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基于基因本体的语义相似度研究 
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(1. 井冈山大学信息科学与传媒学院，江西 吉安 343009；2. 同济大学电子与信息工程学院，上海 201804) 

摘  要：针对基因本体的有向无环图结构，提出一种新的计算基因本体中术语间语义相似度的方法。该方法通过计算 2个术语的公共祖先
及符合条件的不相交祖先，得到不相交祖先的信息量平均值和 2个术语的信息量平均值，并将 2个平均值的比值作为 2个术语的语义相似
度。实验结果证明该方法准确度较高。 
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【Abstract】Basedon the directed acyclic graph structure of gene ontology, this paper proposes a novel method to measure the semantic similarity of 
gene ontology terms. By calculating the common ancestors of two terms and the disjunctive ancestors according with the condition, the average 
information content of disjunctive ancestors and the average information content of the two terms are obtained. The semantic similarity of two terms 
is the ratio of the average information content of disjunctive ancestors to the average information content of two terms. Experimental results show 
that the method has high accuracy.  
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1  概述 
大量的生物数据经过各种数据库集成后提供给生物学家

使用，但是由于不同的数据库中存在语法尤其是语义的不同，
因此具有相同名字的术语会具有不同意义，而意义相同的术
语却又具有不同名字。例如，“基因”这个概念在生物学中就
有不同的含义。这使得生物学家们浪费很多时间和精力在搜
寻生物知识上。本体是“对领域内共享概念模型的明确的规
范化说明”，本体论在生物信息学中有着重要的应用。在生物
学中使用最广泛的本体是基因本体。基因本体[1]是为了实现
对各种数据库中基因产物功能描述相一致而产生的本体。基
因本体最初是由 1988年对果蝇数据库、酵母基因组数据库和
小鼠基因组数据库 3 个模式生物数据库的整合开始的。之后
基因本体不断发展扩大，现在已整合包含数十个动物、植物、
微生物的数据库中的基因产物。基因本体旨在建立一个适用
于各个物种、对基因和蛋白质进行限定和描述并且能够随着
研究的不断深入而更新的语言词汇标准。基因本体包括 3 个
子本体，即分子功能本体、生物过程本体和细胞组件本体。
分子功能本体描述基因产物个体的功能；生物过程本体描述
分子功能的有序组合；细胞组件本体描述亚细胞机构、位置
和大分子复合物。此外，基因本体定义的每一个子本体构成
一个有向无环图(Directed Acyclic Graph, DAG)。在有向无环
图中的一条路径上，基因本体词汇遵循“真路径”的原则：
如果子术语可以描述该基因产物，那么其所有父亲术语也可
以描述该基因产物，即可以认为功能上父子术语具有传递性。
现有基因本体中，术语之间的关系包括以下 2 种：父子关系
is_a，部分关系 part_of。利用基因本体，每个基因及其产物
就可以从其生物功能、参与的生物过程及出现在细胞中的位

置进行描述。于是，大量描述性的基因及其产物的注释表现
为简洁的标准化词汇，从而为更好地利用生物数据、发掘生
物知识提供帮助。 

基因本体在生物信息学中的一个重要应用是比较被基因
本体注释的术语或概念的语义相似度。例如，通过比较注释
相关蛋白质的术语的语义相似度而非仅仅对相关蛋白质的序
列比对能够更好地发现功能相似的蛋白质。几种代表性的基
于信息量理论的语义相似度计算方法如下：文献[2]给出的计
算 2 个术语的语义相似度方法是基于 2 个术语的公共祖先的
最大信息量。一个术语的信息量与它在本体中出现的频率呈
反比，即出现频率越高的术语其信息量越少。就像在语言中
经常出现的虚词(例如：这)，其代表的信息量就比较少。文
献[3]提出的方法是基于 2个术语的公共祖先的最大信息量与
2 个术语本身所含信息量的比值。基于语义路径覆盖的
Combine[4]方法首先计算出每个术语对应节点的信息量，然后
分别计算 2 个节点的语义路径的交的节点信息量之和以及这
2 个节点语义路径的并的节点信息量之和，将这两者之间的
比率作为 2个术语的语义相似性度量值。文献[5]实现了一个
软件包 GOSim。该软件包综合各种基于信息理论的语义相似
度算法来计算基因本体中术语的语义相似度。通过计算基因
产物相关术语的相似度，间接度量成簇基因的功能相似度。
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文献[6]提出了基于信息量理论的计算基因集合之间语义相
似度的算法。该算法综合考虑不同的术语对基因集合的语义
贡献。 

上述方法都把基因本体看作树形结构，只考虑 2 个术语
的公共祖先中最大的信息量。但是，基因本体的结构并不是
严格的树形结构，它是有向无环图。在树形结构中，一个节
点最多只有一个直接祖先节点，但是在有向无环图中，一个
节点可以有多个直接祖先节点。 

