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چکیده
هاي داراي ، به یافتن ژن1آرایههاي ریزکردند با استفاده از دادهبه منظور تشخیص بیماري، تلاش میمحققاندر گذشته بسیاري از 

هاي بدست 3یعنی نشانگرنیستند،پایا هاي دیگر ها در مجموعه دادهاما با توجه به اینکه این ژن. بپردازند2بیشترین میزان تغییر بیان ژنی
آمده براي یک مجموعه داده از یک نوع بیماري الزاما نشانگر هاي مناسبی براي مجموعه داده اي دیگر از همان نوع بیماري نیستند، 

.هاي ژنی نیز استفاده شودشود از اطلاعات موجود در شبکهها سعی میهاي جدیدتري به وجود آمده است که در آنروشامروزه
-و شبکه برهمکنش پروتئین4هاي بیان ژنیگیري از دادهارائه شده است که در آن با بهرهی مبتنی بر شبکهدر این پژوهش روش

پس از آن با انتخاب ژن هـاي بـا رتبـه    .شده استپرداخته 6تصادفیقدم زنیاده از روشی مشابه روش ها با استفبندي ژنبه رتبه5پروتئین
هسـتند، حاصـل   7بیـان ها هـم ها خیلی نزدیک و با آنهایی که در شبکه به آنهایی متشکل از هر یک از این چند ژن و ژنزیرشبکهبالاتر،

الگوریتم .نددر پایان نشانگرهاي پایا معرفی شده اها بدست آمده است، ي این زیرشبکهبندي از روهایی به منظور طبقهشده است و ویژگی
و (هایی ژنرائه شدهمجموعه داده مختلف تست شده است و مشاهده شده که در روش انهچهار نوع سرطان از داده هايرويبرارائه شده
را ارائـه  و پایـاتري تـر تواند نتایج بهبود یافتههاي پیشین میروشبه نسبتشوند براي تشخیص بیماري بکار گرفته میکه)هاییزیرشبکه

.دکنن

.

کلیديهايواژه
گرپروتئین، بیان ژنی، زیرشبکه، نشان-بیماري، شبکه برهمکنش پروتئین

1 Microarray
2 Most differential gene expression
3 Marker
4 Gene expression
5 Protein-protein interaction network
6 Random walker
7 Co-expression
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مقدمه-١
گـر یـا   در گذشته و حالا  از امضاي داده هاي بیان ژنی، به عنوان یک نشان

شد به طوریکه بتوان از طریـق آن روش مناسـبی   دهنده استفاده میهشدار
. براي بهبود تشخیص بیماري و ساخت دارو براي اهداف خـاص پیـدا کـرد   

داده کننـد کـه مجموعـه    گران این توانایی را پیدا میروشی که با آن درمان
بنـدي کننـد و از   هاي درمانی تقسیمهاي ناهمگون بیماران را بر طبق روش

در تشخیص درست افراد بیمار از افراد سـالم  بازدهیاین طریق به بیشترین 
اما با وجود سال ها تلاش و تحقیـق دشـوار روي تعـداد زیـادي     . ]1[برسند

گرهـا  هایی روي نحوه عملکـرد ایـن نـوع از نشـان    سرطان، همچنان دغدغه
هـاي مختلـف را بـه    همین امر فرصتی براي توسعه روش. ]3-2[وجود دارد

هـاي مناسـب مـرتبط بـا     به انتخاب ویژگـی ) 1: وجود آورد تا به وسیله آن
از معیــاري کمــی ) 2بپردازنــد، و آرایــهریــزهــاي درمـان، از اطلاعــات داده 

د  مدلی را تعریف کنند که ها استفاده نمایند تا بتواننمستخرج از آن ویژگی
.به کمک آن دو گروه افراد سالم و بیمار را متمایز کنند

توانـد بـه عنـوان یـک روال دو     شناسایی یک امضاي بیان ژنی مـی 
هاي حاوي اطلاعات در مرحله اول، ویژگی. اي مورد توجه قرار بگیردمرحله

