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 انكنشيبر م يمبتن يهاشبكه يهمتراز در يفراابتكار يهاتميرلگوا ريتأث
  پنج گونه زيستيدر  نيپروتئ-نيپروتئ

 *زادهقاسم محمدو  پوريمهد الهام

  وتريمهندسي كامپ دانشكده، زديدانشگاه ، زدي، ايران

  07/07/1399 :تاريخ پذيرش  25/05/1399 :تاريخ دريافت

  هديچك

 مشابه، طور به. داد انتقال يتوال ي شده حفاظت ينواح به را مختلف يهاگونه يستيز دانش توان يم ژنوم يتوال يهمتراز قيطر از
 ي شده حفاظت مختلف ينواح به را يمولكول يهاشبكه ي شده حفاظت ينواح دانش توان يم ،يستيز شبكه يهمتراز قيطر از

بر  يمبتن يهمسان«را به  »يبر توال يمبتن يهمسان« نتوا يم يستيز يهاشبكه يهمتراز بر هيتك با لذا. داد انتقال متفاوت يها گونه
 هايماريب شرفتيپ روند يابيرد د،يجد يداروها كشف مانند آن، يكاربردها جهت به ها شبكه يهمتراز كشف . داد ميتعم» شبكه

 كه است نيا ياصل الشچ رابطه، نيا در. است برخوردار يا ژهيو تياهم از ،ياجتماع يها شبكه در كاربران رفتار ينيب شيپ اي و
 يبيتقر يها حل از راه يتيوضع نيدر چن. است »سخت-يپ ان« ي مرتبه از ي مسئله كي شبكه، دو در موجود يها يهمتراز افتني

 يهمتراز يها تميالگور سهيمقا پژوهش، نيا ياصل بخش. ميريگ يهستند، بهره م عيكه نسبتاً سر يفراابتكار يها تميمانند الگور
. باشد يم تست مورد يهاشبكه يدگيچيپ زانيم و حافظه مصرف زانيم اجرا، زمان مربوطه، يابيارز يارهايمع دگاهيد از شبكه

 ديوگريب يستيز يهاشبكه ي داده مجموعه يرو بر مرتبط يها تميالگور نيمشهورتر و نيدتريجد ياجرا از يشيآزما جينتا
- نهيبه ك،يمتيم ك،يژنت يفراابتكار يهاتمياز الگور يريگ از آن است كه با بهره يحاك يابيو ارز يساز ادهيپ جينتا. اند آمده دست به

با  ادشدهي يها روش. افتيدست  يارزشمند جيبه نتا توان يمورچگان م يكلون و شده يسازهيشب ديتبرتوده ذرات،  يساز
لذا غالباً موفق  دهند، يقرار م يرا مورد بررسجستجو  قابل يهاداده از يكوچك يها مناسب، تنها بخش يامكاشفه توابع يريكارگب

  .شوند يم يقبول در زمان كوتاه قابل ايو  نهيبه كشف پاسخ به

 .شبكه يهمتراز زومورف،يا رگرافيز گراف، قيتطب ن،يپروتئ-نيپروتئ تعامل ،يفراابتكار يهاتميالگور :يديكل هايواژه

  m.ghasemzadeh@yazd.ac.ir: يكيونپست الكتر ، 035-31232359: مسئول، تلفن سندهينو* 

  مقدمه
 يريكارگ، بيستيزدر مطالعات  ياز مشكلات جد يكي

 يها تميالگور. )3(ست ا انبوه يهاحجم در يستيز يهاداده
 يسازنهيبه و قاتيتحق در مهم يهاشاخه از يكي جستجو
به  ازين ،مسائل شدن تردهيپچ و بزرگتر بعلت كه هستند
. شودياحساس م شتريب رآمدتر،كا يجستجو يهاروش
 در كه ندهست عتيگرفته از طب الهام يفراابتكار يها تميالگور
   .كنند يكارآمد عمل م اريدشوار بس يساز نهيمسائل به حل

 يها كه اندازه مسئله بزرگ باشد، استفاده از روش يهنگام
 نيكه در ا چرا. نخواهد بود سريم ناآگاهانه يجستجو
به  دنيكه رس باشديه چنان بزرگ ممسئل دامنه ،موارد

 نيجواب مسئله در مدت زمان قابل قبول با استفاده از ا
 ازين رو نيا از. بود خواهد ممكن ريغ جستجو يهاروش

 يفضامختلف  يهابخش در بتواند كه ميدار ييهاروش به
 منا يفراابتكار يجستجو. دهد انجام را جستجو داده

 ازآگاهانه است كه   يجستجو يهاتميالگور از ياخانواده
 كاوش يساز نهيبه يعنوان مدل براب ،يعيطب يدهيپد كي
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 در بزرگ رايبس يهاداده يجستجو يهوشمندانه فضا
  .شودياستفاده م دهيچيپ  مسائل

 Biological network( يستيز يهاشبكه يهمتراز

alignment( كه توجه  باشديم يدشوار مسائل از يكي
را به خود  كيوانفورماتيو ب يشناسستيز ،وتريكامپ نيمحقق

 كه شوديم گفته ياشبكه به يستيز شبكه. جلب كرده است
. رديگيمورد استفاده قرار م يستيز يها ستميس در مورد

 انكنشيبر م يمبتن يهاشبكه ،يستيز يهاشبكه نيا از يكي
 (PPI= Protein-Protein Interaction) نيپروتئ-نيپروتئ

  . شدند ليتشك هاآن نيب ارتباط و هانياز پروتئهستند؛ كه 

 است هانهيدآمياز اس يخط بيترت نيپروتئ ،يميش دگاهيد از
 هانيپروتئ .)22( شوديم دهينام هم ديپپتيپل رهيزنج كه
 يهايژگيو و مكمل يساختارها وجودبه  باتوجه تواننديم
 يساختارها و شدهمتصل  گريكدي به هانهيدآمياس يكيزيف

. دهند ليرا تشك هانيپروتئ از يادهيچيپ يجمعدسته
 گريكديسلول با  كيداخل  ها نيپروتئ اريتعاملات بس

شبكه  نيكه در ا دهد يم ليا را تشكه نيپروتئ يتعاملشبكه 
 يارتباط اي يتعامل انگريب اه لاي و هانيپروتئ انگريب هاگره

  . كننديم برقرار هانياست كه پروتئ

-هيحاش انتقال و مشتركات نييتع يرو بر ياديز قاتيتحق
- شده متمركز مختلف يهاگونه PPI يهاشبكه نيب يسينو

. )22( شوديم انجام شبكه يهمتراز توسط اغلب كه اند
 )Mapping( نگاشت ييشناساشبكه،  يهمتراز از هدف

 انگريب تواننديم كه است PPIدر شبكه  هانيپروتئ نيب
حفاظت شده  يو نواح ،يملكردع ،يتوپولوژ  يهاشباهت
 نيا كه يتميالگور. باشند PPI يهادر شبكه يتكامل

 دهينام) Aligner( همترازكننده ،كنديم ييرا شناسا نگاشت
باعث كشف اطلاعات  هاشبكه يهمتراز. شود يم

