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摘　 要： 目前已公开的蛋白质网络多为静态网络，不能有效描述细胞中蛋白质的动态活动特点． 通过融合基因表达数据，研究

人员可以构建出描述蛋白质动态性的时序蛋白质网络． 现有方法假设所有蛋白质都是动态变化的，而事实上除动态蛋白质外

细胞中还包含相对稳定的静态蛋白质． 为此，提出了一种基于动态－静态蛋白质混合的时序网络构建新方法． 该方法根据基因

表达变化情况将蛋白质分为动态和静态两类，并在构建各时刻网络时考虑动态与静态蛋白质之间的相互作用关系． 实验结果

表明，利用本文方法构建的时序蛋白质网络可以提高蛋白质复合体识别的准确性，从而验证了本文方法的可行性．
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　 　 蛋白质相互作用网络（ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ
ｎｅｔｗｏｒｋ，简称蛋白质网络）是描述细胞中蛋白质活

动的一种生物网络［１－２］ ． 由于蛋白质在生命活动中

具有十分重要的作用，因而基于蛋白质网络的分析

和挖掘方法越来越受到关注． 蛋白质复合体识

别［３－５］、关键蛋白质识别［６］ 等很多生物信息研究都

是以蛋白质网络为基础的．
现有公开蛋白质网络通常可表示为一个图，其

中节点表示蛋白质，边表示蛋白质之间的相互作用

关系． 这种网络一般假设蛋白质的丰度都是静态不

变的，所描述的蛋白质之间相互作用也是持续稳定

的，因而称为“静态蛋白质网络”． 然而，真实细胞系

统中蛋白质及其相互作用是随时变化的，具有一定

的动态性． Ｌｉｃｈｔｅｎｂｅｒｇ 等人研究发现，大部分复合体

都是由动态和静态两类蛋白质构成［７］ ． 然而，静态

蛋白质网络的简单图结构无法描述蛋白质动态特



性［８－１０］，因此有必要构建能够描述蛋白质动态特性

的时序蛋白质网络模型．
在构建时序蛋白质网络的过程中，一个关键问

题是如何确定蛋白质在何时处于激活状态． 采用单

一固定阈值方法确定蛋白质的活动状态与非活动状

态虽然简单［８］，但存在一定局限． 例如，一些蛋白质

的含量在整个细胞周期都较低． 如果采用单一的固

定阈值，那么这些蛋白质可能会被认为是非激活状

态而被忽略掉． Ｈｅｇｄｅ 等人提出了利用不同基因表

达数据中表达值的均值确定蛋白质的活动状态［１０］ ．
王建新等人［１１］针对蛋白质不同的表达模式特性，提
出了 ３ － σ 阈值计算方法． 上述方法假设所有蛋白

质丰度都是动态变化． 然而，生物学研究表明，细胞

中蛋白质并非全部都是动态的，有些蛋白质的丰度

受细胞周期、环境等影响较小，表现出一定的静态特

性［１２］ ． 因此，将所有蛋白质均视为动态的方法，不能

准确地刻画细胞中真实的蛋白质活动规律．
为此，本文提出一种动态－静态蛋白质混合的

时序蛋白质网络构建方法（Ａ ｈｙｂｒｉｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎｅｔｗｏｒｋ，ＨＴＰＩＮ）． 该方法首先将蛋白质划分为动态

