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 چکیده
ژن کدکننده این پروتئین از باکتری  .پزشکی استبیوشمیایی، بیوتکنولوژی و  کاربردهای از وسیعی طیف با مولفه یک A ایمیون پروتئین مقدمه:

لی کلون و بیان شد. جهت بهینه سازی شرایط بیان به منظور سنجش دقت آزمایش و تضمین وس استخراج و در باکتری اشریشیاکاستافیلوکوکوس اورئ
های آماری مناسب  ترین میزان تولید، از روشهای آزمون و خطا و دستیابی به بیش صحت کار در آزمایشات بعد، کاهش هزینه و جلوگیری از روش

 استفاده می شود. 

ها استوار بوده و در  روش رگرسیون آماری معمولی بر پایه فرض دقیق بودن متغیرهای مورد مطالعه و مشاهدات مربوط به آن روش ها:مواد و 

ممکن است با مشاهدات نادقیق  مانند برآورد میزان پروتئین، عموماًطور دقیق مشخص می شود. در مدل سازی طبیعی ه نهایت روابط بین متغیرها نیز ب
این استفاده از روش های رگرسیون که قادر به تبیین ساختار مبهم میزان پروتئین و در اختیار نهادن الگوهایی که  بر و با روابط مبهم روبرو شویم، بنا

وش رگرسیون فازی هیبریدی با کمترین مربعات که مبتنی بر  نظریه مجموعه های فازی منطبق با واقعیت هستند، ضروری می باشد. در این مقاله از ر
 می باشد استفاده شد.

که روش مورد استفاده  درصد صحیح محاسبه شده و از طرفی با توجه به این ۹۰با اطمینان  Aین ئروتپمقدار برآورد شده  یافته های پژوهش:

ورد با کمترین مربعات خطا( می باشد لذا اگر تمامی داده های مورد استفاده در آی با کمترین مربعات خطا)بردر این مقاله روش رگرسیون فازی هیبرید
 این مقاله اعداد ترد)غیر فازی( باشند نتایج حاصل از رگرسیون فازی هیبریدی مشابه رگرسیون معمولی است.

که نسبت به برآورد نقطه ای دارای سطح اطمینان بالاتری می باشد.  یکی از مزایای رگرسیون فازی هیبریدی این است بحث و نتیجه گیری:

 که گرفت نتیجه توان هیبریدی کمتر از روش رگرسیون معمولی بود که می فازی رگرسیون روش به شده برآورد های داده معیار در این مطالعه انحراف
 .است پروتئین نوع این تولید میزان برآورد جهت ای بهینه روش هیبریدی فازی رگرسیون روش
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 مقدمه

وان ـــعن اولین بار توسط جانسن به Aپروتئین 
صورت  بادی آن به شد که آنتیژنی معرفی  آنتی

ها وجود دارد. با این وجود  طبیعی در سرم همه انسان
در سرم انسان که قادر است به  IgGبه دلیل مقدار زیاد 

این پروتئین متصل شود، دانشمندان متوجه شدند که 
برهم بوده و از نوع  غیر اختصاصی برهم کنشاین 
 (.2،1)بادی نیست آنتی-ژن آنتی کنش

)دمین  Zو  B ،Eهای  از دمین NMRساختارهای 
B های منفرد از  دهد که مدول یافته( نشان می جهش

اند.  ای باندلی سه مارپیچی تشکیل شدهـــساختاره
 Fcهای دو مارپیچ اول برای اتصال به  مانده باقی

ضروری )قطعه با قابلیت کریستاله شدن( آنتی بادی ها 
  Bدر دمین  Fcاست که با هستند و نشان داده شده 

کند. علاوه بر این یک  ساختار کریستالی تماس پیدا می
کوچک شده شامل تنها دو  Aنوع دمین پروتئین 

دهد این ناحیه نه تنها  مارپیچ اول است که نشان می
نیز  Fcضروری است بلکه برای تمایل بالای اتصال به 

 . (3-7)باشد کافی می
 بادی آنتی به شونده متصل واکنشگر A پروتئین

 به)انسانی های بادی آنتی همه FC به که باشد می
 دیگر های بادی یــــآنت انواع برخی و(  3IgG جزء
 و بز خرگوش، سگ، خوک، مثل حیوانی های گونه

