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基于蚁群算法的基因路径预测① 
张伟娟, 张红梅, 陈  峰 
(河南工业大学 信息科学与工程学院, 郑州 450000) 

摘 要: 随着基因测序速度的快速增长, 人们开始着手于研究具体生物过程的基因路径, 但生物实验的限制性使

之进展缓慢. 文中提出了基于蚁群算法(Ant colony optimization ACO)的基因路径预测技术, 以 wnt 信号通路为例, 
使用对应的基因集合内部的联系设置算法参数, 对其进行基因路径预测. 实验结果显示, 使用该方案预测的路径

具有很大的可参考性, 能够为基因路径绘制实验指引研究方向, 提高研究的速度.  
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Abstract: With the rapid growth of gene sequencing, people began to study gene pathway of specific biological 
processes, but biological experiments restrictive make it slowly. In this paper, it proposed a gene pathway prediction 
technical which based on ant colony optimization, used the corresponding gene in wnt signal pathway as data and its 
internal relations set algorithm parameters to predict gene pathway. The results show that this program has a great 
reference value, it can guide the path of research and increase the speed of research. 
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1  引言 
  随着人类基因组(测序)计划的逐步实施以及分子

生物学相关学科的迅猛发展, 基因序列数据正在以前

所未有的速度迅速增长, 人们致力于研究基因的各种

功能, 希望揭开生命的秘密.  
  其中, 基因路径是指在同一生物过程中发生作用

的基因集合, 在路径上的映射[1]. 其基本特点要求对

路径的研究不仅需要基因功能的确定, 还需要对其在

生物过程中的的关系, 如时间关系、功能关系等十分

了解. 因此工作量十分庞大, 需要耗费大量的时间、人

力及物力, 但也未必能得到正确的结果.  
在已知具有疾病调控作用的抗病基因的情况下, 

如何确定基因路径, 目前的基因路径多数使用标记基

因等技术测得, 然后人工绘制, 如 KEGG 数据库中的

路径[2,3], 这样得到的路径速度缓慢, 耗资巨大. 而新 
 

 
 

兴的生物信息学能够对基因功能进行注释, 分析基

因、基因产物之间的相互作用关系, 绘制基因调控网

络图, 达到预测基因路径的目的, 越来越广泛的应用

到功能基因组学、药物基因组学和人类复杂疾病的研

究中[4].  
因此, 文中提出的方案, 正是基于生物信息学的

方法 , 利用蚁群算法的正反馈并行自催化机制 , 在
wnt[5,6]生物过程所涉及的基因中, 利用已知的各个基

因间的相互关系设置路径搜索参数, 探索可能的基因

路径, 结果发现搜索结果对于路径的研究具有较强的

参考性.  
 

2  方法 
要使用生物信息学的方法求取基因路径, 必须忠

实于基因本身的特点. 通过目前的研究, 可知基因序 
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列, 基因所属的基因组, 以及部分基因的功能等基因

属性. 其中基因序列, 即 DNA 序列是多数生物信息研

究的对象. 要在如此混乱无序的数据信息中寻找基因

路径, 对路径求取算法的要求是十分严格的.  
  当前使用最为普遍的路径求取算法有 Dijkstra 算

法、Floyd 算法、Kruskal 算法、A*算法等, 它们广泛

的应用在各种求取最短路径的领域中, 但用在这里却

不适合. 首先, 因为基因的各种属性数据多且无序, 
需要算法具有众多的参数以便求取时对路径的寻找进

行控制, 而这些算法参数少而且求取方法简单, 不易

控制; 其次, 基因功能在研究中不断的更新, 如果使

用这些算法, 就必须对初识的路径信息进行全部更新, 
工作量巨大. 因此, 文中提出了使用对众多蚂蚁动态

寻找最短路径的仿真算法——蚁群算法.  
  蚁群算法最初是由意大利学者 Dorigo M 于 1991
年首次提出[7-10], 是一种模拟昆虫王国中蚂蚁群体智

能行为的仿生学优化算法, 蚂蚁根据根据当前的信息

素等因子使用公式(1): 
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进行概率选择策略, 找寻最短路径, 并通过时时刷新

信息素保证正反馈机制. 其中, allowedk表示蚂蚁 k 下

一步能选择的点. 具体的参数意义可以参考文献 9, 在
此不再赘述.  
  使用蚁群算法, 可以处理基因的序列信息作为路

径信息, 将基因的基因组信息、功能信息等标记到蚂

蚁的信息素矩阵中, 指导蚂蚁进行路径寻找, 并使用

各种因子对路径寻找进行控制. 这样一方面避免了对

基因特性的忽视, 能够按照基因的基本属性寻找路径, 
另一方面, 避免了功能更新时的大量的工作, 只需对

信息素中相关数据进行更新即可. 所以, 使用蚁群算

法对基因路径进行预测.  
  基于相似数据离散的特点以及预测基因路径的目

的, 算法采用 Ant-Cycle 模型. 此外, 为了避免出现停

滞现象, 文中采用自适应蚁群算法, 使用确定选择和

随机选择相结合的选择策略, 可以在搜索中动态的调

整状态选择概率, 下文提到的蚁群算法均是指自适应

蚁群算法.  
    这次实验以 wnt 信号通路中的各个基因为实验对

象, 首先使用目前较为成熟的序列比对技术 BLAST[11], 

得到基本的基因相似性参数, 作为蚁群算法最初进行路

径选择的路径信息参数矩阵, 之后根据对各基因现有的

研究成果更新信息素, 最后使用蚁群算法预测路径.  
通过上述方法, 就可以对已知的基因进行基因路

径的探索, 完成基因路径预测的目的.  
 

