
　　收稿日期：２０１２０３１５；修回日期：２０１２０５１０　　基金项目：国家“９７３”计划资助项目（２０１２ＣＢ３１６２０３）
　　作者简介：李晶（１９８７），女，陕西宝鸡人，硕士研究生，主要研究方向为生物数据挖掘（ｎｗｐｕｊｉｎｇ＠１６３．ｃｏｍ）；尚学群（１９７３），女，教授，博士，
主要研究方向为数据库技术、数据挖掘、生物信息学等；郭阳（１９８７），男，硕士研究生，主要研究方向为数据挖掘、生物信息学；李晓园（１９８８），男，
河南新郑人，硕士研究生，主要研究方向为生物数据挖掘．

一种基于蛋白质交互网络链接预测的新方法
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摘　要：当前可用的生物数据在不断地迅速增长，仍有很多生物信息如蛋白质交互信息（ｐｒｏｔｅｉｎｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃ
ｔｉｏｎ，ＰＰＩ）还未被发现，而这些潜在的或未知的信息对生物过程的研究是至关重要的。近年来，对未知生物信息
的挖掘和研究吸引了很多人的关注。通过实验检测方法来发现这些信息是非常耗时耗力的，所以链接预测成为

一种新的挖掘这些信息的指导方法。基于蛋白质交互网络并融合了基因表达数据信息，从拓扑和基因表达两个

方面的信息来构建ＰＰＩ权值网络，提出了一种在权值网络中基于相似度比较的链接预测的新方法来预测ＰＰＩ网
络中未知的交互信息。使用ＭＩＰＳ数据库评估了实验结果，表明了该算法有很好的准确率和良好的性能。
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　引言

虽然可以从已经公开的生物数据库中得到很多关于基因

组、蛋白质组、蛋白质交互组等生物知识，但遗憾的是，它仅仅

只是用来研究细胞过程的小部分，也就是说，凭借现有的生物

数据来了解生命的全部过程是远远不够的。因此，发现潜在

的、未知的生物信息是生物信息学一项长期的挑战。链接预测

就属于研究此问题的一种方法。该方法是由 Ｋｅｍｐｅ等人［１］提

出的，其目的在于通过网络的已知拓扑结构或节点属性等信息

来估计在两个尚未连接的节点之间产生一条连边的可能性。

无论在生物网络还是社交网络中，对链接预测问题的研究都有

着重要的理论和现实意义［２，３］。从挖掘网络中潜在的信息层

面来讲，链接预测本质上是对网络演化规律的猜测，高精度的

预测算法能够很好地揭示网络的演化行为，有助于理解网络演

化的内在机制。链接预测的重要意义还体现在应用方面［４］。

对于生物网络中隐而未知链接的揭示是需要耗费高额实验成

本的，如果可以预测，而非盲目地检测所有链接，并以此指导实

验，就可以节约实验开销。同时，对于演化的在线社会网络而

言，可以去预测那些现在尚未结交的用户之间应该是朋友关

系，即预测那些未来可能出现但目前并不存在的链接。预测后

可以将结果作为朋友推荐信息发送给目标用户，显然这可以帮

助用户结交到新的朋友，避免对海量信息进行筛选，也有助于

提高相关网站在用户心目中的地位，从而提高用户对该网站的

忠诚度。

链接预测在计算机领域主要是提出一些基于马尔可夫链

和机器学习过程的算法，但这些方法在物理上不简洁。从网络

结构的角度来研究链接预测是一种全新的方式。基于拓扑结

构相似性的方法是现在链接预测的主流方法，这种方法有一个

重要的假设前提就是如果两个节点之间的相似性越大，那么在

它们之间存在链接的可能性也就越大。因此，该方法的一个核

心问题就归结为该如何来定义节点之间的相似性［５］。由于这

种方法简单可靠，且具有普适性，迄今为止，已经有很多相关的

理论和研究方法出现。例如，ＦＯＡＦ［６，７］提出了基于网络的局

部特点进行预测，但该方法并不能准确地得到预测结果，因为

它只考虑了网络的局部特征，而忽略了捕捉和跟踪网络的全局

特征。恰恰相反，ＲＷＲ［８］算法通过搜索整个网络来发掘潜在
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的信息，该方法的问题在于忽略了网络局部特征的重要性。基