 ـ بندي همه ویژگیبراي مثال با رتبه. شوندشناسایی می القوه کـه بـه   هـاي ب
هاي داراي بهترین رتبه بتوانند بین دو گروه مورد مطالعـه  کمک آن، ویژگی
هـاي داراي  در مرحله دوم فرایند ساخت امضـاء، ویژگـی  . تمایز ایجاد کنند

هـایی کـه تـا    بیشـتر روش . شـوند انتخاب می8بنديبرترین رتبه براي طبقه
انـد را  ه قـرار گرفتـه  کنون براي مدل کردن امضاء بیان ژنـی مـورد اسـتفاد   

هـاي موسـوم بـه    اولین گـروه، روش . ]4[توان در دو گروه عمده قرار دادمی
ر آن هیچ گونه اطلاعات خارجی بـراي آنـالیز مسـئله    است، که د9ژن-تک

هـاي اختصاصـی   هـا ژن هاي مورد استفاده در این روشویژگی. وجود ندارد
. انـد هستند که به عنوان مثال با آنالیز اختلاف در بیان ژنی شناسایی شـده 

شود که مقادیر بندي ساخته میژن، طبقه-بندي روش تکدر مرحله طبقه
هاي حاوي اطلاعات را به عنـوان ورودي گرفتـه، و نتیجـه    ژنبیان ژنی این 

گروه دوم از این . گرداندرا به عنوان خروجی برمی10بینی کلاس نمونهپیش
ــه  روش ــام روش مجموع ــا ن ــا، ب ــروه 11ژن-ه ــامل گ ــدي ژن، ش ــا در بن ه

بنـدي  ها بتوان به عنوان ویژگی براي طبقـه شود، که از آنهایی میمجموعه
در . بـا هـم همگـروه هسـتند    ،12هـا ها نوعا در مسـیر این ژن. استفاده کرد

هایی که به عنوان تشخیصژن معمولا خود مجموعه ژن-هاي مجموعهروش
اند، به عنـوان ویژگـی   مورد توجه قرار گرفته) سالم و بیمار(دهنده دو گروه 

ژن، در روال انتخـاب  -هـاي مجموعـه  شـوند روش بندي شناخته مـی طبقه
هاي دهند، از این رو در سالشبکه را دخالت نمیي هالاعات یالویژگی، اط

در آنالیز بیان ژنی، به خاطر ظرفیت بـالا  13هاي مبتنی بر شبکهاخیر، روش

8 Classification
9 Single-gene
10 Sample
11 Gene-set
12 Pathway
13 Subnetwork-based

، از محبوبیـت  14در بدست آوردن و توصیف خصوصـیاتی مثـل مـاژولاریتی   
یک شـبکه، یـا یـک گـراف، همـانطور کـه در       . ]5[اندبالایی برخوردار شده

اي از ها و مجموعهاي از گرهشود شامل مجموعهمفاهیم ریاضی شناخته می
توانـد بـه یـک مفهـوم     مفهوم شبکه بـه آسـانی مـی   . هاستها، بین گرهیال

ها بـه عنـوان   ها و یالها به عنوان گرهبیولوژیکی تبدیل شود، به طوریکه ژن
در شـبکه بـرهمکنش پروتئینـی    . شناخته شوند) تعاملات(هارابطه بین ژن

ــره ــا ژن  گ ــاظر ب ــا متن ــروتئین   ه ــا پ ــده ب ــد ش ــاي ک ــان(ه ــده نش دهن
دهنده این اسـت کـه   ، و وجود یک یال بین دو ژن نشان)mRNAاطلاعات

هـا بـه صـورت فیزیکـی بـا یکـدیگر       پروتئین هاي کـد شـده بـراي آن ژن   
.برهمکنش دارند

رند که از مزایـاي مـرتبط کـردن شـبکه     هاي زیادي وجود داروش
هـاي  خـود روش . ]5[برنـد تعاملی پروتئین با امضاي بیـان ژنـی سـود مـی    

