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标签指导的多尺度图神经网络蛋白质作用关系预测方法

王新生，朱小飞∗，李程鸿
（重庆理工大学计算机科学与工程学院， 重庆 ４０００５４）

摘要：提出了一种标签指导的多尺度图神经网络蛋白质作用关系（ ｌａｂｅｌ ｇｕｉｄｅｄ ｍｕｌｔｉ⁃ｓｃａｌｅ ｇｒａｐｈ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ， ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ）预测方法，不仅增强了数据的表征能力，还引入了标签信息指导学习。 首先，通过图数据增强得到多尺

度图表示，并将多尺度图表示输入图神经网络得到多尺度蛋白质表示，再引入对比学习进一步提高蛋白质表征能力；其次，构造

自学习的标签关系图，学习标签之间的关系，得到标签的特征表示；最后，通过标签的特征表示，对蛋白质作用关系的预测进行指

导。 在 ３个公开的数据集上进行了实验，与最优基准方法相比，ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 方法具有更好的性能，相比最优基准方法，在

ＳＨＳ２７ｋ、ＳＨＳ１４８ｋ 和 ＳＴＲＩＮＧ 这 ３个数据集上的 ｍｉｃｒｏ⁃Ｆ１ 分数分别提升了 ２．０１％、０．９４％和 ０．９３％。
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０　 引言

蛋白质间的相互作用在生化过程中起着关键的作用［１］，如 ＤＮＡ 复制、转录、翻译和跨膜信号转导等，因此

检测蛋白质作用关系（ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ， ＰＰＩｓ）及其类型，对了解生物体在正常和疾病状态下的细胞生

物学过程至关重要，同时这类研究也有助于治疗靶点的识别［２］和新药物的设计［３］等。 在早期的 ＰＰＩｓ 研究工作



　 第 １２期 王新生，等：标签指导的多尺度图神经网络蛋白质作用关系预测方法 ２３　　　 　

中，使用的是基于实验室的方法，主要包括酵母双杂交筛选［４］、蛋白质芯片［５］和质谱蛋白复合物鉴定［６］等。 尽

管基于实验的 ＰＰＩｓ 预测方法有广泛的应用，但仍有许多不足之处。 首先，实验室实验通常耗时且劳动密集，因
此导致 ＰＰＩｓ 的识别效率低下；其次，由于实验室实验条件的限制，因此基于实验室方法生成的 ＰＰＩｓ 数据不完

整［７］，且已经证实预测结果的错误率较高［８］。 为了克服这些缺点，人们提出了各种计算模型，以便更系统地、准
确地识别 ＰＰＩｓ，这些计算模型背后的主要思想是利用以往的研究数据，确定先前已知的、具有相互作用的蛋白

质对，为设计确认 ＰＰＩｓ 的新实验提供有价值的知识。 借助早期实验管理的广泛可用性 ＰＰＩｓ 数据，计算模型的

研究得到快速的发展，其中具有代表性的就是以深度学习为基础的计算模型。
　 　 早期有关深度学习算法的预测 ＰＰＩｓ 研究主要使用卷积神经网络 （ｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ， ＣＮＮ） ［９］提
取蛋白质的局部特征或使用循环神经网络 （ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ， ＲＮＮ） ［１０］保存上下文的长距离依赖信息。
这类深度学习算法存在许多问题，如：不能有效地过滤和聚集蛋白质的局部特征，无法保留重要的上下文和序

列的氨基酸信息；没有利用蛋白质对之间的相互影响。 Ｃｈｅｎ 等［１１］通过构建一个端到端的 ＰＰＩｓ 预测框架，在对

ＰＰＩｓ 建模时考虑了蛋白质序列的上下文和顺序化信息，并且建立的 ＰＩＰＲ 体系结构可以灵活地应用于不同的

ＰＰＩｓ 任务。 随着图神经网络（ｇｒａｐｈ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ， ＧＮＮ）的发展，Ｌｖ 等［１２］通过构造蛋白质作用网络图，引入

图神经网络来进行预测，这种方法不仅考虑到了蛋白质对之间的影响，还通过蛋白质对之间的关系增强自身的

特征表示，进一步提升了 ＰＰＩｓ 预测方法的性能，但该方法有 ２个主要不足之处： （１） 仅基于原始的数据集构造

蛋白质作用网络图及蛋白质特征表示，未对原始数据集进行充分的探索，从而导致训练出的模型泛化能力不

足； （２） 蛋白质之间往往存在多种作用关系，这些作用关系可能存在相互关联的信息，但该方法未曾考虑这方

面的信息。
针对上述的 ２个问题，本文提出一个自学习标签指导的多尺度图神经网络 ＰＰＩｓ（ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ）预测方法，不

仅提升了模型的泛化能力，还引入标签信息作为指导，进一步提升模型的分类效果。 首先，构造蛋白质相互作

用网络，通过图数据增强得到多尺度的蛋白质作用网络；其次，引入图神经网络，通过邻居节点加强自身的特征

表示，学习到多尺度的蛋白质特征表示；然后，为了消除不同尺度蛋白质特征表示的差异，引入对比学习来进一

步提升蛋白质特征表示的泛化能力；进一步，通过构造自学习的标签关系图，学习标签之间的联系，得到标签的

特征表示；最后，用学习到的标签特征去指导蛋白质间作用关系表示的学习。
本文的贡献主要包括 ３个方面： （１） 提出了一种 ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 预测方法，通过图数据增强和图神经网络学

习到多尺度的蛋白质特征表示，并且引入对比学习，提升了蛋白质特征表示的泛化能力； （２） 引入标签信息，通
过构造自学习的标签关系图，学习到标签之间的关系，进而指导蛋白质相互作用关系的学习； （３） 在 ３个公开

