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摘　 要： 随着高通量测序技术与计算机技术的高速发展，越来越多的研究表明 ｌｎｃＲＮＡ 与多种人类疾病密切相关，两者间的

关联成为了新的研究热点。 本文简要概述了一些可供预测和验证使用的公共数据库，以及近几年来开发的预测 ｌｎｃＲＮＡ－疾

病关联的算法与工具，分析了这些算法与工具共同存在的问题，并讨论了未来的发展方向。
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０　 引　 言

非编码 ＲＮＡ（Ｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ，ｎｃＲＮＡ），即不

参与编码蛋白质的 ＲＮＡ。 近年来，信息技术与高通

量测序技术飞速发展，研究人员发现那些曾经被认

为是转录噪声的 ｎｃＲＮＡ 在许多生物学进程中发挥

着相当大的作用［１］。 其中，因具有重要调控功能且

几乎参与到了各种生物学过程、与各种疾病的发生

发展关联紧密的长链非编码 ＲＮＡ（ ｌｏｎｇ ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ
ＲＮＡｓ， ｌｎｃＲＮＡ） 成 为 了 近 几 年 的 研 究 热 点［２］。
ｌｎｃＲＮＡ，即长度大于 ２００ 核苷酸的非编码 ＲＮＡ［３］。
与编码 ＲＮＡ 相比，人类基因中 ｌｎｃＲＮＡ 数量更多。
现阶段，只有少数的 ｌｎｃＲＮＡ 功能及其与疾病间关

