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 انکنشیبر م یمبتن یهاشبکه یهمتراز در یفراابتکار یهاتميرلگوا ریتأث

 پنج گونه زيستیدر  نیپروتئ-نیپروتئ

 *زادهقاسم محمدو  پوریمهد الهام

 وتریمهندسی کامپ دانشکده، زديدانشگاه ، زدي، ايران

 07/07/1399 تاریخ پذیرش: 25/05/1399 تاریخ دریافت:

 هدیچک

 مشابه، طوربه. داد انتقال یتوال یشده حفاظت ینواح به را مختلف یهاگونه یستیز دانش توانیم ژنوم یالتو یهمتراز قیطر از

 یشده حفاظت مختلف ینواح به را یمولکول یهاشبکه یشده حفاظت ینواح دانش توانیم ،یستیز شبکه یهمتراز قیطر از

بر  یمبتن یهمسان»را به  «یبر توال یمبتن یهمسان» توانیم یستیز یهاشبکه یهمتراز بر هیتک با لذا. داد انتقال متفاوت یهاگونه

 هایماریب شرفتیپ روند یابیرد د،یجد یداروها کشف مانند آن، یکاربردها جهت به هاشبکه یهمتراز کشف داد.  میتعم« شبکه

 که است نیا یاصل چالش رابطه، نیا در. است برخوردار یاژهیو تیاهم از ،یاجتماع یهاشبکه در کاربران رفتار ینیبشیپ ای و

 یبیتقر یهاحلاز راه یتیوضع نیاست. در چن «سخت-یپ اِن» یمرتبه از یمسئله کی شبکه، دو در موجود یهایهمتراز افتنی

 یهمتراز یهاتمیالگور سهیمقا پژوهش، نیا یاصل بخش. میریگیهستند، بهره م عیکه نسبتاً سر یفراابتکار یهاتمیمانند الگور

. باشدیم تست مورد یهاشبکه یدگیچیپ زانیم و حافظه مصرف زانیم اجرا، زمان مربوطه، یابیارز یارهایمع دگاهید از شبکه

 دیوگریب یستیز یهاشبکه یداده مجموعه یرو بر مرتبط یهاتمیالگور نیمشهورتر و نیدتریجد یاجرا از یشیآزما جینتا

-نهیبه ک،یمتیم ک،یژنت یفراابتکار یهاتمیاز الگور یریگاز آن است که با بهره یحاک یابیو ارز یسازدهایپ جیاند. نتاآمدهدستبه

با  ادشدهی یها. روشافتیدست  یارزشمند جیبه نتا توانیمورچگان م یکلون و شده یسازهیشب دیتبرتوده ذرات،  یساز

لذا غالباً موفق  دهند،یقرار م یجستجو را مورد بررس قابل یهاداده از یکوچک یهامناسب، تنها بخش یامکاشفه توابع یریکارگب

 .شوندیم یقبول در زمان کوتاهقابل ایو  نهیبه کشف پاسخ به

 .شبکه یهمتراز زومورف،یا رگرافیز گراف، قیتطب ن،یپروتئ-نیپروتئ تعامل ،یفراابتکار یهاتمیالگور :یدیکل هایواژه

 m.ghasemzadeh@yazd.ac.ir: یکیپست الکترون ، 035-31232359مسئول، تلفن:  سندهینو* 

 مقدمه

 یریکارگ، بیستیزدر مطالعات  یاز مشکلات جد یکی

 یهاتمیالگور. (3)ست ا انبوه یهاحجم در یستیز یهاداده

 یسازنهیبه و قاتیتحق در مهم یهاشاخه از یکی جستجو

به  ازین ،مسائل شدن تردهیپچ و بزرگتر بعلت که هستند

. شودیاحساس م شتریب کارآمدتر، یجستجو یهاروش

 در که ندهست عتیگرفته از طبالهام یفراابتکار یهاتمیالگور

  .کنندیکارآمد عمل م اریدشوار بس یسازنهیمسائل به حل

 یهاکه اندازه مسئله بزرگ باشد، استفاده از روش یهنگام

 نیاکه در  چرانخواهد بود.  سریم ناآگاهانه یجستجو

به  دنیکه رس باشدیمسئله چنان بزرگ م دامنه ،موارد

 نیجواب مسئله در مدت زمان قابل قبول با استفاده از ا

 به ازین رو نیا از. بود خواهد ممکن ریغ جستجو یهاروش

 یفضامختلف  یهابخش در بتواند که میدار ییهاروش

 منا یفراابتکار ی. جستجودهد انجام را جستجو داده

 ازآگاهانه است که   یجستجو یهاتمیالگور از یاهخانواد

 کاوش یساز نهیبه یعنوان مدل براب ،یعیطب یدهیپد کی
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 در بزرگ رایبس یهاداده یجستجو یهوشمندانه فضا

 .شودیاستفاده م دهیچیپ  مسائل

 Biological network) یستیز یهاشبکه یهمتراز

alignment) توجه  که باشدیم یدشوار مسائل از یکی

را به خود  کیوانفورماتیو ب یشناسستیز وتر،یکامپ نیمحقق

 که شودیم گفته یاشبکه به یستیز شبکهجلب کرده است. 