 .(8-21)می شود متصل موش

 کاربردهای از وسیعی طیف با مولفه یک A پروتئین
 Aپروتئین .بیوشمیایی، بیوتکنولوژی و پزشکی است

 آگارز، سیلیکا، مثل هایی نگهدارنده به اتصال توانایی
 یهـــته تـــجه را دکستران لینک کراس یا سلولز
 صـــتخلی برای لیــتمای کروماتوگرافی های رزین
 .ندارد را غیره و پپتیدها ها، پروتئین ها، بادی آنتی

 جهت ای است که مولفه ترین معمول A پروتئین
 و وسترن ELISA تجمع، مثل آزمونی های روش
  .(2۰-21)کار می روده ب بلات

نوترکیب در شرایط  Aدر مطالعات قبلی، پروتئین 
 Escherichia coliایی باکتریمیزبان در  آزمایشگاهی

تولید شد و به صورت خارج سلولی  BL21بیانی سویه 
 تعدادی شرایط آزمایشگاهی نیز جهت افزایش میزان

از . (23-21)انجام شدو خالص سازی آن تولید  این نوع

هت ــوزان جــــطرفی این پروتئین روی سطح کیت
 Gبهره برداری به عنوان خالص سازی ایمونوگلوبولین 

پتید طبیعی و تغییر یافته این و سیگنال پ (27)شدتثبیت 
 پروتئین برای ترشحی نمودن نوعی لیپاز در باکتری

جهت . (28)اشریشیاکلی مورد استفاده قرار گرفت
در  کار تضمین صحت و دقت آزمایش فعلی سنجش

 طراحی آزمایشگاهی این پروتئین مهم و دستیابی به
بهترین و بهینه ترین شرایط تولید و ترشح، باید ابتدا به 

در یک  .روش آماری میزان تولید آن محاسبه شود
مطالعه آماری با استفاده از روش رگرسیون فازی این 

این مقاله روش دیگری  و در (2۹)محاسبات انجام شد
لولی ارائه ـــبرآورد میزان تولید پروتئین خارج سجهت 

یون فازی هیبریدی با ـــکه به روش رگرس شودمی 
ست دارای مزایایی نکمترین مربعات موسوم می باشد. 

 .شریح می شودبه روش قبلی است که در ادامه ت
پروتئین، تولید یکی از جنبه های مهم برآورد میزان 

، گلایسین غلظت ایجاد همبستگی بین میزان دما،
غلظت لاکتوز، مدت زمان القاء و تراکم سلولی باکتری 

ها  و بیان میزان کمی آنبه عنوان فاکتورها و شرایط 
های  شامل مدل های آماری است، که عمدتاً در قالب

ها میزان هر  رگرسیون آماری می باشد. توسط این مدل
یک از مواد مورد نیاز جهت تولید پروتئین که هم زمان 
بر است و هم هزینه بردار، به صورت تابعی از موارد 

 . اخیراًشودتعیین می  Aمورد نیاز جهت تولید پروتئین 
تلاش هایی به منظور به کارگیری روش ها و فنون 
جدید در مدل سازی چنین توابعی صورت گرفته است 

وان برای نمونه به استفاده از شبکه های می تکه 
  .(1۰)عصبی مصنوعی اشاره کرد

تمامی این روش ها بر پایه فرض دقیق بودن 
ها، و  مطالعه و مشاهدات مربوط به آن متغیرهای مورد

. شودروابط بین متغیرها فرض می دقیق بودن البته 
با  پروتئین، عموماًکه در مواردی از قبیل تولید  حال آن

و مشاهدات یا روابط نادقیق بین متغیرها روبرو هستیم. 
که هر یک از شرایط رگرسیون معمولی  لذا در صورتی

رو ــکل روبـــبرقرار نباشد، برآورد با این روش با مش
 می کند.و در حقیقت برآوردی نادرست ارائه  شودمی 

در چنین شرایطی از مدل هایی باید بهره گرفت که 
به گونه ای که این  هستندقادر به ارائه الگوی مناسبی 
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ها بتواند انطباق بیشتری با دنیای واقعی داشته  مدل
باشد. جهت غلبه بر این مشکل می توان از نظریه 
مجموعه های فازی جهت برآورد میزان تولید پروتئین 

