
 

 

 

 

کریر پروتئین سیل آآنزیم استریول  جهت تعیین ساختار  بینی، یشپ یها طراحی مدل

 1 یسچورازد
 

 *3منصور ابراهیمی ،2یسید مرتضی رضو ،1یعلی سالار

 

  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 
  

دانشجوی کارشناس ارشد سلولی و 1

مولکولی، باشگاه پژوهشگران جوان و 

نخبه، واحد بروجرد، دانشگاه آزاد 

 اسلامی، بروجرد، ایران. 

 
دانشجوی کارشناس ارشد ژنتیک، 2

دانشکده علوم پایه، دانشگاه خوارزمی، 

 تهران، ایران.

 
گروه پژوهشی  دانشیار فیزیولوژی،3

دانشگاه  ،سبزبیوانفورماتیک، پژوهشکده 

 م، ایران.ق

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 نویسنده مسئول مکاتبات: *

گروه پژوهشی ، منصور ابراهیمی

دانشگاه  ،بیوانفورماتیک، پژوهشکده سبز

 م، ایران؛ق

 

 آدرس پست الکترونیکی:

mansoureb@chmail.ir 
 

 22/5/33 تاریخ دریافت:

 

 11/12/33تاریخ پذیرش: 

 

 چکیده

و آلفا  3-عنوان یک امگا یک اسید بهیدهای چرب ضروری مانند آلفا لینولئاس :زمینه و هدف

 وسیله منابع شوند. بنابراین، به های انسانی تولید نمی در سلول 2-عنوان یک امگا لینولئیک اسید به

شوند. مراحل تولید آلفا  های آفتابگردان تأمین می غذایی مانند ماهی، روغن سویا، دانه کتان و دانه

گیرد که یکی از آنها آسیل کریر پروتئین دیسچوراز  آنزیم صورت می 2یک اسید توسط ئلینول

آنزیم   جهت تعیین ساختار ارگانیزمی بینی یشپ یها طراحی مدلاست. این مطالعه با هدف 

 انجام شد. 1 یسچورازسیل کریر پروتئین دآاستریول 

های ژنی  ترین مشخصه تعدادی از ابزارهای بیوانفورماتیک جهت تعیین مهمبررسی:  روش

بینی ارگانیزمی اجرا شد.  های پیش آنزیم آسیل کریر پروتئین دیسچوراز به جهت توسعه مدل

 کاوی مانند های داده سپس از تکنیک

(Feature selection, Decision tree, Classification models) های  در جهت تولید الگوریتم

های مختلف  از ارگانیزم (S-ACP-DES1)بینی دقیق و کارآمد برپایه خصوصیات ژنی آنزیم  پیش

 استفاده شد.

 ،(S-ACP-DES1آنزیم )  متغیر ژنی در تشخیص ساختارهای ارگانیزمی ینتر مهم ها: یافته

با  Naive Bayseنشان داد مدل  شده یطراح بینی یشپ یها طول بوده است. همچنین مدل فراوانی

جدید را براساس خصوصیات ژنی  های یمارگانیزم آنز تواند ی% م33/39 با دقت FCdbیار مع

 .شدنددو یافته فوق برای اولین بار در این مطالعه گزارش  .کند بینی یشپ

سهولت  به توان یاین مطالعه نشان داد با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی م نتایج :گیری نتیجه

بهترین  ،ها براساس ارگانیزم آن اقدام کرد و متغیر طول ژن DESA1آنزیم  یبند نسبت به دسته

 Naiveدر Baysianهمچنین بهترین ماشین یادگیری مدل است.  یبند شاخص برای این دسته

Bayse جهت تعیین آنزیم % 33/39 با دقت بالایDESA1  برای اولین بار در این مطالعه گزارش

 شد.