. ردیگیمورد استفاده قرار م یستیز یهاستمیس در مورد

 انکنشیبر م یمبتن یهاشبکه ،یستیز یهاشبکه نیا از یکی

 (PPI= Protein-Protein Interaction) نیپروتئ-نیپروتئ

 . شدند لیتشک هاآن نیب ارتباط و هانیهستند؛ که از پروتئ

 است هانهیدآمیاز اس یخط بیترت نیپروتئ ،یمیش دگاهید از

 هانیپروتئ .(22) شودیم دهینام هم دیپپتیپل رهیزنج که

 یهایژگیو و مکمل یساختارها وجودبه  باتوجه توانندیم

 یساختارها و شدهمتصل  گریکدی به هانهیدآمیاس یکیزیف

دهند.  لیرا تشک هانیپروتئ از یادهیچیپ یجمعدسته

 گریکدیسلول با  کیداخل  هانیپروتئ اریتعاملات بس

شبکه  نیکه در ا دهدیم لیا را تشکهنیپروتئ یتعاملشبکه 

 یارتباط ای یتعامل انگریب اهلای و هانیپروتئ انگریب هاگره

 . کنندیم برقرار هانیاست که پروتئ

-هیحاش انتقال و مشترکات نییتع یرو بر یادیز قاتیتحق

-شده متمرکز مختلف یهاگونه PPI یهاشبکه نیب یسینو

. (22) شودیم انجام شبکه یهمتراز توسط اغلب که اند

 (Mapping) نگاشت ییشناساشبکه،  یهمتراز از هدف

 انگریب توانندیم که است PPIدر شبکه  هانیپروتئ نیب

حفاظت شده  یو نواح ،یعملکرد ،یتوپولوژ  یهاباهتش

 نیا که یتمیالگورباشند.  PPI یهادر شبکه یتکامل

 دهینام( Aligner) همترازکننده ،کندیم ییرا شناسا نگاشت

باعث کشف اطلاعات  هاشبکه ی. همترازشودیم

و  یحفاظت شده تکامل یرهایهمچون مس یارزشمند

 ست. شده ا نیپروتئ یهایدگیچیپ

 نشده ییشناسا کاملصورت ب هانیپروتئ از یاریبس عملکرد

 نقش ییشناسا یهاچالشمسئله  نیا لیدلب که ،(22) است

ایجاد  یمشکلات  هایماریب و یستیز یهاندیفرآ در آنها

 صورتب هایماریب و هاندیفرآ نیا ن،یبنابرا نماید.می

 مورد موش و مخمر مانند مدل، یهاسمیارگان در یشیآزما

 با مدلموجودات  از مربوطه دانش و رندیگیم قرار یبررس

 شودیم داده میتعم انسانشبکه به  یهاشباهت از استفاده

 یعملکرد اطلاعات انتقال بهبا کمک  یهمتراز لذا. (22)

 ینیبشیپ یبرا خود نوبه به، مختلف یهاگونه نیب

 انسان یریپ ندیفرآ ینیبشیپ ای و انسان یماریب یهازمیمکان

  .(11)گیردقرار می استفاده مورد 

در حل  یفراابتکار یهاتمیالگور یپژوهش، کارآمد نیا در

 بر یمبتن یهاشبکه بر یهمترازمسئله  نهیو به عیسر

 .شودیم داده مورد بررسی قرار نیپروتئ-نیپروتئ انکنشیم

شود: همچنین در این پژوهش به سوالات زیر پاسخ داده می

 یشناسستیز دانشمندان راهمترازی شبکه  وشر کدام( 1

 متفاوت یهمتراز دو توانیم چگونه( 2 کنند؟یم استفاده

 یریگاندازه را یهمتراز تیفیک چگونه (3 نمود؟ سهیمقا را

  م؟یینما

راه  نیبهتر افتنی یشبکه به معنا یهمتراز :شبکه یهمتراز

 نیاست. ا گریشبکه درون شبکه د کی نمودنمتناظر  یبرا

 یشناسیهست قیحوزه شامل تطب نیامر در چند

(Ontology)، یهاشبکه و زبان پردازش الگو، ییشناسا 

 شبکه یهدف همتراز نی. بنابرا(25)کاربرد دارد  یاجتماع

 یهاروش. دارد یبستگ شبکه یبه محتوا یادیز زانیم به

تنوع به  نیشبکه وجود دارد. ا یهمتراز جهت یگوناگون

  .(13)شبکه است  یمحاسبات همتراز یدگیچیواسطه پ

),(گراف، زوج مرتب  ایشبکه : هیاول فيتعار EVN  

 که است هاالیمجموعه  Eو  هامجموعه گره Vاست که 

-شبکه تعداد. کندیمتصل م گریکدیرا به  V یهاگره یبرخ

گره برابر nممکن با  یها
2

2n یینما مقدار نیا باشد،یم 

آن از نظر  قیشبکه و مسئله تطب یبنددسته شودیم باعث

 دشوار باشند.  یمحاسبات
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 رگرافیز مسئله و گراف یتئور به شبکه قیتطب مسئله

نماید این پرسش را مطرح می و ابد،ییم میتعم زومورفیا

),(شبکه  ایآ که 111 EVN  شبکه از یقیدق رگرافیز 

),( 222 EVN  نیاشده است که  ثابت. ریخ ای هست 

محسوب می شود به این معنی  «کامل-یپ اِن» ءجز مسئله

 شده ثابت نیهمچن. ندارد یاچندجمله و کارآمد حلراه که

است  «سخت-یپ اِن»شبکه مسئله  قیمسئله تطب که است

-مناسب افتنی از تریکل شبکه، یهمتراز نیبنابرا. (22،16)

 یرگرافیز 1Nاگر  یاست حت 2Nدرون  1N رشبکهیز نیتر

 . (22) نباشد  2Nاز  یقیدق

 یهمتراز: است یاصلدربرگیرنده دو بحث شبکه  یهمتراز

 یسراسر یهمترازو  (Local alignment) یموضع

(Global alignment) . 

کوچک  یاست که نواح نیا یوضعم یهمتراز یاصل هدف

شبکه  ی. در مقابل هدف همتراز(13)همتراز شوند  قاًیدق

دو شبکه  یهاگره نیب کیبه  کینگاشت  دیتول یسراسر

 یسراسر شبکه یهمتراز یرو بر ریاخ قاتیتحق اکثراست. 

 است نیا یسراسر یهمتراز هدف. (13) اندشده متمرکز

 یهانیپروتئ به چکترکو شبکه یهانیپروتئ از ینگاشت که

 ،PPIدو شبکه  نیب ،مرسومشود. بطور  دایشبکه بزرگتر پ

),( 111 EVN  و ),( 222 EVN  فرض با 

21 VV ، یهمتراز f ،1 یهاگره نینگاشت بV یهاو گره 

2V  :است 

(1)   '2
'

1: VVf  

1 کهیبطور

'

1 VV   2و

'

2 VV  . 

' ،یموضع یهمترازدر 

1V  و'

2V کوچک یهارمجموعهیز 

، 1)شکل هستند هاشبکه در هاگره نیترشابهم با متناظر

 ،یسراسر یهمتراز هدف که یحال در ؛قسمت الف(

. از ، قسمت ب(1)شکل  است 1V یهاگره همه یهمتراز

 دیتولچند -به-چند یهانگاشت یموضع یهمترازرو،  نیا

'گره از  کی یعنی کندیم

1V گره در  نیبه چند تواندیم

'

2V  نگاشت یسراسر یهمتراز برعکس؛ و شودنگاشت

 نیدوطرفه ب یهمتراز یعنی کندیم دیتول کی-به-کی یها
'

1V و'

2V (22 .)و  یموضع یهمتراز نیب تفاوت 1شکل

 قسمت 1شکل در که گونههمان .دهدیرا نشان م یسراسر

 از بخش کی ،یموضع یهمتراز در شودیم مشاهده لفا

 نگاشت دوم شبکه از بخش نیچند به تواندیم اول شبکه

 ،قسمت ب 1همانند شکل  یسراسر یهمتراز در اما شود؛

بخش از شبکه دوم  کیشبکه اول، فقط به  از یبخش ای کل

 شود. مینگاشت 

 