的数据集上进行实验，以验证本文所提出方法的有效性，并与最优的基准方法进行分类效果对比。

１　 相关工作

近几年，ＧＮＮ 在各种不规则数据任务中的应用取得了巨大成功，如节点分类、蛋白质属性预测等，目前大

多数 ＧＮＮ 一般可分为谱域 ＧＮＮ 和空域 ＧＮＮ。 谱域 ＧＮＮ 是基于图谱理论学习节点的表示，根据卷积定理将

空域上图的卷积转化为频率上的卷积。 例如，Ｂｒｕｎａ 等［１３］使用图拉普拉斯算子设计傅里叶域的图卷积算法，
Ｄｅｆｆｅｒｒａｒｄ 等［１４］采用切比雪夫多项式作为卷积滤波器，提高了滤波效率。 空域 ＧＮＮ 是利用空间近邻直接在图
上定义卷积操作。 Ｖｅｌｉｃｋｏｖｉｃ 等［１５］利用注意力机制聚集邻域表征，得到图注意力网络 （ｇｒａｐｈ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｎｅｔ⁃
ｗｏｒｋｓ， ＧＡＴ）；更进一步，Ｘｕ 等［１６］提出不仅要聚集邻域的表征，还需要保留节点上的隐藏状态信息，得到图同

构网络（ｇｒａｐｈ ｉｓｏｍｏｒｐｈｉｓｍ ｎｅｔｗｏｒｋ， ＧＩＮ）。 ＧＮＮ 作为图表示学习的重要工具，尽管经过不断改进，效果也越

来越好，但是仍然面临着 ＧＮＮ 过度平滑的问题。 过度平滑是指当 ＧＮＮ 的层数增加时，ＧＮＮ 中的节点表示会

收敛到一个固定的点，彼此之间变得不可区分，这种现象限制了 ＧＮＮ 的深度，从而阻碍了 ＧＮＮ 的表征能力。
目前，解决该问题的一个常用方法是将 ＧＮＮ 的层数作为一个超参数，测试不同层数 ＧＮＮ 的效果，最终确定

ＧＮＮ 的层数。

２　 方法

首先对 ＰＰＩｓ 进行形式化的描述，然后对本文所提出的 ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 预测方法进行详细描述。 图 １ 展示了
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ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 的整体架构，主要由多尺度图神经网络模块和自学习的标签关系图模块组成。

图 １　 ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 模型框架图
Ｆｉｇ．１　 Ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｏｆ ｍｏｄｅｌ ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ

２．１　 蛋白质相互作用关系

蛋白质是由氨基酸构成序列，常见氨基酸有 ２０种。 定义蛋白质集合 Ｐ ＝｛ｐ１，ｐ２，…，ｐｎ｝，其中 ｐｉ ＝｛ａ１，ａ２，
…，ａｍ ｜ａｊ∈Ａ｝，Ａ 是氨基酸集合。 定义 Ｘ ＝｛ｘｉｊ ＝｛ｐｉ，ｐｊ｝ ｜ ｉ≠ｊ， ｐｉ，ｐｊ∈Ｐ， Ｉ（ｘｉｊ）∈｛０，１｝｝为 ＰＰＩｓ 集合，其中 Ｉ
表示 ２个蛋白质之间是否存在关系，若 Ｉ（ｘｉｊ）＝ １，表示蛋白质 ｐｉ 和蛋白质 ｐｊ 之间存在作用关系；若Ｉ（ｘｉｊ）＝ ０，表
示蛋白质 ｐｉ 和蛋白质 ｐｊ 之间不存在作用关系，或者表示在目前的研究工作中未发现二者之间存在作用关系。
通过上述的定义，本文将蛋白质作为节点，ＰＰＩｓ 作为连边，构造 ＰＰＩｓ 图 Ｇ ＝（Ｐ，Ｘ ）。

ＰＰＩｓ 仅仅表示蛋白质之间是否存在相互作用关系，但蛋白质之间可能存在多种作用关系，本文的任务就是

预测蛋白质之间存在的这些多种作用关系，是一个多标签分类任务。 本文定义 ＰＰＩｓ 的标签集合为Ｌ＝｛ ｌ１，ｌ２，
…，ｌｔ｝，其中 ｔ 表示有 ｔ 种作用关系。
２．２　 蛋白质特征编码器

为了充分提取蛋白质的局部特征和全局特征，本文设计一种蛋白质特征编码器（ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅａｔｕｒｅ ｅｎｃｏｄｅｒ，
ＰＦＥ），它主要包含局部特征编码器和全局特征编码器这 ２个模块。
２．２．１　 局部特征编码器

局部特征编码器包括 ＣＮＮ［９］、最大池化层（ｇｌｏｂａｌ ｍａｘ ｐｏｏｌｉｎｇ， ＧＭＰ）。 输入蛋白质序列ｐｉ∈Ｐ，通过局部

特征编码器，得到蛋白质的局部特征表示 ｈｉ，
ｈｉ ＝ ｆＧＭＰ（ｆＣＮＮ（ｐｉ；θＣＮＮ））。 （１）

２．２．２　 全局特征编码器

全局特征编码器包括双向门控循环单元（ｂｉｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ｇａｔｅ ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｕｎｉｔ， ＢｉＧＲＵ）和全局平均池化层

（ｇｌｏｂａｌ ａｖｇ ｐｏｏｌｉｎｇ， ＧＡＰ）。
将基于局部特征编码器的特征表示 ｈｉ 输入全局编码器，进一步提取蛋白质特征的全局特征表示，最终得到
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具有局部信息和全局信息的蛋白质特征表示ｘｉ∈Ｘ，
ｘｉ ＝ ｆＧＡＰ（ｆＢｉＧＲＵ（ｈｉ；θＢｉＧＲＵ））。 （２）