A کاربردهای مدل رگرسیون فازی  .(1۰)استفاده نمود
های رگرسیونی و  دلـــعرفی مـــبا م 2۹81از سال 

زی خطی ـــپایه نوعی برنامه ری داده های فازی که بر
  .(12)اند می باشند، گسترش پیدا کرده

 بین اختلاف معمولی، رگرسیون های روش در
 و د شدهیا پاسخ ایجا خروجی رمتغی شده مشاهده مقادیر
 می رــنظ در خطا وانـــــعن به آن شده برآورد مقادیر
 به توانند می خطا این حالت، ترین ساده در گیریم
 و صفر میانگین با نرمال تصادفی متغیرهای عنوان

به  معادلات از برخی در شوند اما فرض ثابت واریانس
 مانند کوتاه، عباراتی یا مشاهدات وقتی عنوان مثال

 و بوده فازی مشاهدات شوند، می بررسی ریباًتقو  بزرگ
پیش بینی  ورودی یا متغیرهای و پاسخ متغیر بین رابطه

روش خصوصیت این این،  بر بنا نیستند شده، دقیق
حاصل ست که برآورد که از این طریق ا رگرسیونی آن

که از لحاظ سطح می شود یک برآورد فاصله ای است 
 .(11)است بالا اطمینان، دارای سطح اطمینان بسیار

ابتدا مدل  کهرح است ـــاله بدین شـــساختار مق
رسیون فازی هیبریدی را شرح داده سپس کاربرد رگ

را  A میزان ترشح پروتئینعددی این مدل در برآورد 
 (21)اند شدهکه از یک نمونه آزمایشگاهی حاصل 

ترین نتایج مقاله  و در نهایت مهم زده می شودتخمین 
هدف از مقاله حاضر معرفی رگرسیون  .شودذکر می 

فازی هیبریدی و نشان دادن قابلیت های کاربردی آن 
در بسط و توسعه مدل های خطی)رگرسیون( به منظور 

 است. Aبرآورد میزان تولید پروتئین 

 ها روشمواد و 
 رگرسیون فازی

بررسی رگرسیون فازی هیبریدی با کمترین  
ناپارامتریک رگرسیون فازی یک روش  :مربعات خطا

می باشد که جهت برآورد رابطه بین متغیرها در مواردی 
که داده ها محدود، مبهم و نامعین می باشند می تواند 

 .(11)مورد استفاده قرار گیرد
تصادفی و فازی بودن دو گونه متفاوت از نامعین 

ی نمونه بودن می باشد. که در اولی نقاطی از فضا

مدنظر است که می تواند اتفاق بیفتد. یعنی در حقیقت 
اگر  در تصادفی بودن با تابع نشانگر مواجه هستیم.

نقطه متعلق به فضای نمونه باشد مقدار تابع مشخصه 
یک بوده و پیشامد اتفاق می افتد و اگر نقطه متعلق به 
فضا نباشد مقدار تابع مشخصه صفر بوده و پیشامد 

 (.13،12)افتد اتفاق نمی
اما راجع به فازی بودن تابع عضویت که به صورت 

جایگزین تابع  شودانتخاب می  (۰و  2)نامعین از بازه
چانگ مفهوم رگرسیون فازی  .شودمشخصه می 

 .(11)یبریدی را به خوبی توصیف کرده استه

تکنیک رگرسیون، هدف از رگرسیون  انند هرم.
فازی تعیین رابطه تابعی بین متغیر وابسته و مجموعه 

تواند هر دو عدد ترد  ، که میاستمتغیرهای مستقل 
بوده و  )غیر فازی(باشد یا متغیر مستقل ترد)غیر فازی( 

متغیر وابسته عدد فازی باشد. روش غیر پارامتری 
ی تواند متغیرها م رگرسیون فازی در برآورد روابط میان

 .بسیار مفید باشد
ت در رگرسیون ـــتوان گف ر میبه عبارتی دیگ

یک نقطه به عنوان نقطه برآورد برای متغیر  نقطه ای
به جای  رفی می شود اما در رگرسیون فازیوابسته مع

