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基于 ＷＥＢ 的关键蛋白质预测平台

郑瑞清，李　 敏∗

（中南大学信息科学与工程学院，长沙 ４１００８３）

摘　 要：关键蛋白质是指那些在蛋白质相互作用网络中承担重要作用、移除后会使蛋白质复合物功能丧失并导致生物无法存

活的节点。 随着蛋白质数据库的不断完善和高通量技术的发展，使得通过计算方法的关键蛋白预测得到广泛应用。 针对目

前软件多为桌面应用程序、用户难以迅速适应的情况，本文设计并实现了一个基于 ＷＥＢ 的关键蛋白质预测平台 Ｅｓｓｅｎｔｉａｌ
Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｆｉｎｄｅｒ（ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ）。 该平台集成了 ＤＣ、ＢＣ、ＣＣ、ＥＣ、ＬＡＣ、ＳＣ 和 ＮＣ ７ 种关键蛋白质预测算法，还提供包含 ＳＮ、ＳＰ、ＰＰＶ、
ＮＰＶ、ＡＣＣ、Ｆ 和折刀曲线图在内的 ７ 种评估方法。 平台对蛋白质网络图、算法运行及评估结果提供了可视化展示。 该平台具

有良好的扩展性。
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　 　 蛋白质在生物体的生命活动中起着至关重要的

作用。 关键蛋白质是生物生命活动所必须的蛋白

质，通过生物技术手段剔除造成相应的蛋白质复合

结构体的功能丧失，从而导致生物死亡［１］。 因此识

别关键蛋白质在研究生物体的生命活动中具有重大

意义。 近年来，随着高通量技术的发展［２］，蛋白质

相互作用的数据大量产生，为通过计算手段预测关

键蛋白质方法提供了条件。

研究已表明，蛋白质的关键性和它在相互作用

网络中对应结点的拓扑属性紧密相关［３］。 根据 Ｈ．
Ｊｅｏｎｇ 等［４］提出的“中心性－致死性”法则，即当一个

蛋白质参与的相互作用越多，这个蛋白质在生物体

的生命活动中的作用也越大。 基于这种思想提出了

一系列中心性算法，常见的比如度中心性（Ｄｅｇｒｅｅ
ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［４］，接近度中心性（Ｃｌｏｓｅｎｅｓｓ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［５］，介
数中心性（Ｂｅｔｗｅｅｎｎｅｓｓ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［６］，特征向量中心性



（Ｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［７］，信息中心性 （ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［８］，子图中心性（Ｓｕｂｇｒａｐｈ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ）［９］ 和局

部连通性（Ｌｏｃａｌ ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ⁃ｂａｓｅｄ ｍｅｔｈｏｄ）［１０］。
目前，相关的工具多是桌面应用程序，对于用户

而言，存在着安装、操作繁琐。 鉴于这些情况，本文

提出并设计了一个新的基于 Ｗｅｂ 的关键蛋白预测

平台。 该平台集成更多的关键蛋白质预测算法以及

提供相应的评估方法，实现了蛋白质网络、算法结

果、评估结果的可视化显示。

１　 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 总体设计

ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 是一个基于 ＷＥＢ 的平台，因此在设

计上分成两大部分，包括前台的页面和后台的服务。
ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 平台采用了 Ｓｔｒｕｔ２ 框架，能方便地控制页