 ؛ پروتئین استریول3-شناسی با استفاده از کامپیوتر؛ اسیدهای چرب امگا زیست :ها کلید واژه

 کریر. آسیل
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 مقدمه  
 ینتر یکی از مهم ،کریر پروتئین دیسچورازآنزیم استریول آسیل 

اسید )یکی از انواع ک یئاست که در تولید آلفا لینول هایی یمآنز

صورتی است  عملکرد این آنزیم به .(1) ( نقش دارد3-مهم امگا

کردن به حالت  صورت دوگانه اشباع کربنی را به یرهکه زنج

 . (2آورد ) یدرم یراشباعغ

همین علت  به ،چرب ضروری را ندارد یدهایانسان قابلیت تولید اس

شود  یچرب، اسیدهای چرب ضروری گفته م یدهایبه این نوع اس

 و  linoleic acid (LA; C18:2ω–(6توان به  یکه ازجمله آنها م

3)–linolenic acid (ALA; C18:3ω-α به ترتیب اشاره کردکه 

و اسید چرب ضروری  2-اسید چرب ضروری امگا تحت عنوان

بیشترین مقدار آن، از روغن گل  (،3) شوند یم ینامگذار 3-اامگ

 آید، یآفتابگردان و روغن ذرت لینولئیک اسید به دست م

وفور  یک اسید بهئولئمیزان آلفا لی ،همچنین در روغن دانه کتان

که  شود یگفته م ای یرهچرب به زنج یدهایاس (.1) شود ییافت م

اسید چرب  هدست و به دو دارددر یک انتهای آن کربوکسیل قرار 

. بیشتر اسیدهای چرب شود یم یبند طبقه یراشباعاشباع و غ

و  2، 3-شان به امگا براساس موقعیت اولین پیوند دوگانه یراشباعغ

از اهمیت  3-چرب امگا یدهایاس (.5شوند ) یم بندی یمتقس 3

به افزایش زمان خونریزی  توان یازجمله م هستندزیادی برخوردار 

 افتد، یانعقادی اتفاق مدعلت وجود خاصیت ض کرد که بهاشاره 

و  فیبروژن ،خون سیالیتها،  همچنین باعث کاهش تجمع پلاکت

که  ،(9) شوند یقرمز م یها و انعطاف گلبول یریپذ افزایش شکل

از  یک یچ. در هگردد یکاهش انعقاد خون م در نتیجه منجر به

 ،کرونری یها پیوند رگ های یجراح مانندبالینی  یشهایآزما

علت مصرف اسیدهای چرب  خونریزی به یشافزا مدرکی مبنی بر

بر  3-اثرات امگا دهد ی. بیشتر مطالعات نشان مردوجود ندا 3-امگا

چرب  یدهایبه نوع بیماری و یا مقدار اس ها، یروی سرم چرب

شده در رژیم غذایی وابسته است. در بیمارانی با چربی خون  اشباع

یک لیپوپروتئین با ) LDLباعث کاهش کلسترول  3-امگا ؛بالا

 ،روند تشکیل آلفا لینولئیک اسید در (.2) شود یم (چگالی پایین

کردن پیوند کربن شماره  با ایفاکردن نقش دوگانه DESA1آنزیم 

اشباع  یرهکربن، اولین قدم را برای تبدیل زنج 13زنجیره طویل  3

  (.9-11دارد ) یاسید برم یکئآلفا لینول یراشباعغ یرهبه زنج

 