یک نقطه ما با بازه ای از اعداد مواجه هستیم. یعنی هر 
نقطه برآورد شده در رگرسیون فازی معادل با یک بازه 

که کران پایین بازه را  هستدر رگرسیون فازی 
نیم پهنای چپ و کران بالای بازه را نیم  اصطلاحاً

پهنای راست عدد فازی می نامند و در حقیقت مزیت 
به عدد غیر فازی در برآوردها همین  عدد فازی نسبت

که عددی در  و به بیان ساده تر احتمال این استنکته 
ت که اس یک بازه برآورد قرار بگیرد بیشتر از زمانی

 .شودپیش بینی کنیم آن عدد برابر با مقدار مشخصی 

های  حل دستگاهمدل رگرسیون فازی هیبریدی 
 شدهه ئدر قسمت ضمیمه ارا (11)معادلات مربوطه

نوع مطالعه حاضر، یک پژوهش در زمینه آمار  است.
زیستی جهت برآورد میزان ترشح پروتئین مهم از نظر 
اقتصادی، دارویی و پزشکی به روش رگرسیون با تعداد 

 موردی است. 11 نمونه

 یافته های پژوهش
در برآورد هیبریدی کاربردی عددی رگرسیون فازی 

در این بخش از مقاله میزان  :A ترشح پروتئینمیزان 
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میزان دما، را که تحت فاکتورهای  Aترشح پروتئین 
غلظت گلایسین، غلظت لاکتوز، مدت زمان القاء و 

در شرایط آزمایشگاهی در یک تراکم سلولی باکتری 
 می شودملاحظه  (21)شدتایی حاصل  11نمونه 
 و تجزیهنشان دهنده  2 شماره جدول .(2 شماره )جدول
 و بیان کردـــــعمل بر متغیر پنج این اثرات تحلیل

 خارج بالغ و محلول نوترکیب A پروتئین وری بهره

 است که  متغیر پنج از ترکیبات تمام از متشکل سلولی
 Central Composite اریــــــآم طرح از استفاده با

Design (CCD) افزار نرم وDesign-Expert v. 

8.0.6, Stat-Ease, Inc., Minneapolis, MN, 

USA با استفاده از  در ادامه. (2 شماره )جدولشد انجام
تولید خارج به برآورد میزان هیبریدی رگرسیون فازی 

 .پرداخته می شوداین پروتئین  سلولی

  
 *نوترکیب خارج سلولی Aپروتئین  تولید مقادیر دهنده نشان متغیرهای. 1شماره  جدول

 گرم/میلی لیتر( میزان تولید)میلی (ساعت)دمای القاء (OD.600)تراکم سلول  )%(غلظت گلاسین  )%(غلظت لاکتوز (C˚)دما دور