２．３　 多尺度图数据增强模块

之前的研究工作［１７］表明，适当地扰动图数据能够有效地增强图数据的泛化能力。 多尺度图数据增强

（ｍｕｌｔｉ⁃ｓｃａｌｅ ｇｒａｐｈ ｄａｔａ ａｕｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ， ＭＳ⁃ＧＤＡ）模块主要包含 ２种图数据增强函数。 定义原始图 Ｇ＝（Ｘ，Ａ），
其中节点特征 Ｘ∈ＲＮ×Ｆ和邻接矩阵 Ａ∈ＲＮ×Ｎ。

模块基于原始图 Ｇ＝（Ｘ， Ａ）从 ２个不同的视角应用随机图数据增强函数 Ｔ１ 和 Ｔ２，分别得到 Ｇ１ ＝（Ｘ，Ａ１）
和 Ｇ２ ＝（Ｘ２，Ａ）。

Ｇ１ ＝（Ｘ，Ａ１）＝ Ｔ１（Ｇ＝（Ｘ，Ａ））， （３）
Ｇ２ ＝（Ｘ２，Ａ）＝ Ｔ２（Ｇ＝（Ｘ，Ａ））。 （４）

这里的图数据增强函数 Ｔ１ 和 Ｔ２ 是标准的图扰动策略［１７］，下面介绍 Ｔ１ 和 Ｔ２ 如何进行图扰动。
针对原始图 Ｇ＝（Ｘ， Ａ），对其连边进行扰动，随机地删除原始图拓扑结构的连边，最终得到 Ｇ１ ＝（Ｘ，Ａ１）。

具体表示为：
Ｔ１：Ｘ１ ＝ε１·Ｘ， （５）

ε１ ～Ｂｅｒｎｏｕｌｌｉ（Ｎ，１－δ１）， （６）
其中：Ｘ 表示原始图的连边集合；Ｂｅｒｎｏｕｌｌｉ 表示伯努利分布；δ１∈（０，１）是一个超参数，表示删除连边的比率。

对原始图 Ｇ＝（Ｘ，Ａ）的节点特征进行扰动，随机地将原始图节点特征的某些列置为 ０，最终得到 Ｇ２ ＝（Ｘ２，
Ａ）。 具体表示为：

Ｔ２： Ｘ２ ＝ε２·Ｘ， （７）

ε２ ＝
０， Ｕｎｉｆｒｏｍ（０，１）＜δ２
１， Ｕｎｉｆｒｏｍ（０，１）＞＝δ２，

{ （８）

其中：Ｕｎｉｆｒｏｍ 表示均匀分布；ε２∈ＲＦ， δ２∈（０，１）是一个超参数，表示节点特征置为 ０的比率。
２．４　 多尺度图神经网络表示学习

２．４．１　 图编码器

ＧＮＮ 是当前解决图结构数据的主流深度学习模型，主要通过中心节点和邻居节点的关系聚合邻居节点的

特征，进而增强自身节点的特征表示。 具体来讲，通过 ｋ 次聚合、更新的迭代，节点表示聚合其 ｋ 跳邻居节点的

表示。 具有 ｋ 次迭代的 ＧＮＮ 表示如下：
ａｋ
ｖ ＝ＡＧＧｋ（｛ｚｋ－１ｕ ：ｕ∈Ｎ （ｖ）｝），　 ｚｋｖ ＝ＵＰＤＡＴＥｋ（ｚｋ－１ｖ ，ａｋ

ｖ）， （９）
其中：Ｎ （ｖ）表示节点 ｖ 的邻居集合；ｚ（ｋ）ｖ 表示节点 ｖ 第 ｋ 次迭代的特征表示。

本文采用 ＧＩＮ 进行图表示的学习，输入数据是 Ｇ＝（Ｘ，Ａ）。 具体表示为

ｚ（ｋ）ｖ ＝ＭＬＰ（ｋ） (（１＋ω（ｋ））·ｚ（ｋ－１）ｖ ＋ ∑
ｕ∈Ｎ （ｖ）

ｚ（ｋ－１）ｕ )， （１０）

其中：ω 是一个可学习参数或者常数；初始化 ｚ０ｖ ＝ｘｖ， ｘｖ∈Ｘ，最终学习到节点 ｖ 的特征表示ｚｖ∈Ｚ０。
同理，分别将经过数据增强后的图Ｇ１ ＝（Ｘ，Ａ１）和Ｇ２ ＝（Ｘ２，Ａ）输入到ＧＩＮ 中，学习到Ｚ１∈ＲＮ×Ｆ和Ｚ２∈ＲＮ×Ｆ

这 ２种不同的节点特征表示。
２．４．２　 多尺度图融合

基于上述的学习，得到了不同尺度的节点特征表示。 为了得到表征能力更好的节点表示，下面将融合上述

的 ３种节点特征，具体表示如下：
Ｚ′＝ ｆＦｕｓｉｏｎ（［Ｚ０，Ｚ１，Ｚ２］）， （１１）

其中 ｆＦｕｓｉｏｎ表示融合函数，可以为求和、取平均等，Ｚ′∈ＲＮ×Ｆ。
通过最终得到蛋白质关系图的节点特征表示 Ｚ′，得到边的特征表示 Ｅ∈ＲＲ×Ｆ，具体表示如下：

