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Protein-Protein Interactions

• 蛋白质-蛋白质相互作用（Protein-Protein Interaction，PPI）是蛋
白通过彼此之间的相互作用，参与生物信号传递、基因表达调节、
能量和物质代谢及细胞周期调控等生命过程的各个环节。

• 系统分析大量蛋白在生物系统中的相互作用关系，对了解生物系
统中蛋白质的工作原理，了解疾病等特殊生理状态下生物信号和
能量物质代谢的反应机制，以及了解蛋白之间的功能联系都有重
要意义。



Stringdb PPI数据库
• 蛋白质-蛋白质相互作用（PPI）数据库，它整合了已知和预测的
蛋白质之间的功能性关联，包括直接的物理相互作用和间接的功
能性关联。这些相互作用的数据来源于多种途径，包括计算预测、
不同生物体间的信息转移、以及其他数据库汇总的相互作用。

Neighborhood_on_chromsome：在染色体上是邻居
Gene_fusion：融合基因
Phylogenetic_cooccurence：系统发育上共现
Homology：同源
Coexpression：共表达
Experimentally determined interaction：实验验证的
Database annotated：其他数据库注释的
Automated text mining：自动文本挖掘的

combined score
综合得分

不同颜色的线表示不同的证据



1，打开网站
https://string-db.org/

粘贴蛋白/基因，一行一个

选择物种

多个蛋白



2，校验基因

一般不用管，基
因名太旧的话，
可以人工校验下



3，网络图
太大，密密麻麻



v12扁平化 v12 3D效果



置信度阈值

显示的最大
相互作用节点数

来源



网络统计及功能富集分析
这意味着你的蛋白质之间的
相互作用比从基因组中随机
抽取的具有相同大小和度分
布的蛋白质集合预期的要多。
这种富集表明，这些蛋白质
至少在一定程度上是生物学
上相连的，作为一个群体。

这些指标表明这个网
络是一个高度连接的
网络，其中节点倾向
于与许多其他节点相
连，并且这些连接倾
向于在局部形成紧密
的社区结构

按照GO功能上色



相同颜色表示
属于同一个
GO term

与clusterProfiler
结果比较

红色的是一样的



4，导出

矢量图

节点文件

属性文件

增加基因数

减少基因数

移除孤立节点；
基于阈值的简化：设置
一个连接度的阈值，删
除低于该阈值的节点
等等

将网络图发送给cytoscape，保持string的风格

下载节点文件，导入cytoscape，自定义风格



Cytoscape简介
• 专注于网络可视化和分析。允许用户将生物分子交互网络与高通量基因表达数据和其他分
子状态信息整合在一起，特别擅长于大规模蛋白质-蛋白质相互作用、蛋白质-DNA和遗传交
互作用的分析。

1.网络可视化： Cytoscape能够可视化包括蛋白质相互作用网络、代谢网络和基因调控网络等
在内的生物网络。用户可以通过导入网络数据文件（如SIF、XGMML等格式）构建和展示网
络图。

2.网络分析：提供多种网络分析工具，如计算节点的中心性指标、社区结构等，以及支持多
种网络布局算法来优化网络图的展示。

3.数据整合：用户可以将基因表达数据、蛋白质功能注释等与网络数据集整合，在网络上展
示附加信息。

4.模块和通路分析：通过插件进行更高级的分析，如寻找网络中的功能模块、通路分析等。

5.网络互动和分享：支持用户对网络图进行交互操作，并能保存网络图为图像或特定格式的
文件，方便共享。

6.插件支持： Cytoscape具有丰富的插件生态系统，用户可以根据需要选择和安装插件，以扩
展Cytoscape的功能



下载cytoscape并安装
https://cytoscape.org/



基本概念

• 节点（Node，例如基因、蛋白等）
• 颜色（单色，渐变色）
• 大小（单一，渐变大小）
• 形状
• 字体等

• 边（edge，例如靶向，相关系数等）
• 粗细（单一，渐变粗细）
• 线型（虚线，实线）
• 透明度（美观度）
• 箭头（前，后）等

• 布局
• preferred
• 圆形
• Grid
• 节点排序
• 缩放等



软件布局介绍
菜单

边文件
节点属性文件

可视化区

导出图片节点，边属性调整区

[全局][映射][个别]

