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研究提出可用于癌症驱动基因识别的图机器学习模型。

当前，全球癌症患者数量呈逐年上升趋势。癌症驱动基因识别在探讨癌症的发生机制中扮演着重
要角色，能够为个性化精准治疗提供策略。而现有方法在泛化性和可解释性方面面临挑战。

中国科学院新疆理化技术研究所科研团队与合作者，提出了可用于癌症驱动基因识别的图机器学
习模型。这一模型融合人工智能与生物医学的优势，具备可靠的预测性能，兼具泛化性和可解释
性。该模型通过整合基因等生物分子的多组学数据以及同构/异构生物网络的结构信息，提高了
癌症驱动基因预测的精确度，能够更准确地识别出与癌症发生发展密切相关的基因，为个性化治
疗方案提供科学依据。同时，癌症驱动基因识别效率得到提升，利于癌症早期诊断和治疗策略制
定。该模型通过解析多组学数据和网络结构中的高阶关联，增强了可解释性，为进一步探讨癌症
的致病机制提供了线索，使得研究人员能够剖析癌症基因相关的调控机制，进而发现潜在的癌症
驱动基因。

该模型通过构建精准的癌症基因调控图谱，有望为个性化医疗和精准药物研发开辟新途径。同时
，该模型在整合多组学数据和复杂网络分析方面的优势，使其具备跨疾病和跨领域应用的潜力。

相关研究成果发表在《自然-生物医学工程》（Nature Biomedical
Engineering）上。研究工作得到国家自然科学基金和中国科学院相关项目的支持。

论文链接

                                                   1 / 2

https://www.nature.com/articles/s41551-024-01312-5


 

模型框架图

 

研究团队单位：新疆理化技术研究所 
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