و  يحفاظت شده تكامل يرهايهمچون مس يارزشمند
  . شده است نيپروتئ يها يدگيچيپ

 نشده ييشناسا كاملصورت ب هانيپروتئ از ياريبس عملكرد
 نقش ييشناسا يهاچالشمسئله  نيا ليدلب كه ،)22( است

ايجاد  يمشكلات  هايماريب و يستيز يهانديفرآ در آنها
 صورتب هايماريب و هانديفرآ نيا ن،يبنابرا .نمايد مي
 مورد موش و مخمر مانند مدل، يهاسميارگان در يشيآزما
 با مدلموجودات  از مربوطه دانش و رنديگيم قرار يبررس

 شوديم داده ميتعم انسانشبكه به  يها شباهت از استفاده
 يعملكرد اطلاعات انتقال بهبا كمك  يهمتراز لذا. )22(
 ينيبشيپ يبرا خود نوبه به، مختلف يهاگونه نيب

 انسان يريپ نديفرآ ينيبشيپ اي و انسان يماريب يها زميمكان
   .)11(گيرد قرار مي هاستفاد مورد 

در حل  يفراابتكار يها تميالگور يپژوهش، كارآمد نيا در
 بر يمبتن يهاشبكه بر يهمترازمسئله  نهيو به عيسر
 .شود يم داده مورد بررسي قرار نيپروتئ-نيپروتئ انكنشيم

: شود همچنين در اين پژوهش به سوالات زير پاسخ داده مي
 يشناسستيز نشمنداندا راهمترازي شبكه  روش كدام) 1

 متفاوت يهمتراز دو توانيم چگونه) 2 كنند؟يم استفاده
 يريگاندازه را يهمتراز تيفيك چگونه )3 نمود؟ سهيمقا را
   م؟يينما

راه  نيبهتر افتني يشبكه به معنا يهمتراز :شبكه يهمتراز
 نيا. است گريشبكه درون شبكه د كي نمودنمتناظر  يبرا

 يشناس يهست قيامل تطبحوزه ش نيامر در چند
)Ontology(، يها شبكه و زبان پردازش الگو، ييشناسا 

 شبكه يهدف همتراز نيبنابرا. )25(كاربرد دارد  ياجتماع
 يهاروش. دارد يبستگ شبكه يبه محتوا ياديز زانيم به

تنوع به  نيا. شبكه وجود دارد يهمتراز جهت يگوناگون
   .)13(است شبكه  يمحاسبات همتراز يدگيچيواسطه پ

),(گراف، زوج مرتب  ايشبكه : هياول فيتعار EVN  
 كه است هااليمجموعه  Eو  هامجموعه گره Vاست كه 

-شبكه تعداد. كنديمتصل م گريكديرا به  V يهاگره يبرخ

2گره برابر nممكن با  يها

2n يينما مقدار نيا باشد،يم 
آن از نظر  قيشبكه و مسئله تطب يبنددسته شوديم باعث

  . دشوار باشند يمحاسبات
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 رگرافيز مسئله و گراف يتئور به شبكه قيتطب مسئله
نمايد  اين پرسش را مطرح مي و ابد،ييم ميتعم زومورفيا

),(شبكه  ايآ كه 111 EVN  شبكه از يقيدق رگرافيز 
),( 222 EVN  نياشده است كه  ثابت. ريخ اي هست 

محسوب مي شود به اين معني  »كامل- يپ ان« ءجز مسئله
 شده ثابت نيهمچن. ندارد ياچندجمله و كارآمد حلراه كه

است  »سخت- يپ ان«شبكه مسئله  قيمسئله تطب كه است
- مناسب افتني از تريكل شبكه، يازهمتر نيبنابرا. )22،16(

 يرگرافيز N1اگر  ياست حت N2درون  N1 رشبكهيز نيتر
  . )22( نباشد  N2از  يقيدق

 يهمتراز: است ياصلدربرگيرنده دو بحث شبكه  يهمتراز
 يسراسر يهمترازو  )Local alignment( يموضع

)Global alignment( .  

كوچك  ياست كه نواح نيا يموضع يهمتراز ياصل هدف
شبكه  يدر مقابل هدف همتراز. )13(همتراز شوند  قاًيدق

دو شبكه  يهاگره نيب كيبه  كينگاشت  ديتول يسراسر
 يسراسر شبكه يهمتراز يرو بر رياخ قاتيتحق اكثر. است

 است نيا يسراسر يهمتراز هدف. )13( اندشده متمركز
 يهانيپروتئ به كوچكتر شبكه يهانيپروتئ از ينگاشت كه
 ،PPIدو شبكه  نيب ،مرسومبطور . شود دايبكه بزرگتر پش
),( 111 EVN  و ),( 222 EVN  فرض با 
21 VV ، يهمتراز f ،يهاگره نينگاشت ب V1 يهاو گره 

V2 است :  

)1(    '2'
1: VVf   

1 كهيبطور
'

1 VV   2و
'

2 VV  .  

' ،يموضع يهمترازدر 
1V  و'

2V كوچك يهارمجموعهيز 
، 1شكل( هستند هابكهش در هاگره نيترمشابه با متناظر

 ،يسراسر يهمتراز هدف كه يحال در ؛)قسمت الف
از . )، قسمت ب1شكل ( است V1 يهاگره همه يهمتراز

 ديتولچند - به- چند يهانگاشت يموضع يهمترازرو،  نيا
'گره از  كي يعني كنديم

1V گره در  نيبه چند تواند يم

'
2V  نگاشت يسراسر يهمتراز برعكس؛ و شودنگاشت
 نيدوطرفه ب يهمتراز يعني كنديم ديتول كي-به-كي يها

'
1V و'

2V )22 .(و  يموضع يهمتراز نيب تفاوت 1شكل
 قسمت 1شكل در كه گونههمان .دهديرا نشان م يسراسر
 از بخش كي ،يموضع يمترازه در شوديم مشاهده الف
 نگاشت دوم شبكه از بخش نيچند به توانديم اول شبكه
 ،قسمت ب 1همانند شكل  يسراسر يهمتراز در اما شود؛
بخش از شبكه دوم  كيشبكه اول، فقط به  از يبخش اي كل

  . شود مينگاشت 

 

 شبكه: ب ، يضعمو يهمتراز شبكه: شبكه، الف يهمتراز -1شكل 
  يسراسر يهمتراز

 زومورف،يا رگرافيز مسئله بودن »كامل-يپ ان« ليبدل
 يهاحلراه( يامكاشفه توابع از شبكه يهاهمترازكننده

 مسئله حلراه بيتقر يبرا كه كننديم استفاده) يبيتقر
 يساز نهيبه يهاتميالگور و هدف تابع شبكه، يهمتراز
 هدفشان تابع كه ييهايترازهم كشف يبرا. دارند يمتفاوت
 يها گراف به اي هاهمترازكننده اغلب است، يسازمميماكز

