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基于支持向量机识别亚高尔基体蛋白质的定位

闫　 婷，李凤敏∗

（内蒙古农业大学 理学院，呼和浩特 ０１００１８）

摘　 要：研究表明，许多神经退行性疾病都与蛋白质在高尔基体中的定位有关，因此，正确识别亚高尔基体蛋白质对相关疾病

药物的研制有一定帮助，本文建立了两类亚高尔基体蛋白质数据集，提取了氨基酸组分信息、联合三联体信息、平均化学位

移、基因本体注释信息等特征信息，利用支持向量机算法进行预测，基于 ５－折交叉检验下总体预测成功率为 ８７．４３％。
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　 　 研究发现对基因进行修饰改变，可能会直接引

发各类疾病，作为基因修饰功能实施者的蛋白质，在
基因改变致病的过程中起着重要作用。 所以了解蛋

白质的功能十分重要［１］。 对于生物体内存在的蛋

白质，如果知道它在细胞中的位置，就能了解该蛋白

质的生物学功能［２］。 研究表明，帕金森病［３］ 和阿尔

茨海默病［４］ 等疾病都与蛋白质的亚高尔基体位置

相关，正确识别高尔基体驻留蛋白的类型，对于了解

高尔基体蛋白质的功能有着非常重要的作用。 亚细

胞分离等实验识别亚高尔基体蛋白质位置的方法既

费时又费钱，而且实验过程中还会出现很多问题。
利用蛋白质序列及结构信息预测其亚细胞位置，成
本低而且不耗费时间。
　 　 高尔基体是由许多扁平的囊泡构成的以分泌为

主要功能的细胞器，是真核细胞中内膜系统的组成

之一，它不仅存在于动植物细胞中，而且也存在于原

生动物和真菌细胞内。 高尔基体由三个扁平的膜囊

组成，包括：顺面膜囊、中间膜囊和反面膜囊，结构如

图 １ 所示。

图 １　 亚高尔基体的结构

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｕｂ⁃Ｇｏｌｇｉ ａｐｐａｒａｔｕｓ



　 　 高尔基体［５］在蛋白质糖基化、膜上的转化作用

以及溶酶体的形成和植物细胞壁的形成等方面都发

挥着重要作用。 对亚高尔基体蛋白质的定位预测有

助于理解高尔基体内发生的各种生物过程的机制，
并了解亚高尔基体蛋白质的功能，许多疾病发生的

致病机理都与亚高尔基体的位置相关，因此，亚高尔

基体蛋白质的定位预测也可以为与高尔基体相关的

疾病设计药物提供一定的帮助［６］。 ２００８ 年， ｖａｎ
Ｄｉｊｋ 等［７］ 对 ＩＩ 型跨膜蛋白的单通道跨膜结构域

（ＴＭＤ）序列进行了预测，证明了亚高尔基体蛋白质

的位置与聚糖生物合成中不同步骤的顺序之间有明

显的关系。 ２０１１ 年 Ｄｉｎｇ Ｈｕｉ 等［８］ 建立了两类亚高

尔基体蛋白质的数据集并将离散增量（ ＩＤ）和信息

熵（ＩＨ）与改进的马氏判别式相结合对高尔基体蛋

白质类型进行预测，预测成功率为 ７４． ７％。 ２０１３
年，Ｄｉｎｇ Ｈｕｉ 等［９］ 提取了间隔二肽组分 （ ｇ⁃ｇａｐ
ｄｉｐｅｐｔｉｄｅ） 信息来识别高尔基体蛋白质的类型。
２０１５ 年，Ｊｉａｏ Ｙａｓｅｎ 等［１０］。 基于 Ｄｉｎｇ Ｈｕｉ 的数据

集，对 ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白和 ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白进行了区分，
预测成功率为 ８６．９％。 ２０１６ 年，Ｙａｎｇ Ｒｕｎｔａｏ 等［１１］

基于 ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ 数据库建立了新的亚高尔基体蛋白

质数据集，他们基于共同空间模式（ＣＳＰ）的概念，开
发了一种新的特征提取技术从蛋白质序列中提取进

化信息，预测成功率为 ８６．４％。 近几年，一些研究者

对亚高尔基体蛋白质进行了深入研究，对亚高尔基

体蛋白质的 ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白和 ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白进行预

