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PRAF Framework for Global Protein-Protein Interaction 
Network Alignment

[1] Protein-protein interactions essentials: Key concepts to building and analyzing 
interactome networks [2] Yeast two-hybrid: so many interactions, (in) so little time [3] 
Mass spectrometry-based proteomics [4] The protein threading problem with sequence 
amino acid interaction preferences is NP-complete [5] GASOLINE: a Greedy and Stochastic 
algorithm for Optimal Local multiple alignment of Interaction Networks [6] Global 
alignment of multiple protein interaction networks with application to functional orthology 
detection [7] BinAligner: A heuristic method to align biological networks [8] NETAL: A new 
graph-based method for global alignment of protein-protein interaction networks [9] 
Clustermaker: A multi-algorithm clustering plugin for Cytoscape [10] Detecting overlapping 
protein complexes in protein-protein interaction networks [11] CytoCluster: A cytoscape 
plugin for cluster analysis and visualization of biological networks [12] BiNGO: A Cytoscape 
plugin to assess overrepresentation of gene ontology categories in biological networks [13] 
Network thinking in ecology and evolution [14] DIP: The database of interacting proteins 
[15] IsoRankN: Spectral methods for global alignment of multiple protein networks [16] 
SMETANA: Accurate and scalable algorithm for probabilistic alignment of large-scale 
biological networks [17] Accurate multiple network alignment through context-sensitive 
random walk [18] BEAMS: Backbone extraction and merge strategy for the global many-to-
many alignment of multiple PPI networks [19] Global multiple protein-protein interaction 
network alignment by combining pairwise network alignments

A biological network represents the interaction between a set of macromolecules to drive a 
particular biological process. In a biological environment, abnormalities happen not only in 
one molecule but also through a biological network. One of the most effective methods to detect 
anomaly is the comparison between healthy and diseased networks. In this regard, biological 
network alignment is one of the most efficient ways to find the difference between healthy and 
diseased cells. This problem, protein-protein interaction network alignment, has been raised 
in two main types: Local network alignment and Global network alignment. According to the 
NP-completeness of this problem, different non-deterministic approaches have been proposed 
to tackle the Global network alignment problem. Recently, NetAl has been introduced as a 
common algorithm to align two networks. Although this algorithm can align two networks at 
the appropriate time, it does not consider biological features. In this study, we present a new 
framework called PRAF to improve the results of network alignment algorithms such as NetAl 
by considering some biological features like gene ontology (GO).
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  دهیچک

 و هستندتعامل سلول با یکدیگر دارای  درکه  هاماکرومولکولاز  ای به مجموعه
تنها  ی. ناهنجارشودمیگفته  یستیشبکه ز ،دهندمیانجام را  یخاصزیستی عمل 

 .کندیم ریرگدنیز را ی مربوط به آن ستیشبکه ز د بلکهافتیمولکول اتفاق نم کیدر 
 نیب سهیمقا برای شناسایی صحیح و جامع عوامل درگیر در یک بیماری باید از

ری محلی و سراسترازی همایل مسدر این راستا، . فاده نموداست یستیز هایشبکه
بودن کامل -NPبا توجه به  .تعریف شد نیپروتئ -نیپروتئ کنشبرهم هایشبکه

 لهامسحل این  یبرا یمختلفغیرقطعی  هایالگوریتمترازی سراسری، مساله هم
عنوان یک روش کارآمد های اخیر بهدر این سال NetAlالگوریتم است.  ارایه شده

دو  ترازیبرای حل این مساله شناخته شده است. گرچه این الگوریتم توانایی هم
های زیستی را برای این منظور در نظر را با سرعت مناسبی دارد ولی ویژگی شبکه
 یترازی سراسرله همامس یبرا دیچارچوب جد کی میکار قصد دار نیدر اگیرد. نمی
این با استفاده از که  ارایه دهیم PRAFبه نام  نیپروتئ -نیپروتئ یهاشبکه
 جینتا شناسی ژن، موجب بهبودو مفهوم هستی BINGOافزار نرم ،تمیالگور

