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摘要    研究信号转导是了解生命活动过程的重要途径. 随着实验方法的改进和实

验数据的积累, 很多信号转导通路的作用机制已经被揭示, 对于已有信号转导数据

的分析和利用已成为热点问题. 本文综述了最近几年生物信息学在信号转导网络分

析方面取得的最新进展, 简要介绍了信号转导的特点和作用机制, 并对网上相关的

数据库资源进行总结, 给出了信号转导网络的结构分析方法, 包括网络的拓扑属性

分析、结构模块搜索及信号通路的自动生成, 重点对信号转导网络的建模和仿真方法

进行了讨论, 分析了该领域的研究现状及可能的发展方向. 总体而言, 对于信号转导

网络的研究已经从小规模的实验研究向大规模的网络分析方向发展, 对于网络的动

态模拟更加接近真实系统. 随着对信号转导的研究更加广泛和深入, 对于信号转导

网络的生物信息学分析将具有广阔的发展和应用前景. 
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信号转导是生物系统的重要生命活动过程, 不

仅承载了多种生物学功能, 而且与许多疾病过程的

发生、发展密切相关. 机体通过信号转导通路中分子

之间的相互识别、联络和相互作用, 实现整体功能上

的协调统一. 信号传递的任何异常都可能引发生物

过程的失调, 导致疾病的发生, 如癌症或糖尿病. 由
于细胞内各种信号通路之间存在着紧密的联系和交

叉调控, 形成了非常复杂的信号转导网络[1,2].  
随着对信号转导数据的积累和研究的不断深入, 

仅凭实验方法研究信号转导通路已经不能满足大规

模、复杂的信号转导网络分析的需求. 采用生物信息

学方法分析信号转导网络, 可以帮助人们认识细胞

在整个生命过程中增殖、分化、代谢、癌变及死亡等

诸方面的表现和调控方式, 进而理解生命活动的本

质, 在分子水平上阐释各种疾病的发病机制, 并发现

新的诊疗手段.  
本文综述了生物信息学在信号转导网络分析方

面的研究现状和最新进展, 首先简要介绍信号转导

的特点和作用机制, 总结和比较了网上常用的信号

转导数据库, 然后给出了信号转导网络的结构属性

分析方法, 包括信号网络的拓扑属性分析、结构模块

搜索和信号通路的自动生成, 最后重点讨论信号转

导网络的建模和动态仿真方法, 分析了该领域未来

可能的研究热点和发展方向.  

1  信号转导网络的作用机制 

早期关于信号转导的研究认为信号转导网络是

完成信息的传递和放大的线性级联系统, 然而, 随着
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研究的逐步深入, 人们越来越清楚地发现这种描述

是不完整的[3]. 目前, 只有少数信号通路包含的信号

分子较少而且结构简单, 如核受体介导的信号传递

和经由Jak/Stat[4]路径的信号传递. 除此之外, 多数信

号转导通路结构复杂, 存在多个信号蛋白协同作用, 
而且信息被指引流向多个生化末端. 信号转导的作

用机制可以总结为以下几个特点：动态性、复杂性、

网络化和专一性等.  

1.1  动态性 

细胞信号很少会仅在一个位置发挥功能, 而是

在细胞、组织之间动态的穿梭. 在信号转导通路中, 
各种分子被激活完成信号传递, 然后恢复钝化状态, 
准备接受下一波的刺激. 同时, 信号转导通路中各个

反应相互衔接, 形成一个连续而又有序的反应过程, 
完成动态的信号传递.  

1.2  复杂性 

机体内蛋白质相互作用十分复杂, 一个信号往

往不是单一传导, 而是存在许多其他蛋白或信号去

增强它、抑制它, 构成了一个复杂的信号反馈系统, 
从而保证了信号传导的精确性[5]. 其中正反馈起到了

信号放大的作用, 将信号扩增并传递出去, 而负反馈

的作用比较复杂, 可以使信号稳定在一定水平, 或者

对信号起灭活的作用.  

1.3  网络化 

信号通路很少是孤立的, 它们通常有多个分支

并相互连接组成复杂的网络. 一条通路中的信号分

子可以共价修饰从而改变其他通路组分的活性. 如
图 1 所示, 一条通路中的信号传递可影响、调节和控

制其他路径中的信号传递. 这种信号传递的互相依

赖称为串话(crosstalk)[6], 也是目前信号转导研究中

的一个重要课题.  