يم استفاده يدوبخش قيتطب از اي كننديم اعتماد يهمتراز
  . )22( كنند

 با يهمتراز يبرا جستجو ،يكل بطور :يهمتراز گراف 
 افتني يبرا يهمتراز گراف در جستجو با متناظر بالا ازيامت
  . است هاالي وزن و گره مجموع نيبزرگتر با يرگرافيز

 گراف :يدوبخش گراف ),( 21 EVVB  يدوبخش 
 V2و  V1آن به دو مجموعه   يهااست اگر مجموعه گره

به  V1 يهاگرهفقط از ) Eدر ( هاالي كهيشود، بطور ميتقس

 ب                                     الف          

 2شبكه      1شبكه                  2شبكه            1هشبك  
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- نهيهز با تناظرم تواننديم هاوزن. متصل باشند V2 يها گره

 از ياريبس. شوند داده نسبت هاالي به گره نگاشت يها
 را يامرحله دو يكرديرو يسراسر يهاهمترازكننده

 يهاگره نيب نگاشت ازيامت ابتدا هاآن: كننديم استفاده
دو  الف- 2شكل( نموده محاسبه را همترازشده يهاشبكه

 مدل پسس ،)دهدشبكه كانديد براي همترازي را نشان مي
 مميماكز يدوبخش قيتطب وزن همانند را شانيهمتراز

 ). ب- 2شكل( ندينما يم

  
محاسبه : هاي ورودي، بشبكه: ، الفيگراف دوبخش قيتطب -2 شكل

  امتياز نگاشت و ماكزيمم وزن تطبيق دوبخشي

 ها، شبكه چندگانه يهمتراز در :هاشبكه چندگانه يهمتراز
و  شود،يداده مان ورودي عنوب )شبكه kمثلا ( چندين شبكه

 تكامل كه ييهانيپروتئ يبندگروهبه شكل  هاآن يهمتراز
يم حفاظت هاشبكه همه در يعملكرد بطور اي افتند،ي

  .گردد، اعمال ميشوند

 را شبكه چندگانه يهمتراز ،يشنهاديپ هايراهكار يكي از 
 ،نديب يم يخشب-k يهاگراف در يبندخوشه مسئله مانند
 اي عملكرد نظر از مرتبط يهانيپروتئ هاخوشه كهيبطور
 )3 شكل( دهنديم قرار گروه كي در گريكدي با را تكامل

)22(.  

بصورت  PPIشبكه ورودي  kفرض كنيد مجموعه 
. باشد 

شبكه ورودي در  kهاي هاي ممكن بين پروتئينتطبيق
 بخشي -kگراف 

هاي گره Eها در كه يالشود، بطورينمايش داده مي

كنند و وزن هاي متفاوت را به يكديگر متصل مي شبكه
  .)22( ها بيانگر هزينه تطبيق دو گره استمرتبط با آن

 يهمتراز شوديم مشاهده 3 شكل در كه طورهمان
اي از مسئله يافتن مجموعههمانند ، هاشبكه چندگانه
},,...,{هايخوشه 21 nCCCC  گراف در G  است كه

هاي همتراز ن پروتئينهر دو معيار شباهت عملكردي بي
بطوريكه . شده را ماكزيمم نمايدشده و تعامل حفاظت 

-ICS= Intra)اي شباهت عملكردي، شباهت درون خوشه

Cluster Similarity) نيب داروزن يهااليه مجموع است ك 
 از منظور و آورد؛ يم بدست را خوشه كي يها نيپروتئ

-ICC= Inter) ياخوشه نيب حفاظت تعامل، حفاظت

Cluster Conservation) يهاتعامل تعداد انگريب كه است 
  .دو خوشه استهر  يها نيپروتئ نيب شده حفاظت

  
 همتراز شده يهاگره يبندو خوشه چندگانه شبكه -3 شكل

 يرا برا G گراف ،هاشبكه دگانهچن يهمتراز نيبنابرا
  : )22( كنديجستجو م C يبندخوشه يسازمميماكز

)2(                      
α درون شباهت ريثأكه ت بين صفر و يك است يپارامتر 

 گره يهمتراز نديفرا يرو بر را ياخوشه نيب و ياخوشه
ها همترازي سراسري است اگر خوشه .سازديم متعادل

ها ماكزيمم باشد همپوشاني نداشته باشند و مجموعه خوشه
غير اين  ؛ در)افزود Cيعني هيچ خوشه اضافي را نتوان به (

ها در همچنين اگر خوشه. استموضعي صورت همترازي 

 Nه شبك...       2شبكه   1شبكه  

C1 

C2 

C3 

C4 

C5 
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C  شامل حداكثر يك پروتئين از هر شبكه باشند نگاشت
 .يك به يك است، در غير اين صورت چند به چند است

ها به  است مسئله همترازي چندگانه شبكه α=1كه هنگامي 
حل بهينه تواند راهيابد و نميبخشي كاهش مي-kتطبيق 

، بخشي براي -kداشته باشد، به همين دليل تطبيق 
  .)22( سخت است -ان پي

 روشها و مواد

 مسئله شبكه، يهمتراز متفاوت يهاروش وجود به توجه با
 ياژهيو تياهم از شده ديتول يرازهمت تيفيك يابيارز

 يهمتراز يازدهيامت يهااريمع 1 جدول. برخوردار است
 يموضع ،يشبكه سراسر ياستاندارد را در سه گروه همتراز

  .دهديم نشان چندگانه و
  

  استاندارد يابيارز يارهايمع -1 جدول
  محاسبه فرمول  شرح  يازدهيامت اريمع نام يهمتراز نوع

  وضعيم

k-correctness  )22(  
 نيمشترك ب يسينوهيحاش kحداقل  وجود

و  s1 يسينوهيبا حاش p2و  p1 نيدو پروتئ
s2 

 

Functional 
consistency )22(  

دونيبمشتركيهايسينوهيحاشدرصد
    نيپروتئ

Agreement with 
reference modules  

يصحت و فراخوانهيبر پايازدهيامت
 كپارچهي F-score مجدد كه با استفاده از

    .)22( شوديم

  يسراسر

Node correctness 20( شدندمرجع نگاشت  يمطابق با همتراز ياست كه بدرستياشدههمترازيهاگرهدرصد(.  

Node coverage 
)22(  

نرمال شده دريهاگرهتعداديريگاندازه
-نگاشت شده به تعداد گره [1 ,0]بازه 

    كوچكتر شبكه يها

Edge correctness  
از شبكه كوچكتر كهييهاتعاملدرصد

شبكه بزرگتر  يها اليهمتراز با 
    .)20( هستند

Induced conserved 
sub-structure score  

شدههمترازهيناحازييهاتعاملدرصد
شبكه  يهاتعامل با كه بزرگتر شبكه

    .)31( شدندكوچكتر همتراز 

Symmetric sub-
structure score  

- اليتعدادبهشدههمترازيهااليتعداد

   )22( بزرگتر و كوچكتر شبكه يها
Size of the largest 

common 
connected 
component 

از  يبزرگتر زانيشامل م يهمتراز يعنيبزرگتر  LCC ،(LCC)مؤلفه متصل مشترك  نيبزرگتر اندازه
 .)31( استدو شبكه  نيساختار متصل مشترك ب

  هچندگان

K-coverage 22( شبكه هستند از  ييها نياست كه شامل پروتئ يهمتراز يهاخوشه تعداد(. 