یعنی اولین مرحله اهمیت این آنزیم در عملکرد تخصصی آن؛ 

 هدف .استیراشباع از استریک اسید غیدهای چرب اسبیوسنتز 

ژنی اختصاصی  یها مؤلفه ینتر مهم یافتن این مطالعه،اصلی 

            آنزیم استریول اسیل کریر پروتئین دیسچوراز  ارگانیزمی

S-ACP-(DES1)  با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی و طراحی

این  های یزم)برای اولین بار( جهت تعیین ارگان بینی یشپ یها مدل

، عملکرد آمده دست بهی ها مدلتوان با  یمبوده که  آنزیم

بینی کرد که این  یشپسازی  یراشباعغ نظر ازهای مجهول را  یمآنز

بیوانفورماتیک  .بینی برای اولین بار گزارش شده است یشپنوع 

پس از انقلاب قرن بیستم  موردنظرانداز جدید از رشته  چشم  کی

. دهد یمارائه  ،ی مولکولی و محاسباتیشناس ستیزی ها حوزهدر 

ی پرداز دادهرای استفاده از ابزارهای بیوانفوماتیک ب در علمتمرکز 

ی بزرگ ژنی و ها دادهی کامپیوتری برای آنالیز ها تمیالگورو 

علاقه به  ،ی مولکولیشناس ستیزپروتئینی است. چالش اساسی در 

ی مربوط ها دادهی مربوط به ساختار ژن، پروتئین و ها دادهمحاسبه 

. دیآ یم به دست ی پرحجم ژنومی ها دادهی ژن بوده که از توال  به

ایجاد  یابی ژنومی  ی توالیها پروژهی پرحجم زیستی توسط ها داده

ی ها مدلهای مذکور از  داده درشده و برای محاسبه و بررسی 

ی استفاده ریگ میتصمی ها درختمناسب کامپیوتری همچون 

که تمام  در این مطالعه نشان داده شد درصورتی (.11) شود یم

 آنهاتوسط تعداد زیادی از خصوصیت  ژنومی های  یتوالی ها جنبه

 Classificationی پرداز دادههای  یکتکنپوشش داده شود، 

)methods ،Decision tree ،Feature selection( توانند  یم

 (.12-19ی دقیق و کارآمد جدیدی تولید کنند )ها مدل

 
 روش بررسی

کدکننده های  از تمام ارگانیسم DESA1ژنی آنزیم  یها داده

 KEGG (www.genome.jp/kegg/) یتسا وسیله آنزیم به

جانداران به سه  ،کلی بندی یمبراساس تقس سپس گردید.استخراج 

؛ شدند بندی یمتقس ها یو باکتر آغازیانگروه اصلی گیاهان، 

ژن به گیاهان و  22ها و  ژن به باکتری 113که تعداد  صورت بدین

هیچ جانوری ژن آنزیم مورد  گرفت.تنها یک ژن به آغازیان تعلق 

مطالعه را کد نکرد و اساس انتخاب جامعه آماری در این مطالعه 

  یابزارها وسیله ها بود، که به یسمارگانی موجود در همه ها ژنتمام 
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 مانند ییافزارها متفاوت بیوانفورماتیکی و نرم

 CLC Bio (CLC bio Finlandsgade 10-12, Katrinebjerg 

8200 Aarhus N (Denmark،  مشخصه ژنی از قبیل  23تعداد

کربن، )ها  در ژن یرگذارعناصر متفاوت و تأث، فراوانی نوکلئوتیدها

ها محاسبه  همچنین طول ژن (،فسفر، اکسیژن و هیدروژن نیتروژن،

 یافتنژنی و  یها مشخصه ینتر . برای شناسایی مهمگردید

 RapidMiner افزار نرمتوسط ها  الگوهای احتمالی در آنها، داده

(RapidMiner 5.0.001, Rapid-I GmbH, Stochumer Str. 

475, 44227 Dortmund, Germany)  11در برابر  5نسخه 

 از: ی متفاوت قرار گرفت که عبارت بودالگوریتم وزن

ارتباط یک صفت را با شمارش افزایش  که اپراتوری -1

 :کند اطلاعات در توزیع سه گروه محاسبه می

 (Weight by Information Gain). 

ارتباط یک صفت را با شمارش نسبت افزایش  که اپراتوری -2

 کند: اطلاعات در توزیع سه گروه محاسبه می

 (Weight by Information Gain ratio) . 