ｅｉｊ ＝ｚ′ｉ☉ｚ′ｊ， （１２）
其中： ｅｉｊ∈Ｅ；☉表示哈达玛积；ｚ′ｉ∈ＲＦ和ｚ′ｊ∈ＲＦ分别表示节点 ｉ 和节点 ｊ 的特征表示。
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２．５　 自学习的标签关系图

２．５．１　 标签关系图

以往的工作往往通过挖掘数据中的各类标签的信息，人为地构造标签关系。 Ｃｈｅｎ 等［１８］通过分析不同类别

标签之间出现的频率构造标签共现图，但这种方式需要大量的数据才能保证构造的标签关系正确性，并且当新

的实验数据与原本的数据的标签分布不一致时，会导致分类效果的骤降。
本文采用一种自学习的方式得到标签之间的关系表示，构造自学习的标签关系图（ ｓｅｌｆ⁃ｌｅａｒｎｉｎｇ ｌａｂｅｌ

ｒｅｌａｔｉｏｎ ｇｒａｐｈ， ＳＬ⁃ＬＲＧ）。 首先，设置一个可学习参数ＡＬ∈ＲＴ×Ｔ，Ｔ 表示标签的类别个数，初始化 ＡＬ 为单位矩

阵，将 ＡＬ 作为标签关系图的初始拓扑结构；其次，通过预训练模型 ＢＥＲＴ［１９］获取标签名称的嵌入表示，作为节

点的特征表示，具体表示如下：
ＸＬ ＝ＢＥＲＴ（ＬＮＡＭＥ）， （１３）

其中：ＬＮＡＭＥ∈ＲＴ表示标签名称，ＸＬ∈ＲＴ×Ｄ表示标签名称的词向量。 最终得到了标签关系图 ＧＬ ＝（ＡＬ，ＸＬ）。
为了进一步利用好标签之间的关系，加强标签节点的表示，引入 ＧＮＮ 进行学习。 采用图卷积神经网络

（ｇｒａｐｈ ｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ， ＧＣＮ），输入为 ＧＬ ＝ （ＡＬ，ＸＬ），输出为标签节点的特征表示 ＺＬ∈ＲＴ×Ｆ，具体表示

如下：

Ｚ（ ｌ）Ｌ ＝σ（􀭾Ｄ
－ １２ ＡＬ

􀭾Ｄ－
１
２ Ｚ（ ｌ－１）Ｌ Ｗ（ ｌ－１））， （１４）

其中：初始化 Ｚ（０）Ｌ ＝ＸＬ；􀭾Ｄ为度矩阵；Ｗ（ ｌ－１）是一个可学习的参数矩阵；σ 表示 ｓｉｇｍｏｉｄ 激活函数。 值得注意的是，
ＡＬ 是一个初始化为单位矩阵的可学习参数矩阵，在模型训练的过程中通过梯度回传更新参数 ＡＬ，进而学习到

数据中隐含的标签关系，达到自学习标签关系图的目的。
２．５．２　 标签指导学习

基于标签关系图的节点特征表示ＺＬ∈ＲＴ×Ｆ，进一步修正蛋白质关系图的连边特征表示 Ｅ∈ＲＲ×Ｆ，具体表示

如下：
ＺＥ ＝Ｅ×ＺＴ

Ｌ， （１５）
其中ＺＥ∈ＲＲ×Ｔ为蛋白质关系图连边特征的最终表示。
２．６　 损失函数

２．６．１　 自监督学习任务

在现实生活中，数据中往往包含噪音，而这些噪音会使模型无法准确表示原始数据分布，严重影响模型的

学习效果。 为了解决这个问题，本文在模型中引入了一个自监督学习任务，目的是增加辅助任务来提高主要学

习任务的准确性，提高模型的性能。
在模型中，通过多尺度图表示学习模块得到了 Ｚ０∈ＲＮ×Ｆ、 Ｚ１∈ＲＮ×Ｆ、 Ｚ２∈ＲＮ×Ｆ这 ３种视图的节点特征表

示。 定义积极样本对（ｚ０ ， ｉ，ｚ１ ， ｉ），建立如下损失函数：

ℓ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｉ）＝ ｌｏｇ
ｅθ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｉ） ／ τ

ｅθ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｉ） ／ τ ＋ ∑
Ｎ

ｋ ＝１，ｋ≠ｉ
ｅθ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｋ） ／ τ

， （１６）

其中： ｚ０，ｉ∈Ｚ０， ｚ１，ｉ∈Ｚ１， θ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｉ），分别表示计算 ｚ０，ｉ和 ｚ１，ｉ的余弦相似度；τ 表示温度参数。
同理，积极样本对（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｉ）的损失函数如下：

ℓ（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｉ）＝ ｌｏｇ
ｅθ（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｉ） ／ τ

ｅθ（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｉ） ／ τ ＋ ∑
Ｎ

ｋ ＝１，ｋ≠ｉ
ｅθ（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｋ） ／ τ

。 （１７）

Ｚ０∈ＲＮ×Ｆ和Ｚ１∈ＲＮ×Ｆ这 ２种视图的所有积极样本对损失函数如下：

Ｌｓ１ ＝
１
２Ｎ∑

Ｎ

ｉ ＝１
［ℓ（ｚ０，ｉ，ｚ１，ｉ）＋ℓ（ｚ１，ｉ，ｚ０，ｉ）］。 （１８）

同理，Ｚ０∈ＲＮ×Ｆ和Ｚ２∈ＲＮ×Ｆ这 ２种视图的所有积极样本对的损失函数如下：

Ｌｓ２ ＝
１
２Ｎ∑

Ｎ

ｉ ＝１
［ℓ（ｚ０，ｉ，ｚ２，ｉ）＋ℓ（ｚ２，ｉ，ｚ０，ｉ）］。 （１９）
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２．６．２　 监督学习任务

