استssDNA ی باقیمانده رشتهشده، حذف گردد. حال توالی تک و توالی مکمل آپتامر انتخاب. ]6[تبدیل شود

در هر مرحله، استخر توالی در هر مرحله  ی انتخاب و تکثیر الیگونوکلئوتیدهاگیرد. به دلیل تکرارشونده بودن این چرخهجدد در مجاورت هدف قرار میطور مشده و به SELEX وارد چرخه دوم
 به SELEXی )راند( مورد نیاز در تعداد دفعات چرخه یابد.که میل ترکیبی الیگونوکلئوتیدهای باقیمانده، رفته رفته افزایش می گردد؛ در حالیدستخوش کاهش تنوع الیگونوکلئوتید قرار می

وش جداسازی راولیگونوکلئوتیدها و کارآیی پارامترهای مختلفی از جمله خصوصیات هدف و غلظت آن، طراحی کتابخانه اولیگونوکئوتیدی آغازگر، شرایط محیطی انتخاب، نسبت مولی هدف به 
(Partitioning) فی منحصراً با توجه به میزان اختصاصیت اولیگونوکلئوتیدها امکان پذیر استاضا وابسته است. راندهای. 

ها بتواند های مختلف این توالیها بر اساس ویژگیبینی میل اتصال آپتامرهای محاسباتی برای پیشرسد ارزیابی بکارگیری روشبه نظر می  SELEXبر بودن فرآیند با توجه به زمانبر و هزینه
نماید. هوش مصنوعی ازجمله ابزارهای محاسباتی است که کاربردهای فراوانی در زمینه پزشکی و  ازنهای مناسب و با پتانسیل بالا در اتصال به ویروس آنفولای به شناسایی آپتامرکمک شایان

 اسب آپتامرها داشته باشد.  بندی آپتامرها و انتخاب منتواند کاربردهای فراوانی در بررسی و طبقهحوزه بیوانفورماتیک دارد و می

 
 

 
 ]DNA ]6 و RNA هایبرای کتابخانه SELEX شماتیک فرآیند -1شکل 

 

 آپتامرها طراحیکاردبرد هوش مصنوعی در  -1-4

اختصاصی به کمک ، شش خصوصیت فضایی و فیزیکوشیمیایی آپتامرها برای این نوع اتصال 2014به پروتئین هماگلوتینین ویروس آنفولانزا در سال آپتامرها ی توان اتصالی مطالعهدر 
برابر مؤثرتر به ذرات ویروسی متصل  20مصنوعی مهم تشخیص داده شدند. در واقع محاسبات انجام شده توسط کامپیوتر، آپتامرهایی را طراحی و پیشنهاد کردند که تا محاسبات هوش

برای  3QSARs ت کمی در موردلاانجام و گزارش شده است. با این حال مقا کمّیویژگی-ابط ساختارو رو  2فعالیت کمیّ-در مطالعات مشابهی تحقیقات بسیاری روی روابط ساختار. ]7[شدندمی
توالی با استفاده از توالی آمینواسیدهایی که از ای در مطالعهباشد. دو بعدی و سه بعدی مستقیما از آپتامرها می 4گرهاتوصیفبدست آوردن  دشواری آپتامرها منتشر شده است که علت آن هم 

عصبی از شبکهو  است شده مولکولی پرداخته گرهایتوصیفبدست آوردن  روش نزا هستند، به توصیفلاکه مربوط به تمایل اتصال آپتامرها به ویروس آنفو QSARهایو ارتقاء مدل آپتامر
 .]8[است شدهمولکولی استفاده  گرتوصیفبا اعمال شش  QSAR برای ساخت مدل Parzen بر مبنای تخمین پنجره های رگرسیون عمومی

                                                        
1 Systematic Evolution of Ligands by Exponential enrichment 
2 QSPRs3 
3 Quantitative structure-activity relationship 

4 descriptors 
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 یاندهیفزا تیاهم A آنفولانزای یهاروسیو عیسر یبندگروهریز نیبنابراو  سلامت انسان است یبرا یبزرگ دیتهدکه  A آنفولانزا یهاروسیو یفصل یریگمهای دیگر با توجه به هدر مطالعه

و کسب  لیو تحل هیتجز یرا برا یفرصت قیعم یریادگی یهاو روش یابییمختلف توال یهاکیتکن گران و زمانبر هستند. هاروسیو نیا یساز رگونهیز یبرا ییایمیوشیب یسنت یها. روشدارد

 شنهادیپ Aآنفولانزای  یهاروسیو گروهریهمه ز قیدق صیتشخ یرا برا قیعم دهیچیپ یبر شبکه عصب یمبتن یامجموعه یریادگیمدل  کیمقاله  نیکند. ایها فراهم ماز آن شتریاطلاعات ب
 یتوال یهابا توجه به داده آن دیجد یهارگروهیز صیو تشخ A آنفولانزای یهاروسیو یسازرگونهیز یبرا یاشرفتهیتواند به عملکرد پیم یشنهادیدهد که روش پینشان م شاتیکند. آزمایم

