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基于功能网络信息传播预测疾病 － ｍｉＲＮＡｓ 的关联

李建华ꎬ 雒士源ꎬ 张建营ꎬ 康　 雁
(东北大学 中荷生物医学与信息工程学院ꎬ 辽宁 沈阳　 １１０１６９)

摘　 　 　 要: 为了快速发现与疾病关联的 ｍｉＲＮＡꎬ 基于功能网络信息传播ꎬ提出 ＰＭＢＰ 算法用于改进随机

游走法ꎬ使用留一交叉验证评估了算法性能ꎬ最后进行案例分析. 实验结果表明:对于尚未发现关联 ｍｉＲＮＡ
的疾病ꎬ随机游走法是失效的ꎬ而 ＰＭＢＰ 以疾病相似性作为先验信息ꎬ能够有效预测ꎻ对于已经关联 ｍｉＲＮＡ
的疾病ꎬＰＭＢＰ 提高了预测性能ꎬＡＵＣ 值为 ０􀆰 ８６６. 对乳腺癌进行案例分析ꎬ预测的前 ５０ 个 ｍｉＲＮＡｓ 都被证实

与乳腺癌相关ꎬ体现了 ＰＭＢＰ 算法的有效性.
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　 　 ｍｉＲＮＡ 是不编码蛋白质的小分子 ＲＮＡꎬ它
对标靶 ｍＲＮＡ 的表达进行调控ꎬ进而实现对基因

的调控. 研究表明ꎬｍｉＲＮＡ 几乎涉及动物的所有

发育和病理过程ꎬ人类疾病特别是癌症的发生与

ｍｉＲＮＡ 失调密切相关[１] . 采用计算方法对可能与

疾病相关的 ｍｉＲＮＡ 进行筛选ꎬ然后在实验室中

验证ꎬ可以节省大量实验成本. 　
目前ꎬ多种方法已应用到疾病 － ｍｉＲＮＡ 关联

预测[２ － ３]ꎬ 如 机 器 学 习 方 法ꎬ 包 括 支 持 向 量

机[４ － ５]、最小二乘法[６]、玻尔兹曼机[７] 等ꎬ以及基

于相似性的方法[８ － ９] . 随机游走法在基因预测中

优势明显[１０]ꎬ 在 ｍｉＲＮＡ 预测中得到普遍应

用[１１ － １３] . 以上方法各有优缺点ꎬ机器学习方法易

于集成多种生物数据ꎬ不足是假设的阴性样本中

可能存在阳性样本ꎬ引起训练及预测误差. 基于相

似性的方法较好地体现了功能相似的 ｍｉＲＮＡ 与

表型相似的疾病关联ꎬ但是相似性度量及多种数

据相似性集成需要更深入地研究. 随机游走法易

于理解ꎬ预测精度较高ꎬ但只能对已关联 ｍｉＲＮＡ



　 　

的疾病进行预测.
本文对随机游走方法进行了改进ꎬ提出的

ＰＭＢＰ ( ｐｒｉｏｒｉｔｉｚｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ ｍｉＲＮＡ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ＰＲＩＮＣＥ )算法ꎬ既提高传统随机游走方法的预测

性能ꎬ也能够对尚未发现关联 ｍｉＲＮＡ 的疾病进

行预 测. 实 验 表 明ꎬ 与 经 典 的 随 机 游 走 法

ＲＷＲＭＤＡ[１２] 及 Ｃｈｅｎ 的相似性方法[８] 相比ꎬ
ＰＭＢＰ 性能更好.

１　 实验材料和实验方法

１􀆰 １　 实验数据

本研究基于疾病 － ｍｉＲＮＡ 关联网络、疾病表

型相似网络及 ｍｉＲＮＡ 功能相似网络进行疾病 －
ｍｉＲＮＡ 关联预测.

