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  دارخانه یهاژنپایدار بر اساس  یهاکنشبرهمتعیین 

 1، کوثر عباس خواه1*مسلم محمدی جنقرا

 دانشگاه پیام نور، تهران1
 

 دهیچک

 ،دارخانه شوند. ژنهمیشه بیان میدار در تمامی شرایط زیستی و مراحل رشد بافت حاضر بوده و های خانهژن

 ارگانیسم یکهای بیشتر سلول در بوده و یازموردن سلول اولیه عملکرد از نگهداری برای که است ژن بنیادی

متفاوت از چرخه  یهاگامو  طیدر شراها ژندر حالت عادی، برخی از  .دسازمتناظر را می هایینو پروتئ شدهبیان

را مشخص  های گذرا یا پایدارآن برهمکنش تبعبهو  نیپروتئ کیحضور  کینامید تواندیکه م شوندبیان نمی یسلول

 در موجود هایچالش از یکیهای پروتئینی نقش مهمی دارند. های پایدار در تعیین کمپلکسبرهمکنشکند. 

فعال در هر زمان و مشخص کردن  هایینپروتئ تعیین برای مناسب یهاحد آستانه تعیین سیستمی، شناسیزیست

 یهاژنژن برای مشخص کردن  هر به منحصر حد آستانه تعیینمقاله،  این در ما هدف. هست پایدار یهاکنشبرهم

 جذابیت و تابع تابشب کرم یفرا ابتکار سازیینهبه الگوریتم از استفاده با .هست پایدار یهاکنشبرهمو  دارخانه

      مخصوص هر ژن تعیین حد آستانهها، ژن زمانهم بیان و استاندارد هایکمپلکس مجموعه ترکیب مبتنی بر

 بهتری نتایج ابداعی روش با یجادشدها یهاحد آستانه که دهدیم نشانموجود  هایدادهیرو تجربی نتایج شود.می

 است. داشته قبلی هایروش به نسبت

 آستانه گذاری ،دارخانه یهاژن تاب،شب کرم الگوریتم کنش پایدار،برهم پروتئین،-پروتئین کنشبرهم :کلیدی کلمات
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Stable Interactions Detection Based on Housekeeping Genes 
Moslem Mohammadi Jenghara*1, Kosar Abbaskhah1 

1Payame Noor University, Tehran, Iran 
Abstract 

Housekeeping genes are expressed in all biological conditions and stages 

of tissue growth. A housekeeping gene is the basic gene required for 

maintaining the cell's primary function and is expressed in most cells of an 

organism to produces corresponding proteins. Normally, some genes are 

not expressed in different conditions and steps of the cell cycle that can 

determine the dynamics of the presence of a protein and consequently 

transient or stable interactions. Stable interactions play an important role 

in the determination of protein complexes. One of the challenges in 

system biology is to determine the appropriate thresholds to determine 

active proteins at each time point and to identify stable interactions. Our 

goal in this paper is to determine the unique threshold for each gene to 

characterize housekeeping genes and stable interactions. Determination of 

the specific threshold for each gene is determined by using the firefly 

optimization algorithm with the attraction function based on the 

combination of the standard protein complex and co-expression of genes. 

Experimental results on the existing dataset show that the thresholds 

created by the proposed method had better results than the previous 

methods 
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 مقدمه -1

 عمدتاًمحصولات ژنی،  شدنساختهفرآیند  1بیان ژن

ژن روند بیان . هستپروتئین، از اطلاعات ژن 

 بعداًکه  هست  mRNAیتوالبه  DNAتوالی 2رونویسی

 .شودبه نام پروتئین ترجمه می یدآمینهاس یتوالبه

سطح بیان ژن  RNAاز  یدشدهتول هایتعداد نسخه

 شود. هر ژن طبیعی دارای یک نرخ از سطحنامیده می

ها فاقد کدهای دقیق برخی از ژن طوربه .هستبیان 

های در شرایط و گام که پروتئین هستند ییدکنندهتول

تواند دینامیک حضور یک متفاوت از چرخه سلولی می

بیش از دو  ای دو که زمانی پروتئین را مشخص کند.