هـایی ماننـد روش ارائـه    روش. توان به دو گروه تقسیم کـرد اي را میشبکه
هــاي اختصاصــی تمرکــز اي ژنکــه روي خصوصــیات شــبکه]6[شــده در 

بنـدي  هاي منحصر به فرد به عنـوان ویژگـی بـراي طبقـه    این ژن. کنندمی
این در حالیست کـه، بـه منظـور انتخـاب ویژگـی بـراي       . شونداستفاده می

پـروتئین  -از شـبکه تعـاملی پـروتئین   هـاي حـاوي اطلاعـات،    تشخیص ژن
تر که پیش) بدون شبکه(ژن -این امر، در مقابل روش تک. گردداستفاده می

هاي منحصر بـه  زیرا علیرغم اینکه در آن روش هم ژن. باشدمعرفی شد، می
اي از گردنـد، امـا هـیچ بهـره    بندي اسـتفاده مـی  فرد به عنوان ویژگی طبقه

هـاي مبتنـی بـر    دسـته دوم روش . شودنمیاطلاعات موجود در شبکه برده
) هاي منحصر به فردبه جاي ژن(هاي حاوي اطلاعات شبکه، روي زیرشبکه

اي مـورد توجـه قـرار    ها تا کنون به طور گسـترده این روش. کنندتمرکز می
هـاي بـرهمکنش پـروتئین بـا     این روش شامل ادغام شبکه. ]8-7[اندگرفته

هـاي  شناسـایی رفتـار شـبکه   با این کار بـه باشند که اطلاعات بیان ژنی می
هـاي  ژنهاي بیان ژنی جفـت مانند تغییر در ارتباط بین پروفایل15اختلافی

در ایـن روش، فراینـد انتخـاب ویژگـی شـامل      . پردازنـد کننـده، مـی  تعامل
هایی کـه سـاختار   زیرشبکه. شودمیهاي حاوي اطلاعات کهتشخیص زیرشب

.]-910[کندتفاوت ایجاد می) سالم و بیمار(ها بین دو گروه مورد مطالعهآن
در این پژوهش ابتدا تلاش شده است که با در دست داشتن پایگاه داده 

پروتئین و ترکیب و اصلاح آنها، شبکه -هاي مختلف برهمکنش پروتئین
عتمادتري حاصل شود، سپس با توجه برهمکنش پروتئینی مناسبتر و قابل ا

هایی پیدا شود که حاوي اطلاعات مفیدي براي به داده هاي بیان ژنی،  ژن
تشخیص بیماري هستند و با توجه به ساختار شبکه برهمکنش پروتئینی 

به رتبه بندي مجدد این ژن ها  پرداخته شود و زیرگراف هایی ،اصلاح شده
ها این زیرگراف. ده،  تشکیل داده شودبا توجه به ژن هاي برتر بدست آم

با استفاده از بردار . باشندمبناي اصلی کار در ساخت بردارهاي ویژگی می
و ژن مناسب پرداخته شدههاي ویژگی بدست آمده به ساخت طبقه بندي
.هاي مؤثر  و پایا در بیماري ها  بدست می آیند

14 Modularity
15 Differential networks
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کارهاي مرتبط-٢
اکثر .پیشین مبتنی بر شبکه ارائه می شودمروري بر کارهايدر این بخش 

با استفاده از آنالیزهـاي آمـاري از   کرده اندهاي مبتنی بر شبکه سعیروش
هـاي بیـان ژنـی    ، روي تخمین اطلاعات شـبکه از داده 16بنديجمله خوشه

ــز کننــد  17دارهــاي وزنبیــانی ژنروش آنــالیز شــبکه هــم  . ]11[تمرک

)WGCNA (]12[    اطلاعات متناظر با بقا بیمار را با شـبکه مشـتق شـده
هاي دیگري نیز وجود دارند که بـر مبنـاي شـبکه    روش. ترکیب کرده است