 .]۹[ابدیدست 
اثیر را های مهمی که بیشترین تتوان از روش استخراج ویژگی استفاده نمود تا با در دسترس داشتن ویژگیها میبرای بررسی بهتر و کارآمدتر نحوه اتصال و کیفیت اتصال آپتامرها و ویروس

شبکه عصبی  و یافتهتعمیمرگرسیون  هایشبکها در این مطالعه سعی شده است با استفاده از ویروس دارند با افزایش دقت و کاهش زمان، کیفیت نتایج نیز افزایش یابد. لذ-در اتصال آپتامر

 بینی شوند.ویروس آنفولانزا پیشآپتامر به  های مولکولی میل اتصالپرسپترون چند لایه بر اساس ویژگی

 ها و ابزارهاروش -2

 مجموعه داده  -2-1

 .]7[ های رگرسیون آماری منتشر شده است بهره گرفته شدبینی میل اتصال آپتامر به ویروس آنفولانزا بر اساس روشکه در رابطه با پیش 2014ای سال مقاله مجموعه دادهاز  پژوهشدر این 
 آپتامر( و مجموعه 72) آموزش به دو مجموعهرا این مجموعه از آپتامرها که  به ویروس آنفولانزا نمایش داده شده است. اتصالبه همراه تمایل  آپتامرتوالی  ۹۹ شامل این مقاله در مجموعه داده

که بیشترین تاثیر را در بررسی میزان اتصال آپتامر و ویروس آنفولانزا های ساختار مولکولی اساس ویژگیبر گرویژگی یا توصیف ۹تعداد  مجموعه دادهدر این . اندکردهآپتامر( تقسیم 24) آزمون

 .استل اتصال مورد استفاده قرار گرفته یبینی مهای مدل پیش( که به عنوان ورودی1)جدول  .شده است ارائهرا دارند، 
 

 ]7[ مولکولی استفاده شده در گرهایمعرفی توصیف -1جدول 

 

 

 
 

 شبکه عصبی مصنوعی -2-2

در این گرفته شده است.  پاسخ بهرهگر و متغیر سازی ارتباط بین متغیرهای توصیفمدل خطی ورگرسیون غیر در های عصبی مصنوعی، به عنوان یک الگوریتم قدرتمند، به طور وسیعیشبکه

 .استگرفته شدهبهره  6MLPو  5GRNN هایشبکهاز زا نها به ویروس آنفولاآن های آپتامر با میل اتصالسازی ارتباط بین ویژگیبه منظور مدلپژوهش 

GRNN 
 های عصبی ماننددارای مزایای مختلفی در مقایسه با سایر شبکه GRNN های غیرخطی است. الگویبینیسازی پیشابزاری بسیار مفید برای پیاده (GRNN) رگرسیون عمومیشبکه عصبی 

MLP تاس. GRNN  وه بر این ازلاهای پنهان از قبل و آموزش تکراری ندارد. عیهلانیازی به تعریف تعداد GRNN ساختار متداول یک توان برای تعداد نسبتاً کمی نمونه استفاده کرد.می GRNN 

های آموزش برابر یه الگو با تعداد نمونهلاموجود در  هاینورون. تعداد است ورودی در مسالهمتغیرهای  تعدادهای ورودی برابر با ، جمع و خروجی است. نورون7های ورودی، الگویهلاشامل 
یه جمع فرستاده میلاهای رونومقدار بدست آمده به ن بر روی آن اعمال و را  RBFتابع کرنلیک  کند و سپسرون الگو فاصله اقلیدسی نمونه تست را از نقطه مرکزی نرون محاسبه میویک ن

رسد ما میگبه این خاطر که در فرایند محاسبات این شبکه عصبی در نهایت به خروجی، دو مقدار سی 10های صورتو گره ۹های مخرجاز دو نوع گره تشکیل شده است: گره 8 جمع یهلاشود. 