  .شود NetAl الگوریتم
 یشناسیتهس ،ترازیهم ن،یپروتئ -نیپروتئ کنشبرهمشبکه  ک،یوانفورماتیب :هاکلیدواژه
  یبندژن، خوشه
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  مقدمه
 کنشمبرهشناسی سیستمی، از مفهوم شبکه برای نمایش در زیست

 شود. ساختار وهای زیستی مختلف استفاده میبین ماکرومولکول
لول ها در سشناسی از تعامل بین مولکولهای زیستپویایی شبکه
زیستی با مشارکت جمعی از ترکیبات  عملکردهایگیرد. منشا می

های کوچک ها و سایر مولکول، پروتئینDNA ،RNAسلولی مانند 
ه پروتئین که ب -پروتئین کنشبرهمهای شبکهگیرد. صورت می
، به معنای ارتباط فیزیکی بین شوندمی نامیده PPI اختصار
 نیروهای الکترواستاتیکی یا رویدادهای است که در اثر ییهاپروتئین

ط عنوان ارتبابه هاکنشبرهماین  معمولاً . آیدمیبه وجود شیمیایی 
موجود  یک ازکه در یک سلول  ییهابین پروتئین تعامل یا فیزیکی

  .[1]اندشناخته شده ،دهدمیرخ  یمولکولی خاصزنده در زمینه زیست
و  [2]های با بازدهی بالا مثل غربالگری دو هیبریدیامروزه از روش

 [3]جرمی سنجیطیف همراهبه ایمونوتراپی رسوب همکاری تکنیک
شود. تجزیه و تحلیل استفاده می PPIهای شناسایی شبکهبرای 
شده های حفاظتتواند در تشخیص مولفهها میای این شبکهمقایسه

های عملکردی آنها کمک کند. با ها و شناسایی نقشبین شبکه
ها و های پروتئینی، اهمیت ارایه روشافزایش روزافزون شبکه

ه شود. از آنجایی کتر میها بیشی شبکهترازکارآمد برای هم ابزارهای
، ارایه یک [4]کامل است-NPها، یک مساله ترازی شبکهمساله هم

ها در ترین چالشالگوریتم اکتشافی قابل اعتماد یکی از مهم
  ها است.ترازی شبکههم

ها را ترازی شبکههای همها، روشترازی توالیمشابه با مساله هم
ترازی اسری و محلی تقسیم نمود. در همتوان به دو نوع سرمی

ها به یکدیگر نگاشت شده ولی در سراسری تمام رئوس شبکه
  وند.شمشابه با یکدیگر تراز می هایزیرشبکهترازی محلی تنها هم

ترازی محلی که در این مقاله به آن اشاره های همریتمیکی از الگو
 هینهب محلی همترازی برای تصادفی و حریصانه ، روش الگوریتمشده

است. این الگوریتم  [5] (GASOLINE)کنش برهم شبکه چندین
های پروتئینی را براساس نمونه برداری تکراری و استراتژی شبکه

کند. در این روش از روش تراز میصورت محلی همحریصانه به
رک بین های مشتتا کمپلکس شودمیکاشتن و گسترش استفاده دانه

  استخراج شود. PPIهای شبکه یک مجموعه از
ها، ترازی سراسری شبکهها در مساله همیکی از اولین الگوریتم

IsoRank [6] ای شبیه به است. این الگوریتم از فلسفهGoogle's	
PageRank کند. به این صورت که اگر همسایگان دو استفاده می

 باشند، آن دو راس بر هم نگاشت داشتهصورت مناسبی تطابق راس به
ترازی تبدیل به مساله شوند. براساس همین فرضیه، مساله هممی

دو شبکه را  BinAligner [7]شود. الگوریتم یافتن مقدار ویژه می
همسایگی و چندهمسایگی با ها، یکمیزان شباهت توالی براساس

های کند و در ادامه مساله به کمک الگوریتمیکدیگر تراز می
شود. اما یکی از معایب مهم این الگوریتم، عدم سازی حل میبهینه

های با سایز بزرگ است. برای حل این چالش، ترازی شبکهتوانایی هم
 صورتیک مدل حریصانه دو شبکه را به براساس NetAl [8]الگوریتم 