测，得到了较高的成功率［１２－１５］。 ２０１９ 年，Ｚｈａｏ Ｗｅｉ
等［１６］建立了三类亚高尔基体蛋白质的数据集，将伪

氨基酸组分信息与功能域富集得分（ＦｕｎＤＥＳ）结合，
预测成功率为 ７８．４％。 ２０２０ 年，Ｃｕｉ Ｑｉｎｇｙｕ 等［１７］。
在特征提取中没有使用完整的蛋白质序列，提出了

５２９ 种切割的蛋白质序列，训练集和测试集都根

据这 ５２９ 种 切 割 类 型 进 行 切 割， 预 测 成 功 率

为 ７８．１３％。
　 　 本文基于最新版本 ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ 数据库建立了包

含顺面膜囊（ ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）和反面膜囊（ ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）两

类亚高尔基体蛋白质的数据集，通过输入多种特征

信息进行预测实验，最后选取 ６ 种预测结果较好的

特征信息，６ 种特征信息中基因本体（ＧＯ）注释信息

的预测结果最好。 在此基础上对 ６ 种特征信息进行

融合，利用支持向量机算法对两类亚高尔基体蛋白

质定位进行预测，融合特征最高预测成功率为

８７．４３％，特征信息的融合对预测结果有一些提升作

用，本文的预测方法对反面膜囊（ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质

的识别效果较好。

１　 材料与方法

１．１　 数据集的构建

　 　 在过去的几十年中，通过计算方法对蛋白质进

行定位预测成为了生物信息学研究的重点，本文基

于 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库，建立了两类亚高尔基体蛋白

质的数据集，建立该数据集有以下几个步骤：
　 　 １） 在 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库中搜索关键词 “ Ｇｏｌｇｉ
ａｐｐａｒａｔｕｓ”，选择经过实验验证的、亚细胞位置在

“ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ”和“ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ”的蛋白质。
　 　 ２）去除 Ｆｒａｇｍｅｎｔ 序列。
　 　 ３）去掉具有模糊蛋白质注释的序列，例如含有

“Ｂｙ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ”和“Ｐｒｏｂａｂｌｙ”等注释的序列。
　 　 ４）删除重复位置的蛋白质序列。
　 　 经过上述步骤得到 ９７７ 条亚高尔基体蛋白质，
使用 ＣＤ⁃ＨＩＴ 在线工具去除序列相似性，由于两类

亚高尔基体蛋白质的数目差距较大，当阈值设为

２５％时，顺面膜囊（ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质的数目较少，会
导致两类亚高尔基体蛋白质数据集更加不平衡，所
以我们将阈值设为 ４０％，得到两类亚高尔基体蛋白

质的数据集，见表 １。

表 １　 亚高尔基体蛋白质数据集中序列数目

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｓｕｂ⁃Ｇｏｌｇｉ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｔａｓｅｔ

Ｓｕｂ⁃Ｇｏｌｇｉ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ７４

ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ２８４

Ｔｏｔａｌ ３５８

　 　 ２０１６ 年Ｙａｎｇ 等［１１］ 基于 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库建立

的两类亚高尔基体蛋白质数据集，该数据库被研究

者广泛应用，这个数据集共 ３０４ 条蛋白质序列，其中

包括 ８７ 条顺面膜囊（ ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质序列和 ２１７
条反面膜囊（ ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质序列。 但是随着测

序技术的发展，Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库不断更新，顺面膜

囊（ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质序列和反面膜囊（ ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）
蛋白质序列数目不断变化，本文基于最新版本

Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库建立了两类亚高尔基体蛋白质定

位数据集，新建的数据集与 Ｙａｎｇ 等［１１］ 构建的数据

集相比亚高尔基体蛋白质序列数目增加 ５４ 条。
１．２　 特征参数的选取

１．２．１　 氨基酸组分信息

　 　 单肽组分信息（ＡＡＣ）是对每一条蛋白质中 ２０
种氨基酸出现的概率进行统计得到的［１８］。 单肽组

分信息可表示如下：
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Ｐ ＝ ［ｖ１，ｖ２，ｖ３，…ｖｉ…，ｖ２０］ （１）