文献[８]报道了 ２４２ 个实验证实的疾病 －
ｍｉＲＮＡ 关 联 数 据ꎬ 涉 及 ５１ 种 疾 病 和 ９９ 个

ｍｉＲＮＡ. 其中ꎬ３５ 种疾病与至少 ２ 个 ｍｉＲＮＡ 关

联. 疾 病 表 型 相 似 网 络 采 用 ｍｉｍＭｉｎｅｒ[１４] 和

ｒｅｓｎｉｋＨＰＯ[１５]ꎬ并将后者转化为对称网络ꎬ利用

Ｔａｎｉｍｏｔｏ 方法实现数据归一化[１６] . ｍｉＲＮＡ 功能

相似网络采用由 ２７１ 个 ｍｉＲＮＡ 构成的网络

ＭＩＳＩＭ[１７] .
在疾病致病基因预测中ꎬ表型相似数据经过

逻辑回归处理[１６ꎬ１８]ꎬ提高了预测精度ꎬ本文也采

用相同的处理方法. 逻辑回归方法如下:
Ｌ(ｘ) ＝ [１ ＋ １０(ｃｘ ＋ ｄ)] － １ . (１)

其中:ｄ ＝ ｌｇ (９ ９９９)ꎻ对于 ｒｅｓｎｉｋＨＰＯꎬｃ ＝ － １７ꎬ对
于 ｍｉｍＭｉｎｅｒꎬｃ ＝ － １５.
１􀆰 ２　 基于功能网络传播的预测算法

Ｖａｎｕｎｕ 等提出 ＰＲＩＮＣＥ 算法ꎬ成功应用于疾

病的基因预测[１８] . 借鉴该算法中的网络信息传

播ꎬ本文提出 ＰＭＢＰ 算法用于疾病 －ｍｉＲＮＡ 关联

预测.
设 ｍｉＲＮＡ 功能网络为 Ｇ ＝ (ＶꎬＥꎬｗ)ꎬ其中 Ｖ

是 ｍｉＲＮＡ 集合ꎬＥ 是 ｍｉＲＮＡ 之间相互关联的边

集合ꎬｗ 是边的权值ꎬ表示关联的程度. 已知与疾

病 ｄｉ 关联的所有 ｍｉＲＮＡ 定义为种子集合 ｓꎬ
ＰＭＢＰ 通过网络信息传播ꎬ获得 Ｖ 中各ｍｉＲＮＡ 与

ｄｉ 关联的或然值ꎬ移除种子集 ｓ 后ꎬ将 Ｖ 中剩余的

ｍｉＲＮＡ 按或然值大小依次排列ꎬ从而得到对 ｄｉ

的预测.
上述过程可用迭代公式(２)描述:

Ｆｔ ＝ α ×ＷＮＰ × Ｆｔ － １ ＋ (１ － α) × Ｙ . (２)
其中:Ｙ 是先验信息ꎬ即已知的疾病 － ｍｉＲＮＡ 关

联ꎻα 是调整先验信息和上次迭代结果的权重值ꎬ

范围在(０ꎬ１)之间ꎻＷＮＰ是按照文献[１８]提供的方

法变换后的 ｍｉＲＮＡ 功能网络. 终止条件定义为

｜Ｆｔ － Ｆｔ － １ ｜≤１０ － ９或迭代次数 Ｎ≤１００.
本研究采用留一交叉验证ꎬ即如果疾病 ｄｉ 与

至少 ２ 个 ｍｉＲＮＡ 关联ꎬ则将其中 １ 个关联移除ꎬ
通过剩余的种子集合ꎬ预测被移除的关联. 如果疾

病 ｄｉ 仅与 １ 个 ｍｉＲＮＡ 关联ꎬ则将此关联移除后ꎬ
因没有种子作为先验信息ꎬ传统的随机游走算法

失效ꎬ本文提出利用疾病表型相似性作为先验信

息完成预测.
１􀆰 ３　 实验过程

本研究中ꎬｍｉＲＮＡ 预测分为三步.
步骤 １　 提取待预测疾病 ｄｉ 与 ｍｉＲＮＡ 关联

的先验信息 Ｙ. 如果疾病已与若干 ｍｉＲＮＡ 关联ꎬＹ
中相应分量为 １ꎬ而无关 ｍｉＲＮＡ 的相应位置为 ０.
如果 ｄｉ 尚未发现关联的 ｍｉＲＮＡꎬ则根据疾病表