1.4  专一性 

鉴于细胞内存在多条信号转导通路, 各条通路

之间存在部分共同的信号分子, 为了保证对不同的

刺激能够产生特定的细胞响应, 需要信号转导具有

专一性. 而信号分子的结构特点是细胞信号转导专

一性的重要基础, 比如配体与受体结构上的互补性. 

 
图 1  信号传递的分支和串话 

E, E′和 E″是受体, 而 S, S1,…,S5 是目标蛋白. 在 E′到 S1,…,S4 之

间存在多个分支, 而在 E′和 E′到 S3 和 S4 的通路之间存在着串话 

 
信号传递过程中的任何错误都可能导致最终任务的

失败, 致使机体功能异常或疾病的发生. 
信号转导网络包含多种分子相互作用, 信号分

子不断发生动态变化, 通路中存在复杂的调控机制. 
多条通路之间具有部分共同的分子, 并采用类似的

机制发挥作用, 同时要保证对于不同的刺激产生专

一的细胞响应. 这些特点为完成信号转导的重要功

能提供了必要条件, 也给信号网络的生物信息学分

析和处理提出了很大的挑战.  

2  信号转导网络的数据库资源 
随着信号转导数据的不断积累, 有必要建立大

规模的数据库收集已知的信号通路, 为解释生物过

程和疾病机理提供帮助. 由于大部分信号通路只存

在于多细胞生物中, 目前信号数据库主要集中于真

核生物. 针对不同需求, 人们已经建立了多种生物通

路和分子相互作用的数据库, 数据存储和展现形式

各不相同. 信号网络的组织形式和作用方式比代谢

通路更加复杂, 也往往采用比代谢通路更加抽象的

形式进行表示.  
随着信号转导相关研究的不断深入, 对信号转

导的研究出现了从小规模实验向大规模研究发展的

趋势, 以及单个通路研究向大型网络分析发展的趋

势. 例如, 由美国、加拿大和英国的 52 个实验室组成

的信号转导联军(AfCS)[7], 以小鼠的B细胞和心肌细

胞作为主要的研究对象, 对G蛋白介导的信号通路及

其相关的细胞信号转导网络进行系统和全面的研究. 
而Ma’ayan等人 [ 8 ]通过数据库整理和文献挖掘的 
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方法, 重建哺乳动物海马趾的 CA1 神经元细胞中信

号通路和细胞机制 , 得到了一个由 608 个分子和    
1427 对相互作用组成的大规模信号转导网络. 随着

数据的积累和分子相互作用细节的不断丰富, 要求

数据库以更加合理的方式来进行数据存储和可视化, 
提供便捷的查询和下载, 为数据分析提供帮助.  

有关信号转导通路的网上数据库资源较多 , 
Google 索引的在线资源中心 Pathguides(http://www. 
pathguide.org/)给出了该领域较常用的网站, 包含了

很多物种的信号通路和代谢途径的信息. 本文调研

了一些常用的信号转导数据库, 对各数据库的特点

进行了比较. 其中, Biocarta 是目前覆盖范围最广的

信号通路数据库, 包含了大量的通路细节知识, 方便

进行单个分子的查询, 但是单个通路规模较小, 不提

供批量下载. KEGG和Reactome作为经典的信号通路

数据库建立时间较早 , 图示清楚 , 下载方便 , 但与 
Biocarta相比包含的通路数据不够全面. STKE数据库

由通路专家进行收集整理, 包括通用的细胞信号数

据和部分组织细胞中特殊的信号过程, 具有内容较

详细但通路数目较少的特点. AfCS 数据库以信号分

子为基础, 提供其参与的相互作用及信号通路图, 包
含了 AfCS 项目最新的研究成果. 而 Pathway Inter-
action Database 专门收集人的信号通路, 包含了大量

文献挖掘得到的信号通路 , 并且从 Biocarta 和

Reactome 中导入了大部分的信号通路, 适于人的信

号通路分析. 此外, AMAZE 数据库采用专门的数据

模型，可将单个生物分子和相互作用整合进细胞过程

的复杂网络, 提供来自于代谢、细胞信号和基因调控

通路的生物条目和相互作用信息.  
尽管上述数据库包含了大量有关生物通路的有

用知识, 但是用静态的连接图形式描述通路, 难以实

现信号通路的定量分析. 因此研究人员收集小规模

定量实验结果, 构建了一些定量信号转导通路数据

库, 如 DOQCS 和 SigPath 等. DOQCS 数据库专门收

集具有定量信息的信号通路, 包括反应方程、底物浓

度和速率常数等, 并对这些模型提供了注释信息. 表
1 中列出了常用的定性和定量信号转导数据库的网址

和简单描述.  