ارتباط یک صفت را با محاسبه میزان خطا از  که اپراتوری -3

فت خاص، یک مدل بر روی یک مثال بدون در نظرگرفتن آن ص

 .(Weight by Rule) کند  حساب می

که با ملاک قرار دادن انحراف از معیار برای تمام  اپراتوری -1

دهی  وزن ،ها چه میانگین آنها، چه حداقل و حداکثر آنها مشخصه

 .(Weight by Deviation)کند  می

های  تک صفت که ارتباط یک صفت را با تک اپراتوری -5

 Weight by Chi)کند  ه میدیگر، از داده واردشده محاسب

squared statistic). 

از  Gini پایه شاخص بر که ارتباط یک صفت را اپراتوری -2

 .(Weight by Gini index)کند  توزیع هرگروه سنجش می

 Symmetricalوسیله ا بهکه ارتباط یک صفت ر اپراتوری -9

Uncertainty کند گیری می با در نظر گرفتن گروه اندازه 

.(Weight by Uncertainty) 
های نمونه و  ارتباط یک صفت را توسط مثال که یاپراتور -3

مقایسه ارزش صفات صحیح برای مثال نزدیکتر به همان و به گروه 

کند  ها را بین صفر و یک نرمال می متفاوت اندازه گرفته و داده

(Weight by Relief) . 

خطی  SVMاپراتوری که از ضرایب برُدار نرمال که از  -3

 کند دهی استفاده می عنوان ویژگی وزن شده به گرفته

Weight by SVM (Support Vector Machine) 
عنوان ویژگی  اولیه، به PCAکه از فاکتورهای  پراتوری. ا11

  کند دهی استفاده می وزن

Weight by PCA (Principle Component Analysis)  
هر مشخصه ، به ها داده ی پس از اجرا کردن این اپراتورها بر رو

تعلق  1-1عددی بین  شتها دا داده ژنی براساس اهمیتی که در

 ژنی که عددی بالاتر از یها سپس از بین تمام مشخصه گرفت.

ها انتخاب  مشترک و مهم بین ژن های یژگیو ،گرفته بودند 5/1

 شدند. 

بر روی آنها  Unsupervised Clusteringو  Supervise آنگاه

ی ها نام ( بهInduction) ییاجرا شد. چهار مدل درخت القا

Decision Tree ،Decision Tree Parallel ،Decision Stump  و

Random Forest  بر رویdataset  هایی که در بالا توضیح داده

 های ینماش همچنین سه نوع از(، 11،13، اجرا گردید )شد

 Decision Tree SVM, Bayesian Model, Neuralیادگیری )

Networkبینی یشمدلی مناسب برای پ یافتنمنظور  ( نیز به 

 یها براساس مشخصه DESA1ناشناخته در آنزیم  های یبند طبقه

 جانداران اجرا شد یها شده برای گروه ژنی محاسبه

(13،19،15،12). 

 

 ها یافته
 بدین ،موجود نرمال شدند یها داده ،ها قبل از اجرای مدل

 1-1امتیازی بین  شان، یتها براساس اهم که تمام داده صورت

 صورت بود: بدینگرفتند که اعداد آنها 

 3=PCA، 12=SVM، 1=Relief، 1=Uncertainty، 5=Gini 

index، 3=Chi squared، 1=Deviation، 2=Rule ،5= Info gain 

  .Info gain ratio=5 و

ژنی که بر این اساس  یها مشخصه ینتر مهم ،از سوی دیگر

    3که تعداد  Lengthمتغیر  :شدند عبارت بود از مشاهده

تعداد  آن از  پس. اختصاص داد را به خود 5/1 الگوریتم بالای

Count of CA از و تعداد ـامتی 9 باCount of CT  از ـامتی 9با 
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 و  Count of GAداد ــعـتب ـیـرتـتن ـیـه همـبو  دـنـتـرفـگرار ــق 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Count of AG دولــد )جـودنـبدی ـعـه بـبـرتدر 2از ــا امتیـب 