2 

1 

3 

2 

1 

1 

7 

8 

۹ 

2۰ 

22 

21 

23 

22 

21 

21 

27 

28 

2۹ 

1۰ 

12 

11 

13 

12 

11 

11 

3۰ 

31 

31 

31 

31 

33 

3۰ 

18 

33 

33 

31 

33 

3۰ 

33 

3۰ 

33 

33 

33 

33 

33 

33 

37 

33 

33 

33 

3۰ 

71/21 

11/7 

71/21 

71/21 

71/21 

۰۰/2۰ 

71/21 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

11/7 

۰۰/2۰ 

11/7 

۰۰/21 

11/7 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

۰۰/1 

۰۰/2۰ 

11/7 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

۰۰/2۰ 

71/21 

13/2 

13/2 

13/2 

13/2 

77/2 

1۰/2 

77/2 

1۰/2 

1۰/2 

1۰/2 

77/2 

1۰/2 

77/2 

1۰/2 

13/2 

۰۰/1 

1۰/2 

1۰/2 

1۰/2 

77/2 

1۰/2 

1۰/2 

۰۰/2 

1۰/2 

1۰/2 

77/2 

3/2 

3/2 

8/۰ 

3/2 

8/۰ 

2/2 

3/2 

2/2 

2/2 

2/2 

3/2 

2/2 

3/2 

2/2 

8/۰ 

2/2 

1/2 

2/2 

2/2 

8/۰ 

2/2 

2/2 

2/2 

2/2 

1/۰ 

8/۰ 

22 

22 

22 

2۰ 

2۰ 

22 

2۰ 

22 

22 

21 

2۰ 

۹ 

22 

22 

2۰ 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

22 

321/11 

312/23 

273/2۹ 

1۹2/18 

127/18 

۹۰1/11 

17۰/32 

821/1۰ 

۰82/11 

322/21 

228/12 

33۹/11 

237/38 

172/31 

۰۰1/2۹ 

227/21 

۰۰8/3۰ 

111/12 

1۰3/13 

۹28/31 

127/32 

۹8۹/1۰ 

23۹/21 

۰8۰/11 

122/2۹ 

81۹/3۰ 

 A پروتئین وری بهره و بیان عملکرد بر( القاء از پس زمان مدت و دما القا، زمان در باکتریایی OD و گلایسین غلظت لاکتوز، غلظت)متغیر پنج اثرات تحلیل و تجزیه *
 .(21)شودمراجعه  1۰23مقاله ریگی و همکاران  به لطفاجهت اطلاع بیشتر . سلولی خارج بالغ و محلول نوترکیب

 
محاسبه رگرسیون فازی هیبریدی برای داده های 

استفاده از برنامه نویسی متلب منجر به  فوق با
برای  .دـــش 1 شمــــاره موجود در جدولبرآوردهای 

، 2 شماره شده در جدولمایشگاهی برآورد داده های آز
رگرسیون فازی متلب،  نویسی برنامه از استفاده با

هیبریدی محاسبه شد که برآوردهای مربوطه به این 
 یک مشاهده می شود. ضمناً 1 شماره روش در جدول

 است حقیقی و مولیــــمع اعداد از تعمیمی فازی عدد
 دارـــــمق یک به نه فازی عدد یک که صورتی به

 ممکن ادیرـــــمق از بندیـــهم مجموعه به بلکه
 ددــــع یک مثلثی، فازی ددــــند و عــــک می اشاره
 قی شامل مرکزــــحقی عدد هــــس با که است فازی

 داده ت نمایشــــراس ترهـــچپ و گس عدد، گستره
 .شد
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 *هیبریدی برای داده های آزمایشگاهیمحاسبه رگرسیون فازی . 2شماره  جدول

 پروتئین میزان پروتئین خارج سلولی عدد فازی مثلثی گستره راست
A فازی مثلثی مرکز عدد عدد فازی مثلثی گستره چپ 

1۹/31 87/11 ۹2/11    

۹۰/32 13/11 ۰1/17    

11/18 18/21 27/12    

۹3/31 12/11 ۹7/11    

23/32 28/22 3۰/13    

32/33 3۹/2۹ 71/11    

21/38 ۰7/11 ۰7/1۹    

81/33 33/2۹ 11/11    

32/33 3۹/2۹ 71/11    

18/31 17/2۹ ۹2/11     

17/37 73/12 21/1۹     

81/32 81/28 2۰/11     

23/37 ۹1/12 23/1۹     

1۹/33 71/2۹ 88/11     

11/1۹ 12/22 11/1۰     

۹8/37 ۹2/28 ۹۰/17     

21/31 1۰/11 11/3۰     

۰۹/33 ۰3/2۹ 11/11     

۰2/33 3۹/2۹ 71/11     

3۹/33 37/22 31/13     

32/33 3۹/2۹ 71/11     

۹3/31 23/2۹ ۹3/11     

7۰/18 81/2۹ 11/13     

32/33 3۹/2۹ 71/11     

83/1۹ 72/22 78/2۹     

2۹/32 72/22 17/13     

 .آمددست ه ب 1 شماره با استفاده از برنامه نویسی متلب، برآوردهای موجود در جدول 2 شماره محاسبه رگرسیون فازی هیبریدی برای داده های ذکر شده در جدولبا  *

 
، 1 شماره شده در جدول ئهارابرآوردهای نتایج و 

که  صد می باشددر  ۹۰برآورد فاصله اطمینان در سطح 
 این برآورد با این سطح اطمینان برآورد مناسبی نسبت 

  .استبه برآورد نقطه ای 
 میزان تولید واقعی حاصل از آزمایشگاه، مقادیر

 SPSS زارـــاف نرم از استفاده با که ای نقطه رگرسیون

هیبریدی حاصل  فازی است و رگرسیون شده محاسبه
جهت مقایسه صورت یکجا ه ب 1 شماره از جدول

