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文章概述

文章旨在对当前存在的circRNA与疾病关联预测模型进行总结，将方法细化为四类，针对四类方
法进行详细阐述和比较，讨论方法的优缺点，并针对性的对未来的研究方向进行讨论。

研究过程

通过总结近五年的关于circRNA与疾病的关联研究文献，将关联预测算法总结为4类，分析4类方
法的特点，讨论4类方法的优缺点。
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总结

大量文献的总结分析发现，几个值得推进计算关联的研究方向。(1)模型可解释性。新的深度学
习方法最关键的挑战仍然是可解释性。(2)计算与实验相结合。尽管已经建立了多个circRNA与疾
病之间关联的预测模型。然而，关于计算模型的后续研究很少，甚至缺乏基于计算模型的生物学
验证。因此，下一步，还应该考虑将计算模型与生物验证相结合，使用更多的生物数据来验证模
型的有效性。(3)与circRNA及其生物学实验验证相关的疾病关联对仍然很少，没有明确的负样本
关系对。如何有效地展开正样本相关对，选择高质量的负样本相关对，减少样本噪声的负面影响
，保证计算模型充分学习相关模式，是提高模型预测性能的重要工程优化途径。
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