ｖｉ ＝
ｎｉ

Ｌ
（２）

其中，Ｌ 表示蛋白质序列的长度，ｎｉ 表示蛋白质中第

ｉ 个氨基酸出现的个数。
　 　 二肽组分信息［１９］。 （ＤＣ）是通过计算每两个紧

邻氨基酸出现的概率得到的。 对于给定的蛋白质，
二肽组分信息可表示如下：

Ｆ ＝ ［ ｆ１，ｆ２，…ｆｉ，…ｆ４００］ （３）

ｆｉ ＝
ｎｉ

Ｌ － １
（４）

其中，Ｌ 是蛋白质序列的长度，ｎｉ 表示蛋白质中第 ｉ
个二肽出现的个数。
１．２．２　 两亲性伪氨基酸组分信息

　 　 两亲性伪氨基酸组分（ＡＰＡＡＣ）是由 Ｃｈｏｕ 提出

的［２０］，可以有效地识别蛋白质，并已广泛应用于不

同蛋白质的序列分析。 与传统 ＡＡＣ 不同的是，
ＡＰＡＡＣ 利用蛋白质中氨基酸的疏水性和亲水性，将
蛋白质序列顺序与传统 ＡＡＣ 结合起来。 ＡＰＡＡＣ 可

以表示如下：
ＰＡＰＡＡＣ ＝ ［Ｐ１，Ｐ２，…，Ｐ２０，Ｐ２０＋１，Ｐ２０＋２…

Ｐ２０＋λ，…Ｐ２０＋２λ］ （５）
其中，前 ２０ 个向量代表的是传统的 ＡＡＣ，λ 表示相

关系数。
１．２．３　 联合三联体特征

　 　 联合三联体特征（ＣＴＦ）是 Ｓｈｅｎ 等人［２１］ 基于预

测蛋白质相互作用所提出的特征信息，他们考虑了

一个氨基酸及其紧邻氨基酸的性质，２０ 种氨基酸被

分为 ７ 类，见表 ２。 ＣＴＦ 具体可表示为：
ＰＣＴＦ ＝ ［ ｆ１，ｆ２，ｆ３，…ｆｉ…，ｆ３４３］ （６）

ｆｉ ＝
ｋｉ

Ｌ － ２
（７）

其中 ｋｉ 是每种联合三联体在蛋白质中出现的个数，
Ｌ 是蛋白质序列的长度。

表 ２　 氨基酸分类

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７

Ａ，Ｇ，Ｖ Ｆ，Ｉ，Ｌ，Ｐ Ｍ，Ｓ，Ｔ，Ｙ Ｈ，Ｎ，Ｑ，Ｗ Ｋ，Ｒ Ｄ，Ｅ Ｃ

１．２．４　 平均化学位移

　 　 本文通过将蛋白质序列提交到 ＰＳＩＰＲＥＤ 网站

获得亚高尔基体蛋白质的二级结构，然后将蛋白质

序列和其相对应的二级结构提交到 Ｆａｎ 等人构建的

平均化学位移［２２］ 服务网站 ａｃＡＣＳ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０２．２０７．
１４．８７：８０３２ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ／ ａｃＡＣＳ ／ ｉｎｄｅｘ． ａｓｐ）中，得
到化学位移的结果，表示如下：