3  信号转导网络的结构属性分析 

鉴于信号转导网络的复杂性, 从拓扑角度分析

网络的结构属性有助于揭示生物网络的共同特征以

及信号转导网络的特有属性, 帮助人们了解信号传

递的生化过程和一般规律.  

3.1  网络拓扑属性 

在拓扑属性上, 信号转导网络具有无尺度性质, 
即蛋白的连接度服从幂律分布 [ 9]. 在无尺度网络中, 
少数节点连接度非常高, 可以同很多节点发生相互

作用; 而大部分节点具有较低的连接度, 只能同少数

节点发生相互作用. 图 2 给出了海马趾的CA1 神经元

细胞中信号网络[8]的连接度分布曲线, 连接度分布满

足P(k)~k−2.21 (P = 2.62×10−7). 与蛋白相互作用网络类

似, 信号转导网络的基本属性包括网络直径、聚集系 
 
表 1  常用的信号通路数据库 

数据库 网址 描述 

Biocarta http://www. biocarta. com 信号通路图片及注释数据库 

KEGG http://www. genome. ad. jp/kegg 各种细胞过程中分子相互作用的图表 

Reactome http://www. reactome. org 生物核心通路及反应的挖掘知识库 

PID http://pid. nci. nih. gov 从其他数据库导入及文献挖掘的人信号通路数据库 

STKE http://stke. sciencemag. org 参与信号转导的分子及其相互作用关系的信息 

AfCS http://www. signaling-gateway. org 参与信号通路的蛋白质相互作用和信号通路图 

AMAZE http://www. amaze. ulb. ac. be 对细胞过程的相关信息进行表示、管理、注释和分析 

BIND http://www. bind. ca 提供参与通路的分子的序列和相互作用信息 

DOQCS http://doqcs. ncbs. res. in 细胞信号通路的量化数据库, 提供反应参数及注释信息 

SigPath http://sigpath. org 提供细胞信号通路的量化信息 
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数、等级模块性等. 但与一般蛋白相互作用网络相比, 
信号转导网络中节点之间的连接更加紧密[10], 而且

存在大量的冗余通路, 节点之间具有复杂的激活、抑

制或调控的关系.  

 

图 2  海马趾的 CA1 神经元细胞中信号网络的 
连接度分布图 

Liu等人[11]基于网络拓扑结构提出了一种新的指

标SigFlux, 用于度量单个蛋白的重要程度. 他们发现

蛋白SigFlux与基因敲除表型和进化速率等存在一定

的相关关系, 并将该指标与蛋白的连接度进行比较, 
发现该指标能够揭示一些低连接度的重要蛋白. 

3.2  结构模块 

通过鉴别各种内部高度连接的节点集合, 可以

将生物网络划分成不同的结构模块, 模块是发挥特

定的生物学功能的基本单位. 在信号转导网络中存

在大量的结构模块, 如前馈和反馈回路等. 在实际网

络中, 各种模块不是同样显著的, 每个网络都会有一

系列独特的模块类型. 这些模块揭示了相互作用模式

的特点, 表征了该网络的特征[12]. 与基因调控网络相

比, 在信号转导网络中前馈模块的存在更加广泛[8,10], 
以实现信号的多通路传递, 保证部分分子缺失时系

统的稳定性. 同时, 由于网络模块的划分方法多种多

样, 可以将网络划分为包含 10~20 个成员的子集合, 
也可以划分成更大或者更小的模块, 可能产生上亿

的组合方式, 模块划分并非是很简单的任务.  
为了识别和理解结构模块以及它们之间的关系, 

人们开发了多种工具用于分析网络的模块性, 如专

门针对KEGG网络开发的PathwayBlast软件等. Milo
等人[13]首次将生物网络与随机网络进行比较, 寻找

具有统计显著性的模块, 并证实结构模块具有重要

的信息处理作用. 但是穷举法所需的计算时间会随

着网络规模的增大而迅速增加. 因此, Kashtan等人[14]

提出了一种基于子网随机采样的新方法, 搜索具有

统计显著性的结构模块, 可以用于复杂网络的模块

分析, 并且提供了一种现成的工具MFinder. 最近几

年, 该领域的研究人员提出了很多基于随机采样的

方法以及改进的快速方法, 开发了更加便捷的模块

搜索工具, 如MAVisto[15]和FANMOD[16]等. 结构模块

划分作为网络生物信息学分析的基本方法, 与模块

功能紧密相关, 为网络的功能分析和生物学解释提

供了很大的帮助.  