 با مشاهده جدول(. 3 شماره نمایش داده شده اند)جدول
و رگرسیون  ای طهـــ، مقادیر رگرسیون نق3 شماره

توان مقایسه  ورد فازی( را میفازی هیبریدی)مراکز برآ
 کرد.
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 *مقایسه دو روش رگرسیون نقطه ای و فازی هیبریدی به صورت یکجا 3 شماره جدول

 دور آزمایش میزان تولید واقعی برآورد نقطه ای برآورد فازی

11/2۹ 
22/23 
28/1 
۹۹/12 
2۰/3۰ 
27/1۰ 
28/23 
11/11 
27/1۰ 
1۰/22 
33/37 
11/38 
12/32 
27/1۰ 
1۰/12 
18/32 
۰1/11 
27/1۰ 
27/1۰ 
۹۹/13 
27/1۰ 
11/21 
11/1 
27/1۰ 
12/23 
18/17 

۹2/11 
۰1/17 

27/12 

۹7/11 

3۰/13 

71/11 

۰7/1۹ 

11/11 

71/11 

۹2/11 

21/1۹ 

2۰/11 

23/1۹ 

77/1۹ 

11/1۰ 

۹۰/17 

11/3۰ 

11/11 

71/11 

38/11 

71/11 

۹3/11 

11/13 

71/11 

78/2۹ 

17/13 

321/11 
312/23 

273/2۹ 

1۹2/18 

127/18 

۹۰1/11 

17۰/32 

821/1۰ 

۰82/11 

322/21 

228/12 

33۹/11 

237/38 

172/31 

۰۰1/2۹ 

227/21 

۰۰8/3۰ 

111/12 

1۰3/12 

۹28/31 

127/32 

۹8۹/1۰ 

23۹/21 

۰8۰/11 

122/2۹ 

81۹/3۰ 

2 
1 
3 
2 
1 
1 
7 
8 
۹ 
2۰ 

22 
21 
23 
22 
21 
21 
27 
28 
2۹ 
1۰ 
12 
11 
13 
12 
11 
11 

 .جا جهت مقایسه نمایش داده شدصورت یکه ب 1 شماره حاصل از جدولهیبریدی  فازی ، میزان تولید واقعی حاصل از آزمایشگاه، و رگرسیون3 شماره *در جدول
 

 
های آماری جهت بررسی مناسب  یکی از روش

اری مورد استفاده، بررسی نمودار ــــبودن روش آم
مانده های مدل می باشد. هر چه انحراف معیار  باقی

رمال ــــمنحنی نباقی مانده ها کمتر و منحنی به 
تر باشد آن روش، روش مناسب تری خواهد  نزدیک

مانده ها)اختلاف  بود. لذا در ادامه انحراف معیار باقی
 ده( و نمودار باقیــمقادیر اصلی از مقادیر برآورد ش

مانده های مربوط به هر دو روش رگرسیون نقطه ای و 
)با استفاده از نرم افزار شودرگرسیون فازی ذکر می 

SPSS.) ( 2 شماره در مقایسه نمودار روش فازی)نمودار
 (، همان1 شماره نسبت به نمودار روش نقطه ای)نمودار

طور که ملاحظه می شود روش فازی انحراف کمتری 
نسبت نمودار نرمال دارد و از طرفی انحراف معیار روش 

و انحراف معیار  237/۹رگرسیون نقطه ای برابر با 
توان  است. لذا می 1۹8/1ا رگرسیون فازی برابر ب

نتیجه گرفت که روش رگرسیون فازی هیبریدی روش 
ین ئبهینه ای جهت برآورد میزان تولید این نوع پروت

 است.
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 . نمودار، انحراف معیار داده های برآورد شده به نرمال بودن روش رگرسیون فازی .1شماره  نمودار

 ، نمایش می دهد896/2را برابر با فازی هیبریدی روش رگرسیون 

 

 

 

 

 
 

 

 
 . نمودار، انحراف معیار داده های برآورد شده مانده ها در روش رگرسیون نقطه ای نرمال بودن باقی. 2شماره  نمودار

