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Reduction and Finding of Attractors in ABA Signaling 
Pathway Network by Boolean Modeling

[1] Systems biology: a brief overview [2] Boolean network modeling in systems
pharmacology [3] Statistical mechanics of complex networks [4] The role of modeling in
systems biology [5] Handbook of computational molecular biology [6] Metabolic stability
and epigenesis in randomly constructed genetic nets [7] Reduction of Boolean network
models [8] A reduction method for Boolean network models proven to conserve attractors 
[9] Matrix approach to simplify Boolean networks [10] Critical controllability analysis of
directed biological networks using efficient graph reduction [11] Logical reduction of
biological networks to their most determinative components [12] Abscisic acid signaling in
seeds and seedlings [13] The role of peroxiredoxin antioxidant and calmodulin in ABA-
primed seeds of Brassica napus exposed to abiotic stresses during germination [14]
Hormonal regulation of plant growth and development [15] Auxin Response Factor2
(ARF2) and its regulated homeodomain gene HB33 mediate abscisic acid response in
Arabidopsis [16] ABA-based chemical signalling: the co-ordination of responses to stress in 
plants [17] Predicting essential components of signal transduction networks: a dynamic
model of guard cell abscisic acid signaling [18] Discovery of drug synergies in gastric cancer 
cells predicted by logical modeling [19] Boolean network models of cellular regulation:
prospects and limitations [20] Probabilistic Boolean networks: a rule-based uncertainty
model for gene regulatory networks [21] Probabilistic Boolean networks: the modeling and 
control of gene regulatory networks [22] Boolean modeling of genetic regulatory networks: 
a methodology tutorial [23] Enhancing Boolean networks with fuzzy operators and edge
tuning

The large biological networks increase computational complexity during the execution of the 
algorithm and create constraints for working with such networks. By preserving the behavior 
and output of the main network, complexity is reduced, and the process of obtaining results 
and analyzing the network is quickly accomplished. Using mathematical and computational 
tools to simplify the biology networks provides better results in various sciences, especially 
in applications of biological sciences. Boolean modelling and finding adsorbents in biological 
networks will make it easy to display and analyze. This study was carried out through Boolean 
modelling on the Abscise Acid signal transduction network. Abscise Acid is one of the most 
important and effective regulators in plant growth. Our method started from an initial state 
and according to the rules of updating, found network adsorbents. Our proposed method, in 
contrast to other methods, will be able to simultaneously detect the absorbing points while 
plotting the state transition graph. In this way, finding all the system adsorbents is guaranteed.
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  چکيده
 تمیرالگو یاجرا زماندر  یمحاسبات یدگیچیپ شیافزا موجبها بودن شبکهزرگب
د. ر آویها به وجود مگونه شبکه نیکارکردن با ا یرا برا ییهاتیو محدود شودیم

 ندیو فرآ ابدییکاهش م یدگیچیپ ،یشبکه اصل یبا حفظ رفتار و خروج
 یر یارگک. بهردیگیصورت م عاً یها سرشبکه لیو تحل هیو تجز جیآمدن نتادستبه

 را در یبهتر  جیها، نتاشبکه یساز در جهت ساده یو محاسبات یاضیر یابزارها
 یساز . مدلآوردیفراهم م ستیعلوم ز یخصوص در کاربردهاعلوم مختلف به

و  شیدر نما یمنجر به سادگ یستیز یهاها در شبکهکردن جاذبدایو پ نیبول
 یرو نیبول یساز مدل قیمطالعه از طر نیآسان خواهد شد. ا لیو تحل هیتجز

از  یکی دیاسکیزیبسآانجام شده است.  دیاسکیزیآبس گنالیشبکه انتقال س
 کی. روش ما از رودیبه شمار م اهانیمهم و موثر در رشد گ یهاکنندهمیتنظ

رده ک دایشبکه را پ یها، جاذبیروزرسانبه نیشروع شده و طبق قوان هیحالت اول
قادر خواهد بود که  گرید یهابا روش سهیما در مقا یشنهادیپ یهااست. روش

کشف  زیگراف انتقال، حالت نقاط جاذب را ن میترس نیصورت همزمان در حبه
شده  نیتضم ستمیس یهاجاذب یتمام افتنیروش  نیدر ا نی. همچندینما
  .است

   سازی بولین، کاهشجاذب، شبکه زیستی، مدلها: کلیدواژه
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  مقدمه
ک عنوان بلوهای پیچیده هستند و سلول بهموجودات زنده سیستم