和静态两类，然后同时利用动态蛋白质与静态蛋白

质之间相互作用关系构建时序网络． 通过相关实验

测试与分析，利用本文方法所构建的时序蛋白质网

络具有很好的可靠性，可以提高蛋白质复合体识别

的准确性．

１　 动态 －静态混合的时序网络构建

方法

　 　 给出一种基于动态－静态蛋白质混合的时序蛋

白质网络构建方法（ＨＴＰＩＮ）． 首先，以基因表达数

据为基础，利用蛋白质编码基因在不同时刻表达值

变化的波动性，将蛋白质划分为动态和静态两类；然
后，采用 ３ － σ阈值［１１］判断动态蛋白质激活时刻；最
后，构建各时刻蛋白质网络． 该方法的基本流程如

图 １ 所示．
１．１　 动态与静态蛋白质

以基因表达量作为判定蛋白质动、静态属性的

依据． 假设给定蛋白质网络中有 Ｎ 个蛋白质，基因

表达数据中记录了 Ｔ 个时间点的表达量． 对于蛋白

质 ｉ（１ ≤ ｉ ≤ Ｎ），其对应编码基因在所有时刻的表

达值 Ｅｘｐｉ 可表示为

Ｅｘｐｉ ＝ ｛ｅｉ１，ｅｉ２，…，ｅｉｔ，…，ｅｉＴ｝ ．
其中，ｅｉｔ 表示蛋白质 ｉ的编码基因在 ｔ时刻的表达量．
则蛋白质 ｉ 表达量的方差［１２］ 为

σｉ
２ ＝ １

Ｔ∑
Ｔ

ｔ ＝ １
ｅｉｔ － ｅｉ( ) ２ ．

动态蛋白质激活时刻 静态子网络

动态蛋白质 静态蛋白质

公开蛋白质网络 时序基因表达数据

各时刻蛋白质网络

时刻1 时刻2

时刻t 时刻T

图 １　 ＨＴＰＩＮ 方法构建时序蛋白质网络过程示意

Ｆｉｇ．１ 　 Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｗｉｔｈ ＨＴＰＩＮ

　 　 利用表达量波动值ＥＶｉ，表示蛋白质 ｉ在所有时

刻表达量的方差值． 具体来讲，表达量方差值高于

蛋白质 ｉ表达量方差的蛋白质数目记为 ｎｉ，则蛋白质

ｉ 编码基因表达量波动值 ＥＶｉ ＝ ｎｉ ／ Ｎ． 该值介于 ０ 和

１ 之间，越接近于 ０ 表明蛋白质表达量越稳定；越接

近于 １ 则表示蛋白质表达量波动性越大．
引入波动性阈值 ｔｈＤｙｎ（０≤ｔｈＤｙｎ≤１）确定每个蛋

白质的动、静态属性． 蛋白质 ｉ 的波动值 ＥＶｉ 大于或

等于阈值 ｔｈＤｙｎ， 则认为该蛋白质是动态蛋白质，否
则为静态蛋白质，具体可形式化为

ｉｓＤｙｎ（ ｉ） ＝
１， 　 如果 ＥＶｉ ≥ ｔｈＤｙｎ；
０， 　 否则．{

其中 ｉｓＤｙｎ（ ｉ） 值为 １ 表示蛋白质 ｉ 是动态蛋白质，
为 ０ 表示蛋白质是静态蛋白质． 动态阈值 ｔｈＤｙｎ 为

ＨＴＰＩＮ 算法参数．
１．２　 确定蛋白质激活时刻

１．２．１　 动态蛋白质的激活状态

动态变化的蛋白质只有在其处于激活状态时，
才与其他蛋白质发生相互作用． 因此，需要确定动

态蛋白质处于激活状态的时间点． 动态蛋白质在不

同时间点对应表达量具有很大的波动性． 对于某一

时刻，如果一个动态蛋白质的表达量相对较高，则认

为其处于活动状态；而表达量相对较低，则认为是非

活动状态． 为此， 引入激活阈值 ｔｈｉ
Ａｃｔ 来判断动态蛋
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白质在各时间点所处的状态． 对于动态蛋白质