–کنش پروتئینمتصل شوند برهم گریکدیپروتئین به 

 کیبیولوژی عملکردهای غالباً که دهد،می رخ پروتئین

مولکولی مهم  ندهایفرای از بسیاری دهند.را انجام می

های توسط کمپلکسDNA در سلول مانند تکثیر 

ها از کمپلکس نی. اشوندمی انجام مولکولی بزرگ

 یلهوسبهشده  یدهسازمانهای پروتئین ادییتعداد ز

-کنشبرهم. اندشدهساخته هاپروتئین بین کنشبرهم

 عملکردهای اکثر برای هاپروتئین بین های

 هایسیگنال ،مثالعنوانبه. هستند مهم شناسییستز

 کنش پروتئینیسلول توسط برهم کی خارجی سطح

-می تیهای سیگنالی به داخل سلول هدابین مولکول

 [1شوند ]

با توجه به دوره حیاتشان  پروتئینی یهاکنشبرهم

به دو گروه پایدار و گذرا تقسیم شوند.  توانندیم

 هاسلولپایدار در برازندگی ماندگاری  یهاکنشبرهم

 یرناپذبرگشتدائمی و  هاآنمهم بوده و پایداری 

گذرا وابسته به زمان  یهاکنشبرهم کهیدرحالهست. 

                                                           
1 Gene expression 
2 Transcription 

و شرایط هستند که مکانیسمی برای پاسخ سریع 

. [2]کنند سلول به تحریکات خارجی را فراهم می

تواند بعد پروتئینی زمانی می یهاکمپلکسبررسی 

و درک ما  بازکردهپویا  اییمانهپجدیدی به مکانیسم 

 هرچندبهبود بخشد.  هایماریبرا از دلایل 

زمانی مختلف در نقاط زمانی متفاوتی  یهاکمپلکس

پروتئینی زیادی وجود  یهاکمپلکسدهند، ولی رخ می

جام پایداری در راستای ان یهاماکرو مولکولدارند که 

دهند. عملکرد زیستی مهم را تشکیل می

نقش اساسی  پایدار زیادی که دارای یهاکنشبرهم

 شدهحفظبرای سلول هستند، در نقاط زمانی مختلف 

پویای  یهاشبکهنیز در  هاآنمتناظر  یهاکمپلکسو 

. به شوندیمپشت سر هم ظاهر  کنش پروتئینیبرهم

همچنین  خاطر حفظ برازندگی و پایداری سلول و

برای اجتناب از اختلال نامطلوب در عملکرد اساسی 

باید دارای تغییرات صاف و  هاکمپلکسسلول، این 

 یهاکنشبرهم. [3]ملایمی در طول زمان باشند 

 دارخانه یهاژنبا استفاده از  توانیمپایدار را 

 استخراج کرد.

 الگوهای از ناشی موجودات زنده یزانگشگفت تنوع

 اگرچه. است مختلف یهابافت در هاژن بیان مختلف

 ،شوندیمبیان  هابافت از اییرمجموعهز در هاژن بیشتر

 سلول عملکرد حفظ برای ژن محصولات از برخی اما

 یهاسلول کلیه در اساسی طوربه و است لازم پایه

دار در تمامی های خانهژن. شوندیم یافت موجودات

بافت حاضر بوده و شرایط زیستی و مراحل رشد 

 ژن، مولکولی شناسییستز شوند. درهمیشه بیان می

 برای که است ژن بنیادی طورمعمولبه یدارخانه

 در بوده و یازموردن سلول اولیه عملکرد از نگهداری

 و عادی شرایط در ارگانیسم یک یهاسلول تمام



 

دارخانهی هاژنی پایدار بر اساس هاکنشبرهمتعیین   

1398، سال 4شماره دوم، شماره پیاپی  دوم، شده، سالیعتوز یهاسامانهو  محاسباتدو فصلنامه م. محمدی جنقرا، ک. عباس خواه،   
 