Exact cluster ratio 22( دشو انيب دارند، قرار يواقع يهاخوشهدركهييهانيپروتئهمهدرصد(. 

Mean normalized 
entropy )22(  

ميانگين (ميانگين آنتروپي نرمال شده 
NE( ،pi هايي كه در كسري از پروتئينc 

 dنويسي شدند و  حاشيه tiبا عبارت 
ها را در تعداد عبارات متفاوتي كه پروتئين

c كنندنويسي ميحاشيه. 
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 يهاماژول مجموعه افتني يموضعهمترازكننده  هدف
 يهايدگيچيپ اي يستيز يرهايمس با متناظر شده همتراز
 شيها يهمتراز يستيارتباط ز اساس بر لذا است؛ نيپروتئ

. شوديم يابيارز يبدون در نظر گرفتن ارتباط توپولوژ و
 از يسراسر يهمتراز تيفيك ،يموضع يهمترازبرخلاف 

 نيا ياصل دهيا رايز شود، يم يابيارز يتوپولوژ ارتباط يرو
 يالگوها ديبا هاشبكه از شده همتراز ينواح كه است
براساس  هاشبكه چندگانه يهمتراز .باشند داشته يمشابه
 را يورود يهاشبكه كل كه ييهاخوشه ديدر تول ييتوانا

 شباهت اساس بر هانيپروتئ يبندگروه و دهد پوشش
  .شوديم يابيارز ،يعملكرد

تحقيقات در زمينه همترازي شبكه سراسري از  اغلب
در اين لذا . استفاده نمودند FCو  EC،S3معيارهاي ارزيابي 
هاي همترازي از قايسه كارايي الگوريتمپژوهش جهت م

 يارهايمع رايزشده است؛ استفاده  S3و  EC ،FCمعيارهاي 
EC  وS3 و  ،يهمتراز يشباهت توپولوژ يابيارز يبرا
بكار  يهمتراز يشباهت عملكرد يابيارز يبرا FC اريمع
 كي دهديبزرگ اجازه م ECكه  يحال در نيهمچن. روديم

چگال از شبكه بزرگتر  هيناح كيشبكه كوچك خلوت به 
 هيناح كي دهديم اجازهبزرگ  ICS كينگاشت شود، 

چگال از شبكه  هيناح كيخلوت از شبكه بزرگتر به 
  . كوچكتر نگاشت شود

 يهااليتعداد  سهيبا مقا (S3)متقارن  رساختاريز ازيامت
 تعداد به و كوچكتر شبكه يهاالي تعداد به شده همتراز

 را شبكه دو هر بزرگتر، شبكه از شده رازهمت هيناح يهاالي
  .)22( كنديم يبررس

 يهاروش ييكارا سهيمقا يبرا ياديزي هاداده گاهيپا
. دارد وجود شبكه ليتحل و هيتجز و يهمتراز

 -پروتئين يهاميانكنش شامل داده، مجموعه نپركاربردتري
 نيتريعموم ؛ واست زيستي مختلف يهاگونهپروتئين در 

 يهاشبكه تعامل يبر رو نهيزم نيدر ا قاتيقجنبه تح
از  يفهرست 2جدول  .تمركز دارد نيپروتئ -نيپروتئ

- شبكه تعامل در شده استفاده يهاداده گاهيپا نيپركاربردتر

از  قيتحق نيدر ا. دهد يم شرح را نيپروتئ- نيپروتئ يها
 .شده استاستفاده  بيوگريدداده  گاهيپا

، )16(ازي شبكه، همانند اغلب تحقيقات در زمينه همتر
نتايج تجربي خود را بر روي پايگاه داده ) 32(و ) 25(

و  مخمر، كرم، موش، انسانبيوگريد و پنج گونه زيستي 
برخي تحقيقات نيز . تست و بررسي نمودند مگس ميوه

اين پنج گونه زيستي را از پايگاه داده ) 17(و ) 12(همانند 
InAct  وIsobase لت انتخاب اين گونهع. دريافت نمودند -

هاي زيستي وجود تنوع در ميزان پيچيدگي شبكه تعاملي 
 .هاي اين موجودات استپروتئين

هاي همترازي شبكه، نيازمند اعمال و اجراي الگوريتم
به عنوان مثال . سازي مجموعه داده استپاكسازي و آماده

هر . مجموعه داده بيوگريد شامل اطلاعات زيادي است
از ميان اين . تعامل بين دو پروتئين استسطر بيانگر 

اطلاعات، براي همترازي شبكه صرفا به پارامترهاي شناسه 
امتياز . هاي موجود در هر سطر نياز استها يا پروتئينگره

BLAST ها را بايد از يا شباهت توالي موجود بين پروتئين
دريافت نمود  )Gene Ontology( شناسي ژنروي هستي

آيد كه اي با سه ستون بدست ميموعه دادهسپس مج). 27(
ستون اول بيانگر شناسه پروتئين اول، ستون دوم بيانگر 

بين  BLASTشناسه پروتئين دوم و ستون سوم بيانگر امتياز 
در اين بين برخي از محققين، ستون سوم . دو پروتئين است

را  BLASTكنند و در ميان كدنويسي امتياز  را حذف مي
هاي  مجموعه داده Isobaseپايگاه داده . ايندنممحاسبه مي

را  BLASTبيوگريد را آماده استفاده كاربر نموده و امتياز 
نيز درج نموده است؛ مزيت اين پايگاه داده استفاده آسان 

هاي اوليه است و ضعف آن عدم جهت انجام تست
است، در حالي كه ديگر  2014بروزرساني پس از سال 

  .شوندبروزرساني مي 2ود در جدول هاي موجپايگاه داده

براي  :هاي فراابتكاري در همترازي شبكهتأثير الگوريتم
، مسئله يافتن همترازي بين دو G2و  G1دو شبكه ورودي 
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 G1هاي  شبكه متناظر با جستجو براي يك نگاشت بين گره
كيفيت (است كه تابع هزينه داده شده  G2هاي  و گره

  .زدسارا ماكزيمم مي) همترازي

  

  استاندارد يهافهرست مجموعه داده -2 جدول
  داده مجموعهنام تيقابل دامنه يدسترس نكيل

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC165503/ 
(http://www.bind.ca/)  

كليه 
  موجودات

ازيكاملفيتوص
 يهايدگيچيپ

-تعامل ،يمولكول

 يرهايمس و ها
 يسلول

 شبكه داده گاهيپا
 يمولكول تعامل

  (BIND)ي ستيز

http://dip.doe-mbi.ucla.edu/  مخمر  
 فهرست

 يها تعامل
 يشگاهيآزما

 تعامل داده گاهيپا
  (DIP) هانيپروتئ

http://www.ebi.ac.uk/intact 

كليه 
 موجودات

وش،ينماره،يذخ
 يهاتعامل ليتحل

 نيپروتئ

  InAct چارچوب

https://thebiogrid.org/ 
(https://downloads.thebiogrid.org/ ) 