型相似网络ꎬ获得该疾病与其他各疾病的相似向

量 Ｓꎬ并根据其他疾病与 ｍｉＲＮＡ 的关联推测 ｄｉ

的先验信息 Ｙ. 当多个疾病与同 １ 个 ｍｉＲＮＡ 关联

时ꎬ取其中的最大值.
步骤 ２　 计算疾病 ｄｉ 与各 ｍｉＲＮＡ 关联的向

量 Ｆ.
在 ｍｉＲＮＡ 功能网络中通过式(２)实现信息

传播ꎬ不断迭代直至满足终止条件ꎬ此时向量 Ｆ
中保存了各个 ｍｉＲＮＡ 与 ｄｉ 相关联的预测值.

步骤 ３　 获得疾病 ｄｉ 的预测结果.
将 ｍｉＲＮＡ 根据 Ｆ 中的值从大到小排列. 如

果疾病 ｄｉ 有 ｋ 个种子ꎬ它们将排在前 ｋ 位ꎬ移除

这些种子后ꎬ最终得到按可能性大小依次排列的

ｍｉＲＮＡ.
１􀆰 ４　 评估标准

在留一交叉验证中ꎬ采用三种指标评估算法ꎬ
即平均排位率、ＲＯＣ 曲线下的面积 ＡＵＣ、Ｔｏｐ Ｎ
中的真阳率.

平均排位率定义为被预测的 ｍｉＲＮＡ 在所有

候选中的平均排位. 它衡量了算法的总体性能ꎬ其
值越低表明算法预测性能越高.

ＡＵＣ 越大ꎬ 预测性能越好. 在排序 后 的

ｍｉＲＮＡ 中ꎬ设定一个阈值 τꎬ如果疾病的 ｍｉＲＮＡ
排位在 τ 之上(包含 τ)ꎬ标记其为正确预测的阳

性样本ꎬ即真阳性 ＴＰꎻ如果被排在 τ 之下ꎬ标记为

错误预测的阴性样本ꎬ即假阴性 ＦＮ. 变化 τ 值ꎬ可
以得到相应的 ＴＰＲ 和 ＦＰＲꎬ从而绘制 ＲＯＣ 曲线

以及计算 ＡＵＣ.
Ｔｏｐ Ｎ 中的真阳率是前 Ｎ 个中被正确验证的

与疾病关联的 ｍｉＲＮＡ 所占的比例. 它反映了在
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不同范围内算法的预测精度ꎬ其中 Ｎ 分别为 １ꎬ５ꎬ
１０ꎬ２０ꎬ３０ꎬ５０ꎬ１００. 当 Ｎ ＝ １ 时ꎬ真阳率也称为置

顶率ꎬ它反映了算法的精确预测能力.

２　 结果与讨论

２􀆰 １　 以种子 ｍｉＲＮＡ作为先验信息的预测

３５ 种疾病至少关联 ２ 个 ｍｉＲＮＡꎬ疾病 －
ｍｉＲＮＡ 关 联 总 数 是 ２２６ꎬ 利 用 ＰＭＢＰ 和

ＲＷＲＭＤＡ 分别进行留一交叉验证. 随机游走算

法 ＲＷＲＭＤＡ 的定义为

Ｐ ｔ ＝ (１ － γ) ×ＷＲＷ × Ｐ ｔ － １ ＋ γ × Ｐ０ . (３)
其中 ＷＲＷ是对功能矩阵的列向量进行归一化的

结果. 因式(２)和式(３)形式类似ꎬ为了讨论方便ꎬ
将 β ＝ １ － α 代入式(２)ꎬ并将替换后的 β 与式(３)
中的 γ 统称为平衡因子. 平衡因子对预测结果具

