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摘　要：ＭｉｃｒｏＲＮＡｓ（ｍｉＲＮＡｓ）是一类非编码短序列ＲＮＡｓ分子，它能够与靶基因特异性结合，进而影响靶基因
对应的蛋白质产量。单个ｍｉＲＮＡ可能调节多个基因的表达，同时，单个基因的表达也可能被多个ｍｉＲＮＡｓ所调
控。已有研究表明，ｍｉＲＮＡ可以作为潜在的肿瘤标志物用于癌症的早期诊断和治疗。评价不同 ｍｉＲＮＡｓ的重
要性对于探究ｍｉＲＮＡ在各种疾病中的作用具有重要的意义。因此，文章基于 ｍｉＲＮＡ与基因之间的调控网络，
提出了一种ｍｉＲＮＡ重要性评价指标。通过对该指标对 ｍｉＲＮＡｓ进行打分排序，排名靠前的 ｍｉＲＮＡｓ与疾病相
关可能性越大，ＧＯ富集分析结果表明，排名靠前的 ｍｉＲＮＡｓ具有重要的生物学功能。基于排名靠前的１００个
ｍｉＲＮＡｓ表达特征，训练ＳＶＭ分类模型对各种癌症进行分类，实验证明其平均精度达到９０％以上。总之，文章
提出的ｍｉＲＮＡ重要性指标对于疾病相关ｍｉＲＮＡｓ的识别以及应用具有重要的指导意义。
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　　ＭｉＲＮＡｓ是一类长度约为２２个核苷酸的非编
码单链 ＲＮＡ分子，它们通过碱基互补配对原则与
靶标ｍＲＮＡ的３′端非编码区域特异性结合，从而
调节转录后基因表达［１－３］。一般认为，ｍｉＲＮＡ通
过与靶ｍＲＮＡ的特异性结合对靶基因的表达起到
抑制的效果［４］。近年来，陆续有研究报道表明，

ｍｉＲＮＡ也能够促进靶基因的表达［５－６］。通过文献

检索，课题组前期基于实验验证得到的正调控

ｍｉＲＮＡｇｅｎｅ关系对整理汇总并开发了一个数据
库ＰｍｉＲｔａｒｂａｓｅ［７］。自从１９９３年，ｍｉＲＮＡ被首次报
道以来，大量的证据表明 ｍｉＲＮＡ参与包括细胞衰
老、凋亡、分化及增殖等多种生物学过程［８－１１］。此

外，越来越多的研究发现，ｍｉＲＮＡ在包括癌症、心
血管疾病、神经系统疾病等疾病在内的发生和发

展中发挥着重要的调控作用［１２－１４］。ｍｉＲＮＡｓ可以
作为癌症抑制因子和癌基因发挥作用，因此，它们

被称为“肿瘤因子”［１５］。

从大量ｍｉＲＮＡｓ中挖掘出关键和重要的 ｍｉＲ
ＮＡｓ，对于ｍｉＲＮＡｓ的应用具有重要的意义，如可
以用来辅助识别疾病相关的 ｍｉＲＮＡｓ［１６－１８］。在编
码基因领域，已有大量的方法被提出用于计算基

因／蛋白质的重要性。Ｌｉ等［１９］提出了基于蛋白质

子网络预测关键蛋白质的方法。Ｇｕｏ等［２０］提出了

仅需要基因核酸序列的方法，预测人类关键的基

因。Ｐｅｎｇ等［２１］基于蛋白质互作网络，提出分子迭

代演化的方法预测关键蛋白。以上这些方法对于

识别关键基因／蛋白具有重要的贡献作用，遗憾的
是这些方法很难涉及聚焦到关键 ｍｉＲＮＡ预测问
题上，因为 ｍｉＲＮＡ之间的互作网络并不存在。
２０１９年，Ｃｕｉ等［２２］定义了疾病谱宽度概念，其假设