59 

 غیر جهش یا و کمبود است. شدهبیان فیزیولوژیکی

 منجر بیماری به یادزاحتمالبه یدارخانه ژن مترادف

 عنوانبه داریخانه ژن ،طورمعمولبه. شد خواهد

 نیمه یا کیفی هاییریگاندازه در مولکولی هایکنترل

در این مقاله [. 4]است  شدهدادهوفق  ژن بیان کمی

با استفاده از  دارخانه یهاژنرهیافتی برای تعیین 

پروتئینی  یهاکمپلکسبیان ژن و  یهادادهتجمیع 

دار، خانه یهاژناست. با استفاده از  شدهارائه

 شدهاستخراجپایدار بین پروتئینی  یهاکنشبرهم

 است.

 از ییهامجموعه شناسایی برای غالباً هایزآرایهر

 خاص شرایط یا بافت در یا جاهمه صورتبه که هاژن

 ،حالینباا. گیرندیم قرار مورداستفاده ،شوندیم بیان

 مستقل نبوده و مستعد فنی ازلحاظ تکنیک این

 مجموعه شناسایی اصل، در .[6] است یرپذیریتأث

 ساده ریزآرایه یهاداده از استفاده با دارخانه یهاژن

 همه در که کرد جستجو را ییهاژن باید فقط. است

. باشند شدهبیان آزمایشگاهی شرایط و هابافت

 یکنواخت طوربه یدارخانه یهاژن اگرچه ،حالینباا

 در توانندیم اما ،شوندیم بیان سلول از خاصی انواع در

 بنابراین، مطالعه و انتخاب ،باشند متفاوت سایرین

 بیمار بالینی یهانمونه برای مناسب کنترل یهاژن

 .[5است ] مهم بسیار ژن بیان وتحلیلیهتجز برای

 هر در ژن هر برای بلات آزمایش نوردرن ازآنجاکه

 از لیست هر اعتبارسنجی برای است، یرعملیغ بافت

ایسنبرگ . است لازم مستقل آزمایش ،دارخانه یهاژن

[، یک روش اعتبار سنجی برای 6]و همکارانش 

حد آستانه  یک از که اندکردهارائه  دارخانه یهاژن

 .کندمی استفاده بالا یانباب هایژن برای شدهیینتع

بیز  یبندهارده[، روش مبتنی بر 7]فراری و همکاران 

بر اساس  دارخانه هایژنساده، برای کاوش 

 طول مانند هاژن عملکردی و فیزیکی خصوصیات

. اندکردهکروماتین ارائه  فشردگی یریگاندازه و اگزون

ارزیابی  [ برای8در تحقیقات پانینا و همکارانش ]

 تجربی و شرایط تمام در موردمطالعه هایژنپایداری 

 آزمایش برای مرجع عنوانبه هاژن این بودن مناسب

qPCR بیان  هایدادهیرو، از پنج الگوریتم آماری بر

هررا و همکارانش از حد آستانه است.  شدهاستفادهژن 

 منظوربه دارخانه هایژنگذاری برای اعتبارسنجی 

استفاده  piscirickettsia salmonisارزیابی بیان ژن 

 [.9اند ]کرده

فعال در نقاط زمانی  هایپروتئینتعیین  -2

 مختلف

برای تعیین حضور یک  معمولاًهای بیان ژن داده

تطبیق دادن با یک حد آستانه  یلهوسبهپروتئین 

شوند. سطوح دینامیک بیان ژن، دینامیک استفاده می

کند ولی بیان تضمینی حضور پروتئین را مشخص می

، یگردعبارتبهدهد. کنش نمیبرای دینامیک برهم

 زمانیکدو پروتئین ممکن است در  هرچند

 حتماًباشند ولی هیچ تضمینی نیست که  حضورداشته

اند. به این دلیل که تعامل داشته باهمدر همان زمان 

ها در حالت ممکن است در آن زمان یکی از پروتئین

توانسته فعالیتی انجام دهد و با بوده و نمی یرفعالغ

ژن کمتر از یک  در تعامل باشد. اگر سطح بیان دیگران

عدم حضور این پروتئین  منزلهبهای باشد، حد آستانه

های مهم وجود دارند که اما بعضی از پروتئینهست؛ 

توان از سطح بیان دارند پس بنابراین نمیمقدار کمی 

ها برای تعیین فقط یک حد آستانه برای همه پروتئین

فعالیت یا عدم فعالیت در نظر  حضور یا عدم حضور و
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ها باید حد از ژن هرکدامبنابراین برای ؛ [1]گرفت 

 آستانه مجزا تعیین شوند.