面的跳转和数据传递，前台页面将数据提交给对应

的服务类，然后由服务类调用本地的方法来实现具

体的功能模块。 在前端页面的设计中，采用 Ｊｑｕｅｒｙ
框架＋ＨＴＭＬ＋ＣＳＳ 的组合技术，使系统具有简洁、友
好的界面。 在前台和后台数据交互上选取了

ｊａｖａｓｃｒｉｐｔ 处理起来更加方便的 ｊｓｏｎ 格式。 由于在

结果展示部分的用户不需进行不同的操作，为了使

用户能有更好的体验，采用了 Ａｊａｘ 技术实现异步

传输。
ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 平台集成的功能主要包括以下几个

方面：
（１）蛋白质相互作用网络文件的上传、保存和

读取。
（２）提供 ＤＣ、ＢＣ、ＣＣ、ＬＡＣ、ＮＣ、ＥＣ 和 ＳＣ 算法

进行关键蛋白质的预测。
（３）提供算法处理并排序后的节点列表，并提

供结果的压缩文件供用户下载。
（４）分析算法结果的可靠性，提供包括 ＳＮ（敏

感度）、ＰＰＶ（阳性预测值）、ＡＣＣ（准确率）、ＳＰ（特异

性）、ＮＰＶ（阴性预测值）和 Ｆ－测度，同时生成相应

的折刀曲线［１ １ ］。
（５）提供蛋白质相互作用网络的整体展示和局

部展示，并给用户提供不同的网络布局方式。
（６）提供关键蛋白质预测算法和蛋白质网络布

局方式的接口，方便二次开发和扩展。

２　 系统详细设计与实现

整个平台从结构上来分，可分为前台的页面和

后台的服务。 前台页面用于提供算法任务的提交和

结果的显示。 页面后台的服务可以根据功能分为关

键蛋白算法分析、构造网络图、算法评估和网络图展

示（查询）。 本章中将从页面和服务以及服务中各

个功能模块来介绍平台的详细设计。
２．１　 ＪＳＰ 页面设计

整个系统的页面共分为三个大部分：ｉｎｄｅｘ． ｊｓｐ、
ｗａｉｔ．ｊｓｐ 和 ｒｅｓｕｌｔ． ｊｓｐ。 ｉｎｄｅｘ． ｊｓｐ 页面主要的任务在

于提供平台信息介绍、任务提交等；ｗａｉｔ． ｊｓｐ 是一个

过渡界面，用来缓冲任务提交和运行完成之间的真

空期。 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 提供算法运行结果的展示、下载，蛋
白质网络图的展示以及评估结果的展示。
２．１．１　 Ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ 设计

Ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ 的作用是提供任务信息的提交和平台

相关内容的介绍。 Ｌｏｇｏ 下方为页面的主体，包括两

个部分，左边的是菜单栏，右边的是显示框，用来引

用其他网页。 通过对菜单栏中的每个项设置单击事

件，来切换显示框中显示的内容。 ｉｆｒａｍｅ 中用来显

示的页面可以分为交互的任务信息提交页面

（Ｃｏｎｔｅｎｔ．ｊｓｐ）和其他一些无交互的介绍页面。 在任

务提交页面中，为防止用户的误操作或者任务信息

填写错误，该页面还用实现了简单的校验，其中为防

止用户输入无效的 Ｅ⁃ｍａｉｌ 地址，通过正则表达式匹

配进行了简单的校验，表达式如下：“ ／ ＾［０－９ａ－ｚＡ－
Ｚ＿ ＼ ．］＋＠ ＼ｗ＋ ＼ ． ＼ ｗ＋ ＼ ．？ ＼ ｗ＋ ＄ ／ ”，这样可以减少一

些后台的压力。
２．１．２　 Ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 页面设计

Ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 承载了整个任务的结果展示的任务，
整个页面在实现各项功能的时候和后台的交互非常

频繁，比如结点的搜索、局部图的产生和评估结果的

生成，页面上实现的功能包括：运算结果的压缩文件

下载；蛋白质网络全局图、局部图的展示；关键蛋白

质列表上传和评估结果的展示；提供蛋白质网络图

生成的相关参数选择；提供用户选择的算法列表，实
现不同算法结果显示的切换。

Ｒｅｓｕｌｔ． ｊｓｐ 主要的功能展示集中第三个框中。
在这个框中采用了一些 ｊＱｕｅｒｙ 提供的插件，包括

ｊｑｕｅｒｙ－ｕｉ、ｊｑｇｒｉｄ 等。 在图片的显示区域中，由于受

到页面整体大小的限制，采用了 ｊｑｕｅｒｙ－ｕｉ 的 ｔａｂｓ 插

件，提供不同标签页之间的切换。 算法和评估结果

的可视化展示部分采用了 ｊｑｇｒｉｄ 插件。 算法展示表

格通过和后台的交互来显示不同算法的结果，并提

供对结果的筛选。
网络图生成模块会根据用户在算法结果的表格

中选择的节点以及生成节点的邻居节点的级数和布

局方式，通过 ＡＪＡＸ 的方式将参数传给后台的服务

类 ＰａｒｔＩｍａｇｅＤｅａｌ，该类会返回一个状态，根据这个状

态，来确定是否添加新的面板。
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评估面板需要用户选择输入的参数 Ｎ，这个参