3  实验 
3.1 实验过程 
3.1.1 流程简介 
  实验流程如下所示:  
   ① 采集数据 实验的初始数据数据来自 WNT 路

径中的基因. 序列数据在 NCBI, KEGG 数据可中可搜

索到.  
   ② 处理数据 使用BLAST进行序列比对, 得到序

列之间的相似性数据, 消除离群点.  
   ③ 定义蚁群算法 此步是基因路径预测与蚁群算

法的接口, 也是实验中最关键的部分. 重点是将基因

的已知信息融入蚁群算法的路径搜索中去: 第一, 将
流程 2 得到的序列相似数据作为路劲搜索的依据—路

径信息矩阵 D. 第二, 综合各类基因研究成果对信息

素矩阵进行定义与更新, 具体操作如下一小节所示.  
   ④ 进行预测 依次对每个基因与剩余基因的路径

进行预测.  
3.1.2 参数分析与设置 
  使用蚁群算法前, 由于基因数据的特殊性, 需要

对信息素矩阵谨慎定义. 需要在了解基因集合中各个

基因之间现有的关系研究的情况下, 对其进行差别定

义, 即对那些已经证明具有相同、相似、相继等作用

的基因间的信息素要差别定义. 如在实验中的 wnt 路

径 中 , Homo sapiens: 27121[12] 和 Homo sapiens: 
27123[13,14]都属于 dkk 基因组, 它们的信息素在本次实

验中设置为一般信息素的 2 倍.  
  此外, 公式 1 中的参数 α 和 β 对蚁群路径的寻找

也是至关重要的, 其中, α表示信息素的相对重要性, α
越大路径越偏向于信息素的选择, 随机性减小; 参数 β
表示期望启发因子的相对重要性, β越小, 算法局部最

优, 收敛越快. 如图 1 所示, 设置了多个 α和 β的值进

行结果比较, 可以看出, 当 α=4、β=3 时结果最好.  
  选定合适的 α 和 β 后, 对所有基因使用蚁群算法

进行遍历, 搜索所有可能的路径. 得到最终的路径预

测结果. 
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图 1  参数比较 

      
3.2 实验结果 
    在实验中, 选取各种基因点作为起始点和终止点, 
预测可能基因路径, 图 2 是其中部分有代表性的基因

路径.  
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图 2  基因路径 

 
  图 2 中每个图中皆有两条路径曲线, 固定不变的

是正确的路径, 变化的是求取到的路径, 图中显示的

较大的黑点是路径中所涉及到的基因.  
  分析实验结果可知, 使用蚁群算法得到的基因路

径具有以下特点:  
   ① 路径方向的正确性 从图 6 中的 a 到 h 不难发

现, 所有求得的路径与正确路径具有具有高趋向性, 
能够正确的指示信号通路中的基因路径. 对生物实验

验证具有较高的指导意义.  
   ② 短路径的高准确性 比较所有图可以发现: d、
f、h 所代表的小路径求解得到的路径更详细, 更趋于

原始路径, 具有较高的准确率.  
   ③ 不稳定性 由图可知, 图 a 中的路径对图 b、c、
d 中路径应具有覆盖作用, 但是得到路径中的基因并

不是相同的, 因此路径具有不稳定性.  
    此外, 较于其他算法, 蚁群算法的结果易受蚁群

规模及迭代次数的影响, 从而产生多样性结果, 即特

点 3 的路径中包含基因的不稳定性. 如 a 中路径所包

含的 b、c、d 中的路径为路径提供了更多可选的不同

的正确基因, 对基因的作用及关系的预测具有较高的

参考价值.  
综上所述可知, 使用蚁群算法对已知的具有同一

生物过程的作用基因寻找基因路径的方法是有效的, 
能够一定程度的预测基因路径, 对各种生物实验求解

基因路径具有较高的指导意义.  
 

4  结语 
  文中基于蚁群算法预测关联基因的路径, 能够充

分利用已有的基因情况的研究, 定义预测路径的方向, 
最终得到较符合正确路径的预测结果. 未来的研究应

该在不断提高准确率及稳定性的前提下, 增加路径各

基因的功能注释, 并将基于序列的算法扩展到基于序

列的二维乃至三维结构上.  
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