2  基于不相交祖先的语义相似度计算方法 
基于基因本体的有向无环图结构，本文考虑用术语的所

有不相交的公共祖先来计算语义相似度。首先给出本文方法
中的 4个基本定义。 

定义 1 路径：G=<V, E>是一个有向无环图，设节点 va

和 vb之间的路径为 P=(v0, v1,⋯,vn)，其中，v0=va；vn=vb；Vi

是 Vi+1(0≤i≤n-1)的直接祖先，即 vi和 vi+1存在有向边连接。 
定义 2 节点祖先：G=<V, E>是一个有向无环图，设节  

点 v 的所有祖先 Anc(v)是所有根节点到节点 v 的路径的    
并集。 

定义 3 公共祖先：G=<V, E>是一个有向无环图，设节点
va和 vb的公共祖先 ComAnc(va, vb)是 2 个节点祖先的并集，
即 ComAnc(va, vb)=Anc(va)∩Anc(vb)。 

定义 4 不相交的节点：G=<V, E>是一个有向无环图，设
节点 va和 vb分别和某个节点 v存在路径，但 va和 v之间的路
径不包括 vb且 vb和 v 之间的路径不包括 va，则节点 va和 vb

为节点 v的不相交节点。 
根据上述定义，本文提出基于基因本体的有向无环图，

通过基因本体中 2 个术语的所有不相交的公共祖先来计算其
语义相似度。设 va和 vb是 2个术语在基因本体的有向无环图
中对应的节点，其语义相似度的计算方法如下： 

(1)根据定义 1~定义 3，求出 2 个节点的公共祖先集合
ComAnc(va, vb)。 

(2)计算公共祖先集合 ComAnc(va, vb)中每个节点 v 在有

向无环图中出现的频率 ( )( ) Fre vPro v
MaxNum

= 。其中，Fre(v)是节

点在有向无环图中出现的次数，即节点的子孙节点个数；
MaxNum是有向无环图中所有节点的个数。 

(3)根据信息论的定义，计算 ComAnc(va, vb)中每个节点 v
的信息量 ( ) l b( ( ))IC v Pro v= − 。 

(4)按照信息量的大小，将 ComAnc(va, vb)中的节点排序。 
(5)初始化 2个节点不相交的公共祖先集合DisComAnc(va, 

vb)，即集合中只有信息量最大的节点。 
(6)根据定义 4将排好序的 ComAnc(va,vb)中的节点依次与

DisComAnc(va,vb)集合中的节点比对，如满足不相交节点的定
义，则将 ComAnc(va,vb)中的节点加入 DisComAnc(va,vb)集合。 

(7)对 DisComAnc(va, vb)集合中的节点的信息量求平均值
IC(average)。 

(8)计算 va和 vb的语义相似度 sim(va, vb)： 
2 ( )( , )

( ) ( )a b
a b

IC averagesim v v
IC v IC v
×

=
+

 

如图 1 所示，采用基于不相交公共祖先的方法计算
GO:0048513 和 GO:0048608 的语义相似度。GO:0048513 的
所有祖先集合是 {GO:0008150, GO:0032502, GO:0048856, 
GO:0048731}。GO:0048608的所有祖先集合是{GO:0008150, 
GO:0032502, GO:0048856, GO:0003006}。GO:0048513 和

GO:0048608 的公共祖先集合是{GO:0008150, GO:0032502, 
GO:0048856}。分别计算出公共祖先集合中节点的信息量，
并按照信息量的大小排序。GO:0008150的信息量最小为 0，
GO:0032502 的信息量为 2.131 1，GO:0048856 的信息量为
2.511 0。GO:0048513 和 GO:0048608 不相交的祖先集合是
{GO:0032502, GO:0048856}。计算出不相交祖先的信息量平
均值是 4.642 1。最后计算出 GO:0048513 和 GO:0048608 的
语义相似度为 0.607 4。 

 

图 1  GO的部分有向无环图 

3  实验对比与分析 
本文选取了文献[4]中使用的 25 组基因本体中的术语对

来比较各种语义相似度方法的优劣。这 25组术语对分别用文
献[2]方法、文献[3]方法、Combine方法和改进的基于不相交
公共祖先的方法计算其语义相似度，再与通过专家判断的语
义相似度进行对比得到这些方法的相关系数，其结果如表 1
所示。从中可以看出，本文方法获得的结果优于其他方法。 

表 1  4种方法的相关系数 
语义相似度计算方法  相关系数 

文献[2]方法 0.824 1 
文献[3]方法 0.849 6 

Combine 方法 0.863 8 
本文方法 0.875 2 

4  结束语 
基于信息量计算术语间相似度的方法是基于层次树形来

考虑的。Combine 方法虽然在这类方法的基础上有所改进，
但仍没有完全考虑基因本体的有向无环图结构。本文提出的
基于不相交公共祖先的方法继承了该方法的优点，同时由于
针对基因本体的有向无环图结构，因此在理论上比 Combine
方法更精确和全面，实验结果也证明，用本文方法能进一步
提高准确率。 
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