هر پروتئینی که مقدار سطح بیان ژن آن از حد 

پروتئین فعال در شبکه  عنوانبهآستانه بیشتر باشد، 

این کار برای تمامی نقاط  ؛ وحضور خواهد داشت

انجام خواهد شد؛ یعنی اگر  یبردارنمونهزمانی 

از حد آستانه باشد،  تربزرگکمترین مقدار بیان ژن، 

ر سوی دیگر، اگر آن ژن همیشه فعال خواهد بود. د

مقدار بیان ژن از حد آستانه کمتر باشد  ینتربزرگ

 .[12]بنابراین آن ژن غیرفعال خواهد بود 

پروتئینی و  یهاکمپلکس یهادادهبا تجمیع 

حد بیان ژن در نقاط زمانی مختلف  یهاداده

فعال استخراج  هایپروتئینبرای تعیین  ییهاآستانه

 .شوندیم

 0.7و  3مرسوم  یهاروش -2-1

، t (1≤t≥T)بیان ژن برای نقاط زمانی  یهاداده

های بین پروتئینی بر کنشبرهم .شوندیمسنجیده 

دو پروتئین مرتبط ساخته  زمانهماساس فعال بودن 

، پروتئینی فعال است t. در نقطه زمانی [1]شود می

 یاشدهفیتعرانه اگر مقدار بیان ژن آن از یک حد آست

(AT(i))  زیر تعیین  صورتبهبیشتر باشد. حد آستانه

 شود.می

)()(3))(1)(( (1-)فرمول iFiiuiAT   

u(i)  بیانگر میانگین بیان ژن پروتئینi هست ام. 

)1)(( (2-فرمول)
1)( 2 i

iF




 

F(i)  نوسانات  کنندهمنعکسکه  هستتابع وزن

 3. روش فوق تحت عنوان هست ام iبیان پروتئین 

برای تعیین  [11]و همکارانش  شود. تانگشناخته می

 اند.استفاده کرده 0.7از مقدار ثابت  بالاآستانهحد 

 روش پیشنهادی -3

با استفاده از الگوریتم  حد آستانهتعیین  -3-1

 (FA_thr)تاب کرم شب

ثابت برای  یهاحد آستانههای موجود، از در روش

است، ولی هدف ما در این  شدهاستفادهها همه ژن

منحصر به هر ژن هستیم. در  حد آستانهمقاله تعیین 

این بخش از مقاله با استفاده از اطلاعات اضافی 

ها و های بیان ژن در زمانموجود، همچون پروفایل

های پروتئینی کمپلکس شرایط مختلف و مجموعه

 یهاحد آستانهاستاندارد طلایی سعی در تعیین 

را به یک  مسئلهمناسب شده است. برای انجام کار، 

سازی تبدیل کرده و با استفاده از ینهبه مسئله

تاب آن را کرم شب یفرا ابتکار سازیینهبهالگوریتم 

کار، تعیین تابع  یهابخش ینترمهمایم. از حل کرده

تاب است که در اینجا جذابیت در الگوریتم کرم شب

های استاندارد و تابعی از ترکیب مجموعه کمپلکس

ت. مراحل کلی روش اس شدهیفتعرها ژن زمانهمبیان 

( آورده شده 1در الگوریتم ) (FA_thr)پیشنهادی 

مجزا برای هر  یهاحد آستانهبعد از استخراج است. 