 شود.های زیستی محسوب میاساسی و بنیادین ساختمان
های ای از دانش است که به مطالعه پدیدهسامانه زمینهزیست

های سلول . درک مکانیزم[1]پردازدپیچیده درون و بین سلولی می
های مختلف از جمله توسعه دارو و محصولات برای تحقیق در حوزه
ای هبندی شبکهفناوری ضروری است. تقسیممبتنی بر زیست

شود که شامل آنها انجام میزیستی با توجه به عملکرد زیستی 
وساز (متابولیک)، تنظیم ژن و های انتقال سیگنال، سوختشبکه

  .[2]ین هستندپروتئ -ینکنش پروتئرهمب
سازی شبکه یک ابزار قدرتمند برای تجزیه و تحلیل بسیاری از مدل

های زیستی در سطح سلولی های پیچیده از جمله سیستمسیستم
سازی دانش موجود در یک رد با یکپارچهو مولکولی است. این رویک

. [3]کندهای پیچیده کمک مینمایش منسجم، به درک بهتر پدیده
های زیستی شامل موارد زیر سازی سیستمبرخی از دلایل مدل

  :[4]است
 شدهمنظور انعکاس حقایق تجربی شناخته) آزمایش روی مدل به۱

  در محیط واقعی

های مختلف درک بهتر بخش ) تجزیه و تحلیل روی مدل برای۲
  های مورد نیازمنظور استخراج ویژگیهای زیستی بهسیستم

  ها) ایجاد فرضیه و آزمایش روی مدل۳
که ها در یک شبکنش بین گرههای بولین، مدلی پویا از برهمشبکه

ای هستند که بعضی های شبکهترین مدلها سادههستند. این مدل
ی، دلیل سادگدهند. بهی را نشان میهای زیستی و سیستماز ویژگی

  .[5]تر استها به لحاظ زیستی نسبتاً آسانتفسیر این مدل
های زیستی، برای سازی شبکهعنوان یک نمونه مدلمدل بولین به

مورد استفاده قرار گرفت.  [6] ۱۹۷۰در سال  کافمنبار توسط اولین
 kگره، که درجه هر گره حداکثر  nدار و همبندی با وی گراف جهت

سازمان و پویایی آنها  کافمننامید.  NKاست را به نام شبکه بولین 
با همبندی بالا  NKهای بولین را بررسی کرد و نشان داد که شبکه

  .[5]نددهنسبت به همبندی پایین، رفتار متفاوتی را از خود بروز می
نشان  E)	G(V,ار دتواند توسط یک گراف جهتیک شبکه زیستی می

اجزای مختلف سیستم  Vهای داده شود، که در آن مجموعه گره
ها کنش میان گرهدهنده برهمنشان Eهای شده و یالتوصیف

هستند. جهت هر یال در شبکه براساس جهت انتقال جرم یا انتشار 
دست تعیین شده است. های بالادست به پاییناطلاعات از مولفه
یال یک علامت یا نشانه مثبت یا منفی به معنی علاوه بر این، هر 

  کننده یا مهارکننده دارد.فعال
شود که هر گره از شبکه فقط دو حالت های بولین فرض میمدلدر 

ON(1)  وOFF(0)  دارد. حالت هر گرهv  براساس یک قانون بولین
های نندهکشود. توابع بولین روابط بین یک گره و تنظیمتعیین می

شود. نشان داده می NOTو  AND ،ORترکیبی از عملگرهای آن، با 
رود. برای توصیف یک یال مهارکننده به کار می NOTاز عملگر 

های کنشترکیبی از عملگرهای منطقی بولین برای توصیف برهم
های زیستی یک چارچوب ساده اما قوی برای پیچیده بین مولفه

  .[2]سازدسازی کیفی پویا فراهم میمدل
های بولین یک روش کاهش برای شبکه [7] ۲۰۱۱در سال  کوبا-یزول

 کردنشود. گام اول سادهدر دو گام انجام میکه  پیشنهاد داده است
ه هایی که حلقه بکشی و در گام دوم گرهتوابع بولی و دیاگرام سیم
های پویا و ویژگیشده روش ارایه شوند.خود ندارند حذف می
کند و روی تعداد و نوع حالات پایدار می توپولوژیکی مهم را حفظ