如果某个ｍｉＲＮＡ相关联的疾病数量越多，那么这
个ｍｉＲＮＡ的疾病谱宽度值越大，即重要性越大。

鉴于单个 ｍｉＲＮＡ已被证明可以调节多个基
因的表达，同时，单个基因的表达也可以被多个

ｍｉＲＮＡ调控，基因与基因也存在着复杂的调控关
系。本课题以此为切入点，通过对 ｍｉＲＮＡｇｅｎｅ调
控网络进行分析，提出了一种 ｍｉＲＮＡ重要性的评
价标准。

１　数据和方法

１．１　实验数据集
本文实验数据集包括：ｍｉＲＮＡｇｅｎｅ基因调控

网络和癌症ｍｉＲＮＡ表达谱数据。
（１）ｍｉＲＮＡｇｅｎｅ调控网络
本文在搭建 ｍｉＲＮＡｇｅｎｅ的调控网络时使用

了ｍｉＲＴａｒＢａｓｅ数据库［２３］。ｍｉＲＴａｒＢａｓｅ是一个收
集实验验证的 ｍｉＲＮＡ靶标数据库，该数据库最新
数据显示已经积累了 ４４７万多条关于人类 ｍｉＲ
ＮＡｇｅｎｅ相互作用关系，其中包含 ３０１２个 ｍｉＲ
ＮＡｓ、１７３８７个ｇｅｎｅｓ。

（２）基因调控网络
京都基因与基因组百科全书（ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏ

ｐｅｄｉａｏｆＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ，ＫＥＧＧ）数据库，长期以
来一直是研究生物信号通路的权威数据库［２４］。该

数据库包含人类在内的多种物种的基因调控互作

信息。本研究通过Ｒ工具包“ＫＥＧＧｇｒａｐｈ”［２５］，获取
到ＫＥＧＧ信号通路中的基因之间作用关系，作用关
系主要包含两类：激活和抑制，该网络实质上是一个

有向图，节点是基因，边表示基因之间的作用关系。

对于复杂的基因调控网络，本研究将其抽象

为类似于数据结构中的图结构。广度优先遍历

（ＢＦＳ）是一种遍历图存储结构的算法，其核心思想
是从一个起始节点开始，访问其所有邻近节点，然

后再按照相同的方式访问这些邻近节点的邻近节

点。在计算时它首先考虑距离，以便将最接近的

节点放入递归队列中，它可以被用于图的搜索，通

过遍历所有节点来找到一个目标节点。这种算法

的优点在于能够快速找到离起始点最近的节点，

在寻找最短路径等问题中非常有用。本文主要采

用广度优先遍历策略寻找ｍｉＲＮＡ下游控制基因。
（３）癌症ｍｉＲＮＡ表达谱数据
为了验证关键ｍｉＲＮＡｓ的癌症分类性能，本文

从 ＴＣＧＡ数据库网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｔｃｇａｄａｔａ．ｎｃｉ．ｎｉｈ．
ｇｏｖ／ｔｃｇａ）下载了ｍｉＲＮＡ表达谱数据，并选取样本
量大于２００的癌症数据作为后续分析，删除癌症

９
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数量较少数据集之后，最终共有 １９种癌症被选
中。此外，将１９种癌症的癌旁正常组织样本合并

