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  و آاربردِ آن شناسی زيست یها در شبكه 1فيدا آردنِ موتيپ ینه برايتمِ بهيالگور
  

  1،2ینوذر، 1نژاد یمسعود ،1،*مقدم یرزاق ،2،1،**انياهراب

  دانشگاه تهران، كيزيوفيو ب یميوشيقاتِ بيمرآزِ تحق.1

  .دانشگاه تهران رياضی، آمار و علومِ کامپيوتروتر دانشكده يگروه علوم آامپ.2

  

  دهيكچ

به شناخت  يین رابطه، توجه بالايدر ا. ت استيز اهميحا یمولكول یشناس ستيان ژن، در زيم بيتنظ یها مانند شبكه یشناس ستيز یها درك فعل و انفعالات در شبكه

تم ين مقاله الگوريدر ا .آنند یفا ميها ا در شبكه یاساس ند آه احتمالاً نقشيگو یف شبكه مي، موتيین الگوهايبه چن. شود یم یشناس ستيز یها دار از شبكه یمعن یالگوها

 یشناس ستين شبكه زيچندروی تم بر ين الگوريا. و حافظه است یزمان یبرتر ین دارايشيپ یتمهايسه با الگوريآه در مقا شود یمارايه ف يتدا آردنِ مويپ یبرا ینينو

  .دست آمده است  به یجِ مطلوبيه و نتاشداجرا 

  .، موتيف، شبکه تصادفییشناس ستيزکه شب: کلماتِ کليدی

  

  مقدمه

 یا شرفتِ قابل ملاحظهينظر به پ. باشند می یاطلاعات مهم ید، حاوع هستنيده و وسيچيپ یهاِي ، آه عموماً شبكهیشناس زيست یها شبكه

ها دربردارند،  هر آدام از آنآه  یاستخراجِ اطلاعات یها، برا قِ آنيت بررسیِ عميها صورت گرفته است، اهم ن شبكهيکه امروزه در ا

ن يا یآه بر رو یاتيعمل ترين يکی از مهم. رديگ یشبکه انجام م یبر رو یاتيعمل ی لهيوس ، عموماًً بهيیها ین بررسيچن. است روزافزون 

 های شبکه فينِ موتدا کرديپ یبرا  یروش در ادامه  .(1)اشاره آردشبكه  یها فيدا آردن موتيپتوان  یشود، م یها اِعمال م گونه شبكه

و  2لوي، م)9(»آند یهستند، حفظ م یخاص یگر عملكردها انيرا آه نما يیها تكامل مدل«ه آه ين نظريبراساس ا .دگرد یم هيارا

 یشتريب یم آه با فراوانيباش يیها رشبكهيز نبالِد به ديبا یشناس ستيز ی ك شبكهيآن، در  یه آردند آه بر مبنايارا یکارانش طرح هم

ها بالاتر از  آن یبند، آه فراوان آوچك هم یها رشبكهين زيچن نيبه ا. )6(افتد، مشاهده شوند یاتفاق م یتصادف یها چه در شبكه ت به آننسب

ارتباطات  یبرا یآل یا در درکِ عملكرد و طرح قاعده یشبكه نقش مهم یها فيافتنِِ موتي. شود یف اطلاق مياست، موت یزان تصادفيم

مشاهده  یمشابه یها فيدهند، موت یمشابه را نشان م یندهايآه فرآ يیها است آه در شبكه قات نشان داده يتحق. آند یمفا يا یمولكول

 ی آننده یتوانند معرف یها م فين خاطر، موتيبه هم. )9(مربوط باشند یشناس ستيمختلف ز یها ستميها به س ن شبكهيگردد، هرچند که ا یم

  .باشندها  از شبكه یجامع یها آلاس

ن يل به اين یبرا. اند تياهم یدارا یاست آه از نظر آمار یهاي رگرافيدا آردن زيپ ی قت مسالهيشبكه در حق یها فيدا آردنِِ موتيپ 

از ياست، مورد ن یا دهيچيپ یمحاسبات ی مشخص در شبكه، آه مساله ی با اندازه يیشمارش الگوها یبرا یمحاسبات یها روشهدف، 

ه شده يك گراف ارايا در يها  شبكه  بالا در مجموعه یبا فراوان یها گراف ريدا آردن زيپ یبرا یمختلف یها تمي، الگورتاکنون. باشد یم