کند. هر چند این الگوریتم، از نظر سرعت، تراز میتوپولوژیکی هم
سادگی در دسترس است ولی یکی از نقاط وبی دارد و بهعملکرد خ

  های زیستی است.ضعف آن درنظرنگرفتن ویژگی
های زیستی به الگوریتم هدف اصلی ما در این مقاله افزودن ویژگی

NetAl است. در این راستا یک چارچوب جدید به نام چارچوب 
ی معرف (PRAF)پروتئین  -پروتئین برهمکنش هایشبکه ترازیهم

های زیستی دو شبکه، آنها را می نماییم که با درنظرگرفتن ویژگی
تراز کند. یکی از مشخصات مهم زیستی، هم NetAlتوسط الگوریتم 
ها است، به همین دلیل ما از الگوریتم شناسی ژنمفهوم هستی

BINGO نماییم تا هر شبکه براساس این ویژگی استفاده می
له یک شبکه جدید از کلاسترها بندی شود. خروجی این مرحخوشه

است که سایز کمتری از نظر راس و یال نسبت به دو شبکه ورودی 
 GASOLINEافزار ترازی این کلاسترها از نرمدارد. در ادامه، برای هم

قبل براساس  مرحلهی حاصل از نماییم تا دو شبکهاستفاده می
 NetAlتراز شود. در پایان، الگوریتم شناسی ژن هممفهوم هستی

تراز نموده، اجرا هم GASOLINEروی هر جفت از کلاسترهایی که 
چارچوب  شود تا تطبیق رئوس داخلی آنها مشخص شود.می
های مربوط به انسان، مخمر و موش اجرا و نتایج شده روی شبکهارایه

دهند که . نتایج نشان میشودمقایسه می NetAlآن با الگوریتم 
 NetAlهای زیستی موجب بهبود نتایج الگوریتم درنظرگرفتن ویژگی

  شود.می
  

  هامواد و روش
ܩگراف صورت به کنشبرهم ݉پروتئین و  ݊با  PPIهر شبکه  ൌ
ሺ	ܸ, ௜ݒهر  کهطوری شود بهتعریف می ሻ	ܧ 	∈ ܸ ൌ

ሼ	ݒଵ	, ,	ଶݒ … ,  های موجود در شبکهپروتئین یکی از نماینده ,௡ሽݒ
صورت به ௝ݒو  ௜ݒبین دو پروتئین  کنشبرهمهر  و است

൫	ݒ௜	, ൯	௝ݒ ∈ ܧ ൌ ሼ݁ଵ	, ݁ଶ	, … , ݁௠ሽ شود.داده می، نشان  
	ܩهمسایگی یک پروتئین از شبکه  ൌ 	 ሺ	ܸ	, ، مجموعه ሻ	ܧ

 کنش دارند. بههایی است که با پروتئین مورد نظر برهمپروتئین
௜ݒبارت دیگر، همسایگی پروتئین ع 	∈ صورت زیر تعریف به ܸ
  شود:می
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ܰሺݒ௜ሻ ൌ ൛ݒ௝หሺݒ௜, ௝ሻݒ ∈  ሽܧ
  ترازی دو شبکه زیستیتعریف مساله هم

ترازی طور که در مقدمه نیز اشاره شد دو نوع مساله برای همهمان
شود. ترازی سراسری و محلی، تعریف میهای زیستی، همشبکه

ترازی مقاله ارایه یک چارچوب مناسب برای همهدف ما در این 
  سراسری دو شبکه پروتئینی است.

ଵܩ، PPIدو شبکه در این مساله، ورودی  ൌ ሺܸ, ଶܩو  ሻ	ܧ ൌ
ሺܷ, |	ܷ	|	طوری که هستند به ሻܨ ൒ خروجی تابعی مانند و |	ܸ	|

:݂طوری که است به ݂ ܸ → ௜ݒهر  ݂تابع  ،ܷ ∈ ௝ݑرا به  ଵܩ ∈  ଶܩ
نها س از شبکه اول تایک است و هر ربهاین تابع یک. کندمینگاشت 
  شود.می نگاشتس از شبکه دوم ابه یک ر