ＡＣＳｋ
ｉ（ ｊ） ＝ １

Ｎ∑ωｋ
ｉ（ ｊ） （８）

其中 ｉ 表示 ４ 种骨架原子（ １５Ｎ、１３Ｃ、１Ｈ、１ＨＮ），ｋ 表示

蛋白质二级结构的类别（Ｈ、Ｅ、Ｃ），ｊ 表示 ２０ 种氨基

酸，Ｎ 表示蛋白质序列中氨基酸的个数。
　 　 对于给定蛋白质 Ｐ，Ｐ 可表示如下：

Ｐ ＝ ［Ｃ ｉ
１，Ｃ ｉ

２，…Ｃ ｉ
Ｌ］（ ｉ ＝１５Ｎ，１３Ｃα，１Ｈα，１ＨＮ） （９）

　 　 该化学位移的自相关协方差可表示如下：

ψｉ
λ ＝ １

Ｌ － λ∑
１－λ

ｌ
［Ｃ ｉ

１ － Ｃ ｉ
１＋λ］ ２（ ｉ ＝１５Ｎ，１３Ｃα，

１Ｈα，１ＨＮ；０ ＜ λ ＜ Ｌ） （１０）
　 　 则 ＰａｃＡＣＳ 可表示如下：

ＰａｃＡＣＳ ＝ ［ψｉ
０，ψｉ

１，ψｉ
２，…ψｉ

λ］（ ｉ ＝１５Ｎ，１３Ｃα，
１Ｈα，１ＨＮ；０ ＜ λ ＜ Ｌ） （１１）

其中 λ 为相关长度，Ｌ 为蛋白质序列的长度。 对于

不同蛋白质，要选择不同的骨架原子组合及合适的

λ 值，得到预测结果最好的特征参数。
１．２．５　 基因本体注释信息

　 　 基因本体（ＧＯ）注释信息包括分子功能（Ｆ）、生
物过程 Ｐ）及细胞组分（Ｃ）三部分［２３］，由于细胞组

分（Ｃ）包含亚高尔基体蛋白质亚细胞位置的注释信

息，为了预测结果的客观性，本文使用的 ＧＯ 注释信

息去掉了细胞组分（Ｃ），本文提取的 ＧＯ 特征信息

只包含生物过程（Ｐ）和生物功能（Ｆ）两个注释信

息。 ＧＯ 注释信息可以描述基因和基因产物的功

能，许多研究中通过检测蛋白质或者遗传基因的

ＧＯ 号来提取基因本体注释信息，如果蛋白质的 ＧＯ
号未知，则使用同源序列的 ＧＯ 号，同源序列可由

ＢＬＡＳＴ 软件检测得到。
　 　 本文通过 ＡＣ 号在 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｒｏｔ 数据库中找到每

条蛋白质对应的生物过程（Ｐ）和分子功能（Ｆ）的注

释信息，没有 ＧＯ 注释信息的利用 ＢＬＡＳＴ 软件查找

该序列的同源序列，同源阈值设为 ６０％，下载所有

亚高尔基体蛋白质序列的 ＧＯ 注释信息后，整理、去
重复后得到 １６４６ 个 ＧＯ 注释信息，将对应位置有

ＧＯ 注释信息的设为 １，对应位置没有 ＧＯ 注释信息

的设为 ０，得到特征向量，表示如下：
ＰＧＯ ＝ ［ ｆ１，ｆ２…ｆｎ…ｆ１６４６］ （１２）

其中， 是指在位置 ｎ，该蛋白质序列有无 ＧＯ 注释信

息，它的定义如下：

ｆｎ ＝ １　 在该位置存在 ＧＯ 信息

０　 在该位置不存在 ＧＯ 信息{ （１３）

１．３　 预测算法

　 　 支持向量机（ＳＶＭ）算法最早由 Ｖａｐｎｉｋ 等［２４］ 提

出，已成功用于蛋白质结构和功能的预测。 该算法

的核心理念是将数据从低维向量映射到高维向量，

７４第 １ 期 闫婷，等：基于支持向量机识别亚高尔基体蛋白质的定位



在高维空间中使正集和负集之间的距离最大化。 本

文使用 ＬｉｂＳＶＭ 软件包对亚高尔基体蛋白质进行预

测。
１．４　 评价指标

　 　 本文采用 ５－折交叉检验来评估预测性能。 选

用预测成功率（Ａｃｃｕｒａｃｙ， Ａｃｃ ）、敏感性（Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ，
Ｓｎ ）、特异性（Ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ， Ｓｐ ）和 Ｍａｔｔｈｅｗ 相关系数