شود. یتر مآسان تمرکز دارد و از این رو باعث تجزیه و تحلیل
سازی بولین براساس و همکاران یک روش کاهش با مدل پورسعادت
ها منظور تسهیل در شناسایی جاذبروزرسانی غیرهمزمان بهروش به
سازی ساده . یک روش[8]های بزرگ ارایه داده استدر شبکه
صورت ریاضی با کمک ابزار تحلیل ماتریس به های بولین بهشبکه

پیشنهاد شده است. این روش  جومیی یوتنسور توسط  -نام سمی
. [9]های بولین بزرگ را تسهیل کندتواند تجزیه و تحلیل شبکهمی

و همکاران الگوریتمی براساس روش مجموعه حاکم  ایشیتسوکا
. این روش کاهش گراف برای شناسایی حداقلی پیشنهاد دادند

ادر شود و قهای مقیاس بزرگ به کار برده میهای کنترلی شبکهگره
های های کنترلی برای تجزیه و تحلیل شبکهبه شناسایی دسته
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و همکاران نیز یک  ماتاچ ای دیگردر مقاله. [10]وساز استسوخت
یک گره  روش کاهش شبکه بولین ارایه دادند. در این روش دانش

هایی کننده برای آن گره است و گرهگیری و قدرت تعیینمعیار اندازه
های شوند که بیشترین میزان اطلاعات نسبت به گرهانتخاب می

  .[11]دیگر به دست آورده باشند
های داخلی و محیطی همراه است رشدونمو در گیاهان با سیگنال
رمون نام دارد به کننده رشد که هوکه گیاه از طریق چندین تنظیم

د اسیتوان به آبسیزیکها میدهد. از جمله این هورمونآنها پاسخ می
عنوان یکی از عوامل موثر در تنظیم نمو گیاهی و اشاره کرد که به
های محیطی است و تحت شرایط کمبود آب نقش پاسخ به تنش

ها های پاسخگو به تنش و همچنین بستن روزنهمهمی در بیان ژن
 یو عملکردها شدکشف  ۱۹۶۰در سال  یداسیزیکآبسکند. یایفا م

 رزندهیغ یطبا شرا یاز جمله رشد بذر، سازگار  یو دفاع یزیولوژیکیف
. ندکیم یمزا و عفونت تنظیماریمقاومت در برابر عوامل ب یطی،مح

در فرآیندهای مهم فیزیولوژیکی  (ABA)اسید بنابراین آبسزیک
گیاهان مانند پاسخ به استرس، تنش خشکی و خفگی دخالت دارد 

 اسیدسازی آبسیزیککه بنا به این اهمیت در اینجا از گراف مدل
  .12]‐[16استفاده شده است

هایی همچون افزایش بار های زیستی محدودیتبودن شبکهبزرگ
ها در پی ها و یالعداد گرهدلیل تمحاسباتی و پیچیدگی آنها به

خواهد داشت. در این پژوهش با ارایه راهکاری جدید، ضمن کاهش 
ها، کسب نتایج و تجزیه و تحلیل از اندازه شبکه و یافتن جاذب
  شود.شبکه زیستی تسهیل می

  

  هامواد و روش
  قوانین بولین

 ABA [17]در این پژوهش، قوانین بولین مربوط به شبکه زیستی 
وان ورودی در نظر گرفته شده و با اجرای الگوریتم پیشنهادی، عنبه

شود. تابع بولین برای ها هستند، حاصل میخروجی نهایی که جاذب
 هایکنش بین آن گره و گرهیک گره مشخص برابر است با برهم

ز سازی اطور مستقیم با آن در ارتباط هستند. فرمولهورودی که به
شود. برای انجام می NOTو  AND ،ORطریق عملگرهای بولین 

در نتیجه قانون  .شودمهار می 2Xتوسط گره  ۱در شکل  1Xمثال گره 
شود، که در آن سمبل * دلالت بر حالت می X1X	NOT=*2بولی 

کننده داشته دارد. هنگامی که یک گره چند تنظیم 1Xبعدی گره 
 ORملگر باشد که هر یک از آنها بتوانند آن گره را فعال کنند از ع

شود. علاوه بر آن، هنگامی که همکاری همه استفاده می
به  ANDسازی گره مورد نیاز باشد عملگر ها برای فعالکنندهتنظیم
 2Xقانون بولین در مورد گره  ۱عنوان مثال در شکل رود. بهکار می
	3ANDچنین  X	1*=X2X شود، که حضور هر دو بیان می
  مورد نیاز است. 2Xسازی لبرای فعا 3Xو  1Xکننده تنظیم

