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  ـــــــــــــــــةـــــــــــــــــــالآیـ

ارِ مُّ :( قال تعالي  َّ كُف َى ٱلۡ آءُ عَل َشِدَّ ذِینَ مَعَھُٓۥ أ َّ ِۚ وَٱل َّͿسُولُ ٱ دٞ رَّ حَمَّ
یَۡنھَمُۡۖ  ٓءُب نٗاۖ سِیمَاھمُۡ رԩَٰھُ تَ  رُحَمَا ِ وَرِضۡوَٰ َّͿنَ ٱ ضَۡلاٗ مِّ بَۡتَغُونَ ف دٗا ی عٗا سُجَّ   مۡ رُكَّ

ُھمُۡ فيِ  َل َّوۡرԩَٰةِۚ وَمَث يِ ٱلت ُھمُۡ ف َل كَِ مَث ل جُودِۚ ذَٰ َرِ ٱلسُّ ث َ نۡ أ يِ وُجُوھِھِم مِّ   ف
َخۡرَجَ شَطۡ  نجِیلِ كَزَرۡعٍ أ َ ٱلإِۡ  ٔ َ َ ھُۥ ف َٱسۡتوََ ٔ  َ ف ظَ َٱسۡتغَۡل ُۥ ف   ىٰ ازَرَه

ذِینَ  َّ ُ ٱل َّͿارَۗ وَعَدَ ٱ َّ كُف ِھِمُ ٱلۡ َ ب غَِیظ ِی اعَ ل رَّ ھِۦِ یعُۡجِبُ ٱلزُّ َىٰ سُوق   عَل
ا  َجۡرًا عَظِیمَۢ رَِةٗ وَأ غۡف تِ مِنۡھمُ مَّ حَِٰ ل ُواْ ٱلصَّٰ وُاْ وَعَمِل   29 الفتح) ءَامَن
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 الحمــــــــــــــــــــــــــــــد
Ϳ الحمد  ً ً فیھ یلیق بجلال وجھھ وعظیم سلطانھكثیرأ طی حمدا ً مباركا حمد ا. الذي بنعمتھ تتم الصالحات الحمد Ϳ. با

الله أن یجعلھ في میزان حسناتي  وان ینتفع بھ غیري وان  وأسالالله عز وجل أن وفقني إلي إتمام ھذا البحث 

 ...یزدني علماً 
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Abstract 
Protein secondary structure prediction from its sequence of amino acids remains an important 

issue. Determining the secondary structure of protein in the laboratory is very costly and 

consumes a lot of time. Development of precise and efficient method for secondary structure 

prediction is very important. In this research we propose an approach that uses the clustering 

algorithm as preprocessing steps for machine learning methods for solve unbalanced dataset 

problem to predict Protein secondary structure and compare the result when using the clustering 

algorithm, with the result without using it in the prediction. We utilize position specific scoring 

matrices (PSSMs) as features. The preprocessing for the data will be done using K-means 

clustering to prepare clusters that can be used as input for a support vector machines (SVM) and 

kernel logistic regression (KLR) models In this study we achieved high prediction accuracy 

compared by previous study Qtotal of 86.5%, 77.6%, on α-helix and coil secondary structure 

respectively when we used SVM method and also we achieved Qtotal of 82.18%, 75.3%and 

82.9% on α-helix, coil and extended beta-sheet secondary structure respectively when we used 

KLR method .Achieves satisfactory performance in predicting secondary structure as measured 

by the Matthew’s correlation coefficient (MCC), Qpredicted and Qobserved on RS126 datasets. 
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  المستخلص
 أمر مكلف في المختبر ةالثانوی البروتینبنیة تحدید  .مسألة ھامة الأمینیة أحماضھ سلسلة من الثانویة بروتینال بنیةب  التنبؤ یبقى

 نھجا نقترح في ھذا البحث .مھم جدا ةالثانویالبروتین   بنیةب للتنبؤ وفعالة طریقة دقیقة طویرت .الكثیر من الوقتیستھلك جدا و

 للتنبؤ لحل مشاكل مجموعة البیانات غیر المتوازنة  تعلم الآلةسالیب لأ یةتجھیز باعتبارھا خطوات التجمیع خوارزمیة یستخدم

 موضع نستخدم .في التنبؤ استخدامھ دون، مع النتیجة التجمیع خوارزمیة عند استخدام النتیجة ومقارنة الثانویة البروتین بنیة

 الكتل التي تجمیع لإعداد)  K-means( باستخدام لبیاناتا تجھیز وسوف یتم .كسمات (PSSMs) الدرجات المصفوفات محدد

 دقة التنبؤ حققنا ذه الدراسةفي ھ . (KLR) الانحدار اللوجستينواة و (SVM)  المتجھاتآلات  لنماذج كمدخل یمكن استخدامھا

على  )coil( و α-helix)( الثانویة على البنیة٪، 77.6٪، 86.5 من Qtotalوھي   مقارنة بنتائج الدراسات السابقة عالیة

 α-helix)( الثانویة على البنیة٪ 82.9٪ و 75.3٪، 82.18 من Qtotal حققناأیضا و SVM طریقة استخدمنا عندما التوالي

، )coil( و)extended beta-sheet (طریقة استخدمنا عندما على التوالي (KLR)    .الثانوي ھیكلال في توقع أداء مرضیا 

  . 6RS12 مجموعات البیانات على  Qobserved و Qpredicted ، (MCC) ماثیو معامل ارتباطب مقاسا
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