بیان ژن،  یهادادهژن و اعمال آن بر روی مجموعه 

ی که در تمامی نقاط زمانی و در هایژنفعال و  هایژن

. این شوندیم، تعیین اندشدهیانبتمامی شرایط سلولی 

و در  شدهشناخته دارخانه هایژنتحت عنوان  هاژن

. جزئیات اندشدهاستفادهپایدار  یهاکنشبرهمتعیین 

[ در 13]پارامتریک روش پیشنهادی در کار پیشین ما 

 .هستدسترس 
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برای هر ژن، مبتنی بر  حد آستانه: مراحل استخراج (1-الگوریتم)

 تابشبالگوریتم کرم 

Algorithm FA_thr: Gene expression threshold 

determination based on Firefly 

Algorithm 

 Input: PPI network (PPIN), 

 Gene expression data (GSE), 

 Gold standard protein complexes. 

 Output: Gene Expression Thresholds, 

 Permanent protein-protein interactions. 

Cox ← Compute gene Co-expression matrix 

from GSE data, 

//coxi expression matrices are created using the 

bicor criterion [12]. 

FCOX ← Integrating gene Co-expression 

matrices (Cox), 

// weighting each coxi using information of gold 

standard protein complexes, such as CYC2008 

Seed ←select Seed genes from high expressed 

genes at different time points. 

Thr ← Create randomly thresholds for each 

gene, 

While (Termination condition not satisfied) 

 Attractiveness ← Compute attractiveness based 

on seed genes and Thr. 

 FA_thr ← Apply Firefly algorithm to optimize 

the random Thr. 

Candidate Housekeeping genes← Apply FA_thr 

thresholds on the gene expression data, 

Determine permanent PPI based on Candidate 

Housekeeping genes and Biogrid dataset, 

 نتایج تجربی -4

 هامجموعه داده -4-1

BioGRID [15]:  ،یامجموعهاین پایگاه داده 

از  یروزرسانبهیکپارچه و پیوسته در حال 

. در این مقاله از هستهای فیزیکی و کلی شکنبرهم

برای ارگانیسم  (3.2.121) نسخه

Saccharomyces_cerevisiae است. این  شدهاستفاده

بیش از  کنش داشته وبرهم 345000مجموعه بیش از 

شود. این مجموعه با مختلف را شامل می ارگانیسم 27

کنش غیرتکراری از مخمر برهم 230000داشتن 

. هستبرای این ارگانیسم  PPIمجموعه  ینتربزرگ

( جزئیات مربوط با این مجموعه داده را 1جدول )

 دهد.نشان می

GEO [16]های زمانی : سطوح بیان ژن در نقطه

هایی شده و در مجموعه داده یریگاندازهمختلف 

های این سری GEOپایگاه داده  شود.ذخیره می

های مشخص مختلف بیان ژن را تحت پلتفرم

)GPLxxx( های مختلفی و برای نمونه) GSMxxx(

کند. برای ذخیره می (xxxEGS) یکتایی اسامی تحت

 12در  GPL90از پلتفرم  GSE3431مثال: سری 

 اییقهدق 25نقطه زمانی برای و فواصل زمانی 

سطح بیان ژن  6777 شده است. یریگاندازه

در  شدهاستفاده PPIهای شده است. داده یریگاندازه

. هست biogridهای این پژوهش از مجموعه داده

 زمانهمهمچنین اطلاعات مربوط به بیان ژن و بیان 

( بعضی 2جدول )است.  شدهبرداشته GEOنیز از 

 دهد.بیان ژن را نشان می هاییازسر

 



 

دارخانهی هاژنی پایدار بر اساس هاکنشبرهمتعیین   

1398، سال 4شماره دوم، شماره پیاپی  دوم، شده، سالیعتوز یهاسامانهو  محاسباتدو فصلنامه م. محمدی جنقرا، ک. عباس خواه،   
 

 

62 

های کنش و تعداد پروتئینجزئیات اطلاعات برهم (:1-جدول)