ｉ（ ｉｓＤｙｎ（ ｉ） ＝ １），如果其在时间点 ｔ对应基因的表达

值 ｅｉｔ 高于该激活阈值 ｔｈｉ
Ａｃｔ，则认为其在 ｔ 时刻为激

活状态，否则为未激活状态，即

ｉｓＡｃｔｉｖｅ（ ｉ，ｔ） ＝
１，　 如果 ｅｉｔ ≥ ｔｈＡｃｔ

ｉ ；
０，　 否则．{

其中， ｉｓＡｃｔｉｖｅ（ ｉ， ｔ） 值为 １表示激活，０表示未激活．
采用 ３ － σ 方法［１１］ 确定激活阈值 ｔｈｉ

Ａｃｔ，其具体方

法为

ｔｈＡｃｔ
ｉ ＝ ｅｉ ＋ ３σｉ ×

σｉ
２

１ ＋ σｉ
２

æ

è
ç

ö

ø
÷

１．２．２　 静态蛋白质的激活状态

静态蛋白质对应的基因表达量相对稳定，因而

通常认为它们在整个生物过程中活动状态是持续稳

定的［７， １２］ ． 因此，静态蛋白质在所有时刻均处于激

活状态．
ｉｓＡｃｔｉｖｅ（ ｉ，ｔ） ＝ １，
ｓ．ｔ．　 ｉｓＤｙｎ（ ｉ） ＝ ０．

１．３　 构建时序蛋白质网络

基于动态－静态蛋白质混合的时序网络构建方

法主要分为两个步骤：首先，抽取静态蛋白质之间相

互作用网络，即静态子网络；然后，以其为基础在每

个时间点增加在该时刻处于激活状态的动态蛋白质

及其相互作用关系．
１．３．１　 输入数据描述

输入数据包括公开蛋白质网络 Ｇ和某个生物过

程中的时序基因表达数据 Ｅｘｐ． 其中，网络 Ｇ 可描述

为 Ｇ ＝ （Ｖ， Ｅ），Ｖ 表示其中蛋白质集合，Ｅ 表示蛋白

质相互作用关系集合． 网络中的蛋白质数目记为

Ｎ（Ｎ ＝｜ Ｖ ｜ ） ． 时序基因表达数据 Ｅｘｐ 中收录了所有

Ｎ 个蛋白质在 Ｔ 个时刻下对应基因的表达量，即
Ｅｘｐ ＝ Ｅｘｐ１，Ｅｘｐ２，…，Ｅｘｐｉ，…，ＥｘｐＮ{ } ．

１．３．２　 抽取静态子网络

抽取静态子网络是指获取输入蛋白质网络 Ｇ
中所有静态蛋白质构成的子网络． 通过预先抽取静

态子网络可以避免在各时刻重复构建，提高构建时

序网络的效率． 所抽取的静态子网络可表示为

ＧＳｔａｔ ＝（ＶＳｔａｔ， ＥＳｔａｔ），其中包含所有静态蛋白质 ＶＳｔａｔ 和

它们在 Ｇ 中的相互作用关系 ＥＳｔａｔ ．
１．３．３　 构建各时刻动态－静态混合网络

时序蛋白质网络 ＧＴＣ 可表示为

ＧＴＣ ＝ ｛Ｇ１，Ｇ２，…，Ｇ ｔ，…，ＧＴ｝ ． （８）
其中，Ｇ ｔ 为 ｔ 时刻蛋白质网络，表示为 Ｇ ｔ ＝ （Ｖｔ，Ｅ ｔ），
Ｖｔ 和 Ｅ ｔ 分别构成该时刻网络的蛋白质和相互作用

关系集合． 由于已经预提取了每个时刻静态子网

络，因此构建各时刻网络可以转化为在静态子网络

基础上，增加在该时刻处于激活状态的动态蛋白质

以及与它们之间的相互作用关系；此外，还增加它们

与静态蛋白质之间的作用关系．
１．３．４　 动态－静态混合时序蛋白质网络构建算法

以上述主要过程为基础，基于基因表达数据的

动态 － 静态混合时序蛋白质网络的构建算法

（ＨＴＰＩＮ）的描述如下．
输入：蛋白质相互作用网络 Ｇ ＝ （Ｖ，Ｅ）；基因表

达数据 Ｅｘｐ ＝ ｛Ｅｘｐ１，…，Ｅｘｐ ｜ Ｖ｜ ｝；动态阈值 ｔｈＤｙｎ ．
输出：混合型时序蛋白质网络 ＧＴＣ ．
初始化静态子网络 ＧＳｔａｔ ＝ （ＶＳｔａｔ，ＥＳｔａｔ），ＶＳｔａｔ ＝