 (. 1اره ـشم

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 اند. شده ی( معرف5/2 عنوان متغیرهای مهم )وزن بالاتر از دهی به مختلف وزن یها متغیرهای ژنی که توسط مدل: 1ل شماره جدو

 دهی که متغیر را مهم ارزیابی کردند وزن یها تعداد مدل متغیر

Length 3 

Count of CA 9 

Count of CT 9 

Count of GA 2 

Count of AG 2 

Count of Cytosine 1 

Count of Guanine 3 

salt0.1M 2 

 
 دهی متفاوت وزن های یتممشخصات ژنی توسط الگور ینتر مهم

(PCA, SVM, Relief, Uncertainty, Gini index, Chi 

Squared, Deviation, Rule, Information Gain  و

Information Gain Ratio)، ی مهم معرف یها عنوان مشخصه به

گیری برمبنای خصوصیات ژنی که از  یمتصمی ها درخت .شدند 

، مدلی را متفاوتهای  یزمارگانآید در  می  دست  بهتوالی ژن آنزیم 

بینی نوع آنزیم مجهول  یشپکنند. برای تشخیص و  یمطراحی 

ه به درختی ک 521از میان در این مطالعه   ،آنتوالی ژنی  براساس

دست آمد تعداد زیادی از آنها توانستند تا حدود زیادی تمام 

صورت پیچیده و  اکثر درختان بهو  ها را از هم تفکیک کنند گروه

یل اهمیت صفت طول توالی در بودند. به دل یجاد شدهبزرگ ا

کشیده شده  ،ها براساس صفت طول درختاکثر ، DESA1آنزیم 

که توانستند تفکیک خوبی بین  ییها بهترین درخت یعتاًو طب

برای  بودند. از مؤلفه طول استفاده کرده .ها داشته باشند گروه

براساس خصوصیت طول  شده ترسیم یها یکی از درخت ،نمونه

ین تر مهماین درخت برمبنای صفت طول به  ارائه شده است.

 DESA1از آنزیم  شده استخراجتوالی  135خصوصیت از 

 یـپرداخته است، بدین معنا که اگر طول توال یدبن طبقهبینی  یشپ به

 

باشد توالی مربوط به یک  بزرگتر 1153از  DESA1ژنی آنزیم 

به  1153یا مساوی  کوچکترگیاه خواهد بود و اگر طول توالی 

و طول توالی  92511بزرگتر از  AGاضافه اینکه تعداد 

متعلق  DESA1باشد، آنزیم  1113از  بزرگتر ،نوکلئوتیدی آنزیم

 باشد 1113به یک گیاه خواهد بود و اگر کوچکتر یا مساوی 

تری خواهد بود. اما اگر تعداد نوکلئوتیدهای آنزیم متعلق به باک

AG ، از  بزرگتر ،و صفت طول توالی 92511کوچکتر یا مساوی

باشد  مربوط به یک باکتری می DESA1باشد توالی آنزیم  331

و دوباره طول  331یا مساوی  کوچکترهمچنین اگر طول توالی 

باشد  511/325از  بزرگتر، DESA1توالی نوکلئوتیدی آنزیم 

که  توالی آنزیم مربوط به آغازیان خواهد بود و در صورتی

متعلق به  DESA1باشد، ژن آنزیم  511/325و مساوی  کوچکتر

توان  یمیک باکتری گزارش خواهد شد. با استفاده از این درخت 

ی ها مشخصههایی که صفات و  یتوالارگانیزم مجهول 

کرد. این ابزار قابلیت آن را دارد  سازی را دارند شناسایی غیراشباع

توان این روش را  یم احتمالاًکه برای هر تشخیصی استفاده شود و 

 .(کار برد )شکل ها نیز به یماریبدر تشخیص 
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 مختلف های یزمارگان یبراساس متغیرهای ژنی برای جداساز شده یطراح گیری یم: درخت تصمشکل

از رنگ آبی باکتری دیگر است.  بزرگتری ا خانه؛ بدین معنا که حجم رنگ آبی باکتری در است گرفته قرار خانهیی دارد که در هر ها ژنحجم رنگ بستگی به تعداد 