كليه 
  موجودات

يهاتعامل
 نيپروتئ-نيپروتئ
 همه يكيژنت و

 ياصل يها اندام

داده  گاهيپا
BioGRID 

https://mint.bio.uniroma2.it/ 

،نسانا
، موش

مگس 
، ميوه
  مخمر

 يبايباز و رهيذخ
 يتجرب اطلاعات

داده تعامل  گاهيپا
 يمولكول

(MINT) 

http://mips.gsf.de/genre/proj/mpact 
(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/16381906/ ) 

  مخمر
يهاتعامل

 نيپروتئ-نيپروتئ
 مخمر يبرا

داده  مجموعه
MPact 

http://cb.csail.mit.edu/cb/mna/isobase/ 

،انسان
، موش

مگس 
، كرم، ميوه

  مخمر

اي از مجموعه
 PPIهاي شبكه

ها و يوكاريوت
مقادير 

BLAST 

پايگاه داده 
Isobase 

http://www.wwpdb.org/ مجموعه داده   بانك پروتئين انسان
PDB 

  

 يبرا هدف تابع كي از هاهمترازكننده ،يهمتراز ديتول يبرا
 نيا كه يحال در. كننديم استفاده يهمتراز ازيامت محاسبه

آن را به  توانيم اما است متفاوت هاهمترازكننده در تابع
  ): 22(نوشت  ريز يشكل كل

)3(                       
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 كهيطورب RVVn گره از  كينگاشت  ازيامت :21
V1  گره در  كيبهV2  است، و REEe  ازيامت :21

  .است E2از  الي كيبه  E1از  الي كينگاشت 

رگ است، زيرا اندازه فضاي جستجو بزدر مسئله همترازي 
هاي مورد مقايسه را در هاي شبكه هاي بين گره همه نگاشت

 ان« عدم سازگاري محاسباتي مسئله كه ناشي از. گيردبرمي
هاي ايزومورف است، بودن مسئله زيرگراف »كامل-يپ

هاي  شود براي حل آن نياز به توسعه روش باعث مي
  . داشته باشيم) هاي تقريبينظريه(فراابتكاري 

وجود  يو سراسري ارتباط واضح يموضع يهمترازين ب
هاي توپولوژي براي مثال، هدف هر دو يافتن شباهت. دارد

هاي مورد مقايسه است تا دانش و عملكردي بين شبكه
هايي كه كمتر هاي مورد مطالعه را به گونهزيستي گونه
با اين حال، محققان در . )13(دهند تعميم اند مطالعه شده
در . هاي مستقلي ارائه نمودند يرمجموعه الگوريتماين دو ز

هاي همترازي موضعي توان به الگوريتماين راستا مي
PathBLAST )19 ( وAlignMCL )28(هاي ؛ الگوريتم

) IsoRank )33( ،MAGNA )32همترازي سراسري مانند 
به  PathBLASTالگوريتم . اشاره نمود) SANA )16 ،25و 

يا شباهت  BLASTاساس امتياز كشف مسيرهاي سلولي بر 
. گيردپردازد و شباهت توپولوژي را نيز در نظر ميتوالي مي

بندي ماركوف با استفاده از خوشه AlignMCLالگوريتم 
الگوريتم . هاي موضعي داردسعي در يافتن همترازي

IsoRank امتياز  شباهت توپولوژي و محاسبه بر پايه
PageRank تيب هر يك از روش به همين تر. كندعمل مي

هاي در نتيجه، بسياري از الگوريتمبرند؛ متفاوتي بهره مي
هاي همترازي و بسياري از الگوريتم يموضع يهمتراز

- هاي متفاوت تكيه ميسراسري وجود دارد كه بر فرضيه

كنند تا توابع هاي متفاوت استفاده ميكنند و از نظريه
  . دهاي متفاوتي را به حداكثر برساننهزينه

 از يبرخ كننديم يسع هاتميالگور از ياريبس مثال، عنوانب
 يسازنهيبه ،يتوپولوژ اساس بر عمده بطور را نهيهز توابع

 ارتباطات شيافزا منظور به گريد ياريبس كه يحال در كنند،
 سهيمقا ن،يبنابرا. اندشده يطراح هايهمتراز يكاربرد
 يمترازروش ه كيو  يموضع يهمترازروش  كي ميمستق

هاي دسته  ؛ بلكه هر يك با روشاست تياهميب ،يسراسر
بنابراين پرسش اين است كه كدام . دنشوخود مقايسه مي

، همترازي همترازي موضعي: ها را استفاده كنيميك از آن
 .سراسري يا نظريه تركيبي كه با هر دو سازگار باشد

سازگاري ممكن بين اين دو جنبه همترازي شبكه يك 
باز براي تحقيق است كه بايد در آينده بطور عميق  مسئله

  .)13(بررسي شود 

هاي تطبيق گراف، تطبيق شبكه و همترازي اهميت روش
تواند شبكه بيانگر اين حقيقت است كه اين پديده مي

مفاهيم رياضي را به شكلي كه امروزه علم شبكه ناميده 
ها هاي كمي در شبكهبا بيان تفاوت. شود نمايش دهدمي

و  هاي آماريبكارگيري بسياري از استانداردهاي روش
  ). 10( پذير استيادگيري ماشين امكان

هاي زيستي را هاي همترازي شبكهدر اين پژوهش الگوريتم
بر اساس نوع همترازي  به چهار دسته كلي همترازي 

، و هاشبكه چندگانه يهمتراز، يموضع يهمترازسراسري، 
   .اندشدهتقسيم سازي همترازي  يكپارچه

، )MAGNA )32هاي همترازي سراسري، در ميان الگوريتم
MAGNA++ )35( سازي پويايالگوريتم برنامه و 

DynaMAGNA++ )36(  براي همترازي شبكه از الگوريتم
  . كنندژنتيك استفاده مي

از ) 8( OptnetAlignو ) MeAlign )12همچنين روش 
ه تركيبي از الگوريتم د كنكن استفاده مي كيمتيمالگوريتم 

الگوريتم . ژنتيك با يك پالايش جستجوي محلي است
همترازي شبكه را با استفاده از الگوريتم  SANAجستجوي 

. )16(، )25(دهد انجام مي شده يسازهيشب ديتبر
- مبتني بر الگوريتم فراابتكاري بهينه PSONA همترازكننده

   . )17(سازي توده ذرات است 
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شبكه، براي همترازي از موضعي هاي همترازي الگوريتم
فاصله ويرايشي  ؛)31( ،)4( توسعهو  انتخاباستراتژي 

 يهاروش همراهبهاي فراابتكاري ، روش)20(گراف 
، )Greedy methods( )7(، )9(، )14( ،)23( صانهيحر

  .كننداستفاده مي )34(، )30(

يه بر پا )GEDEVO-M )18روش همترازي سراسري 
 )Graph Edit Distance (GED)( فاصله ويرايشي گراف

روش با استفاده از الگوريتم ژنتيك بدنبال اين . كندعمل مي
از بين همه جفت  GEDهمترازي با كمترين مجموع 