شرح داده ]13[توان به روشی که در ها میاز جمله این روش. اندانجام شده
هـاي تصـادفی اسـت و از    ایـن روش بـر مبنـاي گـام    . اشاره کرداستشده

مثال دیگـري از  . ]11[برداطلاعات موجود در اهمیت نسبی هر ژن بهره می
. ارائه شده اسـت ]14[باشد که توسط میCIPHERها الگوریتماین روش

هاي مشـابه  را با مورد توجه قرار دادن بیمارييهاي بیماراین الگوریتم ژن
یک لیسـت کامـل از ارتبـاط بـین فنوتیـپ و ژن      ایجادو) از نظر فنوتیپی(

ها، کاري اسـت کـه   ونه روشمثال دیگر از این گ. دهدبیماري، تشخیص می
سـازي تـابع   هـا بـه کمـک بیشـینه    گیري اهمیت ژنبا هدف اندازه]15[در 

. هایی که بیشترین اتصال را دارند، انجام شـده اسـت  احتمال و تشخیص ژن
هـاي اختلافـی تمرکـز    اي دیگري که روي تشـخیص زیرشـبکه  روش شبکه

ایـن روش مبتنـی بـر    . ارائه شده است]16[کند، روشی است که توسط می
یـک  ]17[بـه طـور مشـابه،    . باشدهاي بیان ژنی میپروفایل18تجزیه طیفی

گیري تاثیر تصادفی بودن را، با تمرکز روي اندازه19نظمیروش مبتنی بر بی
نظمـی بـا   روشی مبتنی بر بـی ]18[در حالیکه . ها شرح داده استژن-تک

. ، ارائه داده است21هسته حرارتی20تمرکز بر روي آنالیز یک ماتریس آماري
می توان به روش ارائه از روش هاي دیگر تشخیص بیماري و ژن هاي بیمار

در ایـن روش بـراي تشـخیص ژن هـاي بیمـار از      . اشاره کرد]28[شده در
.ا استفاده شده استبررسی تغییرات ژن ه

روش پیشنهادي-٣
تعریف نشانگرهاي پایا در این بخش رویکرد پیشنهادي براي حل مسئله 

ارائه بکه هاي میانکنش پروتئینبیماري هاي پیچیده با استفاده از شبراي
نشانگرهاي پایا به مجموعه ژن هایی گویند که براي تمام مجموعه .شودمی

بیماري، نشانگر هاي مؤثر و با دقت بالا براي هاي داده اي از یک نوع 
.تشخیص و دسته بندي آن مجموعه داده اي به افراد سالم و بیمار باشند

فاز تشکیل 4ه می کنید روش ارائه شده از مشاهد1شکل همانطور که در 
. پرداخته می شودشده است که در ادامه به توضیح آنها 

16 clustering
17 weighted gene co-expression network analysis
18 spectral decomposition
19 Entropy-based
20 Stochastic matrix
21 Heat kernel

مراحل روش پیش نهادي:1شکل 
 منابع متعدد براي بدست آوردن با توجه به وجود :مقدماتیفاز

که تعدادي از آنها در یمجموعه داده هاي شبکه برهمکنش پروتئین
معرفی شده است، استفاده از روشی براي یکپارچه سازي )4-1(بخش 

این مجموعه داده ها و بدست آوردن مجموعه اي قابل اطمینان بسیار 
و در این پژوهش با استفاده از روش ارائه از این ر. حائز اهمیت است

.به یکپارچه سازي این مجموعه ها پرداخته شده است]19[شده در
هاي آموزش موجود در  هاي بیان ژنی از مجموعه دادهدر داده:فازاول

انجام شده t-testبین دو گروه سالم و بیمار یک آزمون 2جدول 
هاي حاصل از این آزمون به ژن هاي مربوطه p-valueسپس . است

اختصاص یافته و بر اساس ارزش هاي بدست آمده ژن ها رتبه بندي 
با رتبه بالا براي ادامه ي کار انتخاب )  ژن10(ژن Kو ]20[شده اند