 شبکهب:  ، یموضع یهمتراز شبکهالف:  شبکه، یهمتراز -1شکل 

 یسراسر یهمتراز

 زومورف،یا رگرافیز مسئله بودن «کامل-یپ اِن» لیبدل

 یهاحل)راه یامکاشفه توابع از شبکه یهاهمترازکننده

 مسئله حلراه بیتقر یبرا که کنندیم استفاده( یبیتقر

 یسازنهیبه یهاتمیالگور و هدف تابع شبکه، یهمتراز

 هدفشان تابع که ییهایهمتراز کشف یبرا. دارند یتمتفاو

 یهاگراف به ای هاهمترازکننده اغلب است، یسازممیماکز

یم استفاده یدوبخش قیتطب از ای کنندیم اعتماد یهمتراز

 . (22) کنند

 با یهمتراز یبرا جستجو ،یکل بطور :یهمتراز گراف 

 افتنی یبرا یهمتراز گراف در جستجو با متناظر بالا ازیامت

 است.  هاالی وزن و گره مجموع نیبزرگتر با یرگرافیز

 گراف :یدوبخش گراف ),( 21 EVVB  یدوبخش 

 2Vو  1Vآن به دو مجموعه   یهااست اگر مجموعه گره

به  1V یهاگره( فقط از E)در  هاالی کهیشود، بطور میتقس

 ب                                     الف           

 2شبکه     1شبکه                  2شبکه           1هشبک   
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-نهیهز با متناظر توانندیم هاد. وزنمتصل باشن 2V یهاگره

 از یاریبس. شوند داده نسبت هاالی به گره نگاشت یها

 را یامرحله دو یکردیرو یسراسر یهاهمترازکننده

 یهاگره نیب نگاشت ازیامت ابتدا هاآن: کنندیم استفاده

دو  الف-2)شکل نموده محاسبه را همترازشده یهاشبکه

 مدل سپس ،(دهدزی را نشان میشبکه کاندید برای همترا

 ممیماکز یدوبخش قیتطب وزن همانند را شانیهمتراز

 (. ب-2)شکل ندینمایم

 

های ورودی، ب: محاسبه ، الف: شبکهیگراف دوبخش قیتطب -2 شکل

 امتیاز نگاشت و ماکزیمم وزن تطبیق دوبخشی

 ها،شبکه چندگانه یهمتراز در :هاشبکه چندگانه یهمتراز

و  شود،یداده معنوان ورودی ب (شبکه k)مثلا  کهچندین شب

 تکامل که ییهانیپروتئ یبندگروهبه شکل  هاآن یهمتراز

یم حفاظت هاشبکه همه در یعملکرد بطور ای افتند،ی

 گردد.، اعمال میشوند

 را شبکه چندگانه یهمتراز ،یشنهادیپ هایراهکار یکی از 

 ،ندیبیم یخشب-k یهاگراف در یبندخوشه مسئله مانند

 ای عملکرد نظر از مرتبط یهانیپروتئ هاخوشه کهیبطور

 (3 )شکل دهندیم قرار گروه کی در گریکدی با را تکامل

(22). 

بصورت  PPIشبکه ورودی  kفرض کنید مجموعه 

باشد.  

شبکه ورودی در  kهای های ممکن بین پروتئینتطبیق

 بخشی -kگراف 

های گره Eها در شود، بطوریکه یالیش داده مینما

کنند و وزن های متفاوت را به یکدیگر متصل میشبکه

 .(22) ها بیانگر هزینه تطبیق دو گره استمرتبط با آن

 یهمتراز شودیم مشاهده 3 شکل در که طورهمان

ای از مسئله یافتن مجموعههمانند ، هاشبکه چندگانه

},,...,{هایخوشه 21 nCCCC  گراف در G  است که

های همتراز ن پروتئینهر دو معیار شباهت عملکردی بی

شده را ماکزیمم نماید. بطوریکه شده و تعامل حفاظت 

-ICS= Intra)ای شباهت عملکردی، شباهت درون خوشه

Cluster Similarity) نیب داروزن یهاالیه مجموع است ک 

 از منظور و آورد؛یم بدست را خوشه کی یهانیپروتئ

-ICC= Inter) یاخوشه نیب حفاظت تعامل، حفاظت

Cluster Conservation) یهاتعامل تعداد انگریب که است 

 دو خوشه است.هر  یهانیپروتئ نیب شده حفاظت

 

 ههمتراز شد یهاگره یبندو خوشه چندگانه شبکه -3 شکل

 یرا برا G گراف ،هاشبکه چندگانه یهمتراز نیبنابرا

 : (22) کندیجستجو م C یبندخوشه یسازممیماکز

(2)                      

α درون شباهت ریثأکه ت بین صفر و یک است یپارامتر 

 گره یهمتراز ندیفرا یرو بر را یاخوشه نیب و یاخوشه

ها سراسری است اگر خوشه همترازی .سازدیم متعادل

ها ماکزیمم باشد همپوشانی نداشته باشند و مجموعه خوشه

غیر این  افزود(؛ در C)یعنی هیچ خوشه اضافی را نتوان به 

ها در است. همچنین اگر خوشهموضعی صورت همترازی 

 Nه شبک...      2شبکه  1شبکه  

1C 

2C 

3C 

4C 

5C 
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C  شامل حداکثر یک پروتئین از هر شبکه باشند نگاشت

 د به چند است.یک به یک است، در غیر این صورت چن

ها به است مسئله همترازی چندگانه شبکه α=1هنگامی که 

حل بهینه تواند راهیابد و نمیبخشی کاهش می-kتطبیق 

، بخشی برای -kداشته باشد، به همین دلیل تطبیق 

 .(22) سخت است -اِن پی

 روشها و مواد

 ئلهمس شبکه، یهمتراز متفاوت یهاروش وجود به توجه با

 یاژهیو تیاهم از شده دیتول یهمتراز تیفیک یابیارز

 یهمتراز یازدهیامت یهااریمع 1 برخوردار است. جدول

 یموضع ،یشبکه سراسر یاستاندارد را در سه گروه همتراز

 .دهدیم نشان چندگانه و
 

 استاندارد یابیارز یارهایمع -1 جدول

 حاسبهم فرمول شرح یازدهیامت اریمع نام یهمتراز نوع

 وضعیم

k-correctness  (22)  
 نیمشترک ب یسینوهیحاش kحداقل  وجود

و  1s یسینوهیبا حاش 2pو  1p نیدو پروتئ

2s 
 

Functional 

consistency (22)  
 دو نیب مشترک یهایسینوهیحاش درصد

  نیپروتئ

Agreement with 

reference modules  

 یصحت و فراخوان هیبر پا یازدهیامت

 کپارچهی F-scoreمجدد که با استفاده از 

  .(22) شودیم

 یسراسر

Node correctness  (20) شدندمرجع نگاشت  یمطابق با همتراز یاست که بدرست یاشده همتراز یهاگره درصد. 

