
多專家線性抗原表位預測系統之設計與實現

Design and realization of a multi-expert linear epitope prediction system


研究⽅法

	 本研究使⽤⽣物資訊技術對多個線性抗原表位預測系統

進⾏實驗數據精確度分析，以此實驗結果計算出各個預測系統
對不同抗原序列內容的加權分，以提⾼系統預測的精準度。

‣系統權重參數訓練

	 本研究採⽤單⼀胺基酸及鄰近胺基酸對做為兩類權重係

數的分析單位，總共有420個相對應權重參數作為後續六個推薦
專家系統的對應推薦效⼒，以提升各個抗原預測專家系統的推
薦有效性。

‣權重計算

	 主要是計算單⼀胺基酸及鄰近胺基酸對兩類權重係數，

對已知抗原表位片段資料集分析六個預測系統對不同單位內容
的F1-score預測精確度差異表現，並以該預測結果作為各不同專
家預測系統對單⼀胺基酸及鄰近胺基酸對兩類權重係數的動態
權重比例。此分數在經過正規化的計算後，當六個系統皆推薦
此抗原胺基酸為抗原表位時，將獲得滿分1分的推薦，若是所有
專家系統都沒有推薦時，該抗原胺基酸則獲得0分的推薦分數，
也就是極⼒不推薦。

‣多專家投票系統製作

	 本研究根據上述研究內容開發⼀個多專家投票系統網

⾴，系統架構設計如圖1所⽰。該網⾴功能包含六個專家系統之
⾃動預測、權重投票分析及預測結果視覺化呈現。


圖1 網⾴架構圖


結果與討論

‣抗原表位預測結果

	 我們使⽤ Bcipep 與 IEDB(fish) 測試資料集進⾏測試實
驗，分別對原先六個專家系統以及本研究開發之多專家投票系
統進⾏F1-Score評測。經過計算後得出本系統最好的表現F1-
Score可達0.6858及0.6216，⾼於任⼀專家系統。由此可⾒，
基於多專家系統的預測準確率相對於單⼀專家系統的表現可以
提供更好的預測表現。


圖2 本系統及原先六系統使⽤Bcipep測試資料集的F1-Score

圖3 本系統及原先六系統使⽤ IEDB(fish)測試資料集的F1-Score


‣多專家抗原表位預測系統之網⾴呈現
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摘要

	 有效預測病原菌的抗原表位結合區段是開發具確效性的疫苗及藥品最重要前置分析⼯作，然⽽傳統⽣物實驗⽅式需耗費

相當的實驗經費與時間，⾄今也尚未出現突破性的⽣物資訊技術協助抗原表位的有效預測。本研究統合六個使⽤不同特徵及抗原

表位預測技術的專家系統，透過權重式投票機制同步預測抗原蛋⽩的⾼抗原胜肽片段，預期此系統可以提升次單位疫苗及專⼀性

檢測套件的開發。本研究使⽤ Bcipep 與 IEDB 測試資料集進⾏預測模型的評估，實驗結果顯⽰本研究所提出的多專家系統的預測
表現穩定優於其他各個⼦系統的單獨表現，具權重式的多專家推薦系統的整合可以提供更穩定的抗原表位預測效能。
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結論與未來展望

	 經過比對本研究所提出之權重式多專家預測系統與傳

統所使⽤的六個線性抗原表位預測系統進⾏預測結果比對，可

以證實多專家系統整合後對於次單位疫苗開發將有實質的助

益。相信未來持續累積具實驗證明之線性抗原表位之訓練資

料，並嘗試多種機器學習之資料訓練模組，可以有效提升各胺

基酸及胺基酸對的有效權重參數，對未來多專家系統的正確預

測結果有更多突破的機會。

圖4 原始輸入⾴⾯ 圖5 預測呈現畫⾯