یری باکتری مجهول در قرارگحتمال طول در آن خانه بیشتر بوده است؛ یعنی ا مؤلفهشده در نمونه این مطالعه باکتری با توجه به  ی یافتها ژنبدین جهت تعداد 

 اند. داده  یجای بیشتری را در خود ها ژنیل اینکه به دلخاص دارند  گونه  آنهستند اهمیت بیشتری برای  بزرگتریی که آنهاآن بیشتر بوده، همچنین 

بهترین دقت  ،(Decision Tree)یادگیری  های ینماشدر قسمت  

 Decision Tree Random Forestمربوط به مدل %(32)عملکرد 

Gini Index  بر رویChi Squared  و بدترین دقت محاسبه

بر روی  Decision tree Parallel Info Gainمربوط به مدل 

 (%13/31)بهترین دقت  ،SVM برای شده بود. اجرا Reliefقسمت 

شد و بدترین دقت  اجرا SVMو  Reliefجز ب ،بر روی همه الگوها

با  SVM Linearو  Evolutionary، SVM، Lib SVMمربوط به 

 گردید. اجرا Reliefبر روی  هر چهار مدل% 23

 

یعنی  ؛از کمترین Naive Bayesianمدل  کمترین درصد دقت در

 دست  به FCdb% برای 33/39یعنی  ؛( تا بهترینRelief)برای  21%

برای  %21یعنی  ؛از کمترین Naive Kernelبرای  که یدرحال، آمد 

Relief dataset برای  %39یعنی  ؛تا بهترینFCdb آمد.  دست  به 

 Neuralدر الگوریتم  Neural Networkبرای مدل نتایج میانگین 

Net ،19/32%  و برای الگوریتمAutoMLP، 59/31% برآورد شد .

 Reliefبرای  %13/29 از Neural Netمیزان دقت برای الگوریتم 

همچنین در الگوریتم  ،آمد  دست  به FCdbبرای  %23/32تا 

AutoMLP برای % 29/21 ازRelief Dataset برای  %23/23 تا

Gini index Dataset شد که بالاترین میزان دقت را در   حاصل

 داشت. Neural Networkمدل 
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 بحث 
بینی برای  های پیش در مطالعه حاضر، تعدادی الگوریتم و مدل

یافتن بهترین آنها با روش ذکرشده انجام گرفت. در این مطالعه، 

براساس  DESA1آنزیم  یبند دسته به جهت یافته مهم متغیر

 یبند بهترین شاخص برای این دستهاز ها  متغیر طول ژن ،ارگانیزم

همچنین  گردید،. این یافته برای اولین بار در این مقاله گزارش بود

یادگیری  های ینماش براساس بینی یشپ های یستمبرای اولین بار س

ای ه از سه مدل ماشیننتایج نشان داد ، استفاده قرارگرفت مورد

( برای Neural network ،SVM،Baysianشده ) یادگیری استفاده

% 23/32های  به ترتیب دقت SVMو  Neural networkهای  مدل

بهترین دقت را  Baysianبینی شده است، اما مدل  % پیش11/31و 

% 33/39 دقت بالایبا  FCdbبه روی معیار  Naive Bayseدر 

دهنده  دست آورده، که نشان بهنسبت به تعیین ارگانیزم آنزیم فوق 

هنگام اجرا به  Naive Bayseمیزان خطای کم ماشین یادگیری 

بینی آنزیم استریول آسیل  باشد که در پیش می FCdbروی معیار 

این مطالعه  های یافته کند. عمل می 1کریر پروتئین دیسچوراز 

نشده  جدید و شناخته  در طراحی ساختارهای آنزیمی تواند یم

 ای یرهتبدیل زنج)نقش تفاده قرار گیرد و نقش این آنزیم اس مورد

که همان  (دوگانه یوندهایبا پ ای یرهیگانه به زنج یوندهایبا پ

در   مسئله ینتر یکی از مهمو  یراشباعاشباع به غ یرهتبدیل زنج

(. شاید بتوان از این 9) کند بینی یشپ امروزی است را یها روغن

 طراحی سه بعُدی آنزیم ایجاد کرد و در، نسبتی با عملکرد ها مؤلفه

 های مصنوعی از آنان استفاده نمود. یمآنزو ساخت 

 