  PRAFشرح چارچوب 
ترازی سراسری، یک مساله مهم و طور که اشاره شد، مساله همهمان
 هایتمالگوریشناسی محاسباتی است. اکثر برانگیز در زیستچالش
ترازی شده برای این مساله، از یک زیرگراف اولیه برای همارایه
ر باشد، تکردند. واضح است که هر چه شبکه بزرگها استفاده میشبکه

شود، چرا که اگر زیرگراف تر میروش انتخاب زیرگراف اولیه پیچیده
رف ترازی منحاولیه درست انتخاب نشود الگوریتم از مسیر اصلی هم

  شود.معرفی می PRAFاین منظور چارچوب  شود. بهمی
که به شرح زیر هستند،  PRAFهای اصلی چارچوب در ادامه گام

  شوند:تر بررسی میصورت دقیقبه
  هابندی شبکه) خوشه۱
  هاترازی محلی خوشه) هم۲
  ترازشده هایخوشه) نگاشت داخلی ۳
  ماندهباقی هایپروتئینترازی ) هم۴
  ها به کمک توپولوژی گرافپروتئین ترازی سایر) هم۵

  هابندی شبکهخوشه
مختلفی وجود  هایالگوریتمو  راهکارهاها، بندی شبکهبرای خوشه

 آنها. از جمله کنندمیدارد که هر کدام از یک استراتژی استفاده 
	Clusterتوان به می Maker [9] ،ClusterOne [10]  و

CytoCluster [11]  شبکه را با توجه به  روشاشاره کرد. هر سه
. ولی با توجه به این که کنندمیبندی توپولوژی گراف، خوشه

کاربردن رسد که بههای مورد بررسی، زیستی هستند، به نظر میشبکه
ها بندی شبکهژن برای خوشه (GO)شناسی اطلاعات هستی

بندی ابزاری است که از آن برای دسته BINGO [12]تر باشد. مناسب
افزار، غالب شود. این نرماستفاده می GOبکه زیستی براساس یک ش

 GOمراتب شده را روی درخت سلسلهعملکرد یک مجموعه ژن داده
صورت یک گراف به کند و خروجی این نگاشت بهشناسایی می

ها را با استفاده از آید. به عبارتی، این برنامه شبکهمی درنمایش 
لی جز سلولی، عملکرد مولکولی و ، براساس سه عملگر اصGOویژگی 

نمایی  ۱. در شکل نمایدمیفرآیند زیستی به چندین خوشه تقسیم 
  .شودمیاز شبکه پروتئینی مخمر دیده 

  

  
نشده و تصویر سمت راست بندیتصویر سمت چپ شبکه خوشه) ١ل کش

  دهدشده را نشان میبندیخوشه

ه، طوری کورودی این برنامه یک فایل حاوی اطلاعات شبکه است به
بکه پروتئین از ش -کنش پروتئینهر سطر آن نشانگر یک جفت برهم

PPI  است. خروجی این برنامه شامل دو فایل است. فایل اول حاوی
شناسی مربوطه، توصیف عملکرد این اطلاعاتی نظیر نام هستی
است که در این خوشه حضور دارند هایی خوشه و مجموعه پروتئین

صورت یک به GOها را براساس درخت و فایل دوم ارتباط این خوشه
 GO‐idدهد و ها هستند، نشان میشبکه، که رئوس آنها خوشه

  شود.عنوان نام آن راس قرار داده میمربوطه به
௜ܶصورت گراف توان بهبه عبارت دیگر فایل دوم خروجی را می ൌ

ሺ	்ܸ , ்ܸکه،  طوریبهها نشان داد. برای هر کدام از شبکه ሻ	்ܩ ൌ
ሼݐଵ, ,ଶݐ … , ,௜ݐ	ሺو  ௡ሽݐ دهد، اگر را نشان می ௜ܶیک یال از گراف  ௝ሻݐ

BINGO [12]  بین آنها براساس درختGO  ارتباطی تشخیص داده
  شود.عنوان ورودی به مرحله بعد وارد میباشد. این گراف به

  هاخوشهترازی محلی هم
رازی تطور که گفته شد، پیداکردن زیرگراف اولیه برای شروع همهمان