  .هاي شبكه استهمترازي

براي همترازي شبكه ) MultiMAGNA++ )37روش 
ي روش  يافته چندگانه سراسري ارائه شده و توسعه

MAGNA++ اين روش از الگوريتم ژنتيك براي . است
هاي شبكه چندگانه يك به يك استفاده  توليد همترازي

هاي همتراز شده را كند كه يال حفاظت شده بين شبكه مي
 . سازدماكزيمم مي

 ونديپ يهاتيسا قيتطب يبرا ACOTS-MGA تميالگور
ا ب يك ومتيم يبر اساس الگو كه شده استارائه  ينيپروتئ

) ACO( كلوني مورچگان يسازنهياستفاده از روش به
حل  راه ني، سپس بهتركندرا ايجاد مي حلراه يامجموعه

كند تا  انتخاب مي ممنوعهجستجوي  سازي را باپياده يبرا
  . )15( دهد حل را بهبودراه تيفيك

شبكه كيفيت عملكردي بالا  يموضع يهمترازطور كه  همان
لوژيكي پاييني دارد، همترازي و كيفيت همترازي توپو

سراسري شبكه نيز كيفيت توپولوژيكي بالا و كيفيت 
 )IGLOO )26  نظريه .همترازي عملكردي پاييني دارد

و سراسري شبكه  يموضع يهمترازهاي الگوريتمي مؤلفه
را با اميد به تركيب دو نوع همترازي شبكه، يكپارچه 

ازي را بطور هشت روش همتر )Ulign )24ابزار  .سازد مي
هاي  همزمان براي نگاشت و انتقال در ميان همه پروتئين

كند، تا بهترين همترازي را  استفاده مي PPIهاي شبكه
روشي  GLAlignهمترازكننده محلي سراسري  .انتخاب كند

هاي شبكه محلي را با كه كارايي همترازكننده است
  . )29( بخشدگيري از همترازي سراسري بهبود مي بهره

  نتايج
هاي همترازي نتايج حاصل از اجرا نشان داد كه روش

كنند هاي فراابتكاري استفاده مياي كه از الگوريتمشبكه
. ها هستندداراي ثبات رفتاري بيشتري نسبت به ساير روش

تر شدن ساختار بدين معني كه با بزرگتر شدن و يا پيچيده
اين امر  .شبكه ميزان كيفيت همترازي كاهش چنداني ندارد

هاي همترازي شبكه و محاسبه با بررسي عملكرد الگوريتم
و نحوه  معيارهاي ارزيابي بدست آمد كه در ادامه شرح آن

  .   آورده شده است مقايسه

 يهاتميعملكرد الگور سهيمقا يبرا قيتحق نيا در
 تميالگور 15 يهمتراز يهاروش گريد با يفراابتكار
 ،)NATALIE )9(، GHOST )31 پركاربرد و معروف

SPINAL )4(، NETAL )30(، PISWAP )7(، 
HubAlign )14(، L-GRAAL )23(، OptNetAlign )8(، 

CytoGEDEVO )21(، MAGNA++ )35(، WAVE 
)34(، MeAlign )12(، SANA )16 ،25(، PSONA )17 (

  . است شده انتخاب) ACOTS-MGA )15و 

نسخه ) 6( يستيز سطح يهادادهمجموعه ميان از 
BIOGRID-3.5.170 )5 ( برگزيده شد كه مشخصات هر

مگس ، كرم، موش، انسان به مربوطمنتخب  يهاداده يك از
  . آورده شده است 3در جدول  مخمرو  ميوه

  از پنج گونه PPIهاي شبكه ويژگي -3جدول 
  هاالي تعداد  هاگره تعداد  داده مجموعه نام گونهنام

  Hsapi(HS) 9633  34327 انسان
  Mmusc(MM) 290  242  موش
  Celeg(CE) 2805  4495 كرم
 مگس

  Dmela(DM) 7518  25635  وهيم

  Scere(SC) 5499  31261 مخمر
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ها در دليل انتخاب اين پنج گونه، كاربرد بسيار زياد آن
هاي شكل. هاي همترازي شبكه استاثبات كارايي الگوريتم

- وريتمالگ S3و  EC ،FCمتناظراً معيارهاي ارزيابي  6تا  4

  .دهندهاي مختلف را بر روي اين پنج گونه نشان مي

ها شود كه تقريبا در تمام الگوريتممشاهده مي 4در شكل 
با بزرگ  (EC)ميزان درستي تشخيص يال يا صحت يال 

  . يابدها كاهش ميها و افزايش پيچيدگي آنشدن شبكه

 

  يهمتراز يهاتميالگور EC اريمع سهيمقا -4 شكل

يص صحيح يال در گراف همترازي است تشخبديهي 
منزله تشخيص همترازي درست بين دو پروتئين يا گره ب

بيشتر باشد  ECمتناظر در گراف است؛ لذا هر چقدر مقدار 
  .الگوريتم بهتر عمل كرده است

كه از استراتژي انتخاب و  GHOSTالگوريتم  ،4بنابر شكل 
نسبت به  برد داراي ثبات رفتاري بهتريتوسعه بهره مي
كه از روش  NETALالگوريتم . ها استساير الگوريتم

كند در رتبه دوم قرار دارد؛ و پس از اي استفاده ميمكاشفه

جزء كه  SANAو  PSONA هايالگوريتم توان بهآن مي
  . هاي فراابتكاري هستند اشاره نمودروش

شود ميزان تشخيص مشاهده مي 5طور كه در شكل همان
يا  FCهايي با عملكرد مشابه يعني معيار صحيح پروتئين

هاي مختلف با يكديگر متفاوت شباهت عملكردي الگوريتم
و  MeAlign ،PSONAهاي در اين ميان، الگوريتم .است

SANA  از بهترين قدرت تشخيص شباهت عملكردي بهره
  .هاي فراابتكاري هستندبرند كه همگي جزء روشمي

 
 يهمتراز يهاتميگورال FC اريمع سهيمقا -5 شكل
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. كند هاي همترازي را مقايسه ميالگوريتم S3معيار  6شكل 
هاي  شود در ميان الگوريتمگونه كه ملاحظه ميهمان

از بيشترين پايداري و ثبات مقدار  SANAمختلف، روش 
اشاره  NETALتوان به الگوريتم پس از آن مي. بردبهره مي

-MMو  MM-CE ها مانندكرد كه در برخي جفت گونه

DM لازم به ذكر است كه . بسيار خوب عمل كرده است
از روش فراابتكاري و  NETALو  SANAهر دو الگوريتم 

  . كنند  اي استفاده ميمكاشفه

 كي هر شوديم مشاهده 6 تا 4 يهاشكل در كه طورهمان
 عمل بهتر داده مجموعه چند اي كي يرو بر هاتميالگور از
 يهاروش جمله از يفراابتكار يهاتميالگور. كننديم

 EC، FC اريهستند كه در اغلب موارد هر سه مع يهمتراز
 يهاروش يينشان از كارا نينمودند و ا مميرا ماكز S3و 

  .است يفراابتكار

 

