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利用复杂网络分析方法研究基因本体隐藏结构信息

唐晋韬１　王　挺１　 王　戟２

（１国防科学技术大学计算机学院，长沙 ４１００７３）
（２国防科学技术大学并行与分布处理国家重点实验室，长沙 ４１００７３）

摘要：为解决大规模本体理解问题，提出了一个从复杂网络分析的角度研究大规模本体结构信息和重要概念挖

掘的方法．通过将基因本体的各种视图转换为网络进行全面分析，证明了整个基因本体具有明显的复杂网络特
征，尤其是“小世界特性”和“无标度特性”；但其子本体的复杂网络特性没有这么明显，往往只具有“无标度特

性”而没有“小世界特性”．同时，利用网络分析中常用的节点重要性度量算法对本体中的重要概念进行挖掘．
在此基础上，提出了基于ＭＥＤＬＩＮＥ信息检索结果的概念重要性评价算法，评估几种节点重要性算法用于本体
重要概念挖掘任务的正确性．实验结果表明介数中心性算法在各种节点重要性度量算法中最适合于本体重要
概念挖掘．
关键词：基因本体；复杂网络分析；中心性度量
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