Node coverage 
(22) 

نرمال شده در  یهاگره تعداد یریگاندازه

-نگاشت شده به تعداد گره [1 ,0]بازه 

  کوچکتر شبکه یها

Edge correctness 

از شبکه کوچکتر که  ییهاتعامل درصد

شبکه بزرگتر  یهاالیهمتراز با 

  .(20) هستند

Induced conserved 

sub-structure score 

 شده همتراز هیناح از ییهاتعامل درصد

شبکه  یهاتعامل با که بزرگتر شبکه

  .(31) شدندکوچکتر همتراز 

Symmetric sub-

structure score 

-الی تعداد به شده همتراز یهاالی تعداد

  (22) بزرگتر و کوچکتر شبکه یها
Size of the largest 

common 

connected 

component 

از  یبزرگتر زانیشامل م یهمتراز یعنیبزرگتر  LCC ،(LCC)مؤلفه متصل مشترک  نیبزرگتر اندازه

 .(31) استبکه دو ش نیساختار متصل مشترک ب

 چندگانه

K-coverage (22) شبکه هستند از  ییهانیاست که شامل پروتئ یهمتراز یهاخوشه تعداد. 

Exact cluster ratio (22) دشو انیب دارند، قرار یواقع یهاخوشه در که ییهانیپروتئ همه درصد. 

Mean normalized 

entropy (22)  

رمال شده )میانگین میانگین آنتروپی ن

NE ،)ip هایی که در کسری از پروتئینc 

 dنویسی شدند و حاشیه itبا عبارت 

ها را در تعداد عبارات متفاوتی که پروتئین

c کنندنویسی میحاشیه. 
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 یهاماژول مجموعه افتنی یموضعهمترازکننده  هدف

 یهایدگیچیپ ای یستیز یرهایمس با متناظر شده همتراز

 شیهایهمتراز یستیاساس ارتباط ز بر لذا است؛ نیتئپرو

. شودیم یابیارز یبدون در نظر گرفتن ارتباط توپولوژ و

 از یسراسر یهمتراز تیفیک ،یموضع یهمترازبرخلاف 

 نیا یاصل دهیا رایز شود،یم یابیارز یتوپولوژ ارتباط یرو

 یالگوها دیبا هاشبکه از شده همتراز ینواح که است

براساس  هاشبکه چندگانه یهمتراز .باشند داشته یمشابه

 را یورود یهاشبکه کل که ییهاخوشه دیدر تول ییتوانا

 شباهت اساس بر هانیپروتئ یبندگروه و دهد پوشش

 .شودیم یابیارز ،یعملکرد

تحقیقات در زمینه همترازی شبکه سراسری از  اغلب

در این ذا استفاده نمودند. ل FCو  EC،3Sمعیارهای ارزیابی 

های همترازی از پژوهش جهت مقایسه کارایی الگوریتم

 یارهایمع رایزشده است؛ استفاده  3Sو  EC ،FCمعیارهای 

EC  3وS و  ،یهمتراز یشباهت توپولوژ یابیارز یبرا

بکار  یهمتراز یشباهت عملکرد یابیارز یبرا FC اریمع

 کی دهدیبزرگ اجازه م ECکه  یحال در نیهمچن. رودیم

چگال از شبکه بزرگتر  هیناح کیشبکه کوچک خلوت به 

 هیناح کی دهدیم اجازهبزرگ  ICS کینگاشت شود، 

چگال از شبکه  هیناح کیخلوت از شبکه بزرگتر به 

 کوچکتر نگاشت شود. 

 یهاالیتعداد  سهیبا مقا )3S(متقارن  رساختاریز ازیامت

 دادتع به و کوچکتر شبکه یهاالی تعداد به شده همتراز

 را شبکه دو هر بزرگتر، شبکه از شده همتراز هیناح یهاالی

 .(22) کندیم یبررس

 یهاروش ییکارا سهیمقا یبرا یادیزی هاداده گاهیپا

. دارد وجود شبکه لیتحل و هیتجز و یهمتراز

 -پروتئین یهامیانکنش شامل داده، مجموعه نپرکاربردتری

 نیتریعموم و ؛است زیستی مختلف یهاگونهپروتئین در 

 یهاشبکه تعامل یبر رو نهیزم نیدر ا قاتیجنبه تحق

از  یفهرست 2جدول  تمرکز دارد. نیپروتئ -نیپروتئ

-شبکه تعامل در شده استفاده یهاداده گاهیپا نیپرکاربردتر

از  قیتحق نی. در ادهدیم شرح را نیپروتئ-نیپروتئ یها

 .شده استاستفاده  بیوگریدداده  گاهیپا

(، 16تحقیقات در زمینه همترازی شبکه، همانند )اغلب 

( نتایج تجربی خود را بر روی پایگاه داده 32( و )25)

و  مخمر، کرم، موش، انسانبیوگرید و پنج گونه زیستی 

تست و بررسی نمودند. برخی تحقیقات نیز  مگس میوه

( این پنج گونه زیستی را از پایگاه داده 17( و )12همانند )

InAct  وIsobase دریافت نمودند. علت انتخاب این گونه-

های زیستی وجود تنوع در میزان پیچیدگی شبکه تعاملی 

 های این موجودات است.پروتئین

های همترازی شبکه، نیازمند اعمال و اجرای الگوریتم

سازی مجموعه داده است. به عنوان مثال پاکسازی و آماده

ی است. هر مجموعه داده بیوگرید شامل اطلاعات زیاد

سطر بیانگر تعامل بین دو پروتئین است. از میان این 

اطلاعات، برای همترازی شبکه صرفا به پارامترهای شناسه 

های موجود در هر سطر نیاز است. امتیاز ها یا پروتئینگره

BLAST ها را باید از یا شباهت توالی موجود بین پروتئین

افت نمود دری (Gene Ontology) شناسی ژنروی هستی

آید که ای با سه ستون بدست می(. سپس مجموعه داده27)

ستون اول بیانگر شناسه پروتئین اول، ستون دوم بیانگر 

بین  BLASTشناسه پروتئین دوم و ستون سوم بیانگر امتیاز 

دو پروتئین است. در این بین برخی از محققین، ستون سوم 

را  BLASTکنند و در میان کدنویسی امتیاز را حذف می

های مجموعه داده Isobaseنمایند. پایگاه داده محاسبه می

را  BLASTبیوگرید را آماده استفاده کاربر نموده و امتیاز 

نیز درج نموده است؛ مزیت این پایگاه داده استفاده آسان 

های اولیه است و ضعف آن عدم جهت انجام تست

ر است، در حالی که دیگ 2014بروزرسانی پس از سال 

 شوند.بروزرسانی می 2های موجود در جدول پایگاه داده

برای  های فراابتکاری در همترازی شبکه:تأثیر الگوريتم

، مسئله یافتن همترازی بین دو 2Gو  1Gدو شبکه ورودی 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832738.1401.35.1.10.4