数 Ｎ 表示用户设定运行结果中的前 Ｎ 个结点作为

关键蛋白质。 除此之外，评估还需要真实的关键蛋

白质数据，系统为用户提供了两种方法：选择物种或

者上传文件。 如果上传文件，那么选择物种框会失

效，文件上传使用了 ａｊａｘｆｉｌｅｕｐｌｏａｄ 插件，实现了异步

传输。 评估在后台运行完成后，评估表格和折刀曲

线图会出现在对应的位置。
２．２　 服务器端设计

服务器端承担了整个系统的大部分工作，在设

计中，为了减轻前台的负担，并且降低系统的响应时

间，牺牲了一些服务器的空间。 服务器端的类主要

分为两部分：Ａｃｔｉｏｎ 类、功能类和数据类。
Ａｃｔｉｏｎ 类主要是实现前台参数的接受并调用功

能类中的方法进行运行，并反馈结果，主要的类如表

１ 所示。 功能类根据功能可分为算法模块、图片布

局模块、评估模块、读写文件模块等。 为了使平台具

有良好的可扩展性，关键蛋白质识别算法的模块中

编写了 ＡｌｇｏＭｅｔｈｏｄ 接口。 新增的算法只需继承

ＡｌｇｏＭｅｔｈｏｄ 接口、实现其中的 ｐｒｏｃｅｓｓＮｏｄｅ 方法，并
在根目录下 ＸＭＬＣｏｎｆｉｇ 文件夹中的 Ｃｏｎｆｉｇ．ｘｍｌ 中注

册，就可以自动在系统中调用。 由于大部分关键蛋

白质算法在运算的过程中都需要使用蛋白质网络的

邻接矩阵，因此设计了一个继承 ＡｌｇｏＭｅｔｈｏｄ 的抽象

类 ＡｂｓｔｒａｃｔＡｌｇｏ，该抽象类实现构建加权邻接矩阵和

非加权邻接矩阵的方法。 图片布局模块和算法模块

相似，编写了 ＩｍａｇｅＬａｙｏｕｔ 接口，新增加的也需要继

承该接口，实现 ｌａｙｏｕｔ 方法，并在 Ｃｏｎｆｉｇ． ｘｍｌ 中注

册。 评估模块需要生成折刀曲线（ＡＵＣ 曲线），在这

里调用了 ｊｆｒｅｅｃｈａｒｔ．ｊａｒ 来生成折线图。
表 １　 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 中的 Ａｃｔｉｏｎ 类

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ Ａｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｅｓ ｉｎ ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ

类名 描述

ＲｕｎＡｌｇｏ 调用算法运行和局部图生成模块的 Ａｃｔｉｏｎ

ＴａｂｌｅＩｎｆｏ 处理用户对算法进行条件查询的 Ａｃｔｉｏｎ

ＤｅａｌＰａｒａ 处理用户提交任务参数并保存到服务端的 Ａｃｔｉｏｎ

ＡｓｓｅｓｓＡｃｔｉｏｎ 处理 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 中评估任务的 Ａｃｔｉｏｎ