 رونوند و گره دوم یا مخرج دارای سیگمای مقادیر هدف برای هر یک از نکیه الگو جمع میلارون وکه باید تقسیم بر هم شوند. گره صورت مقادیر وزن ضرب شده با مقدار هدف را برای هر ن
نشان دهنده یک تابع اسکالر  D که) تابع گاوسی (یعنی پارامتر صاف یا ضریب عرض) σ تنها ضریب پخش GRNN دهد. برایالگو است. واحد خروجی مقادیر برآورد مورد نظر را ارائه می لایه

محدود  X کوچک، نمایش به محدوده باریکی از σ پذیر است. برای مقدارمکانا Xتری از بزرگتر، نمایش احتمالی نقطه نمونه ارزیابی شده برای دامنه وسیع σ باید تنظیم شود. برای مقدار (است
 .شودمی

                                                        
5 General regression neural network 

6 Multilayer perceptron 
7 pattern 
8 summation 
9 denominator 
10 numerator 

شماره 

 ردیف

 هاگرتوصیفمحدوده تغییرات  گرتوضیح توصیف

 انحراف معیار کمینه بیشینه میانگین  

 ۹.16 30 6۹ 55.41 کل بازهاتعداد  1

 0.5۹ 0 4 1.08 تعداد انطباقات محاسبه شده 2

 15.78 0 55 17.17 قطع نشده باشد یدینوکلئوت 8کمتر از  هاییتوال یرجفت نشده که با سا C یهایطول توال 3

 16.10 0 55 17.04 یشترب یابا طول سه  Cجفت نشده  یدهایمجموع نوکلئوت 4

 ۹.03 4 55 33.24 جفت نشده یدهاینوکلئوتمجموع تمام  ۵

 12.58 0 3۹ 22.21 حلقه نیاندازه بزرگتر ۶

 0.170 0.05۹ 1 0.613 جفت نشده به کل یدهاینوکلئوت یننسبت ب ۷

 0.240 0 0.778 0.40۹ حلقه به کل ینبزرگتر یننسبت ب ۸

 0.301 0 1.000 0.325 جفت نشده به کل Cیهایطول توال یننسبت ب ۹

https://en.wikipedia.org/wiki/General_regression_neural_network
https://en.wikipedia.org/wiki/Multilayer_perceptron
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MLP 
 هایورود مجموعه از را هایخروج از یامجموعه که است 11شرویپ یمصنوع یعصب شبکه کی هیلا چند پرسپتروناستفاده کردیم.  MLPشبکه عصبی خود را تغییر داده و از شبکه عصبی 

آموزش شبکه  .14یخروج هیلا کی و13نهان هیلا کی ،12یورود هیلا کی از عبارتند هاهیلا نیوجود خواهند داشت که ا هیلا سه حداقل ه،یلا چند پرسپترون یعصبشبکه کیدر  .کندیم دیتول

 :استنشان داده شده 2ساختار پرسپترون چند لایه در شکل  .]10[شودانجام می 15پرسپترون چند لایه توسط الگوریتم یادگیری پس انتشار خطاعصبی 

 
 MLP شماتیک شبکه عصبی -2شکل

 
در نظر گرفته شد. فرآیند   در لایه دوم 10در لایه اول و تعداد نورون  8دولایه پنهان با تعداد نورون   MLPاعمال گردید. شبکه عصبی GRNNهای یکسان با شبکه عصبی به این شبکه ورودی

پس از آموزش  در نظر گرفته شدند.  یبه صورت تصادف یداده  اعتبار سنج یدرصد دادگان برا 15داده آموزش و به عنوان  دادگان درصد 85 در آن کهانجام شد   epoch=300در  آموزش شبکه
 به دست آمد. آموزش دیدهبه عنوان ورودی به شبکه اعمال و خروجی آن با استفاده از شبکه عصبی دادگان آزمون  شبکه

 نتایج آزمایشگاهی و تحلیل آن -3

آپتامر به  72ویروس آنفولانزا پرداختیم. از این مجموعه، -بینی میزان میل اتصال آپتامرآپتامر به ارائه شبکه عصبی مناسبی جهت پیش ۹6میل اتصال ها و در این پژوهش با استفاده از ویژگی

ی در ابتدا شبکه عصب باشند.ها میفیزیکوشیمیایی آنگرهایی هستند که نشان دهنده خواص های هر آپتامر توصیفاستفاده شده است. ویژگی آزمونآپتامر به عنوان  24عنوان آموزش و 
GRNN  داده شد. بدین منظور ابتدا خروجی مورد بررسی قرارGRNN  ای برحسب مقادیر آزمایشگاهی ترسیم و خط بدست آمد و در صفحهy=x برای ارزیابی . بر روی این نقاط برازش شد

و تکرار همین مراحل   MLPبدست آمد. در مرحله بعد با تغییر شبکه عصبی به   0.642r=مقدار   GRNN مدنظر قرار گرفت. برای مدل ،شبه دست آمده از این براز 2rعملکرد این مدل مقدار 
خط علاوه بر این  وبرای دادگان آموزش و آزمون رسم شده است.  MLPو  GRNNی میل اتصال آپتامر بر حسب مقادیر واقعی آن برای دو شبکه رنمودا 4و  3شکل  .حاصل شد 0.772r=مقدار

 نمایش داده شده است. 2r به همراه مقدار  به این دادگان  y=xبرازش شده 
قابلیت  MLPبا توجه به اینکه شبکه عصبی  .]7[گزارش شده است 0.662r=مقدار  هاگربینی میل اتصال آپتامر بر اساس همین توصیفبرای پیش MLRدر مطالعه مشابه با بکارگیری روش 