（Ｍａｔｔｈｅｗ’ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＭＣＣ）作为评价指

标对算法进行评价［２５］。 评价指标的定义如下：

Ａｃｃ ＝ ＴＰ ＋ ＴＮ
ＴＰ ＋ ＴＮ ＋ ＦＰ ＋ ＦＮ

（１４）

Ｓｎ ＝ ＴＰ
ＴＰ ＋ ＦＮ

（１５）

Ｓｐ ＝ ＴＮ
ＴＮ ＋ ＦＰ

（１６）

ＭＣＣ ＝
ＴＰ × ＴＮ － ＦＰ × ＦＮ

（ＴＰ ＋ ＴＮ） × （ＴＮ ＋ ＦＮ） × （ＴＰ ＋ ＦＮ） × （ＴＮ ＋ ＦＰ）
（１７）

其中，ＴＰ 表示真阳性，ＴＮ 表示真阴性，ＦＰ 表示假阳

性，ＦＮ 表示假阴性。

２　 结果与讨论

２．１　 特征向量参数选取

　 　 两亲性伪氨基酸组分信息（ＡＰＡＡＣ）提取时，要
选取不同 λ 值进行预测，当 λ ＝ ３０ 时，预测结果最

好；平均化学位移（ａｃＡＣＳ）提取时，要选取不同 λ 值

和不同骨架原子组合进行预测，当 λ ＝ ３０，骨架原子

组合为１５Ｎ＋１３Ｃα＋１ＨＮ 时，对亚高尔基体蛋白质的预

测结果最好。
２．２　 预测结果

２．２．１　 单特征预测结果

　 　 本文采用支持向量机算法，利用提取的 ６ 类不

同特征信息，对两类亚高尔基体蛋白质进行预测，单
特征的预测结果见表 ３。

表 ３　 不同特征参数的预测结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅａｔｕｒｅ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

特征 Ｓｎ ／ ％ Ｓｐ ／ ％ Ａｃｃ ／ ％ ＭＣＣ

ＡＡＣ ９７．１７ １３．３３ ８０．０１ ０．１９６

ＤＣ ９６．８２ ２１．３３ ８１．２８ ０．２９０
ＡＰＡＡＣ １００． ４．０００ ８０．１７ ０．１７９
ＣＴＦ ９７．５３ ６．６７０ ７９．６１ ０．０９５

ａｃＡＣＳ ９９．２９ １６．００ ８１．８４ ０．３２１
ＧＯ ９５．４０ ５４．６７ ８７．１５ ０．５６９

　 　 由表 ３ 可以看出，单个特征信息预测成功率 Ａｃｃ
（除 ＣＴＦ 外）都在 ８０％以上，所有特征信息的敏感性

Ｓｎ 都较高，最高可达到 １００％，说明针对本文建立的

两类亚高尔基体蛋白质数据集，该预测方法对反面

膜囊（Ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质的预测结果较好，可以有

效地识别反面膜囊（Ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ）蛋白质，而特异性

Ｓｐ 的结果都偏低，说明本文的方法对顺面膜囊（Ｃｉｓ⁃
Ｇｏｌｇｉ）蛋白质的预测结果较差。
　 　 为了直观的比较单个参数的预测成功率，以特

征参数为横坐标，预测成功率 Ａｃｃ 为纵坐标作图，图
２ 表示不同特征参数的预测成功率 Ａｃｃ，由图 ２ 可

知，基因本体 ＧＯ 注释信息的预测成功率 Ａｃｃ 最高，
为 ８７．１５％。

图 ２　 不同特征参数的预测成功率

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅａｔｕｒｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

２．２．２　 融合特征预测结果

　 　 在选取单个特征对亚高尔基体蛋白质定位预测

的基础上，进一步对单个特征进行融合，利用融合特

征对亚高尔基体蛋白质定位预测，预测结果表明：
ＧＯ 特征与其它特征的融合结果好于没有 ＧＯ 特征

的融合。 表 ４ 是 ＧＯ 特征与其它一些特征信息融合

后的预测结果。

表 ４　 融合特征参数的预测结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆｕｓｉｏｎ ｆｅａｔｕｒｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