 1401، 1، شماره 35جلد                                                            سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران(        مجله پژوهشهای

 

119 

 

  20.1001.1.23832738.1401.35.1.10.4 DOR:               مقاله پژوهشی 

 1Gهای شبکه متناظر با جستجو برای یک نگاشت بین گره

است که تابع هزینه داده شده )کیفیت  2Gهای و گره

 سازد.ازی( را ماکزیمم میهمتر

 

 استاندارد یهافهرست مجموعه داده -2 جدول

 داده مجموعه نام تیقابل دامنه یدسترس نکیل

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC165503/ 

(http://www.bind.ca/)  

کلیه 

 موجودات

 از یکامل فیتوص

 یهایدگیچیپ

-تعامل ،یمولکول

 یرهایمس و ها

 یسلول

 شبکه داده گاهیپا

 یمولکول تعامل

 (BIND)ی ستیز

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

 یهاتعامل

 یهشگایآزما

 تعامل داده گاهیپا

 (DIP) هانیپروتئ

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

کلیه 

 موجودات

 و ش،ینما ره،یذخ

 یهاتعامل لیتحل

 نیپروتئ

 InAct چارچوب

https://thebiogrid.org/ 

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

کلیه 

 موجودات

 یهاتعامل

 نیپروتئ-نیپروتئ

 همه یکیژنت و

 یاصل یهااندام

داده  گاهیپا
BioGRID 

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

، نسانا

، موش

مگس 

، همیو

 مخمر

 یابیباز و رهیذخ

 یتجرب اطلاعات

داده تعامل  گاهیپا

 یمولکول

(MINT) 

http://mips.gsf.de/genre/proj/mpact 

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/16381906/ ) 
 مخمر

 یهاتعامل

 نیپروتئ-نیپروتئ

 مخمر یبرا

داده  مجموعه
MPact 

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

، انسان

، موش

مگس 

، کرم، میوه

 مخمر

ای از مجموعه

 PPIهای شبکه

ها و یوکاریوت

مقادیر 

BLAST 

داده پایگاه 

Isobase 

http://www.wwpdb.org/ مجموعه داده  بانک پروتئین انسان
PDB 

 

 یبرا هدف تابع کی از هاهمترازکننده ،یهمتراز دیتول یبرا

 نیا که یحال در. کنندیم استفاده یهمتراز ازیامت محاسبه

آن را به  توانیم اما است متفاوت هاهمترازکننده در تابع

 (: 22)نوشت  ریز یشکل کل

(3)                       
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 کهیطورب RVVn گره از  کینگاشت  ازیامت :21

1V  2گره در  کیبهV  است، و REEe  ازیامت :21

 است. 2Eاز  الی کیبه  1Eاز  الی کینگاشت 

اندازه فضای جستجو بزرگ است، زیرا  در مسئله همترازی

های مورد مقایسه را در های شبکههای بین گرههمه نگاشت

 اِن» عدم سازگاری محاسباتی مسئله که ناشی ازگیرد. برمی

های ایزومورف است، بودن مسئله زیرگراف «کامل-یپ

های شود برای حل آن نیاز به توسعه روشباعث می

 ریبی( داشته باشیم. های تقفراابتکاری )نظریه

وجود  یو سراسری ارتباط واضح یموضع یهمترازبین 

های توپولوژی دارد. برای مثال، هدف هر دو یافتن شباهت

های مورد مقایسه است تا دانش و عملکردی بین شبکه

هایی که کمتر های مورد مطالعه را به گونهزیستی گونه

ل، محققان در . با این حا(13)دهند تعمیم اند مطالعه شده

. در های مستقلی ارائه نمودنداین دو زیرمجموعه الگوریتم

های همترازی موضعی توان به الگوریتماین راستا می

PathBLAST (19 و )AlignMCL (28؛ الگوریتم) های

IsoRank (33 ،)MAGNA (32 )همترازی سراسری مانند 

به  PathBLASTالگوریتم . ( اشاره نمود16 ،25) SANAو 

یا شباهت  BLASTکشف مسیرهای سلولی بر اساس امتیاز 

گیرد. پردازد و شباهت توپولوژی را نیز در نظر میتوالی می

بندی مارکوف با استفاده از خوشه AlignMCLالگوریتم 

های موضعی دارد. الگوریتم سعی در یافتن همترازی

IsoRank امتیاز  شباهت توپولوژی و محاسبه بر پایه

PageRank کند. به همین ترتیب هر یک از روش مل میع

های در نتیجه، بسیاری از الگوریتمبرند؛ متفاوتی بهره می

های همترازی و بسیاری از الگوریتم یموضع یهمتراز

-های متفاوت تکیه میسراسری وجود دارد که بر فرضیه

کنند تا توابع های متفاوت استفاده میکنند و از نظریه

 ی را به حداکثر برسانند. های متفاوتهزینه

 از یبرخ کنندیم یسع هاتمیالگور از یاریبس مثال، عنوانب

 یسازنهیبه ،یتوپولوژ اساس بر عمده بطور را نهیهز توابع

 ارتباطات شیافزا منظور به گرید یاریبس که یحال در کنند،

 سهیمقا ن،یبنابرا. اندشده یطراح هایهمتراز یکاربرد

 یروش همتراز کیو  یموضع یرازهمتروش  کی میمستق

های دسته ؛ بلکه هر یک با روشاست تیاهمیب ،یسراسر

د. بنابراین پرسش این است که کدام نشوخود مقایسه می

، همترازی همترازی موضعیها را استفاده کنیم: یک از آن

 .سراسری یا نظریه ترکیبی که با هر دو سازگار باشد

همترازی شبکه یک سازگاری ممکن بین این دو جنبه 

مسئله باز برای تحقیق است که باید در آینده بطور عمیق 

 .(13)بررسی شود 

های تطبیق گراف، تطبیق شبکه و همترازی اهمیت روش

تواند شبکه بیانگر این حقیقت است که این پدیده می

مفاهیم ریاضی را به شکلی که امروزه علم شبکه نامیده 

ها های کمی در شبکهفاوتشود نمایش دهد. با بیان تمی

و  های آماریبکارگیری بسیاری از استانداردهای روش

 (. 10) پذیر استیادگیری ماشین امکان

های زیستی را های همترازی شبکهدر این پژوهش الگوریتم

بر اساس نوع همترازی  به چهار دسته کلی همترازی 

، و هاشبکه چندگانه یهمتراز، یموضع یهمترازسراسری، 

  .اندشدهسازی همترازی تقسیم یکپارچه

، MAGNA (32)های همترازی سراسری، در میان الگوریتم

MAGNA++ (35) سازی پویایالگوریتم برنامه و 

DynaMAGNA++ (36)  برای همترازی شبکه از الگوریتم

 . کنندژنتیک استفاده می

از OptnetAlign (8 )( و 12) MeAlignهمچنین روش 

د که ترکیبی از الگوریتم نکناستفاده می کیتمیمالگوریتم 

ژنتیک با یک پالایش جستجوی محلی است. الگوریتم 

همترازی شبکه را با استفاده از الگوریتم  SANAجستجوی 

. (16، )(25)دهد انجام می شده یسازهیشب دیتبر

-مبتنی بر الگوریتم فراابتکاری بهینه PSONA همترازکننده

  . (17)سازی توده ذرات است 
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شبکه، برای همترازی از موضعی های همترازی الگوریتم