 ی اندازه یبر رو یا شرطيپردازند و  یها م رگرافياز ز یا تنها به شمارش انواع خاصيها  تمين الگوريا. )11و  10، 8، 7، 4(است 

 یها الي یمحدود شود آه دارا يیها رگرافيست به شمارش زيبا یها م فيافتن موتيان توجه است آه ين مساله شايا. رگراف دارنديز

) ابدي یها، آاهش م ش اندازه آنيها، با افزا رگرافيز یفراوان( یريپذ انحطاط یژگيصورت و  نير ايستند، چرا آه در غيمشترك ن

 .بودقابل حل نخواهد  ینخواهند داشت و مساله از نظر محاسبات
                                                 
1 Motif 
2 Milo 
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  :ر استيز ی کردنِ سه مرحله یازمندِ طيک گراف مفروض نيدر  k ی از اندازه یها فيموتتمِ شمارشِ ي، هر الگوریبه طور کل

 .که در گراف وجود دارد k ی از اندازه یها رگرافيشمارش تمام ز .1

 .یزومورفيا یها گروه یها و شمارش تعداد اعضا رگرافين زينِ ايزومورف در بيا یها رگرافين زييتع .2

 .یک گرافِ تصادفيها با تعدادِ مورد نظر در  رگرافيسه تعداد زيمقا .3

 یها تمين خاطر، الگوريبه هم. بر است ار زمانيمشخص، بس ی ها از اندازه رگرافيشِ تعدادِ انواع زيبا افزا و دوم اول احلِانجامِ مر

ها را  رگرافياز کلِ ز یبخش یريگ ها به صورت نمونه تميالگورن ياز ا ی، به طور مثال، برخن مساله مطرح شده استيا یبرا یمختلف

ن يق آه ايدق یتميه الگورين منظور ارايبه ا .)4(ق نخواهد بوديدق یتمين الگوريچن ی جهيدهند که واضح است نت یموردِ شمارش قرار م

  .برخوردار است يیتِ بالايد از اهميحل نما یمناسبمساله را در زمانِ 

  مواد

ها را  اين شبکه. است شناسی زيست های شبکه های گوناگون خصوصاً اين الگوريتم، شبکه هایِ دادهکه  مشخص است،  طور همان

  اند، هايی که تا به امروز موردِ آزمايش قرار گرفته شبکه عموماً. استخراج کرد) KEGG)2مانندِ  های مختلفی داده توان از پايگاه می

الگوريتمِ ارايه شده در اين مقاله بر روی  .نجام شده استو مخمر ا ecoliيی چون ها برای گونهتر است که بيشتنظيمِ ژن  های شبکه

ی بهترِ آن با   چنين، برای مقايسه هم. ی الکتريک موردِ آزمايش قرار گرفته شده است ی مخمر و يک شبکه تنظيمِ ژنِ گونهی   شبکه

  .است اجرا کرديم که بخشی از نتايج در انتهای مقاله ذکر شده ecoliيمِ ژنِ تنظی  کاملِ  ن را بر شبکههای پيشين، آ الگوريتم

  يتمالگور

ن يا. دهد یرگراف انجام ميک بارِ هر زيک و تنها يق با شمارشِ يم که مراحلِ اول و دوم را به طور دقيکن یه ميارا یتميجا الگور نيدر ا

 یکه شاملِ راس مفروض يیها فيتم، تمامِ موتين الگوريدر ا. کند یمل مشبکه، به روشِ حذفِ راس ع ی هيتم بر اساسِ تجزيالگور

  .گردد یاز شبکه حذف م شوند و سپس راس مفروض یهستند، شمارش م

ها را دارند، به سرعت باعثِ  نِ درجهيشتريکه ب یوسيهستند، حذفِ ر scale freeعموماً  یشناس ستيز یها که شبکه يیجا از آن

که  یوسيهر راس، با توجه به ر ین اساس برايبر ا. دهد یها را سرعت م فيروندِ شمارشِ موت امر نيد و اشون یشبکه م ی هيتجز

شِ شبکه يمايشباهت در پ. ميکن ید ميتول پيمايشِ عرضیِ گراف مشابه با روشِ یبه روش یال با آن فاصله دارند، درختي k-1حداکثر 

م يکه بتوان ن به منظورِآنيچن هم. شوند یموده ميدِ درختِ مذکور پيدر تول عرضیپيمايشِ  روش ی هر راس مشابهها هياست که همسا