于上述两种方法的缺点，Ｉａｋｏｖｉｄｏｕ等人［９］将网络的局部和全

局特征结合起来，利用多路普聚类来研究链接预测。Ｐｏｐｅｓｃｕｌ
等人［１０］利用网络的关联性特征构建了一种结构逻辑回归模型

来预测网络中的未知链接。虽然这些方法对链接预测研究都

很有效，但是它们在构建权值网络时大多数都只考虑了部分信

息。就蛋白质交互网络而言，要么只考虑拓扑信息，要么只考

虑蛋白质交互网络内部的交互信息，仅考虑一种信息来预测蛋

白质的交互信息是远远不够的。还有一些方法只是简单地在

无权网络中进行研究，也就是说，它们都只考虑了网络的拓扑

结构，并没有考虑到网络中物体内部自身的特征。由于蛋白质

与蛋白质之间的交互主要依赖于生物过程的内部机理，所以用

这些方法来预测ＰＰＩ网络是不完整的。基于上述的不足，本文
提出了一种把蛋白质自身的内部信息与它们交互网络的拓扑

信息结合起来预测ＰＰＩ网络中潜在交互信息的新方法。
本文的贡献可以概括如下：

ａ）提出了一种构建权值网络的新方法。
在研究过程中，本文把蛋白质自身的内部信息与它们交互

网络的拓扑信息结合起来作为网络中两个彼此交互的蛋白质

的权重来构建权值网络。

ｂ）提出了一种基于蛋白质之间的相似度来预测潜在交互
信息的新方法。

按照本文的定义和方法，在上述构建的权值网络中找出那

些可能存在链接关系的点作为候选项，再通过计算这些候选点

之间的相似度，真正地确定它们是否有链接关系。

ｃ）做了充分的实验，验证了本文算法具有良好的性能：
（ａ）在不同相似度阈值参数下，验证了预测结果的准确率；（ｂ）
在不同完整性水平的蛋白质网络中，对预测结果的平均准确率

进行了验证；（ｃ）分别在单一信息构建的权值网络和融合信息
构建的权值网络中进行了预测，充分证明了融合信息网络的预

测结果更准确。

本文给出了构建权值网络的具体方法，提出ＰＰＩ网络上的
有效预测潜在链接的方法及方法中的定义和算法，通过酵母数

据来验证本文提出的方法，并对实验结果的准确率进行了分析。

"

　权值网络的构建

在本文的方法中，蛋白质交互网络被表示为图 Ｇ＝（Ｖ，Ｅ，
Ｗ）。其中：Ｖ表示蛋白质对应的顶点集；Ｅ代表蛋白质相互作用
的边集；蛋白质之间的影响也就是权值用Ｗ记录。为了得到一
个很好的权值网络，本文利用网络的拓扑结构信息和蛋白质自

身的内部信息这两方面的信息来构建权值蛋白质交互网络。

"
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　拓扑信息权重

如果两个节点拥有更多的共同邻居，那么在它们之间更倾

向于存在一条连边。本文基于这个事实，计算两个蛋白质在拓

扑结构上的权值。用 Ｗｐ表示来自拓扑结构的权重。为了能
准确地描述两点在拓扑网络中的相似度，用网络中两节点拥有

的共同邻居数目与两点度的和的比率来计算 Ｗｐ∈［０，１］。在
图Ｇ中，对于一条边ｅ，ｅ＝〈Ｖｉ，Ｖｊ〉∈Ｅ，Ｗｐ（Ｖｉ，Ｖｊ）按照式（１）
可得。式（１）反映出两节点在网络中拓扑结构的交叉程度，即
反映了网络中两节点在拓扑结构上的相似程度。

