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THONG TIN BAI BAO TOM TAT

L, Xac dinh tuong tac protein-protein (PPI) cé vai tro quan trong trong viéc
Qua trinh xir ly: T A O y o 2K . . .

. L hiéu biét ve cau tric va chirc nang sinh hoc cta té bao. Viéc dy doan chinh
Ngay nhan bai: 04/7/2024 x :
Ngdy nhén ban chinh sia: 27/12/2024 xdc cac trong tac van dang 1a mot thach thirc. Trong bai bao nay, chiing
Negdy nhdn dang: 02/1/2025 t6i gioi thiéu mot phuong phép két hop gitta bién doi Hilbert trén thong
Ngay xudt ban: 20/4/2026 tin tién hoa cho budc trich xuat ddc trung va mo hinh phan loai Deep
Forest (DF) cho buéc dir doan tuong tac. Viéc sir dung bién dbi Hilbert
la nham tang cuong théng tin tién hoa dugc Iuu trir trong trinh tu protein.

Tur khoa: _ B{an canh do, DF, mot mo hinh phan loai tong hqp Manh, duoC st dung
Tuwong tac protein-protein; de cai thién hi¢u suat du doan. Phuong phap de xuat da dugc dénh gia
Hoc tong hop; trén bo dit liéu chuan Yeast va so sanh véi cac phuong phap hién co khéc.

Bién o Hilbert. Két qua cho thay phuong phap cua chiing toi da dat hiu qua cao trong

dy doan PP Céc b dit ligu va ma nguon cuia phuong phép dugc cung
cap tai https://github.com/thnhanhub/FeatPSSM.git.

1. GIOI THIEU

Protein, hay con goi la chit dam, la dai phan tir sinh hoc c0 vai tro quan trong trong nhiéu chirc nang sinh hoc
va la mot phan guan trong cua cau triic té bao va mo, ciing nhu tham gia vao nhiéu qué trinh sinh hoc khac nhau
trong co thé. Chiing dugc cau tao nén tir nhidu amino acid lién két lai v6i nhau bang lién két peptide (Copeland,
1994). Tuong téc protein — protein (PPI) 1a sy lién két va tac dong qua lai giita hai hay nhiéu protein. Céc PPI
nay cé thé xdy ra mot cach tryc tiép hoic gian tiép thong qua céc phan tir trung gian va dong vai tro trung tdm
trong su tién hoa va tién trién ciia cac qua trinh sinh hoc khac nhau dé hiéu cac qua trinh cua té bao nhu phién
mi DNA, chu trinh trao ddi chit va tai tao (De Las Rivas & Fontanillo, 2010). Trong thoi hién dai caa nghién
ctu sinh hoc phan tir, viéc hiéu rd vé tuong tac gitra hai protein la mot thach thirc 1on dé mang lai nhiing tri thirc
quan trong vé co ché hoat dong cua cac hé thdng sinh hoc. Vi vy, du doan PPI dong vai trd quan trong trong
viéc mo rong kién thirc vé mdi quan hé chire ning giira chiing, 13 diéu can thiét dé 1am sang to cac chue ning cua
protein va hiéu cau trc sinh hoc trong té bao. Ngoai ra, du doan PPI khong chi gidp kiém tra sau hon vé céch
cé4c protein phat huy céc chirc nang cia chlng, ma con cung cip théng tin quan trong cho viéc phét trién cac loai
thube. Vao nam 2019, dai dich COVID- 19 bung phat boi loai virus mang tén SARS-CoV-2, gay ra bénh viém
duong ho hip va c6 thé nhanh chong truyén nhiém ngay trong thoi gian @ bénh. Mot sé t chirc va vién nghién
ctu bat dau 1am viéc dé tao ra mot s loai vacxin bang viéc nghién ctu cach thirc trong téc protein chu chdt lién
quan dén sy xam nhap ciia SARS-CoV-2, tir d6 thiét ké va phat trién cac hop chat c6 thé tic ché hoic diéu hoa
c4c twong tac protein quan trong (Chakraborty et al., 2023). Trong thap ky qua, di c6 nhiéu phuong phép thuc
nghiém sinh hoc da dugc nghién ciu rong rai nhu: Mass Spectrometry (Yakubu et al., 2019), Affinity Purification
(Carnes et al., 2019) va ky thuat lai hai loai nam men (Castel et al., 2021). Tuy nhién, nhung nghién cau nay co
mot so nhu’oc dlem chang han nhu: chi phi cao, ton nhiéu thoi gian, ty 1¢ duong tinh gia va am tinh gia cao. Do
do, viéc phét trién cac phuong phép tinh toan méi dé du doan cac cip PPI tiém ning s& c6 gia tri to 16n ddi voi
cac nha sinh hoc.