. شده است
21-22[الگوریتم قدم زنی تصادفی که توسط در این فاز : فازدوم[

و با استفاده از کرنل ها اجرا می شودارائه شده است بر روي این ژن
ژن هاي بدست آمده، رتبه بندي ]24- 23[معرفی شده در22دیفیوژن

kژن بدست آمده با رتبه ي بالا، kسپس به ازاي . مجدد می شوند

زیر شبکه از ژن هاي حداکثر تا دو فاصله و هم بیان در گراف 
برهمکنش پروتئین با ژن مذکور، ساخته و به ازاي هر زیر شبکه یک 

.]25[بردار ویژگی بدست می آید 
23بردار پشتیبانیبا روش ماشین:فازسوم)SVM ( به انجام

ویژگی در kبراي این کار . ها پرداخته شده استبندي نمونهطبقه
ها لزوما موجب بدست اختیار است که استفاده همزمان از همه آن

ها  بنابرین ترکیبی از ویژگی. شودترین درصد خطا نمیآمدن پایین
به این . دهدبندي میپیدا شده که بالاترین درصد صحت را در طبقه

انجام شده است و 24ویژگی یک جستجوي کاملkمنظور روي این 
در .دهند انتخاب شده استهایی که بهترین نتایج را میترکیب ویژگی

22 Diffusion Kernel
23 Support vector machine
24 Exhaustive search

٦mm١٥mm
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توضیح داده شده) 4-3(در بخش انتها به تست پایایی نتایج که 
.پرداخته می شود

آزمایش هاي انجام شده-٤
ها شامل هاي مورد استفاده در تحلیلدادهدر این بخش ابتدا مجموعه

. هاي برهمکنش پروتئینی و داده هاي بیان ژنی معرفی شده استشبکه
سپس نتایج بدست آمده از الگوریتم ارائه شده براي تشخیص بیماري و 

در نهایت مقایسه و]25[شده و با نتایج حاصل از نشانگرهاي بیماري بیان 
.شده استتست پایایی نتایج حاصل پرداخته به 

داده هاي مورد استفاده- 4- 1
هاي مورد استفاده در این پژوهش شامل داده هاي بیان ژنی دادهمجموعه

GEO25است که از پایگاه داده 1چهار نوع مختلف سرطان مطابق جدول

منابع متعددي براي بدست آوردن مجموعه داده هاي .جمع آوري شده اند
ترین تعدادي از محبوب2دولدر ج. شبکه برهمکنش پروتئینی وجود دارد

.گرددهاي داده مشاهده میاین پایگاه

GEO ACC Noنرمالبیمارمجموعه دادهسرطان

26Colon23158GSE4183روده

Colon643232GSE8671

27Gastric241212GSE19826معده

Gastric693831GSE13911

28Breast583127GSE10810سینه

Breast18542143GSE10780

29ریه
Lung884444GSE18842

Lung1206060GSE19804

Lung1569165GSE19188

مجموعه داده هاي بیان ژنی:1جدول

نام پایگاه دادهنام پایگاه دادهنام پایگاه داده
MINT30HPRD31BIND32

DIP33KEGG34

پروتئینیپایگاه داده هاي شبکه برهم کنش :2جدول

25 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo
26 Colon
27 Gastric
28 Breast
29 Lung
30 Molecular INTeraction database
31 Human Protein Reference Database
32 Biomolecular Interaction Network Database
33 Database of Interacting Proteins
34 Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes

نتایج بدست آمده از آزمایشات- 2-4
در این قسمت به مقایسه روش ارائه شده با دو روش موجود پیشین، که 

هاي مبتنی بر ژن، و دیگري از گروه روش-تکهايیکی از دسته روش
در نمودار هاي این قسمت روش .است، پرداخته شده است]25[شبکه

و Subnetwork، روش مبتنی بر شبکه با Single-Genژن با -تک
نمایش داده شده RW-Subnetworkروش ارائه شده در این مقاله با 