ＤｅａｌＣｏｎｆｉｇ 初始化 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 内容的 Ａｃｔｉｏｎ

ＧｅｔＳｔａｔｕｓ 用于处理 ｗａｉｔ．ｊｓｐ 查询任务进度的请求

ＰａｒｔＩｍａｇｅＤｅａｌ 处理 ｒｅｓｕｌ．ｊｓｐ 提出的生成局部图的请求

数据类主要是一些为提高系统响应时间和效率

设计的一些数据结构。 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 设计中主要的数

据类有 ＰｒｏｔｅｉｎＮｏｄｅ 和 ＳｅｓｓｉｏｎＮｏｄｅ。 ＰｒｏｔｅｉｎＮｏｄｅ 是

节点类，用于保存蛋白质节点的信息，主要的属性有

ｎａｍｅ、ｐａｒａｍ、ｒａｎｋｉｎｇ。 为了使画图和布局两部分松

耦合，在 ＰｒｏｔｅｉｎＮｏｄｅ 额外增加了两个属性 Ｘ、Ｙ，来
表示节点在网络中的 Ｘ、Ｙ 坐标。 ＳｅｓｓｉｏｎＮｏｄｅ 是

ｓｅｓｓｉｏｎ 中存储任务信息的数据结构。 ｓｅｓｓｉｏｎ 处于

服务器的内存中，并且它的生命周期为用户连接成

功到浏览器关闭。 它的主 要 属 性 包 括 Ｎｏｄｅｓ、
ＲｅｓｕｌｔＮｏｄｅｓ、 Ａｌｇｏｎａｍｅ、 ＳｅａｒｃｈＦｉｌｅｄ、 ＳｅａｒｃｈＳｔｒｉｎｇ 和

ＳｅａｒｃｈＯｐｅｒ。 其中 Ａｌｇｏｎａｍｅ 是此时在前台表格中展

示结果的算法名称；Ｎｏｄｅｓ 是对应 Ａｌｇｏｎａｍｅ 算法结

果的所有节点信息；ＲｅｓｕｌｔＮｏｄｅｓ 表示用户查询结果

的 节 点 引 用 集 合； ＳｅａｒｃｈＦｉｌｅｄ、 ＳｅａｒｃｈＳｔｒｉｎｇ 和

ＳｅａｒｃｈＯｐｅｒ 这 ３ 个字段用来存储用户的查询条件，
ＳｅａｒｃｈＦｉｌｅｄ 是指查询的字段，ＳｅａｒｃｈＳｔｒｉｎｇ 是该字段

的值， ＳｅａｒｃｈＯｐｅｒ 是 指 符 号， 如 大 于、 小 于 等。
ＳｅｓｓｉｏｎＮｏｄｅ 可以极大地减少 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 对用户的查

询请求的响应时间。 ＲｅｓｕｌｔＮｏｄｅｓ 可以减少用户翻

页请求和局部图生成请求的响应时间。 并且，
ＲｅｓｕｌｔＮｏｄｅｓ 保存的是节点的引用，因此占用的空间

极少。 ＳｅａｒｃｈＦｉｌｅｄ、 ＳｅａｒｃｈＳｔｒｉｎｇ 和 ＳｅａｒｃｈＯｐｅｒ ３ 个

属性的设置可以减少相同的查询操作，只有当查询

的 ３ 个条件中的一个改变，系统才会重新查询。

３　 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 集成的关键蛋白质预测

算法

　 　 平台包含的关键蛋白质算法都是比较常用的中

心性预测算法，这些算法都是根据蛋白质相互作用

网络抽象成普通网络中所含的拓扑属性。
（１）度中心性（Ｄｅｇｒｅｅ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［４］ 表示对每个

节点根据它的度进行排序，简单的说就是对每个节

点边的个数进行排序，如公式（１），其中 ｄｕ 是节点 ｕ
在图 Ｇ 中的度：

ＤＣ（ｕ）＝ ｄｕ。 （１）
（２）网络中心性（Ｎｅｔｗｏｒｋ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［ １１ ］ 表示的

节点 ｕ 的所有临边的聚集系数之和（见公式 ２），其中

Ｎｕ 表示的是 ｕ 邻接节点的集合，Ｚｕ，ｖ是包括边（ｕ，ｖ）
的三角形个数，ｄｕ 和 ｄｖ 是 ｕ 和 ｖ 在图 Ｇ 中的度：

ＮＣ（ｕ）＝ ∑
ｖ∈Ｎｕ

ＥＣＣ（ｕ，ｖ）

　 　 　 　 　 ＝ ∑
ｖ∈Ｎｕ

Ｚｕ，ｖ

ｍｉｎ（ｄｕ－１，ｄｖ－１）
。 （２）

（３） 局部连通性 （ Ｌｏｃａｌ ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ⁃
ｂａｓｅｄ ｍｅｔｈｏｄ） ［１０］ 是表示节点 ｕ 的邻接点的平均局