Dén nay, nhiéu phuong phap thuc nghiém sinh hoc da duoc gidi thiéu dé du doan PPL. Cac phwong phap
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nay c6 thé duoc nhom lai thanh ba loai: Phuong phap dua trén trinh tu, phuong phap dua trén ciu tric va
phwong phap dua trén phdi tir (Uetz et al., 2008). Trong nhitng nam gin day, sau su tién bd cua cong nghé
gen, mot lugng I6n dir ligu trinh ty protein da dwoc thu thap va nhép vao co s¢ dir li¢u. Do d6, cac phuong
phép dya trén trinh ty dé xac dinh PPI dugc quan tam hon, phan 16n cac phuong phap tinh toan truyén thong
hién c6 dua trén cac thuat toan hoc may, bao gom: Rung xoay chiéu (Wang et al., 2018), May vector hd tro
(Chakraborty et al., 2021; Romero-Molina et al., 2019) va Naive Bayes (Lin & Chen, 2013). Vi duy, Huang va
cong su (2015) di ap dung cac dic trung tir Bién ddi Cosine roi rac va mo hinh Biéu dién thua thét ¢6 trong
s6 (Weighted Sparse Representation) dé du doan PPI tir chudi protein; You va cong su (2013) da dé xuat mot
phuong phap goi la PCA-EELM, st dung bén loai thdng tin trinh tu khac nhau dé du doan PPL; Li va cong su
(2017) da dé xuat mot phuong phép goi la PSIPEL két hop phuong phap trich xuét tinh ning Low Rank
Approximation vao ring xoay chiéu dé du doan PPI tir cac chudi protein; Zeng va cong su (2020) da phat trién
mot khung hoc séu dé du doan PPL sir dung Mang no-ron tich chap van ban va cta s6 truot dé nam bat cac
dic diém trinh ty toan cuc va ngir canh cuc bo tir cac protein muc tiéu trong ung; Chen va cong su (2019) da
&p dung bién d6i Fourier nhanh dé thu thap cac dic trung cua protein va dua chiing vao phép chiéu ngau nhién
(Random Projection) dé huan luyén va phat hién cac protein tu twong tac (Pan et al., 2021). Tuy nhién, d6i mat
Véi sy phuc tap va da dang cua dit liéu protein, cac phuong phap truyén thong thuong gap kho khin trong viéc
dur doan PPI mét cach hiéu qua. Didu nay théch thirc tim kiém nhiing phuong phap méi va tién bo dé nang cao
d6 chinh xac va d nhay cta cac mé hinh. Vao nam 2022, Jie Pan va cong sy da glorl thi¢u mot phuong phap
du doan PPI méi dua trén hoc tong hop va st dung phép bién d6i Hilbert tir chudi protein so cap. Bién doi
Hilbert 1a mot phuong phép todn hoc da ching minh sirc manh trong viéc xur ly dix liéu khong gian chiéu cao,
nhu dit li¢u lién quan dén céu trac va dac trung cua protein, trong khi md hinh hoc tong hop gidp tu dong hoa
qué trinh hoc va téi uu hoa cac tham sé md hinh. Vi vay, trong nghién cttu nay, ching toi gidi thiéu mot
phuong phap két hop giita bién doi Hilbert va mé hinh phan loai tong hop DF. DF sir dung céc cay quyét dinh
VGi cu tric tuong ty mang no-ron dé hoc tap mé hinh dy doan, cai thién hiéu suit dy doan. Bén canh do, bién
d6i Hilbert duoc sir dung dé trich xuét théng tin tién hoa tir trinh tu protein giup ting cuong kha ning biéu
dién dir liéu va cung cap cai nhin toan dién hon vé mdi quan hé giira cac amino acid, tir d6 cai thién do chinh
X&c trong cong viéc du doan PPIL.