، 35براي سنجش کارایی الگوریتم ارائه شده، از سه معیار صحت. است
.استفاده شده است]26[37و تشخیص36حساسیت

هاهاي درست تقسیم بر تعداد کل نمونهبینیتعداد پیش: صحت
بیمار(هاي مثبت هاي درست نمونهبینیتعداد پیش: حساسیت (

هاي مثبتنمونهتقسیم بر کل 
سالم(منفیهاي هاي درست نمونهبینیتعداد پیش: تشخیص (

هاي منفی تقسیم بر کل نمونه

مقدار سه معیار ارزیابی براي سرطان ریه:2شکل 

مقدار سه معیار ارزیابی براي سرطان معده:3شکل 

35 Accuracy(ACC)
36 Sensitivity(SEN)
37 Specificity(SPEC)

ACC SEN SPEC

RW-Subnetwork 0.98 0.97 0.99

Subnetwork 0.96 0.93 1

Single-Gen 0.86 0.93 0.79

0
0.1
0.2
0.3
0.4
0.5
0.6
0.7
0.8
0.9
1

ACC SEN SPEC

RW-Subnetwork 0.93 0.97 0.89

Subnetwork 0.83 0.75 0.92

Single-Gen 0.79 0.74 0.84

0
0.1
0.2
0.3
0.4
0.5
0.6
0.7
0.8
0.9
1
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مقدار سه معیار ارزیابی براي سرطان روده:4شکل 

معیار ارزیابی براي سرطان سینهمقدار سه :5شکل 

نوع سرطان توسط سه 4نتاج بدست آمده براي بالا در شکل هاي 
همانطور که مشاهده می شود روش . روش مختلف نمایش داده شده است

پیشنهادي به غیر از سرطان روده در بقیه موارد از بقیه روش ها بهتر عمل 
.کرده است

بررسی پایا بودن نشانگرها- 4- 3
روش ژن و مجموعه ژن،-توجه به عدم پایایی نتایج در دو روش تکبا 

از این . هاي شبکه اي به منظور حل این مشکل مورد توجه قرار گرفته اند
بندهاي انجام شده، نتایج کار روي سرطان به منظور بررسی پایایی طبقهرو 

به این . تست شده است) Lung88(ریه، روي یک مجموعه داده دیگر 
چهار ترکیب ویژگی که برترین نتایج را روي مجموعه داده منظور

Lung156هاي خوبی بینیداشتند، تست شده و مشاهده شده که پیش
، "SMIM5" ،"SPOCK3"هاي ترکیب ژن. حاصل شده است

"SPOCK2" و"NCKAP5")هاي اطراف در زیرشبکه و البته بقیه ژن
% Lung15698در مجموعه داده ) بدست آمده از طریق الگوریتم شبکه

% 95.8ها باعثهمان ترکیب ژن. بینی کرده استها را به درستی پیشنمونه
. شده استLung88بینی درست در مجموعه داده پیش

فتن کــل شــبکه یکــی از مــوارد مــؤثر در پایــایی نتــایج در نظــر گــر 
بـا توجـه بـه آنکـه     . ژن اولیه استkبرهمکنش پروتئینی در بدست آوردن 

فقط قسمتی از شبکه را مورد توجه قـرار مـی   روش هاي شبکه اي پیشین
، نشانگر هاي بدست آمده از پایایی قابل قبولی برخوردار نیستند ]25[دادند

و یا ژن هایی وجود دارند که علی رغم مؤثر بودن در بیماري، در نظر گرفته 
د، از این رو در روش ارائه شده در فاز دوم با استفاده از روش قـدم  نمی شون

زنی تصادفی کل شبکه بـرهم کـنش پروتئینـی جسـتجو شـده و ژن هـاي       
این امر علاوه بر اینکـه در پایـایی   . بدست آمده رتبه بندي مجدد می شوند

نتایج بسیار مؤثر است، با توجه به آنکه کل شبکه را مورد توجـه قـرار مـی    
.به معرفی نشانگر هاي جدید بیماري کمک می کنددهد