需选中

缩
放



导入边文件 Source node

Target node



带单

调
整
样
式
、
插
件
等

查看网络

网络数据

网络导航栏



导入属性文件



优化-颜色、形状、字体大小等



颜色-渐变



形状-圆形



节点大小 – 渐变



边



添加文字和Legend



导出pdf图片File → save session 保存网络文件

布局及导出

提问/实操：同心圆网络图布局



其他蛋白蛋白相互作用数据库
1. MINT (Molecular INTeraction Database)：MINT是一个公开的、经过专家策划的、实验验证的蛋白质-蛋白质相互作

用数据库。它遵循国际PSI-MI标准进行注释，并包含多个元数据和其他资源的交叉引用。MINT是ELIXIR核心数据
资源的一部分 。

2. IntAct Molecular Interaction Database：IntAct是一个提供分子间相互作用数据的数据库，这些数据通过PSICQUIC 
web服务可以以编程方式访问。

3. BioGRID (Biological General Repository for Interaction Datasets)：BioGRID是一个公共的蛋白质相互作用数据库，包
含来自多种生物体的遗传、蛋白质和化学相互作用数据 。

4. DIP (Database of Interacting Proteins)：DIP数据库提供了关于蛋白质相互作用的详细信息，包括文献引用和相互作
用的证据。

5. HPRRD (Human Protein Reference Database)：HPRRD是一个详细的数据库，提供人类蛋白质的表达、PTMs（翻译
后修饰）和蛋白质相互作用的信息。

6. MIPS (Munich Information Center for Protein Sequences)：MIPS提供了关于蛋白质相互作用的数据，以及蛋白质的
功能分类和通路信息。

7. iRefIndex：iRefIndex是一个参考数据库，整合了多个PPI数据源，并提供了一个非冗余的蛋白质相互作用数据集。

8. HitPredict：HitPredict是一个综合资源网站，提供实验确定的蛋白质相互作用和可靠性评分 。

9. HINT：HINT数据库整合了来自多个PPI数据库的数据，支持单个或批量查询。

10.mPPI：mPPI是一个数据库扩展，用于以一对多的方式可视化结构相互作用组



Cytohubba插件

• CytoHubba是一个用于网络分析的插件，目的是识别生物网络中的关键节点（例如蛋白质-蛋白质相互
作用网络中的枢纽蛋白质）和子网络。

• 多种分析方法： CytoHubba提供11种不同的拓扑分析方法，包括度（Degree）、边渗透组件（Edge 
Percolated Component）、最大邻域组件（Maximum Neighborhood Component）、最大邻域组件的密
度（Density of Maximum Neighborhood Component）、最大团中心性（Maximal Clique Centrality）以及
基于最短路径的六个中心性指标（Bottleneck, EcCentricity, Closeness, Radiality, Betweenness, Stress）。

• 性能优越： 新提出的方法MCC（Maximal Clique Centrality）在预测酵母蛋白质相互作用网络中的关键
蛋白质方面表现更好，能够更精确地捕捉到高度和低度蛋白质中的关键蛋白质。

• 用户界面友好： CytoHubba提供了一个简单的交互界面，用户可以通过这个界面分析网络，并选择特
定的节点进行分析。

• 子网络提取： CytoHubba还提供了一个功能强大的控制面板，帮助研究人员搜索和探索网络，并提取
感兴趣的子网络。



安装cytohubba



使用





保存Rank文件

导出网络图

N种算法venn



其他常用插件

clueGO：可视化基
因集的富集分析结果

MCODE：找相关模块
EnrichmentMap：
GSEA结果网络化

Legend Creator：
创建图例
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