 يیها رگرافي، ابتدا تمام ز"یشمارش یالگو"ن يدر ا. ميکن یاستفاده م" یشمارش یالگو"م، از يک بار شمارش کنيها را تنها  رگرافيز

راس در سطحِ  k-2که شاملِ  يیها رگرافيسپس، تمام ز. شود یوس در سطحِ اول هستند، در نظر گرفته مير ی هيشه، بقيکه به جز ر

خاص تمام  یدِ شروطين روش با قيدر ا. کند یدا ميب ادامه پين ترتيشوند و به هم یک راس در سطحِ دوم هستند، شمرده مياول و 

دا کردنِ ياز به پين ده شد،شاملِ راس مفروض شمر یها رگرافيکه تمامِ ز پس از آن .شوند یک بار شمرده ميها تنها  رگرافيز

 یها تمين بخش به کمک الگورياست که ا یزومورفيموجود در هر گروه ا یها رگرافيزومورف و شمارشِ تعداد زيا یها رگرافيز

  .شود یموجود انجام م

ل به آن از شبکه حذف متص یها الين راس و تمامِ ين شد، اييک راس تعي یزومورفيا یها تمامِ گروه یها رگرافيکه تعدادِ ز پس از آن

ن شبکه يدر ا kی  های از اندازه رگرافيب، تمامِ زين ترتيبه ا. شود یگر تکرار ميوسِ دير یها برا رگرافيشود و روندِ شمارشِ ز یم

  .شود یشمرده م
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ازمندِ آن ين  ،)یهای تصادف شبکهها با  رگرافيتعداد ز ی سهيمقا یعني(سوم ی انجامِ مرحله  یبرا

مشابهِ  یی درجات دنباله یست دارايبا ید شده ميتول یهای تصادف شبکه. ميد کنيتول یتصادف ی ای شبکه تعدادِ قابلِ ملاحظهم که به يهست

ها را بر  رگرافيتمِ شمارشِ تعدادِ زيها، الگور ن شبکهيدِ ايپس از تول. باشند scale free یژگيهمان و یباشند تا دارا یاصل ی شبکه

 یارِ آماريم معيتوان ی، میهای تصادف و شبکه یاصل ی ها در شبکه رگرافيار داشتنِ تعدادِ زيحال با در اخت. ميکن یها اجرا م آن یرو

شتر مشاهده يب یا زانِ قابلِ توجهيبه م یهای تصادف نسبت به شبکه یاصل ی شبکه رها را که د رگرافيکار برده و آن دسته از ز به یمناسب

  :شود ذکر شده، با توجه به فرمولِ زير محاسبه می یِارِ آماريمع .ميکن یم یشده، معرف دايپ یها فيشد، به عنوانِ موت

   
  جينتا

در  یجِ مشابهياند، اجرا کرده و به نتا ز قرار گرفتهين نيشيهای پ تميشِ الگوريمِ ژن که موردِ آزمايی تنظ ن شبکهيبر چندتم را  ين الگوريا

از   .بود ق شمارش انجام دهديآه به صورتِ دق یدر حالت) FANMOD)11تمِ يجِ الگوريبر نتاج منطبق ين نتايا .ميديزمان مناسب رس

انی به کاهشِ ين امر کمکِ شايشود، ا یشاملِ هر راس، آن راس حذف م یها رگرافيتم، پس از شمارشِ زين الگوريکه در ا يیجا آن

  .ار کارا خواهد بوديهای بزرگ بس ریِ آن در شبکهيکارگ کند و در به یفظه مصِ حايتخص

جِ يم و به نتايش قرار دادي، موردِ آزماecoliمِ ژنِ يی  تنظ تری مانند شبکه دهيچيهای پ تم را بر شبکهين الگوري، اطور که گفته شد انهم

ز به عنوانِ معيارِ ها ني آن Zscoreدر جدولِ زير قرار دارد که  3ی  های از اندازه  نتايجِ اين آزمايش برای موتيف .ميافتيدست  یمناسب

  .آمده استآماری 
  ecoliی  تنظيمِ ژنِ  شبکه رب 3ی  های از اندازه  نتايجِ آزمايش برای موتيف. 1جدول 

  موتيف              

652  286  0.5  11  31.75  26.52  748  Zscore 
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