∅，ＥＳｔａｔ ＝ ∅；
初始化动态蛋白质集合 ＶＤｙｎ ＝ ∅；
ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐ ｉｎ Ｖ ／∗ 将蛋白质分为动态和静态两

类蛋白质 ∗ ／
　 　 ｉｆ ｐ 为动态蛋白质 ｉｓＤｙｎ（ｐ，ｔｈＤｙｎ）
将 ｐ 加入到动态蛋白质集合 ＶＤｙｎ ＝ ＶＤｙｎ ∪ ｛ｐ｝；
　 　 ｅｌｓｅ
将 ｐ 加入到静态蛋白质集合 ＶＳｔａｔ ＝ ＶＳｔａｔ ∪ ｛ｐ｝；
　 　 ｅｎｄ ｉｆ
ｅｎｄ ｆｏｒ
ｆｏｒ ｅａｃｈ ｅｐｑ ｉｎ Ｅ
　 　 ｉｆ ｂｏｔｈ ｐ ａｎｄ ｑ ｉｎ Ｅｓｔａｔ

　 　 　 将 ｅｐｑ 加入到 ＥＳｔａｔ；
　 　 ｅｎｄ ｉｆ
ｅｎｄ ｆｏｒ
初始化时序网络 ＧＴＣ ＝ ｛Ｇ１，…，ＧＴ｝
ｆｏｒ ｔ ＝ １ ｔｏ Ｔ ／ ∗ 获取各时刻蛋白质网络 ∗／
　 　 初始化 ｔ 时刻网络 Ｇ ｔ ＝ （Ｖｔ，Ｅ ｔ），Ｖｔ ＝ ∅，

Ｅ ｔ ＝∅；
　 　 ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐ ｉｎ ＶＤｙｎ ／ ∗ 获取 ｔ 时处于激活状

态的动态蛋白质 ∗／
　 　 　 ｉｆ 蛋白质 ｐ 在 ｔ 时刻处于激活状态

ｉｓＡｃｔｉｖｅ（ｐ，ｔ）
Ｖｔ ＝ Ｖｔ ∪ ｛ｐ｝；

　 　 　 ｅｎｄ ｉｆ
　 　 ｅｎｄ ｆｏｒ
　 　 ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐ ｉｎ Ｖｔ ／ ∗ 获取激活动态蛋白质之

间的相互作用 ∗／
　 　 　 ｆｏｒ ｅａｃｈ ｑ ≠ ｐ ｉｎ Ｖｔ

　 　 　 　 ｉｆ 输入网络 Ｇ 中存在 ｐ 和 ｑ 的相互作

用，即 ｅｐｑ ｉｎ Ｅ
　 　 　 　 　 将 ｅｐｑ 加入到 Ｅ ｔ；
　 　 　 　 ｅｎｄ ｉｆ
　 　 　 ｅｎｄ ｆｏｒ
　 　 ｅｎｄ ｆｏｒ

·３４·第 １１ 期 代启国， 等： 动态－静态混合的时序蛋白质网络构建方法



　 　 ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐ ｉｎ Ｖｔ ／∗ 激活动态蛋白质与静态

蛋白质相互作用 ∗ ／
　 　 ｆｏｒ ｅａｃｈ ｑ ｉｎ ＶＳｔａｔ

　 　 　 ｉｆ 输入网络 Ｇ 中存在 ｐ和 ｑ 的相互作用，
即 ｅｐｑ ｉｎ Ｅ

　 　 　 　 　 将 ｅｐｑ 加入到 Ｅ ｔ；
　 　 　 　 ｅｎｄ ｉｆ
　 　 　 ｅｎｄ ｆｏｒ
　 　 ｅｎｄ ｆｏｒ
　 　 Ｖｔ ＝ Ｖｔ ∪ ＶＳｔａｔ；
ｅｎｄ ｆｏｒ
输出时序蛋白质网络 ＧＴＣ