یکی از مراحل مهم حل این مساله است. برای این امر پس از 
افزار ، خروجی این نرمBINGO [12]ها به کمک بندی شبکهخوشه
شود. داده می GASOLINE [5]افزار صورت یک گراف، به نرمبه

در مقدمه اشاره کردیم، این  GASOLI0NEیح طور که در توضهمان
 ۲کند. در شکل صورت محلی تراز میرا به PPI هایشبکهالگوریتم 

  نمایی از خروجی گرافیکی این برنامه نمایش داده شده است.
، اطلاعات شباهت خود را از دو روش به دست GASOLINEافزار نرم
) داشتن فایل حاوی مقادیر امتیاز شباهت توالی بین هر ۱آورد: می

) تنها با درنظرگرفتن نام ۲شوند؛ هایی که تراز میجفت راس از شبکه
 GO‐idها در این دو شبکه ها. از آنجایی که نام پروتئینپروتئین

افزار . در این نوع شباهت، نرممربوط به خوشه است، معنادار است
نام و دارای ارتباط کمپلکسی خود را ملزم به نگاشت رئوس هم

دهنده یک نوع عملکرد نام نشاننماید که در اینجا رئوس هممی
خاص زیستی هستند. این مجموعه نگاشت یک دانه اولیه مناسب 

ترازی مناسب است تا آن را به یک هم GASOLINEافزار برای نرم
گسترش دهد. سپس این الگوریتم به کمک توپولوژی شبکه یک 

  کند.ترازی محلی مناسب پیدا میهم
  

	
  شدهبندیخوشه یهاشبکهترازی محلی هم )٢شکل 

  
  ترازشده هایخوشهنگاشت داخلی 

 صورت نزولی مرتبها، آنها را براساس سایز، بهپس از نگاشت خوشه
دارای  هانماییم. با توجه به این که ممکن است بعضی پروتئینمی

چندین عملکرد باشند، بنابراین امکان حضور آنها در چندین خوشه 
وجود دارد. برای این که بتوان هر پروتئین را فقط برای یک خوشه 



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ آبادرکیمزارع فاطمه ی و زهرا قربانعل ۳۳۲
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هایی که سایز کمتری دارند ها را از خوشهروتئینمعرفی کرد، این پ
  گیریم.کنیم و آنها را تنها در یک خوشه در نظر میحذف می
ود. شها از روی شبکه اصلی بیرون کشیده میخوشه شبکهدر ادامه، 

به یکدیگر تراز  NetAl [8]افزار ها توسط نرمسپس این شبکه
 هایپروتئینشوند. خروجی این مرحله، یک مجموعه از جفت می

  صورت زیر است:ترازشده به
ܣ ൌ ሼሺݒ, ݒ|ሻݑ ∈ ஺ܸ	, ݑ ∈ ஺ܷሽ 

مجموعه  ஺ܷو  ଵܩمجموعه رئوس ترازشده از شبکه  ஺ܸکه  طوریبه
  هستند. ଶܩرئوس ترازشده از شبکه 

  باقی مانده هایپروتئینترازی هم
ها تراز شدند. در این مرحله درون خوشه هایپروتئیندر مرحله قبل، 

شوند. در این حالت، ابتدا رئوس ترازشده، از گراف اصلی حذف می
حذف و سپس دو شبکه تمام رئوس ترازشده از هر دو شبکه اصلی 

شوند. از آنجایی که درجه بعضی تراز می NetAl [8]جدید توسط 
شان در ابتدا تراز شده رئوس برابر یک است و ممکن است همسایه

نابراین گیرند. برئوس تنها، در ساختار شبکه جدید قرار نمیباشد، این 
مانده از شباهت توپولوژیکی استفاده ترازی رئوس باقیبرای هم

ترین مشخصه مرکزیت، مهمشود. در نظریه گراف و بررسی شبکه، می
مرکزیت  هایحالتترین کند. از مهمرئوس یک گراف را تعیین می

. مرکزیت [13]توان به مرکزیت میانی و مرکزیت نزدیکی اشاره کردمی
 هایفگراشود که بین تمام رئوس نزدیکی به این صورت تعریف می

آنها  سیرترین موسیله طول کوتاههمبند یک متریک فاصله طبیعی به
صورت مجموع فاصله آن از تمام به xتعریف شده است. دوری راس 