2. PHUONG PHAP

2.1. Matrgn PSSM

PSSM la ma tran chira xéc suat cua mdi amino acid va nucleotide & méi vi tri, duoc sir dung dé thé hién
trinh ty protein, da duoc trinh bay boi Gribskov va cong sy (1987) d€ phan tich sy twong dong ve trinh tu cua
protein. PSSM tao ra ket qua xuat sac trong nhieu linh vuc, chang han nhu dy doén cau truc tha cap protein
(Wang et al., 2016), du doan vung roi loan (Zhao et al., 2013) va du doan chirc nang DNA (Gelfand, 1995).
2.2. Bién doi Hilbert

Bién doi Hilbert la mot phép bién doi tin hi¢u sang mién thoi gian phitc dwoc gisi thigu lan dau tién boi
nha toan hoc nguoi Duc, David Hilbert, vao nam 1905. Ong da str dung bien doi Hilbert d€ nghién cau cac
van dé trong giai tich toan hoc. Bién doi Hilbert lay mét tin hiéu thue lam dau vao v@ tao ra mot tin hiéu phac
lam dau ra goi la tin hi¢u phan tich. Tin hiéu phén tich c6 cung d6 16n véi tin hiéu dau vao, nhung pha cua no
duoc thay doi. Pha cua tin hiéu phan tich duoc tinh todn bang céch str dung tich phan Cauchy. Phuong trinh
chuén cua bién ddi Hilbert cho mét tin hiéu thuc x (¢) 1a:

z(O)=x@) x h(?) (1)
trong do6, * la phép tich chap, z(¢) latin hiéu phic va ham 4 (z) dugc dinh nghia nhu sau:

W)=~ @)

Muc tiéu ctia bién doi Hilbert Ia tao ra tin hiéu phan tich tir ma tran PSSM, gilp cung cap cac dic trung can
thiét 1am dau vao cho cac phuong phap hoc may nhu bién do va pha cua tin hiéu. Trén co s¢ do, bién doi
Hilbert gidp nang cao kha niang du doan, tang do chinh xac va hiéu suét trong viéc dy doan tuong tac giira hai
protein. C6 thé tinh toan bién dbi Hilbert théng qua bién doi Fourier (Kido, 2015). Hinh 1 biéu dién gia tri
trung binh va d¢ léch chuan ciia ma tran PSSM sau khi duoc &p dung bién ddi Hilbert. Tin hiéu phan tich dwoc
biéu dién nhu sau:

— DFT ! (X[i] X <1 + sign <% — k)é‘ign (k)))
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D6 thj bi€u dién ma trdn PSSM va sau khi 4p dung bién dgi Hilbert.

—— Trung binh
—— PO léch chuadn
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—4 4
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Vi tri
Hinh 1. D thi biéu dién gia trj trung binh va do léch chuan caa ma tran PSSM sau khi duoc &p dung bién ddi Hilbert.

2.3. Rirng xoay chiéu

Rung xoay chiéu (Rotation Forest — RoF) la mot phuong phép phan loai tong hop dugc gidi thicu lan dau
tién bai Juan J. Rodriguez va cong sy (2006) dé giai quyét mot trong nhiing diém yeu I6n caa cac mo hinh
thanh phan cac md hinh ma cay quyét dinh cua né chi co thé phan vung khong gian ddi teong mot cach truc
giao. Dé thé hién céc ranh gigi khdng truc giao, cdy quyét dinh yéu cau sb luong phan chia 16n, dan dén tinh
trang qua khop (overfitting) va hiéu suat kém. RoF giam thiéu didu ndy biang cach xoay ngau nhién ting cay
trong ring. Trong thuc té, diéu nay dwoc thuc hién bang cach chia ngau nhién cac dic trung cia mo hinh thanh
mot sb phan vang, ldy mau tir cac phan ving nay va phuong phap phan tich thanh phan chinh (Principal
Component Analysis — PCA) dugc &p dung trén céc tap con cua dic trung da duoc chia ngau nhién d6. Qua
trinh nay tao ra cac ma tran xoay bang cach nhan cac tap con dic trung ban dau vdi ma tran xoay thu dugc tir
PCA. Tinh ngau nhién trong ‘phuong phap nay duoc dam bao boi quy trinh ldy mau bootstrap va phan chia
ngau nhién tap dic trung. Két qua 1a mdi cay trong rieng quyét dinh s& hoat dong theo mot khong gian dac
trung duoc xoay, gilp tao ra mot tap hop cac mé hinh manh mé, dong thoi van giir lai duge cac dic diém quan
trong nhat cua dir liéu.
2.4. Reng sau