این روش تشخیصی تنها برای این آنزیم مفید نبوده و برای 

ی ها ناسرطی ژنی ها مؤلفههای دیگر؛ حتی تشخیص  یمآنز

، به آنهابینی و در قدم دوم تشخیص  یشپگوناگون در قدم اول 

توان از این روش  . همچنین در آینده میکرد خواهدمحقق کمک 

استفاده کرد، و آن زمانی است که بتوانیم بعد از  نیزدر درمان 

ی ژنی را ها مؤلفهیی، ها روشی ژنی سرطان، با ها مؤلفهتشخیص 

 (.21،13تغییر داده و درمان را انجام دهیم )

 

 گیری نتیجه
های بیوانفورماتیکی این مطالعه نشان داد با استفاده از ابزار نتایج

براساس  DESA1آنزیم  یبند به سهولت نسبت به دسته توان یم

بهترین شاخص برای  ،ها متغیر طول ژن کهارگانیزم آن اقدام کرد 

است. این یافته برای اولین بار در این مقاله گزارش  یبند این دسته

   در Baysianگردید، همچنین بهترین ماشین یادگیری مدل 

Naive Bayse  جهت تعیین آنزیم  %33/39با دقت بالایDESA1 

 برای اولین بار در این مطالعه گزارش شده است.

 

 تشکر و قدردانی
و سرکار خانم  زادهیاربختوسیله از جناب آقای دکتر  بدین 

آبادی و سرکار خانم فاطمه سالاریان و جناب امیرحسین  شمع

به جهت کیوانجو، همچنین پژوهشکده سبز دانشگاه قم 

 هایی که از طرح فوق کردند کمال تشکر را داریم. یتحما
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Abstract 
 

Background and Objectives: Essential fatty acids, such as α-linolenic 

acid (ALA), as an omega-3 fatty acid, and linoleic acid (LA), as an 

omega-6 fatty acid cannot be synthesized by human cells. Therefore, 

they should be provided from food sources, such as fish, soybean oil, 

flaxseed, and sunflower seeds. The process of α-linolenic acid 

synthesis is performed by 6 enzymes, one of which is stearoyl-acyl-

carrier-protein-desaturase (S-ACP-DES). This study was carried out 

aiming at designing prediction models to determine the structure of 

stearoyl-acyl carrier protein desaturase 1. 
 

Methods: Some bioinformatics tools were used to determine the most 

important gene features of S-ACP-DES enzyme in order to develop 

some organism prediction models. Then, data mining techniques, such 

as feature selection, decision tree, and classification models, were used 

to develop efficient and accurate prediction algorithms based on gene 

features of enzyme (S-ACP-DES) from various organisms. 
 

Results: The most important gene feature in the identification of 

organism structures of the enzyme (S-ACP-DES) was frequency of 

length. Also, the designed prediction models indicated that Naive 

Bayes model with FCdb criteria and accuracy of 97.83% can predict 

new organism enzymes based on the gene features. The above findings 

have been reported for the first time in this study. 
 

Conclusion: The results of this study showed that with the use of 

bioinformatics tools, we can classify DESA1 enzyme based on its 

organism, and the variable of the length of genes is the best indicator 

for this classification. Also, the best learning machine model in Naive 

Bayes was Bayesian with high accuracy of 38.97% for determination 

of DESA1 enzyme, which has been reported for the first time in this 

study. 
 

Keywords: Stearoyl-acyl carrier protein-desaturase; Computational 

biology; Fatty acids, Omega-3. 
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