فاصله ویرایشی  ؛(31) (،4) توسعهو  انتخاباستراتژی 

 یهاروش همراهبهای فراابتکاری ، روش(20گراف )

(، 14( ،)23) (،9) ،(7) (Greedy methods) صانهیحر

 .کننداستفاده می (34(، )30)

بر پایه  GEDEVO-M (18)روش همترازی سراسری 

 (Graph Edit Distance (GED)) فاصله ویرایشی گراف

روش با استفاده از الگوریتم ژنتیک بدنبال این کند. عمل می

از بین همه جفت  GEDهمترازی با کمترین مجموع 

 های شبکه است.همترازی

( برای همترازی شبکه 37) ++MultiMAGNAروش 

ی روش یافتهچندگانه سراسری ارائه شده و توسعه

MAGNA++  .این روش از الگوریتم ژنتیک برای است

های شبکه چندگانه یک به یک استفاده تولید همترازی

های همتراز شده را کند که یال حفاظت شده بین شبکهمی

 سازد. ماکزیمم می

 وندیپ یهاتیسا قیتطب یبرا ACOTS-MGA تمیالگور

با  یک وتمیم یبر اساس الگو که شده استارائه  ینیپروتئ

( ACO) کلونی مورچگان یسازنهیاستفاده از روش به

حل راه نی، سپس بهترکندرا ایجاد می حلراه یامجموعه

کند تا انتخاب می ممنوعهجستجوی  سازی را باپیاده یبرا

 . (15) دهد حل را بهبودراه تیفیک

شبکه کیفیت عملکردی بالا  یموضع یهمترازطور که همان

زی توپولوژیکی پایینی دارد، همترازی و کیفیت همترا

سراسری شبکه نیز کیفیت توپولوژیکی بالا و کیفیت 

 IGLOO (26) نظریه .همترازی عملکردی پایینی دارد

و سراسری شبکه  یموضع یهمترازهای الگوریتمی مؤلفه

را با امید به ترکیب دو نوع همترازی شبکه، یکپارچه 

وش همترازی را بطور هشت ر Ulign (24)ابزار  سازد.می

های همزمان برای نگاشت و انتقال در میان همه پروتئین

کند، تا بهترین همترازی را استفاده می PPIهای شبکه

روشی  GLAlignهمترازکننده محلی سراسری  انتخاب کند.

های شبکه محلی را با که کارایی همترازکننده است

 . (29) بخشدگیری از همترازی سراسری بهبود میبهره

 نتايج

های همترازی نتایج حاصل از اجرا نشان داد که روش

کنند های فراابتکاری استفاده میای که از الگوریتمشبکه

ها هستند. دارای ثبات رفتاری بیشتری نسبت به سایر روش

تر شدن ساختار بدین معنی که با بزرگتر شدن و یا پیچیده

این امر ندارد.  شبکه میزان کیفیت همترازی کاهش چندانی

های همترازی شبکه و محاسبه با بررسی عملکرد الگوریتم

و نحوه  معیارهای ارزیابی بدست آمد که در ادامه شرح آن

 آورده شده است.    مقایسه

 یهاتمیعملکرد الگور سهیمقا یبرا قیتحق نیا در

 تمیالگور 15 یهمتراز یهاروش گرید با یفراابتکار

 ،NATALIE (9)، GHOST (31) پرکاربرد 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 انتخابACOTS-MGA (15 )و 

( نسخه 6) یستیز سطح یهادادهمجموعه میان از 

BIOGRID-3.5.170 (5 برگزیده شد که مشخصات هر )

مگس ، کرم، موش، انسان به مربوطمنتخب  یهاداده یک از
 آورده شده است.  3در جدول  مخمرو  میوه

 از پنج گونه PPIهای شبکه ویژگی -3جدول 

 هاالی تعداد هاگره تعداد داده مجموعه نام گونه نام

 Hsapi(HS) 9633 34327 انسان

 Mmusc(MM) 290 242 موش

 Celeg(CE) 2805 4495 کرم

 مگس

 وهیم
Dmela(DM) 7518 25635 

 Scere(SC) 5499 31261 مخمر
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ر دها دلیل انتخاب این پنج گونه، کاربرد بسیار زیاد آن

ی هاهای همترازی شبکه است. شکلاثبات کارایی الگوریتم

-تمالگوری 3S و EC ،FCمتناظراً معیارهای ارزیابی  6تا  4

 دهند.های مختلف را بر روی این پنج گونه نشان می

ها شود که تقریبا در تمام الگوریتممشاهده می 4در شکل 

با بزرگ  (EC)میزان درستی تشخیص یال یا صحت یال 

 یابد. ها کاهش میها و افزایش پیچیدگی آنشدن شبکه

 

 یهمتراز یهاتمیالگور EC اریمع سهیمقا -4 شکل

یص صحیح یال در گراف همترازی بدیهی است تشخ

منزله تشخیص همترازی درست بین دو پروتئین یا گره ب

د بیشتر باش ECمتناظر در گراف است؛ لذا هر چقدر مقدار 

 الگوریتم بهتر عمل کرده است.

که از استراتژی انتخاب و  GHOSTالگوریتم  ،4بنابر شکل 

ی بهتری نسبت به برد دارای ثبات رفتارتوسعه بهره می

که از روش  NETALها است. الگوریتم سایر الگوریتم

کند در رتبه دوم قرار دارد؛ و پس از ای استفاده میمکاشفه

جزء که  SANAو  PSONA هایالگوریتم توان بهآن می

 های فراابتکاری هستند اشاره نمود. روش

شود میزان تشخیص مشاهده می 5طور که در شکل همان

یا  FCهایی با عملکرد مشابه یعنی معیار پروتئینصحیح 

های مختلف با یکدیگر متفاوت شباهت عملکردی الگوریتم

و  MeAlign ،PSONAهای در این میان، الگوریتم است.