شود و رئوس است و میزان نزدیکی عددی مقابل دوری تعریف می
  صورت زیر است:به

ሻݔሺܥ ൌ
1

∑ ݀ሺݕ, ሻ௬ݔ
 

  بنابراین رئوس مرکزتر، مجموع فاصله کمتری از تمام رئوس دارد.
انه به صورت حریصبهتری دارند رئوسی که امتیاز توپولوژیکی نزدیک

  شوند.یکدیگر تراز می
  

  هایافته
ای که مورد استفاده قرارگرفته، معرفی در این بخش، ابتدا پایگاه داده

 ترازیهای همارزیابی الگوریتم معیارهایشود، سپس تعدادی از می
با الگوریتم  PRAFشوند. درنهایت چارچوب دو شبکه شرح داده می

NetAl شود.مقایسه می  
  پایگاه داده

نام دارد. پایگاه داده  DIP [14]شده در این مقاله، استفاده دادهپایگاه 
DIP ها را کنش بین پروتئینیک پایگاه داده زیستی است که برهم
های کند. دادهصورت تجربی و آزمایشگاهی شناسایی میبه

صورت دستی، توسط متخصص و هم هم به DIPشده در ذخیره
های محاسباتی، گزینش صورت خودکار، با استفاده از روشبه
منتشر شد و شامل هشت  ۲۰۰۲شوند. این پایگاه داده در سال می

  گونه زیر است:
	.D(مگس میوه؛  دروزوفیلا ملانوگاستر melanogaster ،(

	.S(مخمر نان؛  ساکارومایسسس سرویزیه cerevisia ،( اشریشیا
، انسان (هومو ساپینس)، سینورابتیدیس الگانس (coli	E.) کلی

(C.	 elegans) ، موس موسکولوس(M.	musculus) ، هیلوباکتر
  (norvegicus	R.)نروژیکوس  راتوس، (pylori	H.) پیلوری

بودن ساختار اول یکی از ویژگی مهم این پایگاه داده، دردسترس
ها است. این توالی DIP هایشبکههای موجود در (توالی) پروتئین

رار ق استفاده مورد ترازیهم هایالگوریتم کارآیی محاسبه هنگام

  گیرند.می
  ارزیابی معیارهای

شده امتیاز شباهت در ادامه، معیارهای صحت یال و میانگین نرمال
  شود:ترازی دو شبکه معرفی میتوالی برای ارزیابی هم

  صحت یال
ଵܩبرای دو شبکه  ൌ ሺ	ܸ, ଶܩو  ሻܧ ൌ ሺ	ܷ, امتیاز صحت یال  ሻܨ

  شود:صورت زیر محاسبه میبه

ܥܧ ൌ
|ݎ݋ܥ݁݃݀ܧ|
min	ሼ|ܨ|, ሽ|ܧ|

ൈ 100	% 

  طوری که:به
ݎ݋ܥ݁݃݀ܧ ൌ ሼ	ሺݒ, ሻ′ݒ ∈ ,ሻݒห൫݂ሺܧ ݂ሺݒᇱሻ൯ ∈  ൟܨ

 ଶܩدر گراف ݒشده معادل دهنده راس نگاشتنشان fሺvሻطوری که به
از شبکه اول است که به  هایی، درصد تعداد یالECاست. به عبارتی 

دهد شوند. مقدار بالای این امتیاز نشان مییالی در شبکه دوم تراز می
  که دو شبکه از نظر توپولوژیکی به یکدیگر شباهت دارند.

  شده امتیاز شباهت توالیمیانگین نرمال
ترازی نهایی از این معیار برای محاسبه میزان شباهت توالی هم

  شکل زیر قابل محاسبه است: شود که بهاستفاده می

ܵܵܰܣ ൌ෍
ܵܵሺݒ, ݂ሺݒሻሻ

ሺሺܵܵሺݒ, ሻݒ ൈ ܵܵሺ݂ሺݒሻ, ݂ሺݒሻሻሻି
ଵ
ଶ௩∈௏

	 