基于学习到的蛋白质关系图的连边特征表示 Ｅ∈ＲＲ×Ｆ，进行监督学习任务的模型训练，具体表示如下：
ｐｉｊ ＝Ｓｏｆｔｍａｘ（ｅｉｊ）， （２０）
ｙ^ｉｊ ＝ａｒｇｍａｘ（ｐｉｊ）， （２１）

Ｌｃ ＝∑
ｔ

ｃ ＝１
( ∑
（ ｉ，ｊ）∈Ｘｔｒａｉｎ

－ｙｃｉｊ ｌｏｇ ｙ^ｃｉｊ－（１－ｙｃｉｊ）ｌｏｇ（１－ｙ^ｃｉｊ） )， （２２）

其中： ｅｉｊ∈Ｅ，ｔ 表示标签类别个数，Ｘｔｒａｉｎ表示连边集合的训练集。
结合自监督学习任务和监督学习任务，最终得到的损失函数表示为：

Ｌｔｏｔａｌ ＝Ｌｃ＋λ１Ｌｓ１＋λ２Ｌｓ２， （２３）
其中 λ１ 和 λ２ 是超参数。

３　 实验

３．１　 数据集

本文沿用以往工作［１２］的数据集设置，使用 ＳＴＲＩＮＧ［２０］数据库中的 ＰＰＩｓ 数据来评估模型。 此外，Ｃｈｅｎ
等［１１］从 ＳＴＲＩＮＧ 中抽取了 ２个子数据集，分别为 ＳＨＳ２７ｋ 和 ＳＨＳ１４８ｋ。 本文将这 ２个数据也加入到实验中，用
来评估模型效果。 ３种数据集的具体信息如表 １所示，其中原始数据集是蛋白质网络关系图，节点代表蛋白质，
连边代表蛋白质之间存在作用关系；其次，由于蛋白质由氨基酸序列组成，因此本文统计了每个数据集中组成

蛋白质的氨基酸序列平均长度。
表 １　 数据集统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄａｔａｓｅｔｓ
数据集 节点数 连边数 氨基酸数（Ａｖｇ） 标签数

ＳＨＳ２７ｋ １ ６９０ ７ ６２４ ５７１ ７
ＳＨＳ１４８ｋ ５ １８９ ４４ ４８８ ５９７ ７
ＳＴＲＩＮＧ １５ ３３５ ５９３ ３９７ ６０４ ７

３．２　 实验设置和评价指标

从数据集中随机挑选 ２０％的数据作为测试集，为了消除数据划分的随机性对 ＰＰＩ 方法性能的影响，在 ３种
不同的随机种子下重复实验结果。 本文使用基于氨基酸序列的蛋白质特征，参考 Ｃｈｅｎ 等［１１］使用的氨基酸嵌

入方法来表示每个氨基酸。 模型采用 Ａｄａｍ 算法更新所有的可训练参数的评价标准沿用文献［１２］。
３．３　 基准方法

３．３．１　 机器学习基准方法

本文选择 ３种具有代表性的机器学习（ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ， ＭＬ）算法作为基准方法，分别是支持向量机（ｓｕｐ⁃
ｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｍａｃｈｉｎｅ， ＳＶＭ） ［２１］、逻辑回归（ｌｏｇｉｓｔｉｃ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ， ＬＲ） ［２２］和随机森林（ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ， ＲＦ） ［２３］。
３．３．２　 深度学习基准方法

本文选择 ４ 种 ＰＰＩｓ 预测任务的深度学习（ ｄｅｅｐ ｌｅａｒｎｉｎｇ， ＤＬ）算法，分别是 ＤＰＰＩ［２４］、ＤＮＮ⁃ＰＰＩ［２５］、
ＰＩＰＲ［１１］和 ＧＮＮ⁃ＰＰＩ［１２］。 ＤＰＰＩ 是一种新的学习框架，仅利用蛋白质的序列信息对 ＰＰＩｓ 进行建模和预测；
ＤＮＮ⁃ＰＰＩ 采用 ＣＮＮ 和 ＬＳＴＭ 进行编码，并且分别对蛋白质特征进行建模，最终得到蛋白质对之间的关系表

示；ＰＩＰＲ 是一个端到端框架，其在 Ｓｉａｍｅｓｅ 结构中加入了深度残差卷积神经网络，并利用局部特征和上下文

信息对 ＰＰＩｓ 进行预测；ＧＮＮ⁃ＰＰＩ 首次提出利用 ＧＮＮ 学习蛋白质特征，其通过构建蛋白质作用关系网络，利
用相邻的蛋白质节点的表示增强自身的特征表示，进而预测 ＰＰＩｓ。
３．４　 对比实验

表 ２展示了不同计算方法在不同数据集上的性能，为 ３ 次不同随机种子下的 ｍｉｃｒｏ⁃Ｆ１ 均值±标准差。
通过观察分析可得出以下结果：

（１） 深度学习算法的性能总体上优于机器学习算法的，表明基于深度学习的技术在封装蛋白质对各种

类型的信息（如氨基酸组成及其共现情况）并自动提取适合学习目标的鲁棒信息方面具有优越性；其次，随
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着数据集的增大，各类方法的性能也随之增加，原因是数据量的增加使得模型学习更充分，模型的泛化能力

更强。
（２） 与最优的基准方法 ＧＮＮ⁃ＰＰＩ 相比，ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 在所有类型的数据上具有更好的预测效果，且效果