در مجموعه داده  Saccharomyces cerevisiaeارگانیسم 
Biogrid 

Organis

m 
Saccharomyces cerevisiae 

Experime

nt Type 

PHYSIC

AL 

GENET

IC 

COMBIN

ED 

Raw 

Interactio

ns 

141200 208332 349532 

Non-

Redunda

nt 

Interactio

ns 

86656 150424 230333 

Unique 

Proteins 
6442 5679 6657 

Unique 

Publicati

ons 

7601 7392 12661 

 بیان ژن هاییازسرلیست منتخبی  (:2-جدول) 

Series name Number of series 

Gse26169 210 

Gse25582 151 

Gse18121 42 

Gse15254 72 

Gse11452 170 

Gse9482 40 

Gse7645 48 

Gse3431 36 

Gse3076 96 

 408شامل  CYC2008 [14]مجموعه استاندارد 

. هستپروتئین  1627کمپلکس پروتئینی با پوشش 

از  تربزرگکمپلکس با اندازه  149این مجموعه شامل 

( اطلاعات آماری این 3) جدول. هستپروتئین  4

های استاندارد طلایی را نشان داده مجموعه کمپلکس

 CYC2008اطلاعات آماری مجموعه داده  (:3-جدول) .است

Number of proteins 

in complex (#P) 

Number of 

complexes 

containing #P 

proteins 

2 172 

3 87 

4 44 

5 21 

6 21 

7 10 

8 12 

>8 41 

برای ارزیابی روش پیشنهادی از میزان تغییرات 

و  هاژندر نقاط زمانی مختلف بیان  هانیپروتئ

مجموعه داده  یهاکنشبرهمهمچنین مجموعه 

Biogrid میزان تغییرات است.  شدهاستفاده

، نسبت به نقاط زمانی هاپروتئینو حضور  هاکنشبرهم

قبل از خود، هم از جنبه تغییرات حضور پروتئینی و 

 یریگاندازه هاآنکنش بین وجود برهم ازلحاظهم 

آورده  (5) جدول( و 4) جدولشده است. نتایج در 

 شده است.

( مشخص است نرخ 4) جدولکه در  یطورهمان

خیلی بالا  3و  0.7تغییرات در دو روش پویاسازی 

حتی در برخی نقاط زمانی، نزدیک به یک  ؛ وهست

 8شود. برای مثال میزان تغییرات نقطه زمانی می

و  3و  0.7های ، در روش7نسبت به نقطه زمانی 

. هست 0.19و  0.91، 0.97روش پیشنهادی به ترتیب 

تمامی  باًیتقربیانگر این است که  0.97نرخ تغییر 

های فعال موجود در یک نقطه زمانی، جدید پروتئین

بوده و از مرحله قبل هیچ پروتئینی وجود ندارد و این 

که با مفاهیم  هستبه معنی تغییرات کلی در سلول 

به خاطر حفظ  .هستشناسی در تناقض زیست

برازندگی و پایداری سلول و همچنین برای اجتناب از 

د اساسی سلول، این اختلال نامطلوب در عملکر

ها باید دارای تغییرات صاف و ملایمی در کمپلکس

طول زمان باشند. نتایج روش پیشنهادی، تغییرات 

 دهد.صاف و ملایمی را نشان می
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میزان )ها در دنباله نقاط زمانی تغییرات حضور پروتئین (:4-جدول)