起来，统称为正常 Ｎｏｒｍａｌ类。每种癌症的样本数
量信息如表１所示。

表１　不同疾病样本的数量
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｉｓｅａｓｅｓ 种

序号 癌症名称 癌症样本 癌旁正常样本

１ ＳＫＣＭ（ＳｋｉｎＣｕｔａｎｅｏｕｓＭｅｌａｎｏｍａ） ４７８ ２
２ ＴＨＣＡ（Ｔｈｙｒｏｉｄｃａｒｃｉｎｏｍａ） ５１５ ６５
３ ＳＡＲＣ（Ｓａｒｃｏｍａ） ２６５ ６
４ ＰＲＡＤ（Ｐｒｏｓｔａｔｅａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ） ４９９ ６７
５ ＨＮＳＣ（ＨｅａｄａｎｄＮｅｃｋｓｑｕａｍｏｕｓｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ） ５３０ ７４
６ ＣＯＡＤ（Ｃｏｌｏｎａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ） ４６３ ８５
７ ＢＲＣＡ（Ｂｒｅａｓｔｉｎｖａｓｉｖｅｃａｒｃｉｎｏｍａ） １２４１ ２３
８ ＢＬＣＡ（ＢｌａｄｄｅｒＵｒｏｔｈｅｌｉａｌＣａｒｃｉｎｏｍａ） ４３６ ６０
９ ＫＩＲＰ（Ｋｉｄｎｅｙｒｅｎａｌｐａｐｉｌｌａｒｙｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ） ３５２ ４０７
１０ ＫＩＲＣ（Ｋｉｄｎｅｙｒｅｎａｌｃｌｅａｒｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ） ９４４ ０
１１ ＬＡＭＬ（ＡｃｕｔｅＭｙｅｌｏｉｄＬｅｕｋｅｍｉａ） ２００ １２
１２ ＯＶ（Ｏｖａｒｉａｎｓｅｒｏｕｓｃｙｓｔａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ） ６１５ １２０
１３ ＬＵＡＤ（Ｌｕｎｇａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ） ５８５ ５９
１４ ＬＩＨＣ（Ｌｉｖｅｒｈｅｐａｔｏｃｅｌｌｕｌａｒｃａｒｃｉｎｏｍａ） ３７９ ４７
１５ ＵＣＥＣ（ＵｔｅｒｉｎｅＣｏｒｐｕｓＥｎｄｏｍｅｔｒｉａｌＣａｒｃｉｎｏｍａ） ５４８ ６
１６ ＧＢＭ（Ｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａｍｕｌｔｉｆｏｒｍｅ） ６０８ ０
１７ ＬＧＧ（ＢｒａｉｎＬｏｗｅｒＧｒａｄｅＧｌｉｏｍａ） ５３０ １０３
１８ ＳＴＡＤ（Ｓｔｏｍａｃｈａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ） ４７８ １２０
１９ ＬＵＳＣ（Ｌｕｎｇｓｑｕａｍｏｕｓｃｅｌｌｃａｒｃｉｎｏｍａ） ５０６ ２３
２０ Ｎｏｒｍａｌ ０ １４１０

１．２　ｍｉＲＮＡ重要性指标计算
当前已有方法根据相关疾病数量来评价

ｍｉＲＮＡ的重要性，本文主要是从系统生物学的角度
出发对 ｍｉＲＮＡ重要性进行计算。当某个 ｍｉＲＮＡ
的表达发生变化时，其下游基因的表达将会受到

一定程度上的影响。本研究将 ｍｉＲＮＡ对下游基
因的调控影响用来评价 ｍｉＲＮＡ的重要程度。当
一个ｍｉＲＮＡ发生变化而影响的基因越多时，这种
ｍｉＲＮＡ就越重要。但是，随着遍历层数的增加，
ｍｉＲＮＡ对基因的影响势必会逐渐减小，最远的一
层基因受到 ｍｉＲＮＡ的影响远不如 ｍｉＲＮＡ直接
调控的基因。经过多次观察后，提出一种评估

ｍｉＲＮＡ重要性的方法：
步骤１：统计目标 ｍｉＲＮＡ与基因调控关系网

络中每一阶（层）邻居基因的个数；

步骤２：将各层的基因个数除以层数得到目标
ｍｉＲＮＡ对该层基因影响的权重；

步骤３：将 ｍｉＲＮＡ对下游各层邻居基因的影
响进行累加求和，得到目标ｍｉＲＮＡ的重要性，ｎ为

最深的遍历层数，ｎｕｍ（ｉ）表示第 ｉ层的基因总数，
则ｍｉＲＮＡ的重要性（Ｖ）可表示为

Ｖ＝∑ｎ

ｉ＝１
（ｎｕｍ（ｉ）／ｉ）， （１）

得到所有 ｍｉＲＮＡ的重要性后，利用公式（２），将
ｍｉＲＮＡ的重要性标准化为一个 ０～１之间的 ｍｉＲ
ＮＡ重要性指数。

Ｉ＝
Ｖ－Ｖｍｉｎ
Ｖｍａｘ－Ｖｍｉｎ

。 （２）

２　结果与讨论

２．１　疾病相关ｍｉＲＮＡｓ的验证
通过本文提出的 ｍｉＲＮＡ重要性指标，计算每

一个ｍｉＲＮＡ的重要性，并按照该指标对ｍｉＲＮＡ进
行排序。该指标表明了 ｍｉＲＮＡ对下游基因的靶
向调节能力，指标值越大意味着该 ｍｉＲＮＡ越重
要。如果某个ｍｉＲＮＡ重要，那么它应该会与很多
疾病相关或在其中扮演着重要作用。基于此假