ｗｐ（ｖｉ，ｖｊ）＝２ｃ／（ｄ（ｖｉ）＋ｄ（ｖｊ）） （１）

其中：ｃ代表点ｖｉ和ｖｊ所拥有的共同邻居节点的数目；ｄ（ｖｉ）表
示点ｖｉ的度数；ｄ（ｖｊ）表示点ｖｊ的度数。

"
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　基因表达信息权重

从生物知识中可知，生物体中的蛋白质是通过细胞中基因

的转录和翻译以后得到的，也就是说，一个蛋白质本身的功能

与它的基因有很大的关系。如果两个蛋白质的基因共表达，那

么就认为它们有很大的可能共同协同来完成某个生物功能。

所以，对于网络中的两个节点，通过它们的基因表达数据来计

算来自内部结构的权重部分，本文用Ｗｇ表示。通过局部相似
度的计算方法和研究微阵列基因表达数据来得到Ｗｇ。局部相
似度方法是一种找到两个变化趋势相似的向量的最佳相似度

方法。该方法是 Ｒｕａｎ等人［１１，１２］在２００６年提出的，其核心思
想是通过计算正值矩阵Ｐｎ×ｎ和负值矩阵Ｎｎ×ｎ来得到蛋白质的
交互值。通过该方法可知Ｗｇ∈［－１，１］。

"
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　融合信息的权重

得到来自两个不同信息的权重值之后，本文把这两方面的

权重结合起来定义网络中一对蛋白质之间真正的权重值。具

体的计算方法如式（２）所示：
ｗ＝α×ｗｇ＋β×ｗｐ （２）

其中：α和β是事先定义好的参数。通过生物知识可知，生物
体之间的交互主要来自于生物体内部机理，所以对于网络中两

点权重的计算，Ｗｇ比Ｗｐ重要得多，因而α要远远大于β。

&

　链接预测方法的描述

针对生物网络的特点，在ＰＰＩ权重网络中提出了一种基于
蛋白质相似度的方法来预测蛋白质与蛋白质之间潜在的交互

信息。该方法大体概括为以下几个步骤：

ａ）对于网络中的一点 Ｐ，先找出它的相关节点集，也就是
它的所有邻居节点构成的集合。

ｂ）遍历网络中除了点 Ｐ之外的所有点，如果该点与点 Ｐ
的相关节点集中的所有节点都有边相连，那么就把该点作为点

Ｐ的相关节点集的候选项。
ｃ）通过计算任意两个候选项之间的相似度来确定这两点

之间是否有链接关系。

&
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　产生每个种子节点的候选项

定义１　一个点的相关节点集。在图Ｇ中，对于Ｖ中的一
个节点Ｐ，定义由网络中点Ｐ的所有邻居节点组成的集合为点
Ｐ的相关节点集。为了方便，用Ｓｐ来表示点Ｐ的相关节点集。

定义２　一个相关节点集的所有候选项。在图Ｇ中，对于
Ｖ中的一个节点Ｐ，找到它的相关节点集合 Ｓｐ后，定义网络中
与Ｓｐ所有节点都有边的点为Ｓｐ的候选项。

下面通过一个例子来解释上述的定义。如图１所示，当考
虑Ｖａ为种子节点时，图１中由节点Ｖａ的所有邻居节点Ｖ１、Ｖ２、
Ｖ３、Ｖ４组成的集合作为 Ｖａ的相关节点集 Ｓａ；然后遍历整个网
络，发现点Ｖａ、Ｖｂ、Ｖｃ与 Ｓａ中的所有节点 Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４都有边
相连，所以点Ｖａ、Ｖｂ、Ｖｃ就是Ｓａ的候选项。当考虑Ｖｂ为种子节
点时，图１中由节点Ｖｂ的所有邻居节点 Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５组成
的集合作为Ｖｂ的相关节点集 Ｓｂ；最后遍历整个网络，发现点
Ｖｂ、Ｖｃ与Ｓｂ中的所有节点 Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５都有边连接，所以
点Ｖｂ、Ｖｃ就是Ｓｂ的候选项。
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从上述的例子中可以发现，一个相关节点集候选项节点都