کنیم، ممکن است در هنگامی که قوانین بولین را ایجاد می
گیری با مشکل مواجه شویم که وقتی یک گره با بیش از تصمیم

استفاده شود یا  ANDشود آیا از عملگر کننده کنترل مییک تنظیم

 دهنده بهترین؟ در این وضعیت عملگر بولین که نشانORاز عملگر 
اند از توهای آن است میکنندهکنش پیچیده بین گره و تنظیمبرهم

  .[18]طریق شواهد تجربی مربوط به آن شبکه زیستی تعیین شود
  

  
 (A)ره، ساده با چهار گبولی تصویر گرافیکی و قوانین بولین از یک شبکه ) ١شکل 

و  →های های شبکه هستند. یالگره X1X	X2,	X3,	,4نمایش شبکه که در آن 
قوانین بولین  (A)کننده و مهارکننده هستند. دهنده فعالترتیب نشانبه ┤─

دهنده . سمبل * نشان(A)شده در شکل های شبکه نمایش دادهمربوط به گره
  حالت بعدی گره است.

  
گاهی که چنین اطلاعاتی یا به عبارتی شواهد تجربی در دسترس 

های جاد کرد و ویژگیتوان چندین نوع قوانین بولین اینیست، می
های واقعی برای گرفتن بهترین تصمیم ها را با سیستممختلف مدل
ت صور پذیر نباشد به. در صورتی که این کار امکان[19]مقایسه نمود

. روش دیگر این است [18]کنیماستفاده می ORفرض از عملگر پیش
. همچنین [21	,20]های بولین احتمالی به کار بردتوان شبکهکه می

های چندگانه و شواهد تجربی ناکافی کنندهبرای مواردی که تنظیم
وجود دارد، دو رویکرد استفاده از  ANDبرای توجیه یک رابطه 

	ANDکننده و های فعالبرای یال ORعملگرهای  NOT  برای
های گره روزرسانی حالت. با به[18]های مهارکننده مفروض استیال

توان حالتی ، می[2]های همزمان و غیرهمزمانبا توجه به الگوریتم
از کل سیستم را در هر مرحله از زمان به دست آورد. حالت بعدی 

که در  آیدیک گره طبق قوانین بولین متناظر با آن گره به دست می
  نامیم.روزرسانی گره میاصطلاح به

ها، توصیف رفتار بلندمدت از یک سیستم هستند که در دو جاذب
گیرند: نقطه ثابت یا حالت پایدار: وقتی که حالت رار میگروه ق

های پیچیده: وقتی که سیستم در کند؛ و جاذبسیستم تغییر نمی
های نقطه ثابت ای از حالات دچار نوسان است. جاذبمیان مجموعه

یک سیستم مستقل از زمان هستند و برای دو مدل همزمان و 
های پیچیده قابل جاذبغیرهمزمان یکسان و مشابه هستند. در م

های همزمان و غیرهمزمان متفاوت باشند. برای توانند در مدلمی
هایی که به جاذب همگرا ای از حالتها، به مجموعههر یک از جاذب

  .[22	,2]نامندشوند حوضه جذب جاذب میمی
  روزرسانیهای بهروش

 . الگوریتم[23]روزرسانی غیرهمزمان ارایه شده استسه مدل به
های همزمان، غیرهمزمان تصادفی و پیشنهادی قادر به اجرا در مدل

توان آن را در مدل غیرهمزمان غیرهمزمان قطعی است و نمی
 یعموم یرهمزماندر مدل غ سازی کرد. چونعمومی پیاده
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 شده،یه انتخابهر گره در هر زمان نسبت به حالت اول یروزرسانبه
  .نیست سازگار پیشنهادی روش منطق با این که گیردیمصورت 

در این روش یک گره از گراف انتقال حالت  روزرسانی همزمان:به
سانی روزر صورت همزمان با توجه به قوانین بولین متناظر با آن بهبه
  شوند.می
در این روش یک ترتیب تصادفی  روزرسانی غیرهمزمان تصادفی:به

لا کنیم. مثب میهای گراف انتقال حالت انتخاروزرسانی گرهجهت به
CADB ،C  در زمانt=1  وA  در زمانt=2  وD  در زمانt=3  وB 
روز صورت غیرهمزمان بهبا توجه به قوانین بولین و به t=4در زمان 