هاترکیب ژنرتبه
صحت 

بینیپیش

1NCKAP5, SPOCK2,
SPOCK3,SMIM5

95.87%

2SPOCK2, SLC4A4, SPOCK394.87%

3SPOCK2, PLXNB3, SPOCK394.87%

4SPOCK2, SLC4A4, PLXNB3,
SPOCK3

94.87%

5NCKAP5, SPOCK2, SLC4A4,
SPOCK3

93.58%

6SLC4A4, PLXNB3, SPOCK393.58%

7PLXNB3, SPOCK392.94%

8NCKAP5, SPOCK2, PLXNB3,
SPOCK3

92.30%

9SPOCK2, SLC4A1, SPOCK391.66%

10SLC4A1, SPOCK391.02%

هاي پایا بطوریکه خودشان و زیرگراف ترکیب هاي برتر از ژن3:10جدول
بینی سرطان در پیشمنجر به بالاترین میزان صحتهابدست آمده از آن

.اندریه شده

و پیشنهاداتيریجه گینت-۵
کردند در گذشته بسیاري از محققان به منظور تشخیص بیماري، تلاش می

هاي داراي بیشترین میزان آرایه، به یافتن ژنهاي ریزبا استفاده از داده
ها در اما با توجه به اینکه این ژن. تغییر بیان ژنی در بیماران بپردازند

نیستند، روش پایاهاي دیگر مربوط به همان بیماري مجموعه پایگاه داده
یک پژوهشناز این رو در ای،هاي مبتنی بر شبکه جایگاه خاصی یافته اند
همانطور که در نمودارها نشان . روش جدید مبتنی بر شبکه ارائه شده است

در این . داده شد، روش ارائه شده از روش هاي پیشین بهتر عمل کرده است
بار اول با . فاده شده استکار در دو مرحله از اطلاعات موجود در شبکه است

با استفاده از (ها بندي ژناستفاده از شبکه برهمکنش پروتئینی به رتبه

ACC SEN SPEC

RW-Subnetwork 0.95 0.93 0.98

Subnetwork 0.96 0.93 1

Single-Gen 0.86 0.83 0.9

0
0.1
0.2
0.3
0.4
0.5
0.6
0.7
0.8
0.9
1

ACC SEN SPEC

RW-Subnetwork 0.98 0.99 0.96

Subnetwork 0.95 0.94 0.96

Single-Gen 0.79 0.83 0.76

0
0.1
0.2
0.3
0.4
0.5
0.6
0.7
0.8
0.9
1
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پرداخته شده و بار دوم با ساختن زیرگراف ) Random Walkerالگوریتم 
ها  بندي نمونههاي برتر محاسبه بردارهاي ویژگی براي طبقهمربوط به ژن

. انجام شده است

دست آمده، موارد زیر براي ادامه ام شده و نتایج بهانجبراساس پژوهش 
:گردندهاي آتی پیشنهاد میکار و پژوهش

اي که براي اجراي الگـوریتم  شبکهRandom Walker  مـورد
هاي دیگـر جـایگزین   تواند با شبکهاستفاده قرار گرفته است، می

دو شبکه دیگر را نیز مـورد بررسـی   ]27[براي مثال مقاله . شود
و شــبکه ضــریب 38شناســی ژنشــبکه هســتی: قــرار داده اســت

.همبستگی و شبکه ترکیبی
 هاي آموزش هاي دادهقابل بررسی، سایز نمونهاز دیگر موارد

تواند نقش مهمی در هاي مورد استفاده میسایز نمونه. باشدمی
لازم . هاي مختلف داشته باشدگرها در مجموعه دادهنشانپایایی 

است بررسی گردد براي هر نوع بیماري برحسب پیچیدگی آن 
ایی با قابلیت گرهتواند به ساخت نشانها میچه سایزي از نمونه

بالا ، کمک نمایدپایایی 
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