拥有很多的共同邻居节点。基于如果两点节点拥有很多共同

邻居节点，那么这两个节点之间很可能存在链接关系的事实，

猜想某个相关节点集的候选项之间也可能存在链接关系。所

以本文通过计算这些候选项之间的相似度来确定它们之间是

否真正存在链接关系。

&


&

　计算候选项之间的相似度

&


&


"

　网络中一个点的向量表示
通常在有权网络中，两点之间的相似度是通过它们的向量

计算的。因此，为了得到一个相关节点集候选项之间的相似

度，就必须知道它们的向量表示。

定义３　候选项的向量表示。在图Ｇ中，一个节点Ｐ的相
关节点集Ｓｐ，对于Ｓｐ中一个候选项节点（Ｒ），定义Ｒ的向量是
由Ｒ与Ｓｐ中所有节点的权值构成。

当Ｖａ作为种子节点考虑时，如图１所示，Ｓａ中有四个节点，
分别为（Ｖ１，Ｖ２，Ｖ３，Ｖ４），Ｓａ有三个候选项Ｖａ、Ｖｂ、Ｖｃ，所以Ｖａ的向
量记做ａ＝〈ａ１，ａ２，ａ３，ａ４〉。其中ａ１、ａ２、ａ３、ａ４分别为点Ｖａ与Ｓａ
中Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４边上的权重值。Ｖｂ的向量为 ｂ＝〈ｂ１，ｂ２，ｂ３，
ｂ４〉。其中ｂ１、ｂ２、ｂ３、ｂ４分别为点Ｖｂ与Ｓａ中Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４边上
的权重值。特别值得注意的是，对一个相关节点集的所有候选

项进行向量表示时，向量中的元素必须一一对应。也就是说，ａ１
与ｂ１分别是Ｖａ、Ｖｂ与Ｓｐ中同一个Ｖ１的权重值。当Ｖｂ作为种
子节点考虑时，如图１所示，Ｓｂ中有五个节点，分别为（Ｖ１，Ｖ２，
Ｖ３，Ｖ４，Ｖ５），Ｓｂ有两个候选项Ｖｂ、Ｖｃ。根据定义，这时Ｖｂ的向量
表示为ｂ＝〈ｂ１，ｂ２，ｂ３，ｂ４，ｂ５〉。其中ｂ１、ｂ２、ｂ３、ｂ４、ｂ５分别为点Ｖｂ
与Ｓｂ中Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５边上的权重值。由此可见，在本文的方
法中，网络中一个点的向量表示并不是一成不变的，而是随着种

子节点的相关节点集中节点个数不断变化的。

&


&


&

　网络中两个节点相似度的计算
目前，无论是社交网络还是生物网络，都已经提出了很多

计算两个向量相似度的方法，最常见的就是用欧式距离和 ｃｏ
ｓｉｎｅ来计算。但这两种方法都有很大的缺点：只是简单地比较
两个向量中的元素，因而这两种方法只能反映两个向量之间的

距离，而不能反映出它们的变化趋势的相似度。鉴于上述缺

点，本文采用相关系数（ｐｅａｒｓｏｎｐｒｏｄｕｃｔｍｏｍｅｎｔｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆ
ｆｉｃｉｅｎｔ，ＰＣＣ）来计算两个向量之间的相似度。ＰＣＣ是 Ｐｅａｒｓｏｎ
提出的，由于它能够很好地反映出两个变量变化趋势的优点而

被广泛地用来衡量两个变量的相似度。ＰＣＣ的计算如式（３）
所示：

ｒ（ｖｉ，ｖｊ）＝
∑ｘｙ－∑ｘ∑ｙｎ

（∑ｘ２－（∑ｘ）
２

ｎ ）（∑ｙ２－（∑ｙ）
２

ｎ槡 ）

（３）

其中：ｒ代表两个相似度的计算结果，Ｘ代表向量Ｖｉ中的元素；
Ｙ代表向量Ｖｊ中的元素。因为向量Ｖｉ与向量Ｖｊ的维数相等，
本文用ｎ表示。

计算完两个点的相似度后，如果计算结果大于预先设定的

相似度阈值ε，就认为这两点之间存在链接。对应于 ＰＰＩ网络
中，就认为这两个蛋白质存在交互关系。

&


'