部连通性（见公式 ３），其中 Ｎｕ 表示的是 ｕ 邻接节点

６８ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １２ 卷



的集合，Ｃｕ 是 Ｎｕ 对应的子图。 ｄｅｇＣｕ（ω）是在子图

Ｃｕ 中 ω 对应的度。

ＬＡＣ（ｕ）＝
∑ω∈Ｎｕ

ｄｅｇ Ｃｕ（ω）
｜Ｎｕ ｜

。 （３）

（４）介数中心性（Ｂｅｔｗｅｅｎｎｅｓｓ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［６］ 表示

经过 ｕ 的两点间最短路径与两点间的最短路径个数

的比值（见公式 ４）。

ＢＣ（ｕ）＝ ∑
ｓ
∑
ｔ

ρ（ ｓ，ｕ，ｔ）
ρ（ ｓ，ｔ）

　 ｓ≠ｕ≠ｔ。 （４）

其中 ρ（ ｓ，ｔ）是表示点 ｓ 与 ｔ 之间最短路径总数，ρ（ ｓ，
ｕ，ｔ）表示其中经过中间节点 ｕ 的个数。

（５）接近度中心性（Ｃｌｏｓｅｎｅｓｓ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［５］ 是节

点 ｕ 到其他节点路径长度平均值的反比（见公式

５），其中 ｄｉｓｔ［ｕ，ｖ］表示 ｕ 到 ｖ 的最短距离。

ＣＣ（ｕ）＝ Ｎ－１
∑ｖｄｉｓｔ［ｕ，ｖ］

。 （５）

（６）子图中心性（Ｓｕｂｇｒａｐｈ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［９］ 表示的

是 Ｇ 的包含 ｕ 的子图个数。 子图越小，权值越大。
计算 ＳＣ 如公式（６）所示，其中 μ１（ｕ）表示的是在 ｕ
点长度为 ｌ 的闭环个数，αｉ（１≤ｉ≤Ｎ）是 ＲＮ 型矩阵

Ａ 的标准正交基，并且与特征值 λ ｊ（１≤ ｊ≤Ｎ）相对

应。 同时，αｖ（μ）是 αｖ 的第 ｕ 个组成成分（见公式

６）。

ＳＣ（μ）＝ ∑
∞

ｌ＝０

μｌ（ｕ）
ｌ！

＝∑
Ｎ

ｖ＝１
［αｖ（ｕ）］ ２ｅλｖ。 （６）

（７）特征向量中心性 Ｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ） ［７］

表示的是节点 ｕ 的最主要的特征向量（见公式 ７），
其中 αｍａｘ表示的是节点 ｕ 在矩阵 Ａ 中最大特征值所

对应的特征向量。
ＥＣ（ｕ）＝ αｍａｘ（ｕ）。 （７）

４　 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 集成的评估方法

平台中包含的关键蛋白质识别算法的评估方法

包含了在实际使用中主要的评估参数和图表，分别

是敏感度（ＳＮ）、阳性预测值（ＰＰＶ）、准确率（ＡＣＣ）、
特异性（ＳＰ）、阴性预测值（ＮＰＶ）和 Ｆ 度测试（Ｆ），
还有折刀曲线（ＡＵＣ）。 评估方法是通过实际的蛋白

质关键性列表与算法所得的蛋白质关键性进行比较

计算［１２］。 假设以下参数：ＴＰ 表示计算认为的关键

蛋白质的确是关键蛋白质的数目，ＦＰ 表示计算认为

的关键蛋白质并非是关键蛋白质的数目，ＴＮ 表示计

算认为的非关键蛋白质的确是非关键蛋白质的数

目，ＦＮ 表示计算认为的非关键蛋白质是关键蛋白

质的数目，那么可将 ＳＮ、ＡＣＣ、ＰＰＶ、ＳＰ、ＮＰＶ 和 Ｆ 测

试的定义如表 ２ 所示。
表 ２　 算法评估方法

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ

评估指标名称 评估方法描述 评估方法表达式

敏感度（ＳＮ） 算法对关键蛋白正确识别的比例 ＳＮ＝ ＴＰ
ＴＰ＋ＦＮ

阳性预测值（ＰＰＶ） 选择的蛋白质被正确预测为关键蛋白质的比例 ＰＰＶ＝ ＴＰ
ＴＰ＋ＦＰ

准确率（ＡＣＣ） 正确预测的蛋白质（包括关键蛋白和非关键蛋白）占所有蛋白质的比例 ＡＣＣ＝ＴＰ
＋ＴＮ
ＡＬＬ

特异性（ＳＰ） 非关键蛋白被正确预测成非关键蛋白的比例 ＳＰ＝ ＴＮ
ＴＮ＋ＦＰ

阴性预测值（ＮＰＶ） 算法预测的非关键蛋白的正确率 ＮＰＶ＝ ＴＮ
ＴＮ＋ＦＮ

Ｆ 度测试（Ｆ） ＳＮ 和 ＰＰＶ 的调和平均值 Ｆ＝ ２∗ＳＮ∗ＰＰＶ
ＳＮ＋ＰＰＶ

　 　 折刀曲线（ＡＵＣ）是一个折线图，其中横坐标表

示蛋白质个数，纵坐标表示这些蛋白质中关键蛋白

质的个数。 图中每一条折线均代表一种算法。

５　 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 展示

ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 主要包括三个页面 ｉｎｄｅｘ． ｊｓｐ、ｗａｉｔ． ｊｓｐ
和 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ。 ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ 主要提供任务提交入口和平