设，通过人类疾病相关 ｍｉＲＮＡｓ数据库 ＨＭＤＤ［２６］
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验证本研究计算得到重要ｍｉＲＮＡｓ。
筛选出 ｍｉＲＮＡ重要性最高的前１００个，然后

根据ＨＭＤＤ数据库统计与 ｍｉＲＮＡ重要性最高的
前１００个ｍｉＲＮＡ关联的疾病数量。本次验证设置
了５个梯度，分别为排名前２０、前４０、前６０、前８０
和前１００的ｍｉＲＮＡｓ，结果如图１所示。

图１　ｍｉＲＮＡ在ＨＭＤＤ数据库中的存在情况
Ｆｉｇ．１　ＰｒｅｓｅｎｃｅｏｆｍｉＲＮＡｉｎＨＭＤＤｄａｔａｂａｓｅ

　　由图１可见，前２０名的 ｍｉＲＮＡｓ在 ＨＭＤＤ数
据库中的存在率为 １００％，这成功地验证了通过
ｍｉＲＮＡ重要性指标筛选出的基因的确能对人类的

疾病产生影响。此外，随着排名的递增，与疾病相

关的ｍｉＲＮＡｓ比率在降低，这也从侧面说明本研究
指标的准确性，排名越靠前越重要。尽管随着

ｍｉＲＮＡ排名的增加，存在率有一定程度的减弱，但
是前１００名 ｍｉＲＮＡｓ中仍有８２％的 ｍｉＲＮＡｓ被证
实与一些疾病有关。

２．２　重要ｍｉＲＮＡｓ的生物学功能分析
根据 ｍｉＲＮＡｓ的重要性得分排序，前２０名的

ｍｉＲＮＡｓ如表２所示。通过检索，展示了这些ｍｉＲ
ＮＡｓ的重要生物学功能，如ｈｓａｍｉＲ３３５５ｐｍｉＲＮＡ
在脂肪来源的干细胞中显著失调；ｈｓａｍｉＲ２６ｂ５ｐ
ｍｉＲＮＡ具有调控 ＥＺＨ２表达的重要因子，有望成
为治疗干预的靶点。此外，选取了 ｍｉＲＮＡ重要性
排名前２０的ｍｉＲＮＡｓ所调控的基因进行 ＧＯ富集
分析，探究这些基因会富集在哪些生物学功能上。

图２所示为排名前２０ｍｉＲＮＡｓ靶基因富集的信号
通路，可见，这些基因显著富集在一些重要的生物

学信号通路上，如血管生成（ａｎｇｉｏｇｅｎｅｓｉｓ）、细胞分
裂（ｃｅｌｌｄｉｖｉｓｉｏｎ）、机体衰老（ａｇｉｎｇ）、免疫系统（ｉｍ
ｍｕｎｅｓｙｓｔｅｍ），这些功能与人类的健康以及癌症的
产生息息相关。

表２　排名前２０的ｍｉＲＮＡｓ功能描述
Ｔａｂｌｅ２　Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｏｐ２０ｍｉＲＮＡｓｆｕｎｃｔｉｏｎｓ

排名 ｍｉＲＮＡ名称 功能描述

１ ｈｓａｍｉＲ３３５５ｐ 一种在脂肪来源的干细胞（ＡＳＣｓ）中失调的微小ＲＮＡ
２ ｈｓａｍｉＲ２６ｂ５ｐ 调控ＥＺＨ２表达的重要因子，有望成为治疗干预的靶点。
３ ｈｓａｍｉＲ１６５ｐ 通过靶向调节ＢＣＬ２的表达，影响细胞周期和凋亡
４ ｈｓａｍｉＲ１２４３ｐ 是ＨＰＶＤＮＡ检测中经常甲基化的位点
５ ｈｓａｍｉＲ９２ａ３ｐ ｍｉＲ１７９２簇已被发现在ｍｅｄａｋａ和人类黑色素瘤模型中上调
６ ｈｓａｍｉＲ１７５ｐ 具有调控ＳＴＡＴ３基因表达，从而影响各种细胞过程
７ ｈｓａｍｉＲ９３５ｐ 通过调控ＰＫＭＹＴ１基因表达，从而影响细胞增值、迁移及侵袭
８ ｈｓａｌｅｔ７ｂ５ｐ 会导致脉络膜氧化应激和衰老