ی، روزرسانشوند. اما این نکته حائز اهمیت است که در فرآیند بهمی
  شود.ها استفاده میروزشده گرهاز آخرین مقدار به

در این روش برای هر یک از متغیرها  ی غیرهمزمان قطعی:روزرسانبه
ان عنوکنیم. بهای را مشخص میشدهتعیین واحدهای زمانی از پیش

 Aگیریم. یعنی در نظر می 6Dt=و  1At ،=2Bt ،=3Ct=مثال برای 
در هر سه  Cدر هر دو واحد از زمان،  Bدر هر یک واحد از زمان، 

روز در هر شش واحد از زمان که سپری شود به Dواحد از زمان و 
شوند. باید در نظر گرفت که در هر واحد از زمان فقط همان می

شود و سایر روز میمتغیری که واحد زمانی آن فرا رسیده است به
  مانند.متغیرها ثابت می

شدن زمان به اندازه بزرگترین واحد زمانی (در این مثال پس از طی
است)، آن گاه یک دور کامل زمانی به پایان  ۶زمانی  ترین واحدبزرگ
  رسد.می

  الگوریتم پیشنهادی
  شده دارای دو بخش است:روش ارایه

ها کنیم تا یالروی شبکه اصلی، الگوریتم کاهش را اجرا می: ۱بخش 
  های اضافی حذف شوند.و گره

عنوان ورودی الگوریتم کاهش قوانین بولین و گراف متناظر آن به
  شود.ر نظر گرفته مید
جهت کاهش شبکه بولین یک روش کاهش ارایه شده است که  در

  .[8]ایمما در الگوریتم پیشنهادی خود از آن استفاده کرده
  اصلاح الگوریتم کاهش

و  پورسعادت شده در مطالعهسازی روش ارایهپس از پیاده
آمده، مشاهده شد که الگوریتم دستو بررسی نتایج به [8]همکاران

در شرایطی که در گراف از یک گره به گره دیگر یک مسیر مستقیم 
و نیز حداقل یک مسیر غیرمستقیم با واسطه فقط یک گره وجود 

  آوردن پاسخ صحیح نیست.دستداشته باشد، قادر به به
، از ۲مانند شکل دهد که به عبارتی دیگر این وضعیت زمانی رخ می

یک مسیر مستقیم و همچنین یک مسیر  vبه گره  uای مانند گره
 یتوضع ۳شکل داشته باشد.  wغیرمستقیم از طریق یک گره مانند 

  دهد.یم یشنما ABA یگنالانتقال س هفوق را در شبک
شده در این پژوهش، حالت فوق در نسخه بهبودیافته الگوریتم ارایه

  شود.مسیر غیرمستقیم حذف میدر نظر گرفته شده و 
ه یافتیافتن جاذب، قوانین بولین و گراف شبکه کاهش :۲بخش 

  شود.عنوان ورودی در نظر گرفته میبه

  صورت زیر است:شیوه کار به
  کنیم.) مجموعه فضای حالت را ایجاد می۱
صورت تصادفی از مجموعه کل فضای حالت ) یک حالت اولیه به۲

  کنیم.تعیین وضعیت نشده باشد انتخاب می با شرط این که قبلاً 
هایی که قبلاً تعیین وضعیت شده است، ) به یکی از حالت۲شرط 

  برسیم.
  کنیم:روزرسانی میشده را با شرط زیر به) حالت اولیه انتخاب۳

  به یک جاذب برسیم. )۱شرط 
ها در مجموعه را تا تعیین وضعیت همه حالت ۳و  ۲) مرحله ۴

  کنیم.ار میفضای حالت تکر 
  شود.عنوان خروجی ارایه میها به) جاذب۵

  سازی روش پیشنهادیپیاده
ت. سازی شده اسافزار متلب پیادهروش پیشنهادی با استفاده از نرم

عنوان ورودی و به ABAقوانین بولین مربوط به شبکه زیستی 
منظور ترسیم نتایج عنوان خروجی هستند. همچنین بهها بهجاذب
	yEdافزار صورت گراف، از نرمآمده بهدستبه Graph	 Editor 

) استفاده شده http://www.yworks.com(برگرفته از سایت 
  است.
دهد که با اجرای را نمایش می ABAگراف شبکه زیستی  ۴شکل 