 ، نمایش می دهد734/9به روش رگرسیون نقطه ای را برابر با 
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  بحث و نتیجه گیری 
عنوان میزبان بیانی ه ب E.coliاستفاده از باکتری 

ی است به دارای محاسن پروتئین های نوترکیبتولید 
 میکروب این خصوص در زیادی طلاعاتاین دلیل که ا

 های  دهی  بهره به دستیابی امکان، است اختیار در
 E.coli با نوترکیب محصولات تولید برای بالا حجمی

 روی بر توان  یــــم را روبــــمیک اینو  دارد وجود
 هم  .داد رشد ساده قیمت ارزان شتــــک های محیط

 متیونین حذف چنین تولید خارج سلولی پروتئین، باعث
 شود.  می پپتیدی  پلی زنجیره ابتدای در ناخواسته
 توسط تجزیه برابر در حدودی تا را نوترکیب پروتیئن

 پری پلاسمی، کند. محیط فضای می حمایت پروتئازها
است.  سولفیدی  دی ایــــه  پل تشکیل مناسب
 به نیاز بدون توان،  می خارج سلولی را های در پروتیئن
 .(11)دست آورده ب سلولی، تجزیه

 سازی بهینه مطالعات برای آماری های روش
 روشی صنعتپزشکی در مقیاس  بیوتکنولوژی در فرآیند

 ما فرآیند، سازی بهینه مرحله در. باشد می آل ایده
 را بدون یک مجموعه مشخص از پارامترهای از برخی
از  .سازی می کنیم محدودیت، بهینه از برخی نقض
به  هزینه، رساندن حداقل آن، به ترین اهداف مهم

 بعدی مرحله برای کارایی، و رساندن توان حداکثر
 از یکی بزرگ است. این مقیاس در و مقدماتی مطالعات
 صنعتی های گیری تصمیم در مهم کمی ابزارهای

 (.11،17)است

های درمانی توجه به یک  جهت تولید پروتئین
 های پروتئین جمله برای سری نکات ضروری است از

 ساختار پروتئین بودن درست و خلوص تزریقی درمانی
 این صنعتی تولید چنین در باشد. هم  می مهم بسیار

 اول درجه در محصول ایمنی و کیفیت محصولات
 حداقل نظر نقطه از فرآیند کارایی. دارد قرار اهمیت
که به  (17)است اهمیت دوم درجه در ها  هزینه کردن

ه و یعنی کاهش هزین منظور دستیابی به این هدف
های  روشباید از  های آزمون و خطا جلوگیری از روش

 هینه سازی فرآیند درـــات بـــآماری برای مطالع
در  .(18،1۹)استفاده کردو پزشکی بیوتکنولوژی صنعتی 

تاثیر  اله،ــــیک مطالعه مروری توسط نگارنده مق

بیانگر افزایش  Aبهینه سازی فرآیند تولید پروتئین 
 (.3۰نتیجه پنج برابری تولید این پروتئین است)

جهت طراحی آزمایشگاهی این پروتئین مهم و 
، باید ابتدا بهترین و بهینه ترین شرایط تولیددستیابی به 

لذا ابتدا به روش آماری میزان تولید آن محاسبه شود. 
باید بدانیم از کدام روش آماری برای این منظور استفاده 
کرد؟ و آیا روش آماری خاص مورد استفاده در سطح 

 اطمینان مناسبی این برآورد را انجام خواهد داد؟
 هیبریدی روش رگرسیون فازی در این مطالعه از

استفاده شده ، با  Aجهت برآورد میزان ترشح پروتئین 
توجه به خصوصیات ریاضیات فازی و عدد مورد استفاده 

ورد حاصل یک آفازی مثلثی، بردر این مقاله، یعنی عدد 
برآورد فاصله ای می باشد که به مراتب دارای سطح 
اطمینان بالاتری نسبت به برآورد نقطه ای می باشد و 

در  8۰از طرفی برآوردهای حاصل دارای سطح اطمینان 
برای  د که می تواند سطح اطمینان خوبیصد می باش

ولی و با با استفاده از رگرسیون معم این برآورد باشد.
ولید وجود شرایط مورد نظر می توان برآوردی جهت ت