SANA  از بهترین قدرت تشخیص شباهت عملکردی بهره

 های فراابتکاری هستند.برند که همگی جزء روشمی

 
 یهمتراز یهاتمیالگور FC رایمع سهیمقا -5 شکل
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کند. های همترازی را مقایسه میالگوریتم 3Sمعیار  6شکل 

های شود در میان الگوریتمگونه که ملاحظه میهمان

از بیشترین پایداری و ثبات مقدار  SANAمختلف، روش 

اشاره  NETALتوان به الگوریتم برد. پس از آن میبهره می

-MMو  MM-CEا مانند هکرد که در برخی جفت گونه

DM  بسیار خوب عمل کرده است. لازم به ذکر است که

از روش فراابتکاری و  NETALو  SANAهر دو الگوریتم 

 کنند. ای استفاده میمکاشفه

 کی هر شودیم مشاهده 6 تا 4 یهاشکل در که طورهمان

 عمل بهتر داده مجموعه چند ای کی یرو بر هاتمیالگور از

 یهاروش جمله از یفراابتکار یهاتمیگورال. کنندیم

 EC، FC اریهستند که در اغلب موارد هر سه مع یهمتراز

 یهاروش یینشان از کارا نینمودند و ا ممیرا ماکز 3Sو 

 .است یفراابتکار

 

 یهمتراز یهاتمیالگور 3S اریمع سهیمقا -6 شکل

 بحث

ها در تحقیقات طور که ذکر شد یکی از چالشهمان

های زیستی در حجم بالاست که تی، بکارگیری دادهزیس

های های محاسباتی و الگوریتمنیازمند استفاده از روش

های حجیم، (. یکی از مجموعه داده3هوشمند است )

است که نقش  هاپروتئین های حاصل از میانکنشداده

-دانیم که روشمی(. 1اساسی در فرآیندهای سلولی دارند )

ت بررسی میانکنش دو پروتئین نیازمند های محاسباتی جه

در (. اما 2استفاده از ساختار سه بعدی دو پروتئین هستند )

های فراابتکاری با شد که الگوریتم نشان دادهبخش قبل 

نقش مؤثری توانند می های زیستی،استفاده از ساختار شبکه

داشته  PPIهای موجود بین دو شبکه در کشف همترازی

 زانیم و اجرا زمان ،بهتر سهیمقا جهتبخش در این . باشند

. شده است سهیمقا گریکدیبا  زین هاتمیالگور حافظه مصرف

 برحسب را یهمتراز یهاتمیالگور یزمان اجرا 7 شکل

 اساس بر. دهدیم نشان سال و روز ساعت، قه،یدق ه،یثان

 یهاتمیالگور که کرد مشاهده توانیم سهیمقا نیا

NETAL، HubAlign  وWAVE زمان اجرا  نیاز کمتر

و  ای استفاده نمودندهای مکاشفهبرند که از روشبهره می

GHOST بردیزمان اجرا بهره م نیشتریاز ب. 
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 یهمتراز یهاتمیالگور یزمان اجرا سهیمقا -7 شکل

 هانیپروتئ تعامل تعداد و یدگیچیپ زانیم به جهینت نیا کنیل

 7وابسته است؛ لذا در شکل  یمورد بررس یهاکهشب در

 حداقل اساس بر تمیالگور هر یهاشبکه یدگیچیپ زانیم

 و هاالی تعداد )بدترین حالت( حداکثر و )بهترین حالت(

 تیحائز اهم 7در شکل  آنچهآورده شده است.  هاگره

 یهاتمیالگور یاجرا زمان نیبدتر که است نیا باشدیم

و  MeAlign، SANA، PSONA یسراسر یهمتراز

ACOTS-MGA یفراابتکار یهاجزء روش یکه همگ 

 زمان نیبدتردر حالی که  ؛است قهیدق برحسب هستند

 ؛هستند روز و ساعت حسب بر هاتمیالگور ریسا یاجرا

 زین اجرا زمان نظر از یفراابتکار یهاتمیالگور یعنی نیا

 8 شکل .ندکنیم عمل هاتمیالگور ریسا از ترو سریع بهتر

 .دهدیرا نشان م تمیهر الگور RAMمصرف حافظه  زانیم

 

 یهمتراز یهاتمیمصرف حافظه الگور سهیمقا -8 شکل

مصرف حافظه به  زانیم نیکمتر 8با توجه به شکل 

 ،++NETAL، HubAlign، MAGNA یهاتمیالگور

WAVE، MeAlign، SANA، PSONA  وACOTS-

MGA یهاتمیالگور از هاکه اغلب آن گرددیبرم 

مصرف  زانیم نیشتریب 8شکل  در .برندیم بهره یفراابتکار

و  NATALIE، GHOST یهاتمیحافظه مربوط به الگور

PI-SWAP صانهیو حر یاضیر یهاروش از که است 

 .کنندیاستفاده م

 که ییهاگره و هاالیحداقل و حداکثر تعداد  9شکل  در

 کردند، استفاده خود یهمتراز یهاتمیالگور در نیمحقق

  .است شده داده شینما
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 هاالی و هاحداقل و حداکثر تعداد گره سهیمقا -9 شکل

 ییهاتمیالگور که گرفت جهینت توانیم 9اساس شکل  بر

تعداد گره  نیشتریب PI-SWAPو  OptNetAlignمانند 

 PSONAو  MeAlign یهاتمیالگور وگره(  24855)

گره( و حداقل تعداد  290با حداقل تعداد گره ) ییهاشبکه

 . ندینمایم یبررس( را الی 242) الی

 یهمتراز یهاتمیالگور یمرتبه اجرا سهیمقا -4 جدول

 ییاجرا مرتبه تمیالگور 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 log|V|)2O(|V| 

MI-GRAAL log|V|)2O(|V| 
NETAL |V|)2log2O(|V| 
IsoRank )4O(|V| 

 