بینی کند. تری نسبت به دو روش دیگر مقدار میل اتصال آپتامر به ویروس آنفولانزا را پیشتوانسته است به صورت دقیق ،را داراستبیانگر ارتباط بین ورودی و خروجی  غیرخطی بازنمایی تابع

 کند.های مطالعات دیگر مقایسه میهای بکارگرفته شده در این مقاله را با روشنتایج حاصل از روش 1جدول 
 

 
 مقابسه نتایج حاصل از این مطالعه با مطالعات پیشین -1جدول

 ( 2Rبینی)دقت پیش روش

 ۶۶/۰ ]۷[ یچند خط یونرگرس

 GRNN  ۶4/۰عصبیشبکه

 MLP ۷۷/۰شبکه عصبی
 

 

 

 

 
 به مقدار واقعی آن برای )الف( دادگان تست )ب( دادگان آموزش GRNNمحاسبه شده توسط شبکه عصبی  binding scoreنمودار  -3شکل

                                                        
11 feedforward 
12 Input Layer 
13 Hidden Layer 
14 Output layer 
15 backpropagation 

(ب)(الف)
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 مقدار واقعی آن برای )الف( دادگان تست )ب( دادگان آموزش برحسب MLPمحاسبه شده توسط شبکه عصبی  میل اتصالنمودار  -4شکل

 

 بندیجمع -4

محصولات مبتنی بر آپتامر با موفقیت در استفاده  کاربرد آپتامرها حاصل شده است. با این حال، تعداد کمی ازگفتنی است، تا به امروز دستاوردهای بسیار خوبی در مورد انتخاب، اصلاحات و 

ود فعلی و کامل کمب باشد. بنابراین، بررسیای برای تجزیه و تحلیل آپتامرها چالشی بزرگ میی کارامد و کم هزینهاند. علاوه بر این، هنوز هم به دست آوردن شیوهبالینی و صنعتی وارد شده
تر و ارزانهای سریعهایی در جهت ایجاد روشتر آپتامرها به این حوزه ها باید گامبا این وجود، برای ورود بهتر و سریع دستیابی به فناوری و روش مناسب در تحقق این امر بسیار مهم است.

های عصبی در این پژوهش با استفاده از شبکههای عصبی استفاده نماییم که مصنوعی و شبکههای هوشروش توانیم ازیمبرای تحقق این امر  .انجام شود ویروس-اتصال آپتامر بررسی تر برای
به دو  .این مجموعه از آپتامرهاباشدمیبه ویروس آنفولانزا ها آن اتصال میل میزان آپتامر به همراه ۹6تعداد است. ورودی این شبکه  آنفولانزا بررسی شدهویروس-آپتامرهامیل اتصال میزان 

گر که بیشترین تاثیر را در بررسی میزان اتصال آپتامر و ویروس آنفولانزا ویژگی یا توصیف ۹تعداد  مجموعه دادهدر این . اندشدهآپتامر( تقسیم 24) آموزش آپتامر( و مجموعه 72) تست مجموعه
 قابلیتکه  هشدبدست آمده است. برای بهبود نتایج و ارتقاء مدل از شبکه عصبی پرسپترون چندلایه استفاده  0.642r=مقدار  GRNNدر شبکه عصبی  اند وفاده قرار گرفتهمورد است ،دارند

 کند بینییشآنفولانزا را پ یروساتصال آپتامر به و یلمقدار م یگرنسبت به دو روش د ترییقتوانسته است به صورت دق را داراست، خروجیو  ورودی بینارتباط  بیانگر یرخطیتابع غ ییبازنما
ها برای بررسی میزان از آن و استفادهبرند بینی را بالا میی که کیفیت این پیشهای دیگرتوانیم از استخراج ویژگیعلاوه بر این برای بدست آوردن نتایج بهتر می .یابیمدست  0.772r=و به 

 .آپتامر بهره بگیریم -اتصال ویروس
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Abstract— The influenza virus kills many people and animals worldwide each year and causes significant economic and social damages. Developing reliable, easy-to-use, 

high-sensitive diagnostic methods will help us to control epidemies and their side effects. In this vein, the proposing of new molecular methods based on aptamers has been 

considered due to their high potential in the diagnosis, control, and even treatment of influenza infection. Thanks to artificial intelligence, now, it is easy to evaluate the 

effectiveness of aptamers in the detection of influenza viruses. This study applied neural networks to predict aptamers’ binding score to the influenza viruses using nine 

descriptors. In this study, GRNN model predictions matched the experimental binding scores with  r2=0.66  and MLP with r2=0.77. These results indicate that MLP neural 

network outperforms the multilinear regression method applied in the previous study on the same dataset.  
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