更加稳定。 其中 ｍｉｃｒｏ⁃Ｆ１ 分数在 ＳＨＳ２７ｋ 数据集上提升了 ２．０１％，在 ＳＨＳ１４８ｋ 数据集上提升了 ０．９４％，在
ＳＴＲＩＮＧ 数据集上提升了 ０．９３％。

表 ２　 不同模型在不同数据集上的 ｍｉｃｒｏ⁃Ｆ１
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏ⁃Ｆ１ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅｌｓ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａｓｅｔｓ 单位：％

方法 ＳＨＳ２７ｋ ＳＨＳ１４８ｋ ＳＴＲＩＮＧ
ＳＶＭ ７５．３５±１．０５ ８０．５５±０．２３ —
ＲＦ ７８．４５±０．８８ ８２．１０±０．２０ ８８．９１±０．０８
ＬＲ ７１．５５±０．９３ ６７．００±０．０７ ６７．７４±０．１６
ＤＰＰＩ ７３．９９±５．０４ ７７．４８±１．３９ ９４．８５±０．１３

ＤＮＮ⁃ＰＰＩ ７７．８９±４．９７ ８８．４９±０．４８ ８３．０８±０．１１
ＰＩＰＲ ８３．３１±０．７５ ９０．０５±２．５９ ９４．４３±０．１０

ＧＮＮ⁃ＰＰＩ ８７．９１±０．３９ ９２．２６±０．１０ ９５．４３±０．１０
ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ ８９．６８±０．１０ ９３．１３±０．０３ ９６．３２±０．０４

３．５　 消融实验

为了进一步分析模型中各个模块的作用，通过删减不同的模块进行实验，进而验证各个模块的有效性，
本文设置了以下消融实验。

（１） ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ（Ｔ１ ）：表示去除多尺度图数据增强模块中 Ｔ１ 类型的数据增强，即不使用扰动图连边

的数据增强方法。
（２） ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ（Ｔ２ ）：表示去除多尺度图数据增强模块中 Ｔ２ 类型的数据增强，即不使用扰动图节点

特征的数据增强方法。
（３） ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ：表示完全去除多尺度图数据增强模块，即不使用图数据增强策略。
（４） ｗ ／ ｏ ＳＬ⁃ＬＲＧ：表示去除标签关系图模块，即不使用标签信息来进行指导学习。
实验结果如表 ３所示。 从实验结果来看，扰动图节点特征的数据增强方法略优于扰动图连边的数据增

强方法，且 ２种图数据增强方法都是有益于模型的，说明图数据增强方法通过扰动原始图数据可增强模型的

泛化能力。 此外，当去除标签关系图模块后，模型在所有数据集上的效果均有降低，说明引入标签关系图模

块能够学习到标签之间的隐含关系，进而得到标签的隐藏状态，对最终的预测结果进行指导。 总体来讲，
ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 各个子模块都是有益于整个模型的。

表 ３　 消融实验
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ａｂｌａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ 单位：％

　 　 方法 ＳＨＳ２７ｋ ＳＨＳ１４８ｋ ＳＴＲＩＮＧ
ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ ８９．６８±０．１０ ９３．１３±０．０３ ９６．３２±０．０４
ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ（Ｔ１ ） ８９．３５±０．０５ ９３．０５±０．１１ ９６．１４±０．１７
ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ（Ｔ２ ） ８９．２３±０．１０ ９２．９５±０．０４ ９６．２８±０．１７
ｗ ／ ｏ ＭＳ⁃ＧＤＡ ８８．９７±０．０９ ９２．８０±０．１４ ９５．９２±０．０３
ｗ ／ ｏ ＳＬ⁃ＬＲＧ ８９．３９±０．１２ ９２．８７±０．０４ ９６．０４±０．０２

３．６　 自学习标签关系图有效性实验

３．６．１　 拓扑结构有效性实验

自适应标签图通过引入自学习的拓扑结构，进而学习标签特征。 为了验证拓扑结构的有效性，不引入自

学习的拓扑结构，用多层感知机（ｍｕｌｔｉ⁃ｌａｙｅｒ ｐｅｒｃｅｐｔｒｏｎ， ＭＬＰ）替代 ＧＣＮ，即公式（１４）替换为 ＺＬ ＝ ｆＭＬＰ（ＸＬ）。
实验结果如图 ２所示。 从实验结果来看，引入标签的拓扑结构的效果明显更好，说明 ＰＰＩｓ 预测任务的

标签间存在某些联系，而通过自学习标签关系图能够很好地学习到标签间的隐含关系，进一步证明了

ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ的有效性。
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３．６．２　 节点特征有效性实验

自学习标签关系图节点特征的初始表示是词的嵌入表示，本文使用预训练模型 ＢＥＲＴ［１９］得到词的嵌入

表示。 通过实验比较 ＢＥＲＴ 和 Ｏｎｅ⁃Ｈｏｔ 嵌入表示下的模型效果，评估模型在不同词嵌入表示下的性能。
实验结果如图 ３所示。 从图中可以看出，当使用不同的词嵌入作为 ＧＣＮ 的输入时，多标签识别精度不

会受到显著影响，说明模型所实现的效果提高并不完全来自于词嵌入所衍生的语意信息。 此外，使用强大的

词嵌入表示可以带来轻微的性能提升，可能的原因是从大型文本语料库中学习的词嵌入保留了一定的语意

信息，而这些词嵌入在嵌入空间中存在一定的联系，模型可以利用这些隐式联系进一步提升模型的预测

能力。

图 ２　 ＳＬ⁃ＬＲＧ 拓扑结构有效性验证
Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｒｉｆｙ ｔｈｅ ｖａｌｉｄｉｔｙ ｏｆ ｔｏｐｏｌｏｇｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳＬ⁃ＬＲＧ