 ଶܩدر گراف ݒشده معادل دهنده راس نگاشتنشان fሺvሻکه  طوریبه
,SSሺvاست و  fሺvሻሻ  ݒمیزان شباهت توالی دو پروتئین ∈ و  ܸ

݂ሺݒሻ ∈ ننده کدهد. هر چه این امتیاز بالاتر باشد بیانرا نشان می ܷ
 هستند و هر مشابهشده، از نظر زیستی آن است که رئوس نگاشت

کننده آن است که رئوس همولوگ تر باشد مشخصچه این امتیاز کم
  .اندنشدهخوبی به یکدیگر نگاشت به

  NetALو الگوریتم  PRAFمقایسه چارچوب 
‐i5	core™	Intel®پردازنده  بادستگاه  کی یرو PRAFچارچوب 

4200U	CPU	@	1.60	GHz	2.29	GHz  یدسترس حافظه کیو 
های انسان، از سه شبکه .شودگیگابایت اجرا می۸ (RAM)ی تصادف

ذکر شده است، برای این  ۱مخمر و موش که اطلاعات آنها در جدول 
  کار استفاده کردیم.

میزان امتیاز صحت یال نشان داده شده است.  ۳و  ۲های در جدول
تنها براساس میزان شباهت توپولوژیکی عمل  NetAlالگوریتم 

  کند، به همین دلیل امتیاز بهتری در معیار صحت یال دارد.می
نشان داده شده است.  ۵و  ۴های در جدول ANSSنتایج معیار 

بالاتر باشد، رئوس  ANSSتیاز طور که شرح داده شد، هر چه امهمان
 ANSSشده از نظر زیستی شباهت بیشتری دارند. مقادیر نگاشت

کند که این چارچوب از نظر زیستی ها مشخص میروی شبکه
  دارد. NetAlعملکردی بهتر از 

 GASOLINEوBINGOدو الگوریتم  NetAlگرچه قبل از اجرای 
 دگیپیچیو کمترکردن  افزارهاشوند ولی سرعت بالای این نرماجرا می
دهند، اختلاف می NetAlعنوان ورودی به هایی که بهشبکه

 PRAFو چارچوب  NetAlچشمگیری بین زمان اجرای الگوریتم 
  شود.ایجاد نمی

  

  مورد استفاده هایشبکهاطلاعات  )۱جدول 
نام 
  شبکه

تعداد   نام علمی
  رئوس

کمترین 
  درجه رئوس

بیشترین 
  درجه رئوس

تعداد 
	هایال

ساکارومایسسس   مخمر
  سرویزیه

۴۶۴۵  ۱  ۲۴۱  ۲۱۷۹۵  

	۶۱۱۰  ۲۰۴  ۱  ۳۹۹۱  هوموساپینس  انسان
  ۱۳۷۸  ۳۵  ۱  ۱۲۴۲موس موسکولوس  موش
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  PRAFترازی دو شبکه براساس امتیاز صحت یال برای هم )۲جدول 
	EC  هانام شبکه
  %۲۱۴/۳۹  مخمر -انسان
  %۳۳۱/۴۸  مخمر -موش
  %۷۴۸/۵۶  انسان -موش

  
	NetAlترازی دو شبکه براساس الگوریتم امتیاز صحت یال برای هم )۳جدول 

	EC  هانام شبکه
  %۷۶۴/۵۳  مخمر -انسان
  %۴۳۵/۵۰  مخمر -موش
  %۶۵۸/۶۴  انسان -موش

  
	PRAFترازی دو شبکه براساس برای هم ANSSامتیاز  )٤جدول 

هانام شبکه  ANSS	
مخمر -انسان  ٣٧٥/١١  
مخمر -موش  ٢٣٠/١٩  
انسان -موش  ٩٧٧/٨  

  
  NetAlترازی دو شبکه براساس برای هم ANSSامتیاز  )٥جدول 

هانام شبکه  ANSS	
مخمر-انسان  ٩٨٣/١٠  
مخمر-موش  ٣٨٢/١٤  
انسان-موش  ٢٠٤/٣  

  
  بحث

نمودن و افزودن هدف اصلی در این مقاله ارایه چارچوبی برای بهینه
است. در مرحله چهارم این  NetAlجنبه زیستی به الگوریتم 