  يهمتراز يهاتميالگور S3 اريمع سهيمقا -6 شكل

  بحث
ها در تحقيقات طور كه ذكر شد يكي از چالشهمان

هاي زيستي در حجم بالاست كه رگيري دادهزيستي، بكا
هاي  هاي محاسباتي و الگوريتمنيازمند استفاده از روش

هاي حجيم، يكي از مجموعه داده). 3(هوشمند است 
است كه نقش  هاپروتئين هاي حاصل از ميانكنش داده

-دانيم كه روشمي). 1(اساسي در فرآيندهاي سلولي دارند 

ميانكنش دو پروتئين نيازمند  هاي محاسباتي جهت بررسي
در اما ). 2(استفاده از ساختار سه بعدي دو پروتئين هستند 

هاي فراابتكاري با شد كه الگوريتم نشان دادهبخش قبل 

نقش مؤثري توانند مي هاي زيستي،استفاده از ساختار شبكه
داشته  PPIهاي موجود بين دو شبكه در كشف همترازي

 زانيم و اجرا زمان ،بهتر سهيمقا جهتدر اين بخش . باشند
. شده است سهيمقا گريكديبا  زين هاتميالگور حافظه مصرف
 برحسب را يهمتراز يهاتميالگور يزمان اجرا 7 شكل

 اساس بر. دهد يم نشان سال و روز ساعت، قه،يدق ه،يثان
 يهاتميالگور كه كرد مشاهده توانيم سهيمقا نيا

NETAL، HubAlign  وWAVE زمان اجرا  نيمتراز ك
و  اي استفاده نمودندهاي مكاشفهبرند كه از روش بهره مي

GHOST برديزمان اجرا بهره م نيشترياز ب.  



 1401، 1، شماره 35جلد                                                            )       مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

  .1001.1.23832738.1401.35.1.10.420DOR:                      مقاله پژوهشي 

  
  يهمتراز يهاتميالگور يزمان اجرا سهيمقا -7 شكل

 هانيپروتئ تعامل تعداد و يدگيچيپ زانيم به جهينت نيا كنيل
 7وابسته است؛ لذا در شكل  يمورد بررس يهاشبكه در
 حداقل اساس بر تميالگور هر يهاشبكه يدگيچيپ زانيم
 و هاالي تعداد )بدترين حالت( حداكثر و )بهترين حالت(

 تيحائز اهم 7در شكل  آنچه. آورده شده است هاگره
 يهاتميالگور ياجرا زمان نيبدتر كه است نيا باشد يم

و  MeAlign، SANA، PSONA يسراسر يهمتراز

ACOTS-MGA يفراابتكار يها جزء روش يكه همگ 
 زمان نيبدتردر حالي كه  ؛است قهيدق برحسب هستند
 ؛هستند روز و ساعت حسب بر هاتميالگور ريسا ياجرا

 زين اجرا زمان نظر از يفراابتكار يهاتميالگور يعني نيا
 8 شكل .كنند يم عمل هاتميالگور ريسا از ترو سريع بهتر

  .دهد يرا نشان م تميهر الگور RAMمصرف حافظه  زانيم

  
  يهمتراز يهاتميمصرف حافظه الگور سهيمقا -8 شكل

مصرف حافظه به  زانيم نيكمتر 8با توجه به شكل 
 ،++NETAL، HubAlign، MAGNA يها تميالگور

WAVE، MeAlign، SANA، PSONA  وACOTS-

MGA يهاتميالگور از هاكه اغلب آن گردد يبرم 
مصرف  زانيم نيشتريب 8شكل  در .برنديم بهره يفراابتكار

و  NATALIE، GHOST يهاتميحافظه مربوط به الگور

PI-SWAP صانهيو حر ياضير يهاروش از كه است 
  .كنندياستفاده م

 كه ييهاگره و هااليحداقل و حداكثر تعداد  9شكل  در
 كردند، استفاده خود يهمتراز يهاتميگورال در نيمحقق
   .است شده داده شينما
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  هاالي و هاحداقل و حداكثر تعداد گره سهيمقا -9 شكل

 ييها تميالگور كه گرفت جهينت توانيم 9اساس شكل  بر
تعداد گره  نيشتريب PI-SWAPو  OptNetAlignمانند 

 PSONAو  MeAlign يها تميالگور و) گره 24855(
و حداقل تعداد ) گره 290(با حداقل تعداد گره  ييها هشبك

 . ندينما يم يبررسرا ) الي 242( الي

  يهمتراز يهاتميالگور يمرتبه اجرا سهيمقا -4 جدول
 يياجرامرتبه  تميالگور نام

PSONA O(NMV log(|V |)) 
DynaMAGNA+

+  
O(N(p|V| + p|E| log(|E|) + 

plog(p))) 
MAGNA++  O(|E1| + |E2|) 

MAGNA  O(N(M|E|+log(|E|)+M|V|) 
+ Mlog(M)) 

HubAlign  O(|V|2log|V|) 
MI-GRAAL  O(|V|2log|V|) 

NETAL  O(|V|2log2|V|) 
IsoRank  O(|V|4) 

  

 با ييهاشبكه زين L-GRAALو  SANA يهاتميالگور
 در. كننديم يبررس را) الي 110528( الي تعداد نيشتريب
گراف و  4حداقل  ACOTS-MGA تميالگور انيم نيا

  .رديگ يگراف را همزمان در نظر م 32حداكثر 

 4جدول ي در همتراز يهاتمياز الگور يبرخ ييمرتبه اجرا
 N ت،ياندازه جمع p ،4در جدول . داده شده است نشان

 Mو  ها،اليمجموعه  Eمجموعه رئوس،  V ها،تعداد نسل
  .باشديتعداد تكرار م

موجود در  يهاتميالگور توانيم شده انجام مطالعات بنابر
 GNA= Global Network) يسراسر يهمترازشبكه 

Alignment)  وضعيمشبكه همترازي و(LNA= Local 

Network Alignment)  يبررس كيستماتيس دگاهيرا از د 
 شده حفاظت يهاماژول افتني LNAاگرچه هدف . نمود

موجود  LNA يهاروش يها ماژول بالاست، عملكرد با
در  گريبه عبارت د. كنند دايرا پ يبخش كوچك وانندت يم

شباهت  يكل نواح افتني GNAكه هدف  يحال
كه  ياست، نواح سهيمورد مقا يهاشبكه نيب يكيتوپولوژ
كنند معمولاً از نظر  دايپ توانند يموجود م GNA يها روش

  ).13(هستند  فيضع يعملكرد حفاظت

كن است هر دو مم ايكردند كه آ يبررس نيرو محقق نيا از
بزرگ و عملكرد  يحفاظت شده با توپولوژ يروش، نواح

كنند، كه نه تنها اهداف  دايبالا از شباهت شبكه را پ
را  GNAو  LNA هايروش از كيهر  يطراح/ يكاربرد

، )13( شود رهيچ زين هاآن بيبرآورده كند بلكه بر معا
)26(.  
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چك كو يهاماژول) 1: كه كردند ارائه يشواهد هاآن
موجود  LNA يحفاظت شده با عملكرد بالا از نواح