 (t-1به نسبت  tتغییرات در نقطه زمانی 

time 3sigma 0.7 FA_thr 

1 0.74 0.90 0.11 

2 0.52 0.46 0.20 

3 0.50 0.47 0.09 

4 0.48 0.39 0.07 

5 0.45 0.29 0.10 

6 0.42 0.53 0.12 

7 0.46 0.50 0.10 

8 0.91 0.97 0.19 

9 0.42 0.76 0.15 

10 0.65 0.54 0.05 

11 0.43 0.51 0.07 

12 0.64 0.88 0.12 

13 0.71 0.82 0.06 

14 0.50 0.51 0.18 

15 0.49 0.37 0.09 

16 0.74 0.66 0.22 

17 0.65 0.76 0.12 

18 0.72 0.86 0.09 

19 0.84 0.97 0.18 

20 0.65 0.91 0.12 

21 0.44 0.61 0.05 

22 0.58 0.47 0.03 

23 0.68 0.55 0.08 

24 0.78 0.73 0.12 

25 0.67 0.78 0.10 

26 0.49 0.55 0.20 

27 0.47 0.54 0.07 

28 0.34 0.59 0.13 

29 0.52 0.25 0.08 

30 0.81 0.87 0.13 

31 0.90 0.98 0.16 

32 0.60 0.90 0.15 

33 0.52 0.59 0.05 

34 0.30 0.34 0.05 

35 0.41 0.36 0.04 

average 0.58 0.63 0.11 

 

 

 

ها در دنباله نقاط کنش پروتئینتغییرات حضور برهم (:5-جدول)

 (t-1به نسبت  tمیزان تغییرات در نقطه زمانی )زمانی 

time 3sigma 0.7 FA_thr 

1 0.95 0.99 0.39 

2 0.76 0.78 0.52 

3 0.85 0.77 0.36 

4 0.72 0.65 0.34 

5 0.74 0.59 0.39 

6 0.74 0.80 0.43 

7 0.71 0.74 0.35 

8 0.99 1.00 0.58 

9 0.73 0.96 0.41 

10 0.94 0.83 0.33 

11 0.74 0.85 0.32 

12 0.81 0.93 0.33 

13 0.91 0.96 0.34 

14 0.74 0.80 0.48 

15 0.85 0.73 0.37 

16 0.93 0.90 0.69 

17 0.83 0.93 0.40 

18 0.94 0.95 0.39 

19 0.98 1.00 0.53 

20 0.89 0.98 0.38 

21 0.65 0.89 0.30 

22 0.88 0.66 0.27 

23 0.93 0.83 0.36 

24 0.88 0.79 0.34 

25 0.91 0.96 0.35 

26 0.75 0.85 0.50 

27 0.75 0.80 0.35 

28 0.67 0.85 0.41 

29 0.80 0.60 0.35 

30 0.94 0.98 0.41 

31 0.99 1.00 0.53 

32 0.86 0.99 0.40 

33 0.83 0.92 0.30 

34 0.66 0.56 0.31 

35 0.72 0.56 0.29 

average 0.83 0.84 0.39 

های بین پروتئینکنشبرهم (، نرخ تغییرات5) جدول

 جدولکه در  طورهماندهد. های فعال را نشان می

مشخص است، تغییرات روش پیشنهادی نسبت به 

. از نکات مثبت و جالب هستتر های قبلی صافروش

های پایدار در طول کنشروش پیشنهادی، تعیین برهم

در یعنی ؛ هستضمنی  طوربهنقاط زمانی مختلف 
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تعیین مقدار حد آستانه، این مقدار برای برخی از  نیح

صفر  ها برابر صفر و یا یک عدد نزدیک بهپروتئین

ها در نقاط شد، به نحوی که تمامی بیان ژنتعیین می

ها بوده و این پروتئین تربزرگزمانی از این مقدار 

 عنوانبهها کنش بین آنهمیشه فعال بودند. برهم

 شوند.مشخص می های پایدارکنشبرهم

 گیرینتیجه -5

های مناسب برای ، تعیین حد آستانهمقالهدر این 

 هایژنفعال و همچنین تعیین  هایپروتئینتعیین 

های موجود در یکی از چالش عنوانبه دارخانه

و  شدهواقع یبررس موردشناسی سیستمی، زیست

روش جدیدی برای تعیین حد آستانه ارائه شد. یکی از 

پیشنهادی تعیین حد آستانه  روش درنکات مهم 

ها از فرمول همه حد آستانه ؛ وهستمنحصر به هر ژن 

کنند. نمی ها استفادهو رابطه ثابتی برای همه ژن

الگوریتم  یفرا ابتکار یسازنهیبههمچنین ادغام روش 

ها و مجموعه ژن زمانهمبیان  تاب با مفاهیمکرم شب

های استاندارد طلایی از دیگر نکات بارز کار داده

 .هست
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