P(
k)

 

3.3  通路推断 
k 

通过实验手段研究信号通路, 需要进行大量的

实验才能确定其作用机制和分子调控关系. 而生物

信息学方法利用已知数据和生物学知识进行通路推

断, 可以帮助阐释信号分子作用机制, 辅助实验设计, 
节省大量的人力物力. Gomez 等人[17]提出了一种统

计模型, 在结构域及网络拓扑结构的基础上, 预测酵

母中未知的分子相互作用. 该方法可以生成潜在的

信号通路, 并且方便拓展到多个物种中. Steffen等 人
[18]提出了一种方法, 能够结合蛋白相互作用和基因

芯片等高通量的数据自动地生成信号转导通路. 采
用这种方法生成的通路往往有数千万条, 尽管通过

定义一些打分原则可以挑选分值较高的通路, 但是

只能生成较短的通路而且难以确定蛋白之间的激活

或抑制关系. 而Kelley等人[19]利用了不同物种之间同

源蛋白的信号通路的保守性, 将某一物种中研究的

比较成熟的信号通路推广到其他物种中. Shlomi等人
[20]发展了一种名为Qpath的工具, 采用多物种通路比

较的方法发现了酵母中 69 条保守通路, 用于推断和

注释果蝇中对应通路, 提供了一种识别重要通路和

推测通路功能的新方法. Hautaniemi等人[21]采用决策

树方法预测信号通路, 有助于阐释信号响应和级联

关系, 并产生实验上可验证的预测结果. 比较上述几

种预测方法, 基于大规模蛋白相互作用和芯片数据

的方法, 可以预测出大量潜在通路, 但是存在预测准

确率不高的问题. 基于多物种同源通路推断的方法

可以得到较高的预测准确率, 但是难以推断新的潜

在通路. 有必要结合现有方法, 为实验人员提供方便
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使用的生物信息学预测工具, 以便推断更具可信性

的潜在信号通路.  

4  信号转导网络的建模和仿真 
信号转导过程控制着细胞的生存和凋亡, 与多

种生物学功能及疾病密切相关, 因此有必要对于信

号转导动态过程进行深入研究. 系统生物学方法期

望通过建立细胞信号转导过程的模型, 找到参与此

过程的各种分子之间相互作用的网络, 阐明其在基

因调控、疾病发生中的作用, 为疾病治疗和药物发现

提供依据[22]. 近几年, 对信号转导网络的定量分析逐

日升温, 通常采用一系列的方程模型描述信号转导

通路的内部变化过程[23]. 如图 3 所示, 模型的建立过

程分为以下几步: 在现有化学反应及分子相互作用

基础上提出模型; 根据已有的定量数据估计模型的

动力学参数; 对模型进行验证, 并利用新的实验数据

对模型进行修改; 将模型用于预测各种条件下的细

胞响应. 由于缺乏完整的有关动力学参数的知识, 仅
有 30%~50%的参数是已知的, 要估计大量的未知参

数难度较大, 定量的建模和仿真方法存在着很大的

局限性. 而定性或半定量模型作为定量模型的中间

步骤和简化模型, 为理解信号转导通路的作用机制

做出了贡献, 包括布尔网络[24]、逻辑模型[25]、概率模

型 [26]和Petri网络 [27,28]等. 描述网络动态的定量数学

模型包括常微分方程、偏微分方程和随机微分方程[29]  

 

图 3  信号网络建模和仿真方法流程图 

等, 其中常微分方程方法是这一领域普遍采用的方

法[30~33]. 下面对几种常用的信号通路建模与仿真的

半定量和定量方法作一介绍. 

4.1  布尔网络 

布尔网络在分子相互作用关系矩阵的基础上 ,  
采用布尔函数表示每个分子的状态, 即 1 表示激活, 0 
表示失活, 模拟通路中信号传递的过程. Saez-Rod- 
riguez等人 [ 24]在已有生物学知识和基因敲除表型信 
息的基础上建立了一个大规模的布尔网络模型, 分 
析了 T 细胞中信号转导网络的动态过程 . 在敲除 
CD28 以及激酶 Fyn 的情况下, 预测了细胞整体的信 
号响应, 和实验取得了一致的结果. 同时, 该模型可 
以帮助分析信号网络的重要结构特征以及潜在的风 
险模块, 有助于预测药物作用和网络结构变化的影 
响.  

