利用蛋白质-蛋白质相互作用网络信息来预测芽殖酵母中蛋白质的亚细胞位点

数据集：

S——蛋白质亚细胞定位数据库：

The comprehensive yeast genome database(CYGD): http://mips.gsf.de/genre/proj/yeast.

在下框中选择Localization就能找到蛋白质序列了，从条数上看，已经有一些更新。
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论文中处理：

初始蛋白质条数：6732。
过滤掉没有亚细胞位点申明、申明为“片段”和长度小于50的。

过滤后的蛋白质条数：5130，属于19个亚细胞定位点，并且过半的蛋白质同时属于不止一个亚细胞定位点。

S再被分为2个子集：

ST是从S集中随机抽取447个蛋白质，形成一个独立的测试数据集ST。

SL=S-ST，包含(5130-447)=4683条蛋白质是训练子集。

PPI数据

STRING (Search Tool for the Retrieval of Interacting Genes/Proteins): http://string.embl.de/
从下图中红色框的区域可以输入蛋白质名字或序列、一条或多条来得到与之相邻的蛋白质，会出现一张图，但如何保存成需要的格式还没有研究出来。
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STRING (Search Tool for the Retrieval of Interacting Genes/Proteins) is being developed at CPR, EMBL, SIB, KU, TUD and UZH.
STRING references: Franceschini et al. 2013 / 2011 / 2009 / 2007 / 2005 / 2003 / Snel et al.
Miscellaneous: Access Statistics, Robot Access Guide, STRING/STITCH Blog, Supported Browsers.

What's New? This is version 9.1 of STRING - more efficient interolog transfer, and now parsing the full text of publications!
Sister Projects: check out STITCH and eggNOG - two sister projects buit on STRING data
Previous Releases: Trying to reproduce an earlier finding? Confused? Refer to our old releases.





论文中处理：

在网络中，一个相互作用单元包含两个蛋白质和一条边，边的权重是相互作用置信得分，暗示了相互作用发生的可能性。

预测方法：

利用PPI网络信息预测

定位束缚网络：从STRING中检索到的PPI网络中，去除所有的没有位置信息的节点（蛋白）。然后，对网络进行过滤，只保留那些有足够边数Θ的节点，Θ实际上代表了网络中一个节点的边缘度（边数）的阈值。由于一个节点的边数越大，相应的PPI信息将在识别亚细胞定位中发挥越可靠的作用。在实验部分可以看到，Θ增大，准确率增大，网络规模减小，所以为了平衡而取10，此时准确率为75.06%，网络节点数为3929。
对于这个定位束缚网络中出现的蛋白质，从S数据集可以得到亚细胞位点信息，用19维向量表示，每一位都是1或者0：
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从PPI数据集可以得到相互关系向量，其中Px中有n条蛋白质，w是边的权值，x=k或没有边的时候，wx,k= 0：
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取W中某一行，即某一个蛋白质的权值向量，和L作对应位乘积的和，所得到的值S就是该蛋白质属于第j个亚细胞位点的可能性，越高则Px越有可能属于位点j。j=1~19时，最大的S被记为μ，称为一级预测，此时的j就是该蛋白质最有可能的亚细胞位点。所有的19个S从大到小排列，可以反映查询蛋白质属于19个位点的可能性。从实验中可以发现，一级预测准确率高达75.06%，二级和三级预测在蛋白质属于多个亚细胞位点时也包含许多有用信息，而五级及以上的预测准确率就低于5%了。

基于混合属性的方法

为了预测不在定位束缚网络中出现的蛋白质，使用基于混合特性（生化性质包括氨基酸组成和二级结构，而物理化学性质包括疏水性，极化性，溶剂可及性，极性和归一化的范德华体积）的132维特征：http://app3.biosino.org/132dvc.

然后用mRMR程序选择最佳特征，NN (nearest neighbor)算法来预测，距离计算公式是：
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在实验中，剩下的(4683-3929) = 754个蛋白质要用混合属性方法来预测，当30个特征被选择时，一级预测准确率为45.23%。
整个预测体系：

如果查询蛋白质被发现在“定位束缚网络”中，就用PPI网络的方法进行，否则，用混合属性的方法。无论使用哪个方法，查询蛋白质和用于训练的蛋白质必须在完全相同的基础框架中定义，即要么在定位束缚PPI网络框架中，要么在混合属性框架中。

实验中得到：4683个蛋白质，总预测准确率为70.25%，且前四级预测几乎涵盖了所有真实值。
Web sever：http://yeastloc.biosino.org/（不能用）。