有一定影响ꎬ一般大于 ０􀆰 ５ 时结果较好. 实验中ꎬ
当平衡因子为 ０􀆰 ９ 时ꎬＰＭＢＰ 和 ＲＷＲＭＤＡ 达到

最好结果ꎬ两种算法预测的 ＲＯＣ 曲线如图 １ 所

示ꎬ对应的 ＡＵＣ 分别是 ０􀆰 ８６６ 和 ０􀆰 ８４８ꎬ 平均排

图 １　 ＰＭＢＰ和 ＲＷＲＭＤＡ的 ＲＯＣ曲线
Ｆｉｇ􀆰 １　 ＲＯＣ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ＰＭＢＰ ａｎｄ ＲＷＲＭＤＡ

位率分别是 １３􀆰 ８％ 和 １５􀆰 ２％ . Ｔｏｐ Ｎ 中的真阳率

如图 ２ 所 示. 明 显 地ꎬ ＰＭＢＰ 预 测 结 果 较

ＲＷＲＭＤＡ 更好ꎬ而在 Ｔｏｐ １０ 和 Ｔｏｐ ５０ 之间ꎬ性
能优势更加显著.

图 ２　 ＰＭＢＰ和 ＲＷＲＭＤＡ预测 Ｔｏｐ Ｎ中的真阳率
Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＴＰＲ ｉｎ ｔｈｅ Ｔｏｐ Ｎ ｆｏｒ ＰＭＢＰ ａｎｄ ＲＷＲＭＤＡ

２􀆰 ２　 以疾病表型相似性作为先验信息的预测

ＲＷＲＭＤＡ 不能对只与 １ 个 ｍｉＲＮＡ 关联的

疾病进行留一交叉验证. ＰＭＢＰ 可利用 ｍｉｍＭｉｎｅｒ
或 ｒｅｓｎｉｋＨＰＯ 提供的疾病相似性预测 ｍｉＲＮＡ.

当采用 ｍｉｍＭｉｎｅｒ 时ꎬ从中提取 ５１ 种疾病构

成相似网络ꎬ对所有 １６ 个具有单一 ｍｉＲＮＡ 的疾

病进行验证ꎬ当平衡因子为 ０􀆰 ６ 时ꎬ得到最低平均

排序率 ２３􀆰 ３％ 以及最大 ＡＵＣ 值 ０􀆰 ７６９. Ｔｏｐ Ｎ 中

的真阳率如表 １ 所示.
当采用 ｒｅｓｎｉｋＨＰＯ 时ꎬ只能对 １５ 个具有单一

ｍｉＲＮＡ 的疾病进行验证ꎬ平衡因子取 ０􀆰 ６ꎬ平均

排序率为 ２８􀆰 ４％ ꎬＡＵＣ 值是 ０􀆰 ７１８. 尽管上述指

标不及 ｍｉｍＭｉｎｅｒꎬ但是 ｒｅｓｎｉｋＨＰＯ 在 Ｔｏｐ ２０ 和

Ｔｏｐ ３０ 中预测的真阳率分别是 ２６􀆰 ７％ 和 ３３􀆰 ３％ ꎬ
优于表 １ 中相应的结果. 换言之ꎬ与 ｍｉｍＭｉｎｅｒ 相
比ꎬｒｅｓｎｉｋＨＰＯ 将更多的正确预测排在前 ３０ 位.