) ۵سیزده گره (شکل یافته روی آن به شبکه کاهش الگوریتم کاهش
شود. فلوچارت روش ) تبدیل می۶با سه گره (شکل  و سپس گراف

  نمایش داده شده است. ۷پیشنهادی در شکل 
  

  
  vبه گره  uوجود یک مسیر مستقیم و غیرمستیقم از گره  )٢شکل 

  

 
  CISبه گره  Ca+2مسیر مستقیم و غیرمستیقم از گره  )٣شکل 
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  ABA [17]یگنال انتقال س هشبک )۴شکل 

  

  
  [8]گره ۱۱کاهش با  یتمالگور یاز اجرا پس ABAیگنال انتقال س هاز شبک یایرشبکهز )۵شکل 

  

  
  [8]کاهش یتمالگور یپس از اجرا ABAه شبک )۶شکل 

  

 

 

 



 ــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ یکاوس کاوهی و زاهدانیدیحم رضایعل ۳۶۸

   ۱۳۹۸، تابستان ۳، شماره ۱۰دوره                                                                                                                                                                        مدرس      تربیت دانشگاه فناوریزیست

  
  یشنهادیفلوچارت روش پ )۷شکل 

  

  هایافته
های گراف انتقال حالت بررسی در روش پیشنهادی همه حالت

به  هاروزرسانی گرهشوند و اگر گراف انتقال حالت نیز در روند بهمی

چند بخش مجزا تقسیم شود، الگوریتم پیشنهادی قادر خواهد بود 
  ها را مشخص نماید.تمامی جاذب

  

 Graph	yEd افزارنرم توسط سازی،شبیه از آمدهدستبه نتایج ادامه در
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 Editor  ۱۰و  ۹، ۸ یهاشکلبه گراف تبدیل شده است که در 
ترتیب دودویی از چپ به راست بهارقام  شود.مشاهده می

  است. CIS ،Caୡଶା ،ATPase2+Caهای دهنده وضعیت گرهنشان
  

  
  ۵ در شکل یافتهمدل همزمان شبکه کاهش )۸شکل 

  

  
  ۵ در شکل یافتهشبکه کاهش یتصادف یرهمزمانمدل غ )۹شکل 

  
	۵ در شکل یافتهشبکه کاهش  یقطع یرهمزمانمدل غ )۱۰شکل 

  
  بحث

کنش پیچیده بین آنها افزایش اندازه ها و برهمتعداد زیاد مولفه
ها است را در که یک تابع نمایی از تعداد گره گراف انتقال حالت

های زیستی در پی خواهد داشت؛ که این برای ترسیم کل شبکه
های کوچک دشوار است. در گراف انتقال حالت حتی برای شبکه

های کاهش، پیچیدگی و تجزیه و کارگیری روشچنین مواردی، به
ای هشبخشد. همچنین روهای زیستی را تسهیل میتحلیل شبکه

ای هشوند تا درک بهتری از مکانیزم رفتار شبکهکاهش موجب می
زیستی پیچیده به دست آید. بنابراین، شبکه نهایی قادر است 

ها را کاهش دهد و پیچیدگی و بار محاسباتی مطالعه رفتار شبکه
  امکان تحلیل سطح بالاتری را فراهم کند.

ه فقط بخشی از دهد کشده در این پژوهش نشان مینتایج ارایه
ای در کنترل شبکه اصلی را بر عهده دارند های شبکه نقش عمدهگره

 توان با پیچیدگیکه با ارایه یک روش کاهش صحیح و مناسب می
کمتر و همچنین با سرعت بیشتر به نتایج مطلوب رسید. شبکه 

شده به یافته نمایش مناسبی را از عملکرد شبکه زیستی ارایهکاهش
گذارد و اندازه کل فضای حالت و همچنین پیچیدگی نمایش می

طور قابل چشمگیری کاهش فضایی، زمانی و محاسباتی آن را به
  دهد.دهد و فضای عملیاتی و کارکردی محدودشده را ارایه میمی

و  پورسعادتو  کوبا-ولیزهای پیشنهادی در مطالعات الگوریتم
	,7]همکاران های پس از کاهش شبکه اصلی با توجه به مدل [8

همزمان و غیرهمزمان، گراف انتقال حالت را ترسیم و جاذب را 
گراف انتقال حالت  ۱۳و  ۱۲، ۱۱های کنند. در شکلشناسایی می
و  پورسعادت) که در مطالعه ۵یافته با سه گره (شکل شبکه کاهش