Rung sau (Deep Forest — DF), hay con goi la gcForest, 1a thuat toan hoc may duoc dé xuat boi Zhou va
Feng (2019). DF duoc thiét ké nhu 1a lwa chon thay thé cho mang no-ron sdu (DNN), nham muc dich giai
quyét cac van dé phan loai va hoc sdu ma khong can dén mang no-ron. DF sir dung cac cay quyét dinh trong
mét cau tric ting l6p xép ting (cascade), thay vi theo tirng 16p nhu DNN, véi muyc tiéu giam d6 phuc tap cua
mo6 hinh. Ngoai ra, DF st dung cac md hinh khong tham sb nhu cay quyét dinh, véi tinh ngau nhién dugc cung
Cap thdng qua phep ldy mau va phan viing nén mét trong nhirng wu diém 16n cia DF 1a nd c6 tinh siéu tham
s6 thap hon so v6i DNN va do phirc tap cia md hinh dwoc cai thién dua trén dir liéu dau vao.

V& kién tric cua mo hinh DF, dau tién di liéu duoc dua qua bo phan loai thanh cac nhoém (hay bo chia
nhom-binner) dé roi rac hoa dau vao. Sau do, dir liéu duogc su dung dé huan luyén cac cay quyét dinh tai cac
I6p xép tang. Dau ra cua mdi 16p s& dugc két hop vai dir liéu géc, tao thanh ddc trung b6 sung (augmented
features) 1am dau vao cho cac 16p tiép theo. Md hinh tiép tuc duoc xép ting dén khi khong con cai thién hiéu
suit. Hinh 2 mé ta kién trac caa mé hinh DF.

Input Augmented
Sample Features

N
Cascade Layer

— Estimator

(Cascade Layer‘ (Cascade Laver\

Optional
Predictor

o] |

Final
Prediction

e \ y

Hinh 2. Kién tric cia mé hinh DF.
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3. THU NGHIEM

3.1. Bé do hiéu sudt ciia md hinh

D¢ dénh gia higu suat caa mo hinh, chiing ti sir dung cc s6 ligu danh gia bao gdm: do chinh xac tong quét
(acc), @6 nhay (sen), do dac hi¢u (spec), do chinh x&c (pre), F1 va h¢ so twong quan Matthews (MCC). Cac d¢
do nay dugc xac dinh bai cac cong thac sau:

o — TP + TN
= TN+ FPLTP+tFN (3)

Gop TP
"= FN+ TP (4)

o _ TN
PeC= TN+ FP ®)

TP
Pre=gp 7P (6)

Pre X Sen

Fl1=2x Pre + Sen (7)

TNXTP—FN XFP

MCC =
/(TP + FN)X (TP + FP) X (TN + FP) X (TN + FN)

(8)

trong d6 TN, TP, FN, FP lan luot 12 s6 luong mau duong tinh (cdp protein twong tac) dugc du dodn 1a
duong tinh, s6 lugng mau am tinh (cap protein khong twong tac) duoc dy dodn la &m tinh, s0 lugng mau duong
tinh dugc dyu doan 1a am tinh, va s6 lugng mau am tinh dugc du doan 1a duong tinh.

Ngoai ra, dién tich dudi duong cong ROC (AUROC) va dién tich dudi duosng cong Precision-Recall
(AUPRC) cling duoc sur dung dé danh gia hiéu suat caia md hinh. Dién tich cang Ion thé hién hiéu suat cang
cao cua md hinh.

3.2. Tap dir liéu

~ D¢ danh gia higu suat m hinh dy doan PPI, can xay dung hoc chon mot b dit liéu chuén dé danh gid yéu
to dyu doan mét cach chinh xac. Trong bai bao nay, bo dit li¢u Yeast (Shen et al., 2007) dugc st dung dé lam
tap d liéu thir nghiém, bao gom cac cap tuong tac protein dugc chon tir co so dir liéu DIP (Xenarios et al.,
2002). Trong do, c6 5.594 cap tuong tac va 5.594 cap khong tuong tac sau khi da loai bo c&c cap protein co
d6 dai trinh tuw nho hon 50 va cé d6 dong nhat 16n hon 40% bang cong cu CD-HIT (Fu et al., 2012).
3.3. Két qua thiz nghiém

Gia tri trung binh va do léch chuan da dugc tinh toan tir s6 ligu thu duogc, duoc sir dung dé dénh gia hiéu
suat du doan ciia md hinh. Bang 1 liét ké hi¢u suat du doan ctia phuong phép dé xuat thong qua xac thuc chéo
5,Ién. Cu thé, gia tri trung b‘mh cta d6 chinh xac tong quat, do nhay, do dac hiéu, do chinh xac, diém F1 va hé
SO twong quan cia Matthews lan luot 1a 93.42%, 90.45%, 96.39%, 96.17%, 93.22%, 87.00% cling v&i do léch
chuan lan luot la 0.55%, 0.83%, 0.92%, 0.92%, 0.57%, 1.12%. Bong thoi, dién tich dudi duong cong ROC va
duong cong Recall-Precision da duoc tinh toan va hién thi trong hinh 3.