系较为明确，因而值得进行深入研究［４］。
相较于传统的生物实验加临床实验的方法，开

发有效的算法能够节省大量的时间和精力，以达到

快速准确预测关联的目的。 因此，近年来研究人员

已开发出了不少算法模型和工具以进行 ｌｎｃＲＮＡ 与

疾病的关联预测。

本文对近几年提出的一些探寻疾病关联的

ｌｎｃＲＮＡ 的算法、工具进行了综述，并对当前出现的

问题和未来的研究方向进行了讨论。
１　 相关数据库

随着信息技术与高通量测序技术的飞速发展进

步，生物学数据的数量呈现爆炸式增长，因此研究人

员建立了专门的数据库以实现对数据的存储和管理。
与此同时，还建立起了一些 ＬｎｃＲＮＡ 对人类疾病调控

数据进行收集整理的数据库，这为验证算法的预测结

果提供了较为直接的证据。 本节将对一些常用的

ＬｎｃＲＮＡ 数据库、疾病相关数据库及 ｌｎｃＲＮＡ 调控人

类疾病关系数据库三类公共数据库进行介绍。
１．１　 与 ｌｎｃＲＮＡ 相关的数据库

（１）ＮＯＮＣＯＤＥ。 ＮＯＮＣＯＤＥ［５］ 是专门针对非编

码 ＲＮＡ（其中不包括 ｔＲＮＡｓ 和 ｒＲＮＡｓ）所建立的。
包含有 １７ 个物种（人类、小鼠、拟南芥等）的非编码

ＲＮＡ 相关数据。 ＮＯＮＣＯＤＥ 数据库可以对 ｎｃＲＮＡ
进行注释、评估编码能力、提供位置信息、表达信息



和潜在功能以及共表达信息等。 此外，ＮＯＮＣＯＤＥ
数据库还对先前的基因芯片数据进行了重注释，以
获得更多的 ｌｎｃＲＮＡ 表达信息。

（２） ＬｎｃＲＮｏｍｅ。 ＬｎｃＲＮｏｍｅ［６］ 是一个收录了超

过 １８０００ 条转录本信息的针对人类而构建的数据

库。 数据库提供有 ｌｎｃＲＮＡ 的分类、染色体位置、二
级结构、与其它数据库相关联信息、生物功能描述、
与疾病关联的数据。 同时提供 ｌｎｃＲＮＡ 与蛋白质互

作功能预测、ＳＮＰ 位点等信息。
（３）ＬｎｃＲＮＡｄｂ。 ＬｎｃＲＮＡｄｂ［７］ 是针对真核生物

所建立的 ｌｎｃＲＮＡ 综合数据库。 其中包含有特异的

序列结构信息：转录本数据、基因组位置表达及相关

的功能、疾病等。
１．２　 与疾病相关数据库

（１）ＯＭＩＭ。 ＯＭＩＭ［８］的中文名为在线人类孟德

尔遗传数据库，是由美国约翰斯霍普金思大学医学

院 ＭｃＫｕｓｉｃｋ－Ｎａｔｈａｎｓ 遗传医学研究所维护的在线

人类基因和遗传疾病数据库。 ＯＭＩＭ 数据库中包括

了现今已知的所有遗传病和 １５０００ 个以上的基因信

息，较侧重疾病表型与其致病基因之间的关联关系。
（２）ＭａｌａＣａｒｄｓ。 ＭａｌａＣａｒｄｓ［９］ 综合了 ７２ 个数据

库信息的人类疾病数据库。 其中包含了疾病总概、
疾病间相互关系、所涉通路、基因表达差异等内容。

（３） ＰＵＢＭＥＤ。 ＰｕｂＭｅｄ［１０］ 是由美国国家生物

技术信息中心（ＮＣＢＩ）开发的基于网路的综合性质

生物医学信息检索系统，提供了与各种综合分子生

物学数据库的链接等资源服务。
１．３　 ｌｎｃＲＮＡ 调控人类疾病关系数据库

（１） ＬｎｃＲＮＡｄｉｓｅａｓｅ。 ＬｎｃＲＮＡＤｉｓｅａｓ［１１－１２］ 是一

个手动收录各种经实验验证的与 ｌｎｃＲＮＡ 相互作用

信息的数据库，共收录 ２０５９５９ 个 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关

联。 ＬｎｃＲＮＡＤｉｓｅａｓ 通过对疾病的聚类和序列的保

守性（ＳＮＰ 的分布密度）来预测 ｌｎｃＲＮＡ 与疾病的相

关性。 与之前的版本相比：ｎｃＲＮＡ－疾病关联增强了

４０ 倍；提供 ｌｎｃＲＮＡ、ｍＲＮＡ 和 ｍｉＲＮＡ 之间的转录调

控关系；提供 ｎｃＲＮＡ、ｍＲＮＡ 和 ｍｉＲＮＡ 之间的调控

关系；提供每个 ｌｎｃＲＮＡ 疾病关联的置信度得分。
（２） Ｌｎｃ２Ｃａｎｃｅｒ。 Ｌｎｃ２Ｃａｎｃｅｒ［１３－１４］ 是从文献中

收集整理与人类 ｌｎｃＲＮＡ 相关癌症信息的数据库。
通过查阅 ６５００ 多篇已发表文献，目前的 Ｌｎｃ２Ｃａｎｃｅｒ
版本共记录了 ４ ９８９ 条 １６１４ 个人类 ｌｎｃＲＮＡｓ 和 １６５
个人类癌症亚型之间的关联。 此外，数据库提供了

