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 های یادگیری ماشین جمعیایی با استفاده از روشطراحی پپتیدهای ضدباکتری
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دارند، نوتئینی رپ یک هدف خاص ،غالباًدهند و غشای سلول را هدف قرار میبیوتیکی چالش بزرگی است. پپتیدهای ضدمیکروبی های آنتیمقاومت
 .اندتوجه قرار گرفته مورد اًخیرا ی ماشینهای یادگیرآماری و الگوریتم هایپائین است.آنالیزها، توسط باکتری مقاومت در برابر اینها احتمال ایجاد

کند. ا استفاده میهندی دادهبی و طبقهمدل بهینه به منظور پیشگوی ییادگیری ماشین از تلفیق چند مدل برای ارائههای یادگیری تجمیعی در تکنیک
 اشاره کرد.گرهای متعدد، مینتخ با RandomForestو  Bagging، Adaboostهای وریتمتوان به الگهای پرکاربرد در این زمینه میالگوریتماز 

با  EDAهای روشج شد.استخرا DRAMP 2.0 ها ازدادهکرد اختصاصی ضد باکتریایی، پپتیدهایی با عمل پیشگوییبه منظور در این پژوهش 
فاقد این عملکرد فراهم  والیت 626عملکرد ضدباکتری و توالی با  554پایتون انجام شد.  pandasو  seaborn ،numpyهای استفاده از کتابخانه

، ضریب ناپایداری، آروماتیسیته، pIی بار، های بیوفیزیکی پپتیدها ازجمله طول توالی، وزن مولکولی، بار، چگالها برمبنای ویژگیشدند. توصیف کننده
ای با درجه طی، چند جملهخ Kernelبا توابع  SVM الگوریتم توسطمدلسازی  گریزی تعیین شدند.و میزان آب Bomanضریب آلیفاتیک، ضریب 

با تعداد  Adaboost و   1000Bagging Classifierو100با تعداد درخت  RandomForest هایو الگوریتم 3یا میزان گامای  RBFو  5
و  %87، 1000گر اد تخمینبا تعد RandomForestصحت و دقت مدل ساخته شده با استفاده از الگوریتم  شد. انجام 1000و  100گرهای تخمین

و  Bagging، ای اشاره شدههKernelبا  SVMهای های دیگر بود. میانگین صحت و دقت برای روشترین حالت در مقایسه با روشو بهینه 90%
Adaboost  های داده ی استفاده ازدلیل نحوه به رویکرد تجمیعیهای این پژوهش، ها و مشخصهبرای داده. %86و  %87، %78به ترتیب برابر بود با

train  در حالت کلی در مقایسه با روشSVM ری مدل دین بار برای یادگیبندی شده و چنها به صورت تصادفی تقسیمداده.تشنتیجه بهتری دا
های رحله از گامد که این مر وجود دارتهای دقیقهای آزمایشگاهی به منظور ارزیابینیاز به روش محاسباتیهای با وجود پیشرفت روش.استفاده شدند

 آتی این پژوهش است. 

 ، پپتیدSVM ،Random Forest، الگوریتم EDA، بیوتیکیمقاومت آنتی :کلمات کلیدی
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Antibiotic resistance is a great challenge. Since Antimicrobial peptides directly act on the microbial 

membrane and normally didn’t have any specific protein targets, it is less likely, bacteria arise resistance 

against these molecules. Recently statistical analysis and machine learning algorithms have been considered. 

Ensemble learning techniques, in machine learning, are a combination of several models that are used to 

provide an optimal model for predicting or classifying data. The most widely used algorithms are Bagging, 

Adaboost and RandomForest with several estimators. In this study, to predict peptides with specific 

antibacterial effects, the data has been gathered from the DRAMP2.0, EDA were performed with the Seaborn, 

Numpy, and Pandas packages in Python. 554 peptides with antibacterial function and 626 without it were 

provided. Descriptors have been defined based on biophysical features like length, Molecular weight, Charge, 

Charge density, pI, Instability index, Aromaticity, Aliphatic index, Boman index, and Hydrophobic ratio. 

Modeling was performed using an SVM algorithm with linear, polynomial (degree=5) and RDF (gamma=3) 

kernel functons, RandomForest algorithm, Bagging classifier and Adaboost with 100 and 1000 estimators. 

The accuracy and precision of the model made using the RandomForest algorithm with 1000 estimators was 
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87% and 90% and this model was the most optimal compared to other methods. The average of accuracy and 

precision for SVM method with mentioned kernels,Bagging and Adaboost was 78%,87% and 86%, 

respectively. For the data and features of this study, the ensemble technique had better results than the SVM 

method due to the way the train data is used, the data is randomly segmented and used several times to learn 

the model. Despite the advancement of computational methods in drug design and therapeutic peptides, there 

is still a need for laboratory methods for more accurate evaluations, which is one of the next steps in this 

research. 
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