９ ｈｓａｍｉＲ１０６ｂ５ｐ 调控ＥＳＲ１表达影响肝细胞癌患者生存预后
１０ ｈｓａｍｉＲ２０ａ５ｐ 可作为癌基因或者抑癌基因参与肿瘤的发生发展过程

１１ ｈｓａｍｉＲ１５５５ｐ 其在造血、炎性反应、免疫和细胞系分化中具有调控作用

１２ ｈｓａｍｉＲ１３ｐ 与调控血管生成、细胞凋亡和内皮功能有关

１３ ｈｓａｍｉＲ３４ａ５ｐ 可靶向调控巨噬细胞活化功能

１４ ｈｓａｍｉＲ２０ｂ５ｐ 可显著增加体外牵张损伤神经元神经突起数量及总长度

１５ ｈｓａｍｉＲ５１９ｄ３ｐ 能够促进ＣＲＣ细胞的增殖、迁移和侵袭
１６ ｈｓａｍｉＲ２１８５ｐ 可通过调节ＨＯＸＡ５促进非小细胞肺癌细胞增殖和侵袭
１７ ｈｓａｍｉＲ１５ｂ５ｐ 可调控ＴＮＦＲ２的表达，进而调节代谢相关信号通路
１８ ｈｓａｍｉＲ６１５３ｐ 通过抑制ＩＧＦ２抑制肿瘤生长和转移
１９ ｈｓａｍｉＲ１９２５ｐ 能诱导骨髓瘤细胞的凋亡

２０ ｈｓａｍｉＲ３３５５ｐ 可促进白细胞介素１β作用的软骨细胞增殖和抑制细胞凋亡
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图２　排名前２０的ｍｉＲＮＡｓ调控的基因富集分析结果
Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｔｏｐ２０ｍｉＲＮＡｓｒｅｇｕｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ

２．３　基于聚类分析的验证
本研究运用了１９种癌症以及正常人的 ｍｉＲ

ＮＡ表达谱样本，总共 ２０种类别。以筛选出的
ｍｉＲＮＡ重要性前 １００的 ｍｉＲＮＡｓ作为参考指标，
利用ｔＳＮＥ聚类图（ｔＳＮＥ聚类图能够代表 ｔ分布
随机邻居嵌入，使高维数据点投影到低维空间的

特点）观察前 １００的 ｍｉＲＮＡ是否能够区分出 １９
种疾病样本以及正常人的样本。ｔＳＮＥ聚类图如
图３所示，可见，通过本文方法识别的前１００ｍｉＲＮＡｓ
可以非常明显地将２０种数据样本分开，说明通过
ｍｉＲＮＡ重要性指标得到的重要 ｍｉＲＮＡｓ具有作为
癌症分类标识物的潜力。

图３　多种疾病的ｔＳＮＥ聚类分析结果
Ｆｉｇ．３　ｔＳＮＥｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｕｌｔｉｐｌｅｄｉｓｅａｓｅｓ
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２．４　基于ＳＶＭ算法的验证
支持向量机（ＳｕｐｐｏｒｔＶｅｃｔｏｒＭａｃｈｉｎｅ，ＳＶＭ）是

一种监督学习算法，可用于分类和回归分析，它可

以处理高维数据，具有较高的准确性和泛化能力。

以本文筛选得到的前 １００ｍｉＲＮＡｓ为特征，训练

ＳＶＭ模型，检验重要 ｍｉＲＮＡｓ在癌症样本上的分
类能力。在ＳＶＭ分类器训练过程中，学习率设置
为５１０－６，正则化参数 Ｃ＝５，ｇａｍｍａ＝００５。见
表３。

表３　各种样本在ＳＶＭ算法下的表现
Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｖａｒｉｏｕｓｓａｍｐｌｅｓｕｎｄｅｒＳＶＭａｌｇｏｒｉｔｈｍ