特征 Ｓｎ ／ ％ Ｓｐ ／ ％ Ａｃｃ ／ ％ ＭＣＣ

ＧＯ＋ＡＡＣ ９５．０５ ５７．３３ ８７．４３ ０．５８３

ＧＯ＋ＤＣ ９７．８８ ４１．３３ ８６．３１ ０．５２４

ＧＯ＋ＡＰＡＡＣ ９６．１１ ４９．３３ ８６．５９ ０．５４３

ＧＯ＋ＣＴＦ ９６．４７ ５０．６７ ８７．１６ ０．５６３

ＧＯ＋ａｃＡＣＳ ９２．９３ ６４．０ ８７．１５ ０．５９１

ＧＯ＋ＤＣ＋ＡＰＡＡＣ ９５．４１ ５３．３３ ８６．８７ ０．５５８

ＧＯ＋ＡＡＣ＋ＡＰＡＡＣ ９７．１７ ４９．３３ ８７．４３ ０．５７１

ＧＯ＋ＡＡＣ＋ＤＣ＋ＡＰＡＡＣ ９５．４１ ５２．０ ８６．５９ ０．５４８

ＧＯ＋ＡＡＣ＋ａｃＡＣＳ＋ＡＰＡＡＣ ９６．８２ ４８．０ ８６．８７ ０．５５０

ＧＯ＋ＡＡＣ＋ａｃＡＣＳ＋ＡＰＡＡＣ＋ＣＴＦ ９５．０５ ５４．６７ ８６．８７ ０．５６１

８４ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ２１ 卷



　 　 图 ３表示融合特征参数的预测准确率 Ａｃｃ，由图

３ 可知，单肽组分信息和基因本体注释信息融合；单
肽组分信息、两亲性伪氨基酸组分信息和基因本体

注释信息融合，这两组融合特征参数的 Ａｃｃ 最高。
由表 ４ 可以看出，融合特征对区分 ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白质

和 ｔｒａｎｓ－Ｇｏｌｇｉ 蛋白质有一定的作用。 两种融合特

征信息中，单肽组分信息和基因本体注释信息融合

后预测成功率提高到 ８７．４３％，其它特征信息与基因

本体注释信息融合以后预测成功率没有提高，还有

所下降，出现这种结果的原因可能是：首先，融合特

征信息以后，特征信息维数过大，数据冗余，影响预

测结果；其次，特征信息融合以后一些蕴含亚高尔基

体位置的关键信息可能被覆盖或者丢失，不能有效

识别亚高尔基体蛋白质。 三种特征信息融合中，单
肽组分信息、两亲性伪氨基酸组分信息和基因本体

注释信息融合的预测成功率提高到 ８７．４３％，以上结

果说明两种和三种特征信息适当的融合对亚高尔基

体蛋白质的识别有一定的作用。 由表 ３ 和表 ４ 可以

看出，选取单个特征和融合特征对亚高尔基体蛋白

质的预测，敏感性 Ｓｎ 都较高，这表明本文的预测方

法对 ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白质的识别具有一定的优势，一
些特征信息融合以后，特异性 Ｓｐ 和 Ｍａｔｔｈｅｗ 相关系

数 ＭＣＣ 比单个特征信息会有一些提高，当基因本体

（ＧＯ）注释信息分别与氨基酸单肽组分信息（ＡＡＣ）
和平均化学位移（ａｃＡＣＳ）融合以后 Ｓｐ 和 ＭＣＣ 有一

定的提升，说明这两类融合特征对 ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白质

识别的准确率有一些提升作用，其它融合特征的特

异性 Ｓｐ 和 Ｍａｔｔｈｅｗ 相关系数 ＭＣＣ 并没有提高。

图 ３　 融合特征参数的预测成功率

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｆｕｓｉｏｎ ｆｅａｔｕｒｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

注：其中 １ 代表 ＡＡＣ，２ 代表 ＤＣ，３ 代表 ＡＰＡＡＣ，４ 代表 ＣＴＦ，５ 代表

ａｃＡＣＳ，６ 代表 ＧＯ．

　 　 本文对亚高尔基体蛋白质的预测结果相比于前

人的预测结果，总体预测成功率略有提高，但是由于

本文的两类亚高尔基体数据集是新建立的数据集，
新建的数据集蛋白质数量有所增加，本文是针对新

建立的数据集进行预测的，所以预测结果与前人的

预测结果不具可比性。

３　 结　 论

　 　 正确识别亚高尔基体蛋白质的类型对治疗由高

尔基体蛋白质功能紊乱而引发的疾病有一定的作

用。 本文建立了两类亚高尔基体蛋白质数据集，选
取多种特征信息，利用支持向量机算法，基于 ５－折
交叉检验对该数据集进行预测，预测结果表明：１）
选取的 ６ 种特征信息中基因本体 ＧＯ 注释信息对亚

高尔基体蛋白质定位有较高识别率，本文可以有效

识别 ｔｒａｎｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白质，但是对于 ｃｉｓ⁃Ｇｏｌｇｉ 蛋白质

的识别效果较差；２）基因本体 ＧＯ 注释信息与其它

特征信息进行恰当融合后对预测结果有一定的提升

作用。
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