癌症相关 ｌｎｃＲＮＡｓ 的实验支持、耐药性、预后，以及

受 ｍｉｃｒｏＲＮＡ （ｍｉＲＮＡ）、转录因子（ＴＦ）、变异和甲

基化调控的 ｌｎｃＲＮＡｓ。
（３ ） ＭＮＤＲ。 ＭＮＤＲ［１５］ 是 哺 乳 动 物 非 编 码

ＲＮＡ－疾病关系在线知识库。 该数据库从文献中整

理出实验支持的疾病相关的 ｎｃＲＮＡ，同时整合了

ＬｎｃＤｉｓｅａｓｅ、ｍｉＲＰＤ 等数据库资源。 通过检索系统，
即可以得到与疾病相关的 ｎｃＲＮＡ，共收集了超过

２６００００ 条 ｎｃＲＮＡ－疾病的关联。 比之前版本相比

较，ｎｃＲＮＡ－疾病关联性增强了 ２２０ 倍以上；整合来

自 １４ 种资源的实验和预测证据以及每个 ｎｃＲＮＡ－
疾病关联性的预测算法；提供每个 ｎｃＲＮＡ－疾病关

联的置信度得分；增加了 ６ 种哺乳动物的物种覆盖

率。
２　 算法与工具

相较于传统的生物实验加临床实验的方法，开
发有效的算法和工具能够节省大量的时间和精力，
以达到快速模拟预后与预测关联的目的。 本节简要

概述了一些对 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联进行预测的计算方

法和工具。
２．１　 基于机器学习的方法

通常，基于机器学习的方法是使用已知的疾病

与 ｌｎｃＲＮＡ 关联来训练学习模型，然后运用学习后

的模型来对新的关联进行预测。 这类方法在综合了

序列信息、结构和表达数据后才能对新的 ｌｎｃＲＮＡ－
疾病关联进行预测整合注释。

Ｚｈａｏ 等［１６］开发了一种基于朴素贝叶斯分类器

方法的计算方法，对基因组、调控组、转录组的数据

进行整合，共识别出 ７０７ 个与癌症相关的潜在

ｌｎｃＲＮＡ。
Ｈｕ 等［１７］提出了一个深度学习框架 ＮＮＬＤＡ，用

以预测潜在的 ｌｎｃＲＮＡ－ｄｉｓｅａｓｅ 关联。 ＮＮＬＤＡ 是第

一个使用深度神经网络预测 ｌｎｃＲＮＡ－ｄｉｓｅａｓｅ 关联

的算法。 在１９ １６６个 ｌｎｃＲＮＡ 与 ５２９ 种疾病之间的

２０５ ９５９个相互作用的网络上，研究者将 ＮＮＬＤＡ 与

另外两种广泛使用的算法进行了比较。 结果显示，
ＮＮＬＤＡ 在 ｌｎｃＲＮＡ－ｄｉｓｅａｓｅ 关联预测方面优于其它

现有算法。 另外，因为利用了小批量随机梯度下降

技术，在规模较大的数据集中 ＮＮＬＤＡ 应用更容易。
Ｓｈｉ 等［１８］提出了一个基于图回归的统一框架

（ｇｒａｐｈ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ－ｂａｓｅｄ ｕｎｉｆｉｅｄ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ， ＧＲＵＦ）。
此方 法 可 用 于 之 前 没 有 已 知 关 联 的 疾 病 与

ｌｎｃＲＮＡｓ。 研究者将 ＧＲＵＦ 与 ３ 种最先进的方法进

行了比较，证明了 ＧＲＵＦ 的优越性，使得工作特性曲

线（ＡＵＣ）下的面积提高了 ５％ ～ １６％。 ＧＲＵＦ 还为

预测 ＬＤＡ（ｌｎｃＲＮＡｓ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｓ）提供了一个预测的
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置信度评分，同时揭示了评分与 ＬＤＡｓ 中涉及的

ＲＮＡ 结合蛋白数量之间的显著相关性。 ＧＲＵＦ 在新

的预测中所产生的前 ５ 位候选 ＬＤＡ 中，有 ３ 位被医

学文献和已知生物学事实验证。
Ａｓｈｉｓ 等［１９］提出了一种作为归纳矩阵完成技术

（ＩＭＣ）补救措施的方法 ＲＩＭＣ（一种使用 ℓ２，１ 范数

损失函数及基于 ℓ２，１ 范数正规化的鲁棒归纳完备

化方法）。 研究者将 ＲＩＭＣ 应用于人类 ｌｉｎｃＲＮＡ
（Ｌｏｎｇ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ，基因间长链非编