疾病 精确率 召回率 Ｆ１分数 疾病 精确率 召回率 Ｆ１分数
ＳＫＣＭ ０．９７４±０．０１５ ０．９８９±０．００９ ０．９８１±０．００８ ＫＩＲＣ ０．９７０±０．０１５ ０．９３１±０．０２７ ０．９４９±０．０１６
ＴＨＣＡ ０．９７６±０．０１６ ０．９７２±０．０１４ ０．９７４±０．０１０ ＬＡＭＬ １±０ １±０ １±０
ＳＡＲＣ ０．８８６±０．０４１ ０．９３９±０．０３２ ０．９１１±０．０２９ ＯＶ ０．９８９±０．０１３ ０．９７９±０．０１３ ０．９８４±０．０１０
ＰＲＡＤ ０．９３０±０．０２４ ０．９９２±０．００９ ０．９６０±０．０１３ ＬＵＡＤ ０．９１２±０．０２１ ０．８９１±０．０２７ ０．９０１±０．０１７
ＨＮＳＣ ０．７３６±０．０４１ ０．９０６±０．０３０ ０．８１１±０．０２７ ＬＩＨＣ ０．８９７±０．０４９ ０．９９１±０．０１１ ０．９４１±０．０２９
ＣＯＡＤ ０．９５９±０．０２１ ０．９５９±０．０２０ ０．９５９±０．０１３ ＵＣＥＣ ０．９０７±０．０３０ ０．８９９±０．０２４ ０．９０２±０．０１９
ＣＥＳＣ ０．８１１±０．０６２ ０．６５２±０．０５７ ０．７２０±０．０４６ ＬＧＧ ０．９９１±０．００８ ０．９９７±０．００５ ０．９９４±０．００４
ＢＲＣＡ ０．９４８±０．０１５ ０．９６６±０．０１２ ０．９５７±０．００９ ＳＴＡＤ ０．７１７±０．０４１ ０．９３８±０．０２３ ０．８１２±０．０２９
ＢＬＣＡ ０．８２９±０．０３２ ０．７７１±０．０４６ ０．７９８±０．０３１ ＬＵＳＣ ０．８３０±０．０３２ ０．８４８±０．０３３ ０．８３８±０．０２３
ＫＩＲＰ ０．９４６±０．０３１ ０．９２３±０．０２７ ０．９３４±０．０２２ Ｎｏｒｍａｌ ０．８６３±０．０３５ ０．７７１±０．０４４ ０．８１４±０．０３１

　　本研究使用的是表１中所提及的１９种疾病
样本以及正常样本。使用５折交叉验证，通过将
数据分成５等份，在４份上进行模型训练，剩下的
一份进行测试，可以捕获模型在测试数据上的分

类性能；同时，通过使用不同的折叠划分重复交叉

验证过程５次，可以获得对模型性能更客观的估
计，有助于避免数据中过拟合或随机性的影响。

表３展示了排名前１００个 ｍｉＲＮＡｓ在癌症样本上
的分类性能，从结果上可见，通过观察样本这１００
个ｍｉＲＮＡｓ的表达，对于大部分的癌症来说都能够
拥有一个很高的分类效果。特别地，对于 ＬＡＭＬ
样本，分类器在精确率、召回率和 Ｆ１分数指标上
均达到１００％的分类效果。此外，在ＯＶ和ＬＧＧ等
疾病分类中，分类精度均能达到９８％以上。以上
这些结果表明，通过重要性排序得到的ｍｉＲＮＡｓ对
于疾病的分类具有重要的意义。倘若再结合其他

诸如ｍｉＲＮＡｓ的差异表达信息，相信定能得到更好
的疾病分类特征。

３　总　结

在ｍｉＲＮＡ与基因的调控关系网络中，ｍｉＲＮＡ
直接调控的基因个数极大程度地影响了 ｍｉＲＮＡ
的重要性，也就是说，ｍｉＲＮＡ直接调控的基因个数
足够多，则该 ｍｉＲＮＡ的重要性会更高，在对人类
疾病的预测和监控中会更为重要。随着调控层数

的增加，ｍｉＲＮＡ对基因的调控能力会越来越小。
基于上述思想，本文提出了 ｍｉＲＮＡ重要性的评价
指标。通过一系列实验及分析发现：①基于重要
性指标筛选到的重要 ｍｉＲＮＡｓ，排名靠前的 ｍｉＲ
ＮＡｓ更倾向于与疾病有关联；②通过生物功能富
集分析，表明排名靠前的ｍｉＲＮＡｓ参与多种重要的
生物学功能模块；③通过 ＳＶＭ算法利用筛选出的
ｍｉＲＮＡｓ对１９种癌症进行分类，得到了优秀的预
测结果。本研究方法给重要 ｍｉＲＮＡｓ的筛选提供
了一种思路，有望加速ｍｉＲＮＡｓ的应用研究。
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