 پروتئین مورد نظر انجام داد.
دلیل ما جهـت بـرآورد میـزان    در مطالعه حاضر، اما 

 اولاً هیبریـدی  با استفاده از رگرسیون فازی Aپروتئین 
جهت بالا بردن سطح اطمینان برآورد مورد نظر بـوده و  

میزان تولید این پروتئین هیبریدی در ثانی برآورد فازی 
ــر و در حقیقــت پراکنــدگی ــر  دارای واریــانس کمت کمت

و از دیگـر   باشـد  نسـبت بـه روش رگرسـیون معمـولی    
مزایای استفاده از روش رگرسیون فـازی هیبریـدی بـا    

)غیـر  ست که اگر همه داده ها تردا کمترین مربعات آن
باشند، نتـایج حاصـل از روش رگرسـیون فـازی      فازی(

 کـه می باشـد  مشابه رگرسیون معمولی  هیبریدی دقیقاً
 انجـام  نتـایج  بخـش  در روش دو این از کاملی مقایسه

 و 2 شماره نمودارهای و 3 شماره جدول در و است شده
 .است شده داده نمایش خوبی به 1

 سپاسگزاری
صـنعتی  نویسندگان از مدیریت پژوهشـی دانشـگاه   

بهبهان قدردانی می نمایند. این مقاله )ص( خاتم الانبیاء
برآورد میزان ترشح »با عنوان مستخرج از طرح پژوهشی

نوترکیب با استفاده از رگرسـیون فـازی بـه     Aپروتئین 
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 صوب این دانشگاه می باشد.ــم ۹2-2۰-۰۰بـه شـماره    «رین شرایط تولیـد ـــمنظور تعیین بهینه ت
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Abstract 

Introduction: Immune Protein A is a 

component with a vast spectrum of 

biochemical, biological and medical usages. 

The coding gene of this protein was 

extracted from Staphylococcus aureus and 

was cloned and expressed in Escherichia 

coli bacteria. Suitable statistical methods 

are utilized to optimize expression 

conditions  for evaluating experiment 

accuracy , guarantee the accuracy of 

subsequent experiments, reduce cost , 

prevent trial and error method, and obtain 

the highest production level. 

 

Materials & Methods: Normal statistical 

regression method is based on the 

assumption of accuracy of variables and 

their observations, and finally the 

relationship among the variables are 

precisely specified .In normal modeling 

,such as estimation of protein level 

inaccurate observations and vague 

relationships may be encountered; 

therefore,utilization of regression methods 

capable of explaining the vague structure of 

protein level and providing the models 

attunes to reality is necessary. In this 

article, hybrid fuzzy regression method 

with the least square, based on fuzzy-set 

theory was utilized. 

 

Findings: According to the results, Protein 

A production level was estimated at 90 % 

level .On the other hand, since the method 

utilized in this article was hybrid fuzzy 

linear regression method with the least 

square errors, we can conclude that if all the 

data utilized in this article are crisp 

numbers,the hybrid fuzzy regression will 

produce results similar to normal 

regression. 

 

Discussion & Conclusions: One of the 

advantages of hybrid fuzzy regression is 

higher level of certainty than point 

estimation. In this study, the standard 

deviation of estimated data by fuzzy hybrid 

regression method was lower than 

conventional regression method.Therefore, 

it can be concluded that fuzzy hybrid 

regression method is an optimal method for 

estimating the production of this type of 

protein. 

 

Keywords: Protein A, Immunoglobin 

binding protein, Hybrid fuzzy regression, 

Medical biotechnology   
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 (: Appendixضمیمه)
 رگرسیون فازی هیبریدی به شرح زیر می باشد:مدل 

 ̃  (           )  (           )   (           )      (           )      ( ) 

( به ترتیب نیم پهنای چپ، نیم پهنای راست و مرکز          )             ها متغیر مستقل،    که در آن 
 تعداد متغیرهای مستقل می باشد. Pضرایب رگرسیون می باشند و 

 های معادلات زیر محاسبه می شود: این می توان برآورد متغیر وابسته را با استفاده از حل دستگاه بر بنا
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 به ترتیب مرکز، گستره چپ و گستره راست عدد فازی وابسته می باشد.    و   و        
 

 

 

 