ترازشده از ساختار دو شبکه حذف چارچوب، رئوس کلاسترهای هم
مانده در دو شبکه جدید با الگوریتم شود و درنهایت رئوس باقیمی

NetAl شود. با توجه به این که این فرآیند موجب تراز میهم
شود، هدف ما در آینده ایجاد تغییراتی در توپولوژی شبکه می

طوری که رئوس است به NetAlییراتی در ورودی الگوریتم تغ
نظر ترازی دخالت دهد. بهشده در ورودی از هر شبکه را در هممشخص

ترازی دو را در هم PRAFرسد که این تغییر در الگوریتم، کارآیی می
شبکه افزایش دهد زیر دیگر نیازی به حذف رئوس شبکه در مرحله 

  نداریم. PRAFچهارم 
کنش های برهمهای بیوتکنولوژی، شبکهوجه به پیشرفت روشبا ت

 ها در دسترس قرار گرفته است.پروتئین بسیاری از گونه -پروتئین
ف، های مختلکنش پروتئینی گونهبرهم هایشبکهبودن دردسترس

های محاسباتی برای شناخت و تفسیر عملکرد موجب توسعه روش
ها که امکان بررسی ین روشها شده است. یکی دیگر از اپروتئین

ترازی سراسری دهد، همهمزمان چندین شبکه را در اختیار ما قرار می
 IsoRankN [15]های پروتئینی است. الگوریتم چندگانه شبکه

 -نکنش پروتئیترازی سراسری چند شبکه برهماولین الگوریتم هم
ن برد. ایبهره می PageRank	Google'sپروتئین است که از ایده 

های تشکیل خوشهالگوریتم از روش تقسیم محلی گراف برای 
و  SMETANA [16]های کند. الگوریتمترازی استفاده میهم

CSRW [17] ی احتمال تطبیق جفت از گام تصادفی برای محاسبه
 BEAMSنمایند. الگوریتم های متفاوت استفاده میهای شبکهگره
ها را در نظر ها برای ساخت خوشهتنها شباهت توالی پروتئین [18]
ترازی های همنتیجه الگوریتم SMAL [19]گیرد. الگوریتم می

ترازی سراسری چند شبکه گسترش سراسری دو شبکه را به هم
ها از یک تابع هزینه برای محاسبه دهد. تمام این الگوریتممی

های مختلف استفاده در گونهها شباهت توالی و ساختاری پروتئین

ر ها دها، شباهت گرهکنند. همچنین در بسیاری از این الگوریتممی
های احتمالاتی محاسبه های مختلف با استفاده از روششبکه
ها شود. این امر موجب افزایش پیچیدگی محاسباتی الگوریتممی
  شود.می

ترازی ای همتوان برشده در این مقاله را میدر آینده ایده مطرح
چندین شبکه زیستی گسترش داد. به این ترتیب که ابتدا تمام 

بندی نموده و سپس خوشه BINGOافزار ها را به کمک نرمشبکه
های تراز کرد. در ادامه پروتئینهم GASOLINEوسیله ها را بهخوشه
تراز نمود و ماتریسی از امتیاز  دودوبهها را دهنده خوشهتشکیل
ترین جفت شبکه را با یکدیگر آنها ساخت. سپس مشابهترازی هم

ها را با جدید تشکیل داد و درنهایت شبکه شبکهترکیب کرد و یک 
ها تراز نمود. این فرآیند تا نگاشت تمام پروتئینشبکه جدید هم

که دارای  NetAlتوان از الگوریتم یابد. به این ترتیب میادامه می
  رد.تراز کدین شبکه را هممود تا چنسرعت بالایی است، استفاده ن

  
  گیرینتیجه

 شکنبرهم دو شبکه سراسری ترازیهم مساله حل برای مقاله این در
 چارچوب. نمودیم ارایه PRAF نام به چارچوبی پروتئین -پروتئین
PRAF اصلی برنامه سه از NetAl، GASOLINE، BINGO و 
 دفه برد.می بهره دو شبکه ترازیهم برای ژن شناسیهستی مفهوم
 NetAl همترازی الگوریتم به زیستی مفهوم افزودن PRAF اصلی
  .است
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