２　 实验结果

为了验证本文 ＨＴＰＩＮ 方法的合理性，对其进行

多方面的测试． 基于蛋白质网络识别复合体是针对

蛋白质网络进行信息挖掘的典型问题． 蛋白质网络

是计算识别复合体的重要数据依据． 蛋白质复合体

是由多个蛋白质通过物理相互作用结合形成，这些

相互作用紧密的蛋白质一般在蛋白质网络中对应稠

密的子图结构［１－２，１３］ ． 因而，可以通过挖掘网络中稠

密子图识别蛋白质复合体． 也就是说，从蛋白质网

络中识别复合体是一个图聚类问题． 因此，本文通

过分析所构建的时序蛋白质网络是否可以提高复合

体识别准确性来评价 ＨＴＰＩＮ 方法的有效性．
２．１　 实验设计及实验数据

为了达到通过识别复合体验证时序网络的目

的，在实验中采用了如下方案：对于给定的一种复合

体识别算法和构建的时序网络 ＧＴＣ ＝ ｛Ｇ１，Ｇ２，…，
Ｇ ｔ，…，ＧＴ｝，首先将识别算法依次在每个时刻的蛋

白质网络 Ｇ ｔ 上运行，获得在 ｔ时刻的识别结果 Ｃ ｔ；然
后将在所有时刻网络上的识别结果集合在一起，去
除重复复合体，形成复合体集合 Ｃ，即为该识别算法

在时序网络 ＧＴＣ 上最终识别结果． 通过分析识别结

果 Ｃ 与已知复合体集合 （ＣＹＣ２００８） ［１４］ 匹配的组合

评分，以及功能一致性两方面评价时序网络． 组合

评分具体为 Ｆ－Ｍｅａｓｕｒｅ、ＡＣＣ 和 ＭＭＲ 三项子指标之

和［１５］ ． 为了更加客观地进行评价，避免个别算法对

时序网络的偏好性， 在实验中测试了 ＣＰＬ［１６］、
ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ［１７］和 ＰＬＳＭＣ［１５］３ 种不同类型算法．

在基因表达数据方面，采用了 ＧＥＯ 数据库中与

酵母代谢周期相关的 ＧＳＥ３４３１ 系列数据［１８］ ． 该数

据采集背景是限制营养条件下连续培养酵母细胞的

３ 个代谢周期，每个周期采样 １２ 个时间点，间隔为

２５ ｍｉｎ．
在静 态 蛋 白 质 网 络 方 面， 采 用 了 酵 母 的

ＢｉｏＧＲＩＤ 蛋白质网络［１９］ ． 在两种类型数据之间，采
用 ＯＲＦ 命名类型来作为关键字以建立两种数据中

的基因与蛋白质之间的对应关系． 滤掉两种数据中

未建立映射关系的基因或蛋白质．
２．２　 波动性阈值的影响

ＨＴＰＩＮ 时序网络构建方法的核心是动态－静态

蛋白质混合的思想． 为了验证这种方案的合理性，
本文研究了控制静态与动态蛋白质混合比例的波动

性阈值 ｔｈＤｙｎ 对所构建网络的影响． 测试了该阈值

ｔｈＤｙｎ ＝ ｛０．０，０．１，…，０．９，１０｝ 的不同取值情况． 对于

每个取值，统计分析不同算法在时序网络上的复合

体识别结果．
图 ２ 描述了 ＣＰＬ、ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ 和 ＰＬＳＭＣ 三种算

法在采用不同波动性阈值而构建的时序网络上识别

复合体结果的对比情况． 当 ｔｈＤｙｎ ＝ ０ 时表明所有蛋

白质均被视为动态蛋白质，并认为这些蛋白质只在

部分时刻处于活动状态；而当 ｔｈＤｙｎ ＝ １ 时则表示所

有蛋白质都被视为静态蛋白质，在所有时刻均出现．
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图 ２　 采用不同波动性阈值 ｔｈＤｙｎ构建时序网络对复合体识

别性能的影响

Ｆｉｇ．２ 　 Ｔｈｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｎ
ｔｉｍｅ⁃ｃｏｕｒｓｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ＨＴＰＩＮ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｏｌａｔｉｌｉｔｙ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｔｈＤｙｎ

　 　 从图 ２ 可见，不同算法识别结果的组合评分均

随波动性阈值 ｔｈＤｙｎ的改变而较大发生变化． 但所有

参与测试的算法识别结果的组合评分峰值均出现在

当 ｔｈＤｙｎ ＝ ０．２ 至 ０．４ 之间，即此时复合体识别结果要

好于 ｔｈＤｙｎ ＝ ０ 和 ｔｈＤｙｎ ＝ １ 两种极端情况． 由此表明，
在构建时序蛋白质网络时，将动态蛋白质与静态蛋
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白质控制在合理的比例可以有效提高复合体识别的

总体性能． 上述实验结果表明，本文提出的基于静

态－动态蛋白质混合思想构建时序蛋白质网络的方

法具有一定的合理性．
图 ３ 描述了在波动性阈值 ｔｈｄｙｎ ＝ ０．２ 条件下，

ＹＫＬ１０１ｗ、ＹＮＬ２８６ｗ 和 ＹＬＲ０１１ｗ３ 个静态蛋白质及

其相邻接的部分动态蛋白质，在时刻 １、４、７、１０ 等 ４
个时间点所构成的蛋白质网络． 从 ４ 个示例网络中

可见，在每个时刻，与指定的静态蛋白质邻接的动态

蛋白质有所差别，既体现了静态蛋白质的稳定性，同
时也刻画了动态蛋白质的变化特点．
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图 ３　 在 ｔｈＤｙｎ ＝０．２ 条件下，第 １、４、７ 和 １０ 时刻点蛋白质子

网络示意图

Ｆｉｇ．３　 Ｓｕｂ⁃ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｏｎ ｔｉｍｅ １， ４， ７ ａｎｄ １０ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｈＤｙｎ ＝ ０．２

２．３　 不同类型蛋白质网络的对比

下面将 ＨＴＰＩＮ 方法构建的时序网络、同类方法

ＤＰＩＮ 方法［１１］所构建的时序网络进行比较． ＤＰＩＮ 与

ＨＴＰＩＮ 均是用来构建时序蛋白质网络的方法． 二者

主要区别在于，ＤＰＩＮ 方法将所有蛋白质均视为动态

蛋白质，而 ＨＴＰＩＮ 方法则根据表达量波动情况将蛋

白质划分为动态、静态两类，并在此基础上构建混合

蛋白质网络． 通过比较两类方法可以证明本文提出

的基于“混合”思想构建时序网络方法的有效性． 此

外，还与原始蛋白质网络进行了对比分析． 实验中，
ＨＴＰＩＮ 方法采用了 ２．２ 节中获得最优组合评分的波

动性阈值．
２．３．１　 识别复合体与已知复合体匹配评分

表 １ 列出了 ＣＰＬ、ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ 以及 ＰＬＳＭＣ 三种

算法在不同类型蛋白质网络上识别复合体的评价指

标，其中组合评分为 Ｆ－Ｍｅａｓｕｒｅ、ＡＣＣ 和 ＭＭＲ 三项

之和［１５］ ． 在 ＨＴＰＩＮ 和 ＤＰＩＮ 构 建 的 网 络 上，
ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ 和 ＰＬＳＭＣ 算法识别结果的组合评分要

好于在原始蛋白质网络评分值，表明通过融合基因

表达数据构建时序蛋白质网络可以提高蛋白质复合

体识别的准确性的． 值得注意的是，所有参与测试

的复合体识别算法在 ＨＴＰＩＮ 方法构建的网络上均

取得了最优的组合得分，表明本文方法较 ＤＰＩＮ 方

法更有利于复合体的识别．
２．３．２　 识别复合体的功能一致性分析

下面对复合体识别算法在不同类型网络上识别

复合 体 的 ＧＯ 功 能 一 致 性 进 行 了 分 析． 利 用

ＧＯＴｅｒｍＦｉｎｄｅｒ 工具［２０］ 分析所识别复合体的功能一

致性． 实验中计算了在 ｐ － ｖａｌｕｅ ≤ １．０Ｅ－１０ 时功能

一致性的复合体占所有识别复合体的比例． 该比例

越高，表明所识别复合体功能一致性越高，具有更强

的生物意义．
表 １　 不同蛋白质网络识别的复合体与已知复合体匹配

Ｔａｂ．１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍａｔｃｈｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ ｋｎｏｗｎ ｃｏｍｐｌｅｘｅｓ ａｎｄ
ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎｅｔｗｏｒｋｓ

复合体识别

算法

时序网络

构建方法
Ｆ－Ｍｅａｓｕｒｅ ＡＣＣ ＭＭＲ 组合评分

ＨＴＰＩＮ ０．３４ ０．６０ ０．４６ １．４０

ＣＰＬ ＤＰＩＮ ０．２９ ０．５５ ０．３８ １．２２

原网络 ０．３５ ０．６０ ０．３５ １．３０

ＨＴＰＩＮ ０．６１ ０．７１ ０．４９ １．８１

ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ ＤＰＩＮ ０．５３ ０．６７ ０．４６ １．６６

原网络 ０．４９ ０．６３ ０．４１ １．５３

ＨＴＰＩＮ ０．６３ ０．７２ ０．５７ １．９２

ＰＬＳＭＣ ＤＰＩＮ ０．５２ ０．６７ ０．４６ １．６５

原网络 ０．４９ ０．６３ ０．３０ １．４２

表 ２　 不同蛋白质网络下识别复合体的功能一致性

Ｔａｂ． ２ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｈｏｍｏｇｅｎｅｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘｅｓ
ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｎｅｔｗｏｒｋｓ

复合体识别算法 时序网络构建方法 ＭＦ ＣＣ ＢＰ

ＨＴＰＩＮ ０．２９ ０．４１ ０．３５

ＣＰＬ ＤＰＩＮ ０．２７ ０．３５ ０．３０

原网络 ０．３３ ０．３３ ０．３１

ＨＴＰＩＮ ０．２７ ０．２５ ０．２５

ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ ＤＰＩＮ ０．２５ ０．２４ ０．２３

原网络 ０．２７ ０．１４ ０．１８

ＨＴＰＩＮ ０．３９ ０．５０ ０．３９

ＰＬＳＭＣ ＤＰＩＮ ０．３６ ０．４７ ０．３７

原网络 ０．４０ ０．４９ ０．３６

　 　 表 ２ 列出了 ＣＰＬ、ＣｌｕｓｔｅｒＯＮＥ 和 ＰＬＳＭＣ 三种算

法在不同类型网络上识别复合体的功能一致性比

例． 表 ２ 列出了关于 ＧＯ 所包含的三个方面功能注

释的分析结果，分别为分子功能（ＭＦ）、细胞组件

（ＣＣ）和生物过程（ＢＰ）． 从表 ２ 可以看出，所有参与

测试识别算法在 ＨＴＰＩＮ 与 ＤＰＩＮ 两种时序蛋白质网

络上所识别的复合体，在细胞组件和生物过程两个

方面的功能一致性均要优于在原始网络上的识别结

·５４·第 １１ 期 代启国， 等： 动态－静态混合的时序蛋白质网络构建方法



果． 并且，基于 ＨＴＰＩＮ 网络的识别结果要优于基于

ＤＰＩＮ 的识别结果． 上述实验结果表明，利用 ＨＴＰＩＮ
方法构建的时序网络可以提高识别复合体的功能一

致性．

３　 结论与展望

动态－静态蛋白质混合的时序蛋白质网络构建

方法的主要特点是，在构建各时刻网络过程中，同时

考虑动态蛋白质与静态蛋白质的相互作用关系． 实

验结果表明，这种具有混合特征的时序网络能够提

高复合体识别的准确性，从而验证了基于“动－静混

合”思想构建时序蛋白质网络的方法是合理的．
值得注意的是，本文方法中的波动性阈值本质

上是用于控制网络中静态与动态蛋白质比例的一种

参数． 文中虽然考察了该参数的不同取值对网络构

建的影响，但并未关注该参数的具体计算方法． 作

为下一步的工作，将继续研究用于确定波动性阈值

的自动计算方法，以增强本文方法的实际应用能力．
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