图 ３　 ＳＬ⁃ＬＲＧ 节点特征有效性验证
Ｆｉｇ．３　 Ｖｅｒｉｆｙ ｔｈｅ ｖａｌｉｄｉｔｙ ｏｆ ｎｏｄｅ ｆｅａｔｕｒｅ ｏｆ ＳＬ⁃ＬＲＧ

４　 总结与展望

本文提出一种 ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 预测方法，通过图数据增强得到多种尺度的图表示，并将这些多种尺度的图

输入图神经网络，得到多种尺度的蛋白质特征表示，并且引入对比学习，进一步提高蛋白质的表征能力。 此

外，构造自学习的标签关系图，学习标签之间的关系，进而得到标签的信息表示，对最终的蛋白质关系的预测

进行指导学习。 在 ３个公开数据集上的实验结果表明 ＬＧＭＧ⁃ＰＰＩ 方法在预测蛋白质作用关系任务上的有

效性，且预测效果优于最优的基准方法。

参考文献：

［１］ ＳＴＥＬＺＬ Ｕ， ＷＯＲＭ Ｕ， ＬＡＬＯＷＳＫＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｈｕｍａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ： ａ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｍｅ［Ｊ］ ． Ｃｅｌｌ， ２００５， １２２（６）：９５７⁃９６８．

［２］ ＰＥＴＴＡ Ｉ， ＬＩＥＶＥＮＳ Ｓ， ＬＩＢＥＲＴ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｎｏｖｅｌ ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓ
［Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｔｈｅｒａｐｙ， ２０１６， ２４（４）：７０７⁃７１８．

［３］ ＳＫＲＡＢＡＮＥＫ Ｌ， ＳＡＩＮＩ Ｈ Ｋ， ＢＡＤＥＲ Ｇ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ［ Ｊ］ ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００８， ３８（１）：１⁃１７．

［４］ ＦＩＥＬＤＳ Ｓ， ＳＴＥＲＮＧＬＡＮＺ Ｒ． Ｔｈｅ ｔｗｏ⁃ｈｙｂｒｉｄ ｓｙｓｔｅｍ： ａｎ ａｓｓａｙ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９４，
１０（８）：２８６⁃２９２．

［５］ ＴＯＮＧ Ａ Ｈ Ｙ， ＤＲＥＥＳ Ｂ， ＮＡＲＤＥＬＬＩ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｔｏ ｄｅｆｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒ⁃
ａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｆｏｒ ｐｅｐｔｉｄｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｍｏｄｕｌｅｓ［Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００２， ２９５（５５５３）：３２１⁃３２４．

［６］ ＨＯ Ｙ， ＧＲＵＨＬＥＲ Ａ， ＨＥＩＬＢＵＴ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘｅｓ ｉｎ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ ｂｙ ｍａｓｓ
ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ， ２００２， ４１５（６８６８）：１８０⁃１８３．

［７］ ＲＡＯ Ｖ Ｓ， ＳＲＩＮＩＶＡＳ Ｋ， ＳＵＪＩＮＩ Ｇ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ： ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ， ２０１４， ２０１４（１）：１４７６４８⁃１４７６５９．

［８］ ＨＵＡＮＧ Ｈ， ＢＡＤＥＲ Ｊ Ｓ． Ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｃａｌｌ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｆｏｒ ｔｗｏ⁃ｈｙｂｒｉｄ ｓｃｒｅｅｎｓ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００９， ２５（３）：３７２⁃３７８．
［９］ ＫＲＩＺＨＥＶＳＫＹ Ａ， ＳＵＴＳＫＥＶＥＲ Ｉ， ＨＩＮＴＯＮ Ｇ Ｅ． Ｉｍａｇｅｎｅｔ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｄｅｅｐ ｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］ ． Ｃｏｍ⁃

ｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＣＭ， ２０１７， ６０（６）：８４⁃９０．
［１０］ ＨＯＣＨＲＥＩＴＥＲ Ｓ， ＳＣＨＭＩＤＨＵＢＥＲ Ｊ． Ｌｏｎｇ ｓｈｏｒｔ⁃ｔｅｒｍ ｍｅｍｏｒｙ［Ｊ］ ． Ｎｅｕｒａｌ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎ， １９９７， ９（８）：１７３５⁃１７８０．



　 ３０　　　 山　 东　 大　 学　 学　 报　 （理　 学　 版） 第 ５８卷　

［１１］ ＣＨＥＮ Ｍ， ＪＵ Ｃ Ｊ Ｔ， ＺＨＯＵ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｍｕｌｔｉｆａｃｅｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｓｉａｍｅｓｅ ｒｅｓｉｄｕａｌ ＲＣＮＮ
［Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１９， ３５（１４）：ｉ３０５⁃ｉ３１４．

［１２］ ＬＶ Ｇ Ｆ， ＨＵ Ｚ Ｑ， ＢＩ Ｙ Ｇ ｅｔ ａｌ． Ｌｅａｒｎｉｎｇ ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｒｏｍ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ： ｇｒａｐｈ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒ⁃ｎｏｖｅｌ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ［Ｃ］ ／ ／ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｔｉｅｔｈ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｉｎｔ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ Ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ． Ｓａｎ Ｆｒａｎｃｉｓｃｏ： Ｍａｒｇａｎ
Ｋａｕｆｍａｎｎ， ２０２１： ３６７７⁃３６８３．