码 ＲＮＡ， ｌｎｃＲＮＡ 的一种［２０］ ）和 ＯＭＩＭ 疾病表型之

间的可用关联数据，以及有关 ｌｉｎｃＲＮＡ 和疾病的多

种辅助信息。 该方法为 ｌｉｎｃＲＮＡ 和通过不同独立数

据源获得的疾病的各种类别特征提供了一个集成界

面，用于解释两个实体之间的关系。 该方法可以处

理数据集中的固有噪声和离群值，并且表现出优于

基于 ℓ２ 范数的标准 ＩＭＣ 公式。 在对 ｌｉｎｃＲＮＡｓ 进行

前 ｋ 位疾病优先排序时，精密度 ＠ ｋ 和召回率 ｋ 方

面表现更好。 同时证明，ＲＩＭＣ 在查询新的 ｌｉｎｃＲＮＡ
方面同样有效，并且对于一组已知的 ｌｉｎｃＲＮＡ 预测

新近已知疾病也同样有效。
２．２　 基于网络的方法

相对于数量较少的基于机器学习方法的研究，
基于网络的预测方法数量更多。 基于网络的预测，
通常需要结合基因表达谱等数据，以及多种信息的

逻辑关联来构建网络，方法较为复杂。 构建完成后，
根据 ｌｎｃＲＮＡ 与疾病的关联得分大小对候选的

ｌｎｃＲＮＡ 进行排序来预测致病基因。 最常用是标签

传播算法，如随机漫步（ＲＷＲ）和 ＫＡＴＺ，其主要区别

在于不同的传播算法所应用的底层网络。
Ｓｕｎ 等人［２１］ 将 ＲＷＲ 应用到了 ｌｎｃＲＮＡ 功能相

似网 络 上， 提 出 基 于 全 球 网 络 的 计 算 框 架

ＲＷＲｌｎｃＤ，实现重启随机游走，以推断潜在的人类

ｌｎｃＲＮＡ 疾病关联。 通过留一法交叉验证 ＲＷＲｌｎｃＤ
的性能，ＲＯＣ 曲线下面积为 ０． ８２２，证明 ＲＷＲｌｎｃＤ
性能良好。 研究者通过文献挖掘，手动确认了在前