)، ۱۱(شکل  همزمان یهاصورت مدلبهشده ارایه [8]همکاران
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) ۱۳(شکل ی قطع یرهمزمان) و غ۱۲(شکل ی تصادف یرهمزمانغ
شود. با شروع از یک حالت اولیه در گراف انتقال حالت مشاهده می

های گره، سیستم در طول زمان و پس از روزرسانی مکرر حالتو به
یابد. به همین ترتیب، هر یک از ها تکامل مییک خط سیر از حالت

شود تا گراف روزرسانی میانتقال حالت انتخاب و بههای گراف گره
 nصورت کامل ترسیم شود. مدل بولین یک شبکه با انتقال حالت به

حالت دارد. روش پیشنهادی ما در مقایسه  n2گره در مجموع تعداد 
، قادر خواهد [8]و همکاران پورسعادتشده در مطالعه با روش ارایه

ها و ترسیم گراف نقاط جاذب را گرهروزرسانی بود که در حین به
صورت شناسایی نماید. بنابراین نیاز به تشکیل گراف انتقال حالت به

دلیل این که کل فضای حالت بررسی کامل نیست. همچنین به
ها شناسایی و شود این اطمینان وجود دارد که تمامی جاذبمی

  شوند.نمایش داده می
، ها در الگوریتم پیشنهادیجاذبمنظور پیداکردن پیچیدگی زمانی به

به فاکتورهایی همچون توپولوژی گراف انتقال حالت و همچنین 
  های اولیه بستگی دارد.انتخاب تصادفی حالت

  

  
  [8] ۵ در شکل یافتهمدل همزمان شبکه کاهش )۱۱شکل 

  

  
  ۵ در شکل یافتهشبکه کاهش یتصادف یرهمزمانمدل غ  )۱۲شکل 

  

  
  ۵ در شکل یافتهشبکه کاهش یقطع یرهمزمانمدل غ )۱۳شکل 

  
روش پیشنهادی در سه مدل همزمان، غیرهمزمان تصادفی و 

سازی شده است. در صورتی که در مدل غیرهمزمان قطعی پیاده
ها با یکدیگر شده برای هر یک از گرهغیرهمزمان قطعی زمان تعیین

  ود.شتبدیل می برابر باشند، مدل غیرهمزمان قطعی به مدل همزمان
با انتخاب یک ترتیب در مدل غیرهمزمان تصادفی از هر حالت اولیه 

وند. ششود به یک جاذب همگرا میصورت تصادفی انتخاب میکه به
ها های ثابت برای گرههمچنین در مدل غیرهمزمان قطعی با زمان

از هر حالت اولیه تصادفی به یک جاذب همگرا خواهد شد. بنابراین 
روزرسانی در مدل غیرهمزمان تصادفی های مختلف بهب حالتانتخا

روزرسانی در مدل غیرهمزمان های مختلف بهبندیو انتخاب زمان
  کند.های مختلفی همگرا میقطعی حوضه جذب را به جاذب

ی های آتمنظور فعالیتبا توجه به این پژوهش، پیشنهادات زیر به
  شود:در این حوزه ارایه می

های کارگیری ابزار های زیستی با بهسازی شبکهو بررسی مدل) ارایه ۱
  ها و غیرهایها، چندجملهمتعدد ریاضی همچون مجموعه

های فرا ابتکاری مختلف و کارگیری استفاده از الگوریتم) به۲
های شبکه زیستی در عدم انتخاب همچنین استفاده از برخی ویژگی

  هت کاهش پیچیدگیصورت کاملاً تصادفی ججمعت اولیه به
، بندیها مانند خوشه) بررسی و استفاده از برخی ویژگی شبکه۳

  های زیستیمنظور کاهش شبکهها و غیره بهتوزیع درجات، موتیف

  
  گیرینتیجه
برخوردار هستند که با  یستیز یهادر شبکه یها از نقش مهمجاذب

 درک رفتار و یج،به نتا یابیتوان در دستیکاهش م یهاانجام روش
ر که د ییهاها و گرهیالحذف  ین. همچنیدبخش یعآنها تسر یلتحل

ندارند باعث کاهش بار  یریتاث یستیز یهاشبکه یعملکرد اصل
  شود.یآنها م یچیدگیو پ یمحاسبات
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