　算法中的剪纸策略

通过上文提出的预测方法，可以进行有效的预测，但无论

是在选择种子节点还是在预测结果中都存在很大的重复。为

了去除上述的重复，提高算法的效率，本文提出了三个剪枝策

略对该方法进行修改和完善。

２３１　剪枝１
众所周知，生物数据存在很大的噪声，反映到 ＰＰＩ网络中

就是，网络中存在一些点很少与其他点交互，甚至还有一些孤

立点。显然，根据本文的方法把这些点选为种子节点来进行预

测是没有意义的，因为它们的相关节点很少甚至没有，所以在

算法中将忽略这些点。在后面实验中，只选择度大于３的节点
作为种子节点。这种有目的的筛选在不降低预测结果的同时

也提高了算法的效率。

２３２　剪枝２
ＰＰＩ网络是一个十分复杂的网络，有可能存在一些点它们

有着相同邻居节点，根据定义，也就是这些点有相同的节点相

关集。如图１所示，点Ｖｂ和 Ｖｃ有相同的相关节点集 Ｖ１、Ｖ２、
Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５。对于同一个节点相关集而言，其候选项集也是相
同的。所以无论考虑点Ｖｂ还是点Ｖｃ，节点相关集 Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、
Ｖ４、Ｖ５的候选项都是 Ｖｂ和 Ｖｃ。也就是说，如果不进行剪枝，
那么Ｖｂ与Ｖｃ的相似度将会按照相同的向量计算两边。在大
型的ＰＰＩ网络中，可能存在很多点它们都有着相同的节点相关
集，这样就是对一对节点按照相同的数据多次重复计算它们的

相似度，这显然带来了内存和时间上的浪费。为了避免这一问

题，本文提出了剪枝策略，对具有相同节点相关集的节点，只选

取其中一个点作为种子节点，其他节点都将被忽略。这样对于

庞大的复杂网络，大大提高了算法的效率。

２３３　剪枝３
上述两种剪枝策略已经使算法很有效，但本文的方法中仍

存在问题。如图 １所示，当考虑 Ｖａ为种子节点时，Ｓａ中有
Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４四个节点，Ｓａ的候选项有 Ｖａ、Ｖｂ、Ｖｃ。这时利用
４维向量计算Ｖｂ与Ｖｃ的相似度。而当 Ｖｂ是种子节点时，Ｓｂ
中有Ｖ１、Ｖ２、Ｖ３、Ｖ４、Ｖ５五个节点，Ｓｂ的候选项有 Ｖｂ、Ｖｃ，这时
必须利用五维向量计算Ｖｂ与Ｖｃ的相似度。不难看出，这时对
于同一对节点有两个不同的相似度。所以，对于同一对节点取