Béang 1. Hiéu suat md hinh dé xut thdng qua xac thuc chéo 5 lan
Acc(%)  Sen(%) Spec(%) Pre(%) F1(%) MCC (%) AUC (%) AUPR (%)

1 92.49 90.26 94.73 94.48 92.32 85.07 0.9733 0.9757

2 93.79 9151 96.07 95.88 93.64 87.67 0.9709 0.9737

3 93.39 89.63 97.14 96.91 93.13 87.02 0.9735 0.9775

4 94.14 91.33 96.96 96.78 93.98 88.43 0.9702 0.9766

5 93.29 89.53 97.05 96.81 93.03 86.83 0.9746 0.9779
Trung 9342 + 90.45 + 96.39+ 9617+ 9322% 87.00 = 09725+ 09763+

binh 0.55 0.83 0.92 0.92 0.57 112 0.0017 0.0015
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Hinh 3. Dién tich duong cong ROC va Recall-Precision ciia mé hinh dé xuat théng qua xac thuc chéo 5 lan.

3.4. So sanh Vvéi cdc phwong phdp phdn loai Khac

Tiép theo, chling tdi s& so sanh kha niang du doan ctia phuong phap dé Xuét véi cac phuong phap phd bién
khéc. Bang 2 liét ké két qua dy doan voi mot sé tiéu chi danh gia nhu do chinh xac tong quat, do nhay, d6 dic
hiéu va d6 chinh xéc. Két qua cho thay kha ning du doan cta phuong phap dé xuét cao hon so véi cac phuong
phap phd bién khac, trong d6 d6 chinh xac cao hon 1.49%; do nhay, do dic hiéu va d6 phan tan cao hon lan
luot 12 0.19%, 2.35% va 1.86%.

Bang 2. So sanh hiéu Sut cua phuong phép dé Xuéi:[ V6i cac phuong phap hién co.
Két qua dugc tac gia cong bo, gia tri dam thé hién hiéu suat cao nhat

Phwong phap Bo phan loai Acc (%) Sen (%) Pre (%) MCC (%)

Guo va cong su (2008) ACC + SVM 89.33 88.87 89.93 N/A!
Yang va cong su (2020) LD + KNN 86.15 81.30 90.24 N/A
Yang va cong su (2020) 3-MER + CNN 90.26 88.14 91.65 82.38
Zhou va cong su (2011) LD + SVM 88.56 87.37 89.50 77.15
An va cong su (2019) PSSMMF + ELLM 90.48 90.26 90.58 82.84
You va cong su (2013) PCA + ELLM 87.00 86.15 87.59 77.36
Jie Pan va cong su (2022) DHT + RoF 91.93 89.78 93.82 85.14
Phuong phap dé xuat DHT + DF 93.42 90.45 96.17 87.00

3.5. So sanh vé cach sir dung ddc trung

Trong phan nay, ching toi ap dung phuong phap dé xuat dé so sanh hai phu'orng phdp st dung dac trung.
Bang 3 liét ke hi¢u suit cua mo hinh dé Xuat str dung déc trung thong thudng va sur dung dic trung dé xuat.
Két qua, phuong phap ldy dic trung dé xuit dat két qua cao hon so véi cach lay thong thuong dugc thé hién
qua cac d9 do: do chinh xéc téng quat cao hon 0.49%; d6 nhay, d6 dac hi¢u, do chinh xac déu cao hon lan luot
14 1.01%, 0.01%, 0.93%. Ngoai ra, toc do huan luyén trung binh & mdi tang caa md hinh DF véi cach lay dic
trung dé xuét nhanh gap 5.72 1an so véi cach sir dung dic trung thong thuong.