表 １　 ＰＭＢＰ基于疾病表型相似性在不同范围内预测的真阳率
Ｔａｂｌｅ １　 ＴＰＲ ｉｎ Ｔｏｐ Ｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＰＭＢＰ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

计算范围 Ｔｏｐ １ Ｔｏｐ ５ Ｔｏｐ １０ Ｔｏｐ ２０ Ｔｏｐ ３０ Ｔｏｐ ５０ Ｔｏｐ １００

真阳率 / ％ １２􀆰 ５ １２􀆰 ５ １２􀆰 ５ １８􀆰 ８ ３１􀆰 ３ ５０􀆰 ０ ６８􀆰 ８

２􀆰 ３　 ＰＭＢＰ与基于相似性的算法比较

Ｃｈｅｎ 等[８]基于全局网络相似性和疾病表型

相似性报道了三种预测算法 ＰＢＳＩꎬ ＭＢＳＩ 和

ＮｅｔＣＢＩꎬ应用这三种预测算法对本文中所有 ５１ 种

疾病进行验证. 表 ２ 列出了 ＰＭＢＰ 与三种算法的

比较ꎬ其中在与多个 ｍｉＲＮＡ 关联的疾病验证中

平衡因子取 ０􀆰 ９ꎬ在与 １ 个 ｍｉＲＮＡ 关联的疾病验

证中平衡因子取 ０􀆰 ６. 明显地ꎬＰＭＢＰ 优于三个算

法中最好的 ＮｅｔＣＢＩ.

表 ２　 ＰＭＢＰ与 Ｃｈｅｎ的三种方法的比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＰＭＢＰ ｗｉｔｈ Ｃｈｅｎ’ｓ ｔｈｒｅｅ

ｍｅｔｈｏｄｓ

预测方法 ＰＭＢＰ ＮｅｔＣＢＩ ＭＢＳＩ ＰＢＳＩ

ＡＵＣ ０􀆰 ８５９ ０􀆰 ８０７ ０􀆰 ７４８ ０􀆰 ５４０

２􀆰 ４　 案例分析

为了展示 ＰＭＢＰ 预测的有效性ꎬ对乳腺癌进
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行预测分析. 在本数据集中ꎬ已发现 ２７ 种 ｍｉＲＮＡ
与乳腺癌相关联. 以这些 ｍｉＲＮＡ 作为种子ꎬ利用

ＰＭＢＰ 预测ꎬ在预测结果中选择前 ５０ 个 ｍｉＲＮＡ
进行分析. 首先ꎬ在三个权威数据库 ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ
ＰｈｅｎｏｍｉＲ 和 ＨＭＤＤ 中进行检索验证. 如果未能

检索出ꎬ则在 Ｐｕｂｍｅｄ 文献数据库中进行验证. 表
３ 列出所有 ５０ 个 ｍｉＲＮＡꎬ证实它们都与乳腺癌相

关ꎬ其中证据部分列出了支持的数据库以及相关

文献的 Ｐｕｂｍｅｄ 编号.

表 ３　 ＰＭＢＰ预测的前 ５０ 个 ｍｉＲＮＡ与乳腺癌相关联
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｏｐ ５０ ｂｒｅａｓｔ ｃａｎｃｅｒ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｍｉＲＮＡｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＰＭＢＰ

排序 ｍｉＲＮＡ 证据 排序 ｍｉＲＮＡ 证据

１ ｈｓａ －ｍｉｒ － １８ａ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ２６ ｈｓａ －ｍｉｒ － １４６ｂ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＨＭＤＤ
２ ｈｓａ －ｍｉｒ － １９ａ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ２７ ｈｓａ －ｍｉｒ － １５１ ＰｈｅｎｏｍｉＲ
３ ｈｓａ －ｍｉｒ － １９ｂ ＰＭＩＤ: ２７６０２７６８ꎬ ２７６３０６６５ ２８ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２２３ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
４ ｈｓａ －ｍｉｒ － １４５ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ２９ ｈｓａ －ｍｉｒ － ９２ｂ ＰＭＩＤ: ２５０４７０８７ꎬ ２６８７８３８８
５ ｈｓａ －ｍｉｒ － １２７ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ３０ ｈｓａ －ｍｉｒ － １３２ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
６ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３４ａ ＨＭＤＤ ３１ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３４ｂ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
７ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｄ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ３２ ｈｓａ －ｍｉｒ － １３５ｂ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
８ ｈｓａ －ｍｉｒ － ９ ＰＭＩＤ: ２５０８６６３３ꎬ ２３６１７７４７ ３３ ｈｓａ －ｍｉｒ － １０３ ＰＭＩＤ: ２４０８８７８６
９ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２５ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ３４ ｈｓａ －ｍｉｒ － １８１ｂ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＨＭＤＤ
１０ ｈｓａ －ｍｉｒ － １９４ ＰＭＩＤ: ２２８２９９２４ꎬ ２７２２１７３９ ３５ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３３９ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
１１ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｆ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅ ３６ ｈｓａ －ｍｉｒ － １０１ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅ
１２ ｈｓａ －ｍｉｒ － １０６ｂ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ３７ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｇ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
１３ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｂ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ３８ ｈｓａ －ｍｉｒ － １８ｂ ＨＭＤＤ
１４ ｈｓａ －ｍｉｒ － １９９ａ ＰＭＩＤ: ２３５０４３２２ꎬ ２５５１５５２２ ３９ ｈｓａ －ｍｉｒ － １９１ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
１５ ｈｓａ －ｍｉｒ － １２５ａ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＨＭＤＤ ４０ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２１４ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
１６ ｈｓａ －ｍｉｒ － １６ ＰＭＩＤ: ２６０３１７７５ꎬ ２７１５７６１３ ４１ ｈｓａ －ｍｉｒ － １５３ ＰＭＩＤ: ２７０１２０３２ꎬ ２６３９２３５９
１７ ｈｓａ －ｍｉｒ － ９３ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ４２ ｈｓａ －ｍｉｒ － １４３ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ
１８ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３４ｃ ＨＭＤＤ ４３ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３０ｄ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
１９ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｃ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ４４ ｈｓａ －ｍｉｒ － １５ａ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ
２０ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２９ｂ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅ ４５ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３０ｃ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅ
２１ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２０ｂ ＨＭＤＤ ４６ ｈｓａ －ｍｉｒ － ３０２ｂ ＰｈｅｎｏｍｉＲ
２２ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｉ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰｈｅｎｏｍｉＲ ４７ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２１８ ＰＭＩＤ: ２５９００７９４ꎬ ２５３９４９０１
２３ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２９ａ ＰｈｅｎｏｍｉＲꎬ ＨＭＤＤ ４８ ｈｓａ －ｍｉｒ － １ ＰＭＩＤ: ２６２７５４６１ꎬ ２６６７６６３７
２４ ｈｓａ － ｌｅｔ － ７ｅ ｍｉＲ２Ｄｉｓｅａｓｅ ４９ ｈｓａ －ｍｉｒ － １３３ａ ＰＭＩＤ: ２６１０７９４５ꎬ ２５０５１３７６
２５ ｈｓａ －ｍｉｒ － ９２ａ ＨＭＤＤ ５０ ｈｓａ －ｍｉｒ － ２１９ ＰＭＩＤ: ２３８１３５６７

３　 结　 　 论

１) 基于功能网络传播的方法应用于疾病

ｍｉＲＮＡ 预测是可行的ꎬ本文提出的 ＰＭＢＰ 算法性

能优于文献报道的 ＲＷＲＭＤＡ 和 ＮｅｔＣＢＩ.
２) 对尚未发现关联 ｍｉＲＮＡ 的疾病ꎬ本文首

次提出从疾病表型网络 ｍｉｍＭｉｎｅｒ 和 ｒｅｓｎｉｋＨＰＯ
提取先验信息进行预测ꎬ前者的 ＡＵＣ 优于后者ꎬ
而后者倾向于将更多的正确预测排在前 ３０ 位.

３) ＰＭＢＰ 算法的改进方向. 首先ꎬ由于数据

集规模较小ꎬ未能系统比较两种疾病表型网络在

预测中的异同ꎬ将来可通过提取可靠的、更大规模

的数据集进行分析. 其次ꎬ如果进一步融合与

ｍｉＲＮＡ 相关的生物数据ꎬ如疾病 － 基因关联、
ｍｉＲＮＡ －基因关联ꎬ将有助于提高预测精度.
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