 با ییهاشبکه زین L-GRAALو  SANA یهاتمیالگور

 در. کنندیم یبررس را( الی 110528) الی تعداد نیشتریب

گراف و  4حداقل  ACOTS-MGA تمیالگور انیم نیا

 .ردیگیگراف را همزمان در نظر م 32حداکثر 

 4جدول ی در همتراز یهاتمیاز الگور یبرخ ییمرتبه اجرا

 N ت،یاندازه جمع p ،4. در جدول داده شده است نشان

 Mو  ها،الیمجموعه  Eمجموعه رئوس،  V ها،تعداد نسل

 .باشدیتعداد تکرار م

موجود در  یهاتمیالگور توانیم شده انجام مطالعات بنابر

 GNA= Global Network) یسراسر یهمترازشبکه 

Alignment)  وضعیمشبکه همترازی و(LNA= Local 

Network Alignment)  یبررس کیستماتیس دگاهیرا از د 

 با شده حفاظت یهاماژول افتنی LNAنمود. اگرچه هدف 

ود موج LNA یهاروش یهاماژول بالاست، عملکرد

در  گریکنند. به عبارت د دایرا پ یبخش کوچک توانندیم

شباهت  یکل نواح افتنی GNAکه هدف  یحال

که  یاست، نواح سهیمورد مقا یهاشبکه نیب یکیتوپولوژ

کنند معمولاً از نظر  دایپ توانندیموجود م GNA یهاروش

 (.13هستند ) فیضع یعملکرد حفاظت

ممکن است هر دو  ایآ کردند که یبررس نیرو محقق نیا از

بزرگ و عملکرد  یحفاظت شده با توپولوژ یروش، نواح

کنند، که نه تنها اهداف  دایبالا از شباهت شبکه را پ

را  GNAو  LNA هایروش از کیهر  یطراح /یکاربرد

(، 13) شود رهیچ زین هاآن بیبرآورده کند بلکه بر معا

(26). 
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کوچک  یهاماژول( 1: که کردند ارائه یشواهد هاآن

موجود  LNA یحفاظت شده با عملکرد بالا از نواح

 را خود یکیتوپولوژ تیفیک تا ابندی شگستر توانندیم

 ینواح( 2. بخشند بهبود شانیعملکرد تیفیک کاهش بدون

موجود  GNA یهاروش از یکیتوپولوژ شباهت بزرگ

 یبه نواح توانندیندارند اما م یمعنادار ییبطور معمول کارا

 تیفیمعطوف شوند، که بدون کاهش ک یادار کاربردمعن

 . بخشندیمرا بهبود  یعملکرد تیفیک یکیتوپولوژ

که هدف  GNAو  LNAاز  یکارآمد یسازکپارچهی نیچن

هر دو  کند،یم حفظ همزمان را هااز آن کیهر  یاصل

از دیدگاه . بخشدیرا بهبود م یو سراسر یموضع یهمتراز

 که شودعریف میتاین صورت به برد -برد هدف محققین

 دایپ را یعملکرد شده حفاظت وضعیم شبکه ینواح

حفاظت  یشبکه سراسر ینواح افتنی هاآن هدف و ندینما

اندازه  نی. تعادل ب(13)بالا است  یکیتوپولوژ ازیشده با امت

 و است مهم( یکیتوپولوژ تیفی)کشبکه همتراز شده  هیناح

 یپارامترها میتنظ به ازین است ممکن یعملکرد تیفیک نیا

 داشته باشد.  LNA-GNA یسازکپارچهی روش شده داده

 یعمل دگاهید از گرید الؤس نیچند فوق دهیا بر علاوه

 را روش کدام: است ریز بصورت که ماندیم یباق

 اتیادب طبق کنند؟یم استفاده یشناسستیز دانشمندان

ینم یبطور کل LNAکه  یگفت در حال توانیم قیتحق

قادر به  GNAبزرگ مشابه را پوشش دهد،  ینواح واندت

 ینیپروتئ یهانمونه ای یستیمعنادار ز یرهایمس یابیباز

لذا اغلب دانشمندان همترازی است.  یحفاظت شده تکامل

 فوق الؤس پاسخ ن،یا بر علاوهکنند. سراسری را استفاده می

 دو توانیم چگونه: است مرتبط زین گرید یهادهیا با

 تیفیک چگونه و نمود؟ سهیمقا را متفاوت یازهمتر

 یبخش قات،یتحق اساس بر م؟یینما یریگاندازه را یهمتراز

و تا کنون معیارهای ارزیابی  است شده حل مسئله نیا از

بنابراین برای . (1 )جدول مختلفی تعریف شده است

  ه به نوعـتوان با توجرازی میـری کیفیت همتـگیاندازه

 بهره برد. 1رهای موجود در جدول یاهمترازی از مع

 اریکردند و مع یرا بررس GNA یهاروش نیمحقق یبرخ

 هااز آن یارائه دادند. برخ یهمتراز تیفیک یبرا یدیجد

بهبود  یبرا یچارچوبنمودند و  یرا بررس LNA یهاروش

 یبرخ راًیاخ. کردند جادیا وضعیم یهایهمتراز یداریپا

 یبررس GNAو  LNA یسازکپارچهیدر مورد  قاتیتحق

، دادند شنهادیپ هاآن نیب سهیمقا یبرا یکردند و روش

 سهیلازم به ذکر است که مقا .(29( و )26(، )24همانند )

 ای LNA یعنی) کسانیبا نوع  یهایهمتراز انیدر م یحت

GNA )یهمتراز سهیمقا خاص بطور و است، دهیچیپ زین-

-سخت( GNAو  LNA یعنیمتفاوت ) یهاکلاس از ییها

 تیفیاز ک یدیجد یارهایمع نیمحقق نیاست. بنابرا تر

کار  LNAو  GNAهر دو  یارائه دادند که بر رو یهمتراز

با  توان گفت جهت مقایسه دو همترازیلذا می .کندیم

(، 24)سازی های یکپارچهاز روش متفاوت بهتر است انواع

-چهو در صورت عدم امکان یکپاربهره برد؛  (29(، و )26)

معیارهای ارزیابی که در هر  سازی برای مقایسه کیفیت از

 . استفاده نمود ،قابل محاسبه باشند ،دو نوع همترازی

های زیستی، با گسترش تحقیقات و رشد روزافزون داده 

 Cloud) ای مبتنی بر محاسبات ابریتوسعه همترازکننده

Computing) های حجیمداده که از فناوری (Big Data) 

 تواند جزء کارهای آتی محققین قرار گیرد. هره ببرد؛ میب

 گیرینتیجه

 دهندیم نشان ینظر یهالیتحل و یشیآزما جینتا یکل بطور

-تمیاز جمله الگور یفراابتکار یهاتمیاستفاده از الگور که 

-هیشبتبرید  ذرات، توده یسازنهیبه ک،یمتیم ک،یژنت یها

 یسازنهیبه در یثرنقش مؤ مورچگان یکلون و شده یساز

کاهش زمان اجرا و  ،شبکه یهمتراز یابیارز یارهایمع

 یبرا ییهاروش جادیا رابطه،  نیا درمصرف حافظه دارد. 

 جادیا و ،یمحل و یسراسر یهمتراز یسازکپارچهی

 تیفیک و عملکرد سهیمقا یبرا استاندارد یارهایمع

 یهانهیاز زم همچنان ،یسازکپارچهی یهاروش یهمتراز
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Effects of Meta-Heuristic Algorithms in Protein-Protein 

Interaction Networks Alignment in Five Biological Species 
Mahdipour E. and Ghasemzadeh M. 

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.  
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