台信息的介绍的功能，其中在任务提交页面中，用红

色∗表示的栏目都必须填写。 蛋白质相互作用网络

数据提交可以通过上传文件或者将数据粘贴到

Ｉｎｐｕｔ Ｄａｔａ 栏目中。 通过改变 ｉｎｄｅｘ． ｊｓｐ 包含的显示

框中的链接，可以让 ｉｎｄｅｘ． ｊｓｐ 主体部分显示不同的

页面内容，如图 １ 所示。
Ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 是 ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 最主要的视图部分。

ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 需要为用户提供算法结果、网络局部图和

评估方法的可视化展示。 用户可以在提交任务时选

择的算法之间进行切换，以显示不同的结果，并且，
用户可以根据自己的需要显示前几个关键蛋白质。
评估模块需要用户提交真实的关键蛋白质列表或者
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选择特定的物种，并且由用户输入一个数值参数 Ｎ，
用来标明算法结果中的前 Ｎ 个节点为关键节点。 网

络图展示的节点对象是根据用户选择的在当前算法

表格中的内容而定，假如用户此时选择前 １０ 个节

点，那么就生成这 １０ 个节点的局部图。 在局部图可

以生成具有一级邻居节点或者无邻居节点两种蛋白

质网络。 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 整体显示如图 ２ 所示。

图 １　 ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ 页面

Ｆｉｇ．１　 Ｐａｇｅ ｏｆ ｉｎｄｅｘ．ｊｓｐ

(a)

(b) (c)

(d) (e)

(f)

图 ２　 ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 页面效果

Ｆｉｇ．２　 Ｐａｇｅ ｏｆ ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ
注：（ａ） ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ 初始化状态；（ｂ） ＬＡＣ 算法结果；（ｃ） ＬＡＣ 算法前 １０ 个节点；（ｄ） Ｔｏｐ１０ 的无邻居节点局部图；（ｅ） Ｔｏｐ１０ 的 １ 级邻居节点局

部图；（ｆ） 评估结果显示。
Ｎｏｔｅｓ：（ａ） Ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｖｉｅｗ ｏｆ ｒｅｓｕｌｔ．ｊｓｐ；（ｂ） Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＬＡＣ；（ｃ） Ｔｈｅ Ｔｏｐ１０ ｎｏｄｅｓ ｏｆ ＬＡＣ；（ｄ） Ｔｈｅ ｔｏｐｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｏｐ１０ ｎｏｄｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ；
（ｅ） Ｔｈｅ ｔｏｐｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｏｐ１０ ｎｏｄｅｓ ｗｉｔｈ １ ｌｅｖｅｌ ｎｅｉｇｈｂｏｒｓ；（ ｆ） Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ．

６　 结　 论

ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 既是一个用于对蛋白质相互作用网

络进行可视化分析的平台，也是一个用于对多个预

测算法进行比较分析的系统。 它集成了 ＤＣ、ＢＣ、
ＣＣ、ＥＣ、ＬＡＣ、ＳＣ 和 ＮＣ 共 ７ 个关键蛋白质预测算

法，并包含了 ＳＮ、ＳＰ、ＰＰＶ、ＮＰＶ、ＡＣＣ、Ｆ 和折刀曲线

图在内的 ７ 种评估方法，并且平台为用户提供了算

法结果、评估结果和蛋白质网络的可视化展示。 用

户可根据自己的需要切换算法、选择局部图的内容

和查询蛋白质节点。 平台具有良好的可扩展性，设
计了算法和布局方法的接口。 然而，本平台还存在

不足之处，例如在蛋白质相互作用网络数据的格式

上，平台采用的是自定义的“结点 Ａ　 结点 Ｂ”的格

式，而非主流数据库提供的 Ｔａｂ 或者 ＸＭＬ 格式，因
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此文件格式转换的功能需要在之后的再次开发中进

行补充和升级。 同时随着关键蛋白研究的进一步深

入，更多的算法被提出，ＥＰ Ｆｉｎｄｅｒ 的算法种类也将

在之后进行不断的增加。
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－４０３．
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［５］　 ＳＴＥＦＡＮ Ｗ， ＰＥＴＥＲ Ｆ Ｓ． Ｃｅｎｔｅｒｓ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｎｅｔｗｏｒｋｓ
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