Bang 3. So sanh téc d6 cia md hinh DF qua cac cach str dung dic trung tir bién doi Hilbert

Thoi gian trungbinh  Acc  Sen  Pre  MCC

Phuong phap sir dyung dic trung mditang cia DF () (%) (%) (%) (%)

C}}ug)i protein (d6 dai c6 dinh 50 va dugc ap dung 3713 9293 8944 9616 86,07
bien doi Hilbert) . : : ,
Phuong phép st dung déc trung dé xuat 649 9342 9045 96.17 87.00

3.6. Thado lugn va danh gia
3.6.1. Pdnh gid hiéu sudat mé hinh dé xudt

Tur két qua thur nghiém cho thiy phuong phap dé xuat khdng nhimg dat duoc kha nang dy doan véi do
chinh xac tong quat 1én den 93%, ma con thé hién dugc su manh még, kha nang phan biét tot gitia cac lép dir
liéu, dugc thé hién qua gid tri trung binh AUPRC va AUROC dat duoc lan Iuot 1a 0.98 va 0.97. Khi so sanh

1 N/A: khong dugc cung cap.
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V6i cac phuong phap pho bién khac, phuong phap dé xuét cho thay kha ning du doan c6 su cai thién khong
chi nam & d6 chinh xac téng quat, ma con la sy can bing gitta do nhay, d¢ déc hi¢u va d¢ chinh xac. Ngoai ra,
ky thuat sir dung dac trung dé xuat gidp cai thién hiéu suat dyu doan ctia md hinh véi thoi gian thyc hién trén
mbi tang ciia md hinh DF giam xudng con 17% so véi cach sir dung dic trung truyén thong. Diéu nay gitip mo
hinh c6 thé duoc ap dung linh hoat hon trong céc tinh hudng thuc té, noi ma phan hoi nhanh chéng chinh la
yéu tb then chét.
3.6.2. Thao lugn vé két qua ddanh gid

Chung t6i da thyc hién danh gia hiéu suat cia phuong phap dé xuat va so sanh véi cac phuong phap khéc.
Két qua thuc nghiém da cho thay phuong phéap dé xuat c6 hiéu qua, hiéu suat tét dya trén cac gia tri do do va
thoi gian thuc hién tinh toan. Dé co duoc két qua do, mot phan 1a nho vao cac diéu kién dat dugc trong qua
trinh thuc hién thao tac véi dit liéu ciing nhu chon céc dic trung 1am dau vao cho md hinh hoc may. Trong do,
viéc &p dung thuat toan Hilbert dé trich xuat cac ddc trung cua protein tir ma tran PSSM gitp md hinh nam bt
dugc cac thdng tin phuc tap va chiéu cao mot cach rd rang, dic biét 1a khi sir dung bién d6 va pha cua tin hiéu
phan tich 1am dic trung, c6 thé bé qua budc chuan hoa d6 dai chudi, qua do, lwong thdng tin tir di liéu dwoc
trich xuét tong quat, rd rang va day di hon, dam bao mé hinh c6 thé trién khai dat hiéu qua tt hon. Ngoai ra,
mo hinh DF, dugc biét dén véi kha nang xu ly dir liéu khong can dbi va ¢ cau trdc phuc tap ma khong can
diéu chinh tham s nhu cic mé hinh hoc sau khac va RF duoc sir dung dé huan luyén & mdi l6p cia DF cho
phép mo hinh hoc duoc cac mirc d6 phirc tap khac nhau tir dit liéu, kha nang ndm bat dugc cac méi quan hé
phi tuyén tinh giita cac dic trung va PPI.

4. KET LUAN

Trong bai bao ndy, chung t6i da gigi thiéu mot phuong phap lam ting hiéu qua va hiéu suit du doan PPI
bang céach két hop phép bién d6i Hilbert vao md hinh phan loai DF. Cu thé, RoF duogc ap dung nhu mot mo
hinh huan luyén & mdi l6p ciia DF nham muc dich ting cudng kha nang phén loai. Cling véi d6, phép bién doi
Hilbert khi dugc sir dung 18n ma tran PSSM gitip 1am ndi bat cac mdi quan hé phi tuyén tinh va phuc tap giita
cac amino acid trong chudi protein, qua d6 nang cao d6 chinh xac ciia mé hinh phan loai. Két qua thir nghiém
da ching minh phuong phép dé xuat mang lai hiéu qua va hiéu suat tot. Tuy nhién, két qua hién tai chi moi
thir nghiém v6i mod hinh RoF va nhiing tham s6 mic dinh, do d6 chua phan anh duoc hét tiém ning ciia phuong
phap dé xuat. Trong tuong lai, chung t6i s& nghién ciru sdu hon va tinh chinh tham sé ciia mé hinh dé cai thién,
va mé rong tng dung cua phwong phéap vao thyc tién.
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