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关键基因筛选

关键基因：是在生物学过程中发挥重要作用的基因，它往往在通路中为主导地位调控其它基因，它是

重要的作用靶点和研究热点。而转录组分析最重要的目的之一就是筛选关键基因。

筛选关键基因的方法有3类：

l 表达量﹢功能富集

l 表达量﹢实验

l 表达量﹢序列

一般分析流程：

1、通过转录组数据得到差异表达基因；

2、从差异表达基因中筛选hub基因（一般建议取差异表达基因的前5%）。

3、通过生信分析从hub基因中筛选关键基因。

STRING——Cytoscape——CytoHubba
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STRING：
是一个可搜索蛋白质与蛋白质相

互作用（PPI）网络的数据库，如果输

入单个蛋白质名称进行搜索可以得到

与该蛋白互作的所有蛋白质互作，如

果输入多个蛋白质进行搜索可以得到

输入的蛋白质之间的互作网络。

网址：https://string-db.org/

STRING
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STRING

1、打开 STRING⽹站后，点击Multiple proteins；

2、在框中输⼊或上传⾃⼰感兴趣的基因集/差异基因集；

3、选择物种，随后点击search，开始检索。
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STRING

检索得到PPI网络图，点击Exports并选择要到处

的格式，点击download将数据文件下载到本地，

待使用Cytoscape软件对该数据进行分析和展示。

4



Cytoscape：

是一款优秀的生物信息分析软件，该软件可以在分析生物数据的时候提供图形化的操作方式，支持多种多种分

析方式，可以选择分析网络，帮助用户对网络进行构建，用户可以轻松整合模块化网络和生物科学联系网络图的绘

制；还能够通过集成、分析和可视化数据来达到分析网络的目的。

Cytoscape
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Cytoscape

登录https://cytoscape.org/download.html，下载

Cytoscape安装包以及对应版本的JAVA JDK文件。

点击下载Cytoscape安装包

点击下载对应JAVA安装包
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Cytoscape
找到下载好的软件安装包，双击出现安装界面，选择适合之

前下载到本地的JAVA JDA文件并继续安装（如果电脑之前已

经安装有适合的JAVA，可以直接安装）。

安装好后，回到桌面，尝试打开软件。
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CytoHubba
CytoHubba， Cytoscape中提供的一种插件可提供多种拓扑分析方法，包括：
1、MCC (Maximum Clique Centrality， 最大团中心性)：识别在最大团中具有中心性的节点。

2、EPC (Edge Percolated Component， 边缘渗透组件)：寻找在删除少量边之后，网络中仍然连接的关键节点。

3、MNC (Neighborhood Component Centrality， 邻域组件中心性)：评估节点在其邻域组件中的中心性。

4、BNC (Biological Network Centrality， 生物网络中心性)：结合多个拓扑特征进行综合评估，用于寻找生物网络中的关键节点。

5、Bottleneck (瓶颈中心性)：考虑节点在最短路径上的作用。

6、EcCentricity (离心率中心性)：衡量节点到其他节点的最大距离，离心率低的节点在网络中更靠近中心。

7、Closeness (紧密中心性)：衡量节点到其他节点的平均距离。

8、Betweenness (介数中心性)：衡量节点在网络最短路径中的中介作用。

9、Clustering Coefficient (聚类系数)：评估节点邻居之间连接的密度，用于衡量节点周围的社区结构。

10、DMNC (Maximum Neighborhood Component Centrality， 最大邻域组件中心性)：寻找在最大邻域组件中具有中心性的节点。

11、egree (度中心性)：计算节点的度，即与节点直接相连的边的数量。

12、EPC (Edge Percolated Component， 边缘渗透组件)：寻找在删除少量边后，网络中仍然连接的关键节点。
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CytoHubba

在Apps内搜索相应插件，点击Install进行安装。

安装好之后，可以在Apps内进行管理和查看。
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数据导入

两种数据导⼊⽅式：

1、通过file-import-file（PPI⽂件）

2、通过快捷键         打开。
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Cytohubba处理

1、左侧边栏选中Cytohubba；

2、选择分析方法，一般选择MCC；

3、点击Calculate，开始自动分析。
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布局调整

通过Layout快捷键对布局进⾏调整，

如点击attitude gricle layout按照圆的

形状去排序，点击选择select node 

only-select，按簇进⾏排序。
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细节美化

在Style功能键中对网络图进行美化。

边的颜⾊/粗细

填充颜⾊

标签颜⾊/⼤⼩

形状、⼤⼩

透明度
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细节美化

通过Export as Network命令，可将当前的网

络进行导出。

可以导出为sif格式或Cytoscape.js格式的网络

文件，之后还可以直接导入到Cytoscape软件

中进行美化。

或者可以通过Export Network as Image命令，

可将当前的网络以图片的形式进行导出。
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谢谢！
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