 را خود يكيتوپولوژ تيفيك تا ابندي شگستر توانند يم
 ينواح) 2. بخشند بهبود شانيعملكرد تيفيك كاهش بدون
موجود  GNA يهاروش از يكيتوپولوژ شباهت بزرگ

 يبه نواح توانند يندارند اما م يمعنادار ييبطور معمول كارا
 تيفيمعطوف شوند، كه بدون كاهش ك يربردمعنادار كا
  . بخشنديمرا بهبود  يعملكرد تيفيك يكيتوپولوژ

كه هدف  GNAو  LNAاز  يكارآمد يسازكپارچهي نيچن
هر دو  كند،يم حفظ همزمان را هااز آن كيهر  ياصل

از ديدگاه . بخشديرا بهبود م يو سراسر يموضع يهمتراز
 كه شود عريف ميتت به اين صوربرد - برد هدف محققين

 دايپ را يعملكرد شده حفاظت وضعيم شبكه ينواح
حفاظت  يشبكه سراسر ينواح افتني هاآن هدف و ندينما

اندازه  نيتعادل ب. )13(بالا است  يكيتوپولوژ ازيشده با امت
 و است مهم) يكيتوپولوژ تيفيك(شبكه همتراز شده  هيناح
 يپارامترها ميتنظ به ازين است ممكن يعملكرد تيفيك نيا

  . داشته باشد LNA-GNA يسازكپارچهي روش شده داده

 يعمل دگاهيد از گريد الؤس نيچند فوق دهيا بر علاوه
 را روش كدام: است ريز بصورت كه مانديم يباق

 اتيادب طبق كنند؟يم استفاده يشناسستيز دانشمندان
ينم يبطور كل LNAكه  يگفت در حال توانيم قيتحق
قادر به  GNAبزرگ مشابه را پوشش دهد،  ياحنو تواند
 ينيپروتئ يهانمونه اي يستيمعنادار ز يرهايمس يابيباز

لذا اغلب دانشمندان همترازي . است يحفاظت شده تكامل
 فوق الؤس پاسخ ن،يا بر علاوه. كنندسراسري را استفاده مي

 دو توان يم چگونه: است مرتبط زين گريد يهادهيا با
 تيفيك چگونه و نمود؟ سهيمقا را اوتمتف يهمتراز
 يبخش قات،يتحق اساس بر م؟يينما يريگاندازه را يهمتراز

و تا كنون معيارهاي ارزيابي  است شده حل مسئله نيا از
بنابراين براي . )1 جدول( مختلفي تعريف شده است

   ه به نوعـتوان با توجرازي ميـري كيفيت همتـگياندازه

  .بهره برد 1موجود در جدول رهاي همترازي از معيا

 اريكردند و مع يرا بررس GNA يهاروش نيمحقق يبرخ
 هااز آن يبرخ. ارائه دادند يهمتراز تيفيك يبرا يديجد

بهبود  يبرا يچارچوبنمودند و  يرا بررس LNA يهاروش
 يبرخ راًياخ. كردند جاديا وضعيم يهايهمتراز يداريپا

 يبررس GNAو  LNA يساز كپارچهيدر مورد  قاتيتحق
، دادند شنهاديپ هاآن نيب سهيمقا يبرا يكردند و روش

 سهيلازم به ذكر است كه مقا .)29(و ) 26(، )24(همانند 
 اي LNA يعني( كسانيبا نوع  يهايهمتراز انيدر م يحت

GNA (يهمتراز سهيمقا خاص بطور و است، دهيچيپ زين-
-تسخ) GNAو  LNA يعني(متفاوت  يهاكلاس از ييها
 تيفياز ك يديجد يارهايمع نيمحقق نيبنابرا. است تر

كار  LNAو  GNAهر دو  يارائه دادند كه بر رو يهمتراز
با  توان گفت جهت مقايسه دو همترازيلذا مي .كنديم

، )24(سازي هاي يكپارچه از روش متفاوت بهتر است انواع
- و در صورت عدم امكان يكپارچهبهره برد؛  )29(، و )26(

معيارهاي ارزيابي كه در هر  براي مقايسه كيفيت از سازي
  . استفاده نمود ،قابل محاسبه باشند ،دو نوع همترازي

هاي زيستي،  با گسترش تحقيقات و رشد روزافزون داده 
 Cloud( اي مبتني بر محاسبات ابريتوسعه همترازكننده

Computing( هاي حجيمداده كه از فناوري )Big Data( 
  . تواند جزء كارهاي آتي محققين قرار گيرد د؛ ميبهره ببر

  گيرينتيجه

 دهند يم نشان ينظر يهاليتحل و يشيآزما جينتا يكل بطور
- تمياز جمله الگور يفراابتكار يهاتمياستفاده از الگور كه 

- هيشبتبريد  ذرات، توده يسازنهيبه ك،يمتيم ك،يژنت يها
 يسازنهيبه در ينقش مؤثر مورچگان يكلون و شده يساز
كاهش زمان اجرا و  ،شبكه يهمتراز يابيارز يارهايمع

 يبرا ييهاروش جاديا رابطه،  نيا در. مصرف حافظه دارد
 جاديا و ،يمحل و يسراسر يهمتراز يسازكپارچهي
 تيفيك و عملكرد سهيمقا يبرا استاندارد يارهايمع

 يهانهياز زم همچنان ،يساز كپارچهي يهاروش يهمتراز
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Effects of Meta-Heuristic Algorithms in Protein-Protein 
Interaction Networks Alignment in Five Biological Species  
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Faculty of Computer Engineering, Yazd University, Yazd, I.R. of Iran. 

Abstract 

The biological knowledge of different species can be transferred to the conserved 
sequence regions via genomic sequence alignment. Similarly, through biological 
network alignment, knowledge of the conserved regions of molecular networks can be 
transferred to different conserved regions of different species. Therefore, relying on 
biological network alignment, we can extend the traditional "sequence-based 
homology" concept to the new concept of "network-based homology". Discovery of 
networks alignment is especially important because of its applications, such as 
discovering new drugs, tracking disease progression, or predicting users' behavior on 
social networks. In this regard, the main challenge is that the problem of finding the 
alignments in two graphs is NP-hard. In situations like this, we can use the relatively 
fast meta-heuristic algorithms to find some acceptable approximate solutions. The main 
contribution of this research consists of conducting a comparison over the network 
alignment algorithms, based on the respective evaluation criteria, execution time, 
memory consumption and complexity of the testing networks. The experimental results 
are obtained from running the relevant algorithms on the well-known BioGRID dataset. 
Evaluations indicate that among other methods, using genetic algorithm, memetic, 
particle swarm optimization, simulated annealing and the ant colony, could yield more 
valuable results. The named methods apply appropriate heuristics to generate and 
investigate only a very small subset of the whole search space with the highest 
probability of holding a solution; therefore, they often can find the optimal solution or 
some acceptable solutions in a relatively short time. 

Key words: Graph matching, Isomorphic subgraph, Meta-heuristic algorithm, Network 
alignment, Protein-protein interaction.  