［１３］ ＢＲＵＮＡ Ｊ， ＺＡＲＥＭＢＡ Ｗ， ＳＺＬＡＭ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｓｐｅｃｔｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ａｎｄ ｌｏｃａｌｌｙ ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｏｎ ｇｒａｐｈｓ［Ｃ］ ／ ／ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｌｅａｒｎｉｎｇ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｎｅｗ Ｏｒｌｅａｎｓ： ＯｐｅｎＲｅｖｉｅｗ．ｎｅｔ， ２０１４．

［１４］ ＤＥＦＦＥＲＲＡＲＤ Ｍ， ＢＲＥＳＳＯＮ Ｘ， ＶＡＮＤＥＲＧＨＥＹＮＳＴ Ｐ． Ｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｏｎ ｇｒａｐｈｓ ｗｉｔｈ ｆａｓｔ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｓｐｅｃ⁃
ｔｒａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ［Ｊ］ ． Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｎｅｕｒａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ Ｓｙｓｔｅｍｓ， ２０１６， ２９（１２）：３８４４⁃３８５２．

［１５］ ＶＥＬＩＣＫＯＶＩＣ Ｐ， ＣＵＣＵＲＵＬＬ Ｇ， ＣＡＳＡＮＯＶＡ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｇｒａｐｈ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］ ． Ｓｔａｔ， ２０１７， １０５０（２０）：１０．４８５５０．
［１６］ ＸＵ Ｋ， ＨＵ Ｗ Ｈ， ＬＥＳＫＯＶＥＣ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｈｏｗ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ａｒｅ ｇｒａｐｈ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ？ ［Ｃ］ ／ ／ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｌｅａｒｎ⁃

ｉｎｇ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｎｅｗ Ｏｒｌｅａｎｓ： ＯｐｅｎＲｅｖｉｅｗ．ｎｅｔ， ２０１９．
［１７］ ＹＯＵ Ｙ， ＣＨＥＮ Ｔ， ＳＵＩ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｇｒａｐｈ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｖｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ ｗｉｔｈ ａｕｇｍｅｎｔａｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｎｅｕｒａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓ⁃

ｉｎｇ Ｓｙｓｔｅｍｓ， ２０２０， ３３：５８１２⁃５８２３．
［１８］ ＣＨＥＮ Ｚ Ｍ， ＷＥＩ Ｘ Ｓ， ＷＡＮＧ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｍｕｌｔｉ⁃ｌａｂｅｌ ｉｍａｇｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｇｒａｐｈ ｃｏｎｖｏｌｕｔｉｏｎａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｃ］ ／ ／ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ

ｏｆ ｔｈｅ ＩＥＥＥ ／ ＣＶＦ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｖｉｓｉｏｎ ａｎｄ Ｐａｔｔｅｒｎ Ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ． Ｌｏｎｇ Ｂｅａｃｈ： ＩＥＥＥ， ２０１９： ５１７７⁃５１８６．
［１９］ ＤＥＶＬＩＮ Ｊ， ＣＨＡＮＧ Ｍ Ｗ， ＬＥＥ Ｋ， ｅｔ ａｌ． ＢＥＲＴ： ｐｒｅ⁃ｔｒａｉｎｉｎｇ ｏｆ ｄｅｅｐ ｂｉｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｒｓ ｆｏｒ ｌａｎｇｕａｇｅ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ

［Ｃ］ ／ ／ ＮＡＡＣＬ．Ｍｉｎｎｅａｐｏｌｉｓ：Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｌｉｎｇｕｉｓｔｉｃｓ， ２０１９： ４１７１⁃４１８６．
［２０］ ＳＺＫＬＡＲＣＺＹＫ Ｄ， ＧＡＢＬＥ Ａ Ｌ， ＬＹＯＮ Ｄ， ｅｔ ａｌ． ＳＴＲＩＮＧ ｖ１１： ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｃｏｖｅｒ⁃

ａｇｅ， ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄａｔａｓｅｔｓ［ Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１９， ４７（Ｄ１）：
Ｄ６０７⁃Ｄ６１３．

［２１］ ＧＵＯ Ｙ， ＹＵ Ｌ， ＷＥＮ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｕｓｉｎｇ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｍａｃｈｉｎｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ａｕｔｏ ｃｏｖａｒｉａｎｃｅ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒ⁃
ａｃｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００８， ３６（９）：３０２５⁃３０３０．

［２２］ ＳＩＬＢＥＲＢＥＲＧ Ｙ， ＫＵＰＩＥＣ Ｍ， ＳＨＡＲＡＮ Ｒ． Ａ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ［Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１４，
９（３）：ｅ９０９０４．

［２３］ ＷＯＮＧ Ｌ， ＹＯＵ Ｚ Ｈ， ＬＩ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ ａ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｆｏｒｅｓｔ
ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ａ ｎｏｖｅｌ ＰＲ⁃ＬＰＱ ｄｅｓｃｒｉｐｔｏｒ［Ｃ］ ／ ／ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ Ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ． Ｆｕｚｈｏｕ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２０１５：
７１３⁃７２０．

［２４］ ＨＡＳＨＥＭＩＦＡＲ Ｓ， ＮＥＹＳＨＡＢＵＲ Ｂ， ＫＨＡＮ Ａ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｄｅｅｐ
ｌｅａｒｎｉｎｇ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１８， ３４（１７）：ｉ８０２⁃ｉ８１０．

［２５］ ＬＩ Ｈ， ＧＯＮＧ Ｘ Ｊ， ＹＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｅｐ ｎｅｕｒａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｂａｓｅｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍａｒｙ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［ Ｊ］ ．
Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ， ２０１８， ２３（８）：１９２３．

（编辑：于善清）