列腺癌和阿尔茨海默氏病的案例研究中具有高度预

测性的 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联，这为运用 ＲＷＲｌｎｃＤ 方法

预测 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联方面的良好性能和潜在价值

提供了证据。
Ｌｉｕ 等人［２２］提出了一种基于样本相关的方法，

将其应用于前列腺癌中 ｌｎｃＲＮＡ 和 ＰＣＧｓ 的表达谱，
结合蛋白质相互作相关数据，构建 ｌｎｃＲＮＡ－ＰＣＧ 二

分网络，采用随机游走的方法从此二分网络中提取

候选肿瘤相关 ｌｎｃＲＮＡ。 研究者从 ｎｃＲＮＡＤｉｓｅａｓｅ 数

据库和 ＭＮＤＲ 数据库中获得 １４ 个前列腺癌相关

ｌｎｃＲＮＡ，发现其中 ６ 个存在于所构建的网络中。 该

研究为今后的 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联研究带来新的视

角。
Ｇａｎｅｇｏｄａ 等［２３］ 提出了一种新算法—ＫＲＷＲＨ，

通过 ｌｉｎｃＲＮＡ 的表型信息和组织表达细节来计算疾

病的高斯交互作用谱核，然后采用重启的随机游走

法进行最终预测。 研究将 ＫＲＷＲＨ 与 ＬＲＬＳＤＡＡ、
ＴｓｌｎｃＲＮＡ、ＮＲＷＲＨ、ＲＷＲＨ 这 ４ 种现有方法进行比

较，留一法交叉验证、ＲＯＣ 曲线、均值富集的实验结

果均表明，ＫＲＷＲＨ 能够更有效地预测未知的疾病

与 ｌｉｎｃＲＮＡ 的关联。
Ｚｈｏｕ 等［２４］ 提出了一种新的基于秩的方法

ＲＷＲＨＬＤ。 通 过 将 与 ｍｉＲＮＡ 相 关 的 ｌｎｃＲＮＡ －
ｌｎｃＲＮＡ 串扰网络、疾病－疾病相似性网络和已知的

ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联网络三个网络集成到一个异构网

络后，运用重启随机游走，对候选的 ｌｎｃＲＮＡ 疾病关联

进行排序，进而预测潜在疾病 ｌｎｃＲＮＡ 关联关系。 基

于已通过实验证实的 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联，使用留一法

进行交叉验证， ＡＵＣ 值为 ０． ８７１，远高于仅基于

ｌｎｃＲＮＡ 网络、超几何测试和随机情况下的 ＲＷＲ。 此

外，在卵巢癌和前列腺癌的病例研究中预测的一些新

的 ｌｎｃＲＮＡ 疾病关联也已通过文献分析得到证实。
马毅等［２５］使用 ＨｅｔｅＳｉｍ 法计算疾病基因之间的

相关性，预测致病基因。 基于路径约束，ＨｅｔｅＳｉｍ 法将

元路径两端节点随机游走到中间节点相遇的概率作

为疾病与 ｌｎｃＲＮＡ 之间关联关系的得分，发掘潜在的

疾病－ｌｎｃＲＮＡ 关联关系。 为提升算法的性能，研究者

将编码基因与疾病的关联关系与 ｌｎｃＲＮＡ－疾病网络

相整合，得到了基因－疾病异质信息网络。 之后进行

留一交叉验证， ＡＵＣ值为 ０．７８３５。 通过整合集成编码

基因－疾病关联数据增加网络中边的数量，使得结构

更加紧密，潜在 ｌｎｃＲＮＡ 可以从其他基因－疾病关联

中获得更多信息传播，进而能够更好地进行预测，算
法性能得到提高。 研究者将 ＨｅｔｅＳｉｍ 与文献［２６－２８］
中算法进行比较，结果均优。

文献［２７］中考虑到以往算法的局限性，结合已

知的 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联、ｌｎｃＲＮＡ 表达谱、ｌｎｃＲＮＡ 功

能相似度、疾病语义相似度及高斯交互作用谱核相

似性， 建 立 了 测 量 模 型 ＫＡＴＺ ｌｎｃＲＮＡ － ｄｉｓｅａｓｅ
Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ （ ＫＡＴＺＬＤＡ），以发现潜在的

ｌｎｃＲＮＡ－ｄｉｓｅａｓｅ 关联。 ＫＡＴＺＬＤＡ 在局部和全局留

一法交叉验证和 ５ 倍交叉验证中分别获得 ＡＵＣ 值

为：０．７１７ ５、０．７８８ ６、０．７７１ ９。 而后研究者通过对结
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肠癌、胃癌和肾癌案例进行了分析，生物学实验证已

证实了前 １０ 位预测中的 ６０％。
Ｘｉｅ 等［２９］基于功能相似的 ｌｎｃＲＮＡｓ 往往与表型

相似 的 疾 病 相 关 联， 提 出 了 一 种 新 的 算 法

ＮＣＰＨＬＤＡ （ ｌｎｃＲＮＡ － ｄｉｓｅａｓｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｎｅｔｗｏｒｋ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎ），用于预测潜在的 ｌｎｃＲＮＡ －
ｄｉｓｅａｓｅ 关联。 该方法集成了 ｌｎｃＲＮＡ 余弦相似网