它们相似度的最大值来避免这种重复。

&


(

　算法描述

输入：图Ｇ中点的集合Ｖ，图Ｇ中边的集合Ｅ，相似度阈值ε，用于
存放一个点的节点相关集 Ｖ’，用于存放一个节点相关集的候选项
集Ｑ。

输出：所有预测的链接：Ｅ′。
初始化：Ｖ′＝，Ｅ′＝，Ｑ＝
过程：ＧＥＮＥＲＡＴＥ（Ｖ，Ｅ，Ｖ′，Ｑ，ε）
１ｆｏｒｅａｃｈｎｏｄｅＰｉｎＶ
２找到点Ｐ的相关节点集Ｓｐ；
３ｉｆｄｅｇｒｅｅ（Ｓｐ）＞３，将Ｓｐ中所有点存放到Ｖ′中
４ｆｏｒｅａｃｈｎｏｄｅｑｉｎＶｅｘｃｅｐｔｐ
　／／对Ｖ中除了点ｐ的所有节点 ｑ都检验
５ｉｆ点ｑ与Ｖ′中的所有点都相连
６Ｑ←ｑ；／／ｑ就为相关节点集Ｓｐ的候选项
７ｅｎｄｉｆ；
８ｅｎｄｆｏｒ；
９ｅｌｓｅ转到１
１０ｅｎｄｉｆ；
１１ｗｈｉｌｅ（Ｑ≠）
　　Ｑ← Ｐ；／／将点Ｐ放到Ｑ中
　　ｃａｌｃｕｌａｔｅＰＣＣ（Ｖｉ，Ｖｊ）；／／计算Ｑ中任意两点Ｖｉ、Ｖｊ的相似度
１２ｉｆｒ（Ｖｉ，Ｖｊ）＞ε
　ｔｈｅｎＥ′ｐｕｔＮｏｄｅ（Ｖｉ，Ｖｊ，ｒ（Ｖｉ，Ｖｊ））；
　／／如果相似度大于相似度阈值，这两点就作为预测的结果
１３ｅｎｄｉｆ
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１４检验Ｑ中的除点Ｐ之外的所有点 Ｓ，如果 Ｓｐ＝＝Ｓｓ，从 Ｖ中删
除Ｓ点
１５ｅｎｄｉｆ
１６ｅｎｄｗｈｉｌｅ
１７Ｖ′＝，Ｑ＝；
１８ｅｎｄｆｏｒ
１９找出Ｅ′中所有重复的边，只保留重复项中相似度最大的一条边
２０ｐｒｉｎｔｆ（Ｅ′）；
　ｅｎｄ

因为本文方法是基于网络拓扑结构进行预测的，所以考虑

孤立点和邻居节点很少的点没有意义，为了尽快有效地预测潜

在的信息，本文不考虑网络中度小于３的节点。当且仅当顶点
ｐ的相关节点集Ｓｐ＞３时，将Ｓｐ中的所有节点加入到 Ｖ′中（第
３行），搜索全图中的除点Ｐ之外的所有节点。如果有点与 Ｓｐ
中的所有节点都相连，将该点加入到队列Ｑ中，作为Ｓｐ的候选
项（第４、５、６行）。计算候选项中任意两点之间的相似度，如
果大于相似度阈值，就预测这两点之间存在链接关系（第１１、
１２行）。检验所有候选项的节点相关集是否与 Ｓｐ相同，如果
相同，从图Ｖ中删除该点（第１４行）。将Ｖ′、Ｑ清空，按照上述
方法再考虑图中其他节点，直到图中所有的节点都被考虑过为

止。检查输出结果集，删除重复边，只保留两点中权重最大的

边（第１６行）。
根据算法，先找出ＰＰＩ网络中的每个种子节点相关的节点

集，然后找到设置此相关节点的所有候选项，最后通过上述定

义的相似性，预测这些候选项之间的链接关系。显然，本文算

法的复杂度为Ｏ（ｎ２）。

'

　实验

'


"

　数据集描述和分析

实验以酵母蛋白质相互作用网络作为研究对象，因为酵母

是所有物种中蛋白质相互作用数据最为完备的，以 １９９８年
Ｃｈｏ等人发布的酵母基因表达数据作为微阵列数据。这些数
据均可以从斯坦福基因数据库和其他生物数据库中得到。它

们是通过观察酵母细胞在α条件下从分裂前期的Ｇ１期到分裂
后期的Ｍ期表达收集的。

'


&

　结果对比

'


&


"

　相似度阈值变化对实验结果的影响
实验１　以ＭＩＰＳ数据库中的酵母蛋白质交互网络作为标

准（ｈｔｔｐ：／／ｍｉｐｓ．ｈｅｌｍｈｏｌｔｚｍｕｅｎｃｈｅｎ．ｄｅ／），随机从网络中剔除
５００条边，构成一个不完整的网络。在这个不完整网络中按照
本文的算法进行预测，再用预测后的结果与原有的标准网络进

行比较。考察在阈值ε变化的情况下，实验结果在精确度上的
变化。其中，准确率Ｐ按式（４）计算可得

ｐ＝ｎｍ （４）

其中：ｎ为在预测结果在标准网络中存在的链接数，ｍ为预测
的总链接数。图２为实验结果精确度随ε的变化。

从图２中可以看出，随着相似度阈值 ε的增大，预测结果
的准确率也在不断增大。当 ε＝０．９时，预测结果的最高准确
率可达４５％；当ε＝０．４时，预测结果的准确率也能达到２７％，
平均准确率为３２％。显然，本文的算法在链接预测中有相对
较好的准确率。

'


&


&

　网络不同完整性水平对实验结果的影响
实验２　通过不同完整性水平上的网络来观察实验结果

准确率的变化。首先从原酵母蛋白质交互网络中随机剔除一

些边，分别保留４０％、５０％、６０％、７０％、８０％、９０％条边，形成不
同的不完整网络。为了观察网络的整体水平，分别取ε＝０．９，
０．８，０．７，０．６，０．５，０．４在每个网络上进行预测，得到的结果按
照式（４）分别计算出不同相似度阈值上的准确率，然后对每个
网络的６个不同相似度ε上的准确率进行平均，得到每个网络
上的平均准确率，再对每个网络上的平均准确率进行比较分

析。图３为实验结果随观察点的变化。

从图３中可以看出，观察点越多实验结果的准确率就越
大。当网络中有９０％的边是已知时，预测结果的最高平均准
确率可达４７％；当只有４０％的边是已知时，预测结果的平均准
确率也能达到３２％。从上述的分析结果可以看出，本文的算
法能够进行有效地预测。

'


&


'

　权重信息对实验结果的影响
实验３　通过不同权重信息构成的权值网络来观察不同

完整性水平下网络预测结果准确率的变化。首先运用只有拓

扑权重信息构成一个蛋白质交互网络，利用本文的相似度预测

方法进行链接预测并对准确率进行评价；然后运用只有基因表

达数据权重信息构成一个蛋白质交互网络，利用本文的相似度

预测方法进行链接预测并对准确率进行评价；最后将两种权重

信息融合在一起构成一个蛋白质交互网络。从上述三种原始

酵母蛋白质交互网络中随机地剔除一些边，分别保留 ４０％、
５０％、６０％、７０％、８０％、９０％条边，形成不同的不完整网络。运
用本文基于相似度的方法分别在相关系数大于０．４的情况下
观察不同权重下预测结果的准确率。图４为实验结果比对。

从图４中可以看出，综合权重网络的整体准确率优于单个
权重网络的准确率。当网络中有９０％的边是已知时，综合权
重网络准确率可达３５％，而基因表达数据构成的权重网络的
准确率只能达到１６％，拓扑权重网络的准确率只能达到２７％。
从上述的分析结果可以看出，单一信息在链接预测的局限性和

将两种权重信息融合起来进行链接预测可以达到很好的效果。

(

　结束语

本文提出了一种基于蛋白质之间相似度的方法来预测

ＰＰＩ网络中潜在的、隐藏的链接。本文将 ＰＰＩ网络看做是一个
有权图，根据网络中两节点的拓扑结构和权重信息，通过计算

它们的相似度来预测它们是否存在链接关系，而且通过真实的

酵母蛋白质交互网络观察预测结果的准确 （下转第４０７８页）
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个未分配的远程任务分配执行，解决了ＤＳ算法中存在的无本
地数据节点闲置问题。

(

　结束语

本文提出了一种基于动态等待时间阈值的延迟调度算法。

该算法在等待时间阈值及节点闲置问题上对原有的算法进行

改进，对每个作业设置一个动态的等待时间阈值，以调整作业

的数据本地性与公平性；对无本地数据节点增设一个最大等待

时间，较好地解决了节点闲置问题，使其能够适应节点不会很

快空闲的情况。仿真实验结果表明，改进的延迟调度算法通过

以上两方面的改进，在作业完成时间及负载均衡方面优于已有

延迟调度算法的性能。
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（上接第４０６３页）率，并对本文算法的有效性进行了分析。但是

本文仍有不足之处，如针对该方法只在一个数据集上进行了实

验验证。在多个数据集上验证本文的算法和将该方法拓展到

动态的ＰＰＩ网络进行链接预测是笔者进一步研究的任务。
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