络、疾病余弦相似网络和已知的 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联

网络，无需参数及负样本，在没有任何已知相关疾病

的情况下也可预测 ｌｎｃＲＮＡ。 分别对其进行 ｌｅａｖｅｏｎｅ
－ｏｕｔ 交叉验证和 ５ 倍交叉验证，得到 ＡＵＣ 值为

０．９２７ ３和０．９１７ ９±０．００４ ３。而后研究者对 ３ 种疾病

（乳腺癌，宫颈癌和肝细胞癌）的案例研究表明，该
算法也具有可靠的预测性能。

Ｌｉ 等［３０］ 使用 ＯＭＩＭ 数据库中的表型与基因的

关系信息，连接基因网络和表型网络，构建了一个异

构网络，然后将重启随机游走扩展到这个异构网络，
对基因和表型同时进行排序。 使用留一法交叉验证

来评估，性能比其它算法有所提升。 研究者使用该

算法揭示出一些仅靠基因网络或表型网络无法发现

的隐藏疾病关联，共确定了 １８ 个隐藏的疾病关联，
大部分得到了文献证据的支持。

Ｚｈａｎｇ 等［３１］开发了一个新的基于全球网络的框

架 ＬｎｃＲＤＮｅｔＦｌｏｗ，以区分与疾病相关的 ｌｎｃＲＮＡ 的优

先级。 基于 ｌｎｃＲＮＡ 相似性、疾病相似性以及它们之

间的关联性等多种生物信息，ＬｎｃＲＤＮｅｔＦｌｏｗ 利用流

传播算法将多个网络集成到一个网络来预测 ｌｎｃＲＮＡ
疾病关联性。 交叉验证 ＡＵＣ 值为 ０．８４１，性能明显优

于现有技术水平。 通过文献筛选出卵巢癌、神经胶质

瘤和宫颈癌相关的 ｌｎｃＲＮＡ，并通过生物学研究证实

了排名靠前的许多预测的出的 ｌｎｃＲＮＡ。
Ｗａｎｇ 等［３２］开发了一种基于序列的生物信息学

方法 ＬｎｃＤｉｓｅａｓｅ，以 ｌｎｃＲＮＡ 和 ｍｉＲＮＡｓ 之间的串扰

为基础，预测 ｌｎｃＲＮＡ 与疾病的关联。 研究者运用

ＬｎｃＤｉｓｅａｓｅ 预 测 了 与 乳 腺 癌 和 高 血 压 相 关 的

ｌｎｃＲＮＡ，同时进行生物实验，ｑＲＴ－ＰＣ 结果显示 １２
种预测的 ｌｎｃＲＮＡ 中有 １１ 种（９１．７％）得到验证。 同

时，研究者还评估了受血管紧张素 ＩＩ （Ａｎｇ ＩＩ）调节

的人血管平滑肌细胞（ＶＳＭＣｓ）中与高血压相关的

ｌｎｃＲＮＡｓ。 ｑＲＴ－ＰＣＲ 结果显示，４ 个预测的 ｌｎｃＲＮＡｓ
中有 ３ 个（７５． ０％） 得到验证。 此外，研究者还对

ｌｎｃＲＮＡＧＡＳ５ 相关的 ６ 种疾病进行预测，并通过文

献挖掘验证了其中的 ４ 种（６６．７％）。
Ｙｕ 等［３３］开发了一个通过双随机漫步来预测新

的 ｌｎｃＲＮＡ 疾病关联（ＢＲＷＬＤＡ）的双向关系网络模

型。 双向关系网络由从各种生物学数据得出的

ｌｎｃＲＮＡ－ｌｎｃＲＮＡ 功能相似性网络和从疾病之间的

本体结构得出的疾病－疾病相似性网络两个子网

络，以及这两个子网络之间的互连关系 ｌ ｎｃＲＮＡ－疾
病关联所构成。 与其它计算模型相比，ＢＲＷＬＤＡ 在

ｌｎｃＲＮＡ 和疾病导向的 ＬＯＯＣＶ 中获得了最高的

ＡＵＣ 值 ０．７９５２ 和 ０．７９４０。 在递归掩蔽的实验中，
ＢＲＷＬＤＡ 再 次 获 得 了 最 高 的 ＡＵＣ 值， 分 别 为

０．９８８ ８、０．９５４ ８、０．９２７ ５。研究者对乳腺癌、结肠癌、
膀胱癌、 肝癌、 肺癌和胃癌进行了案例研究，
ＢＲＷＬＤＡ 获得了更多的相关 ｌｎｃＲＮＡ。 此外，手工

文献挖掘也证实，ＢＲＷＬＤＡ 预测出的前 ２０ 个合理

的 ｌｎｃＲＮＡ 确实与乳腺癌、结肠癌和肺癌有关。
除了提出上述预测算法工具外，研究者还对预

测算法进行优化，以提高预测准确性。
Ｄｕｃ － Ｈａｕ Ｌｅ 等［３４］ 提 出 了 一 种 新 的 方 法

ＯＲＩＥＮＴ （亲邻权重强化），通过适当加强与已知疾

病基因相互作用的权重，来提高 ＲＷＲ 的性能，帮助

研究人员确定临界点。 通过对数百种疾病进行仿

真，研究者发现 ＯＲＩＥＮＴ 比传统的 ＲＷＲ 算法具有

更好的性能。 当只有所涉及疾病基因的最邻近基因

的相互作用的权重增加时算法效果最好。
王波等［３５］提出了一种基于动态衰变群的优化

算法，将其应用于与疾病关联的 ＬｎｃＲＮＡ 预测中，有
效提高了预测的准确性。
３　 结束语

随着高通量测序技术与计算机技术的高速发

展，越来越多的研究表明 ｌｎｃＲＮＡ 与多种人类疾病

密切相关，两者间的关联成为了新的研究热点。 研

究两者间关联有助于加深对疾病致病机理的理解，
为后续的疾病诊疗和防治打下基础。 与传统的生物

实验和临床实验相比较，有效的算法和工具能够节

省大量的时间和精力且达到预测关联的目的。
本文对近几年提出的一些可供使用的公共数据

库、开发的预测 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关联的算法与工具进

行简要概述。 这些算法与工具虽有一定的成果，但
也存在一些不足，后续需要进行更深入的研究改进。
首先是数据量的问题，上述算法都是基于数据库构

建，但有的疾病在数据库中的病例数量较少，无法满

足机器学习或是网络构建的需求。 然后是整合数据

的问题，疾病与 ｌｎｃＲＮＡ 间以及不同数据库间的数

据整合存在困难，需要针对这一问题提出适当的解

决方法或整合标准。 最后是相似性评估标准的问
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题，不同数据间相似性如何评估处理也需要提出相

应的解决方法与标准。 总之，预测 ｌｎｃＲＮＡ－疾病关

联研究未来还有很长的路要走。
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