4.2  逻辑模型 

为了描述更加复杂的信号传递过程, 如两个同 
时发生的化学反应, 或者当某个反应发生时, 另外一 
个反应不能发生等情况, 有必要引入逻辑关系模型.  
Klamt等人 [ 25]建立了一套细胞信号和调控网络的结 
构和功能的分析方法, 并以T细胞的信号网络为例进 
行了演示. 他们采用了两种方法表示信号转导网络,  
一种是相互作用图, 另外一种是逻辑相互作用图. 通 
过分析相互作用图, 可以计算两个节点之间的信号 
通路和反馈回路, 确定节点之间的激活或抑制关系.  
而为了更加准确的描述信号传递的动态过程, 他们 
引入了逻辑相互作用图的表示方法, 进行逻辑稳态 
分析, 研究信号转导网络中信号逻辑关系及处理过 
程.  

4.3  概率模型 

在概率模型中, 通常采用马尔科夫链或者马尔 
科夫决策过程, 建立信号通路中化学反应的模型, 其 
中定量信息包括状态变化的概率及发生时间, 相比 
逻辑模型包含了更多的化学反应细节. Heath 等人[26]

采用连续时间的马尔科夫链模型, 建立了一个名为 
PRISM 的工具, 可以进行 Monte-Carlo 方法仿真以及 
离散事件的模拟.  
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4.4  Petri 网络 

Petri网络可以描述条件与事件之间的关系, 是
一种用于建模并发事件和模拟离散事件的动力系统, 
包括随机Petri网络、混合Petri网络和有色Petri网络等, 
最近几年被广泛用于生物通路建模[27,28]中. Li等人[27]

首次提出了一种基于时间的Petri网络, 表示分子相互

作用以及信号通路的作用机制. 该方法采用时间Petri
网络决定转换的延迟时间, 并以细胞凋亡通路为例

进行模拟实验.  

4.5  微分方程模型 

相比上述几种模型, 微分方程模型更接近于真

实的生物学系统. 采用信号通路的微分方程模型可

以表征细胞在不同时间内分子浓度的变化, 观察在

不同外界条件下细胞的动态响应过程, 深入的揭示

信号转导的作用机制, 辅助疾病诊断和治疗.  
为了更加方便地建立微分方程模型, 2003 年美

国加州理工学院Hucka等人 [34]首次提出SBML (sys-
tem biology markup language), 即系统生物学标记语

言. SBML作为一种机器可读的、基于XML的标记语

言, 可以描述代谢网络、细胞信号通路、调控网络, 以
及在系统生物学范畴中的其他系统, 提供了网络动

态仿真的基础.  
采用微分方程模型有助于更加详细的阐释生物

学系统的一般特性. 例如, 生物系统的重要特性之一

是：即使系统的内部状态发生了显著变化, 对于控制

器或者外界刺激, 系统仍旧能够保持一致的响应和

协调方式, 称为“稳健性”. 信号网络的动态建模和

仿真有助于阐释这种现象的分子基础. 结合大规模

的数字仿真和非线性降维方法, Barbano等人[35]发展

了一种数学方法研究生物网络动态, 检测在噪声影

响下系统的稳健性. 首先采用locally linear embedding 
(LLE)和Laplacian eigenmaps (LEs)方法进行数据降维, 
简化后续数据处理的复杂性. 然后采用微分方程建

立化学反应和信号转导模型, 数值方法求解动力学

参数, 最后模拟在不同条件刺激或者基因敲除情况

下生物学系统的动态响应过程.  
虽然常微分方程是最基本和最普遍应用的系统

建模方法, 但是常微分方程只是真实系统的一个确

定性近似, 随机性贯穿于生物系统的发生和演化的

始终. 因此, 除了常微分方程以外, 非确定性方程也

被广泛应用[29]. 常微分方程适合描述那些空间比较

狭小, 反应速率较高, 规模较小的系统. 而随机微分

方程更适于描述复杂的细胞过程以及系统内在的随

机性. 随机微分方程方法主要包括Gillespie[36]提出的

基于蒙特卡洛随机模拟方法的数值方法和Stochsim
算法[37].  

同时 , 人们发展了大量的软件仿真平台 , 如
E-cell[38], SmartCell, Virtual Cell[39]和MCell[40]等, 为
生物网络的建模和仿真提供了标准的方法和平台 , 
更加准确、方便和可靠. 近几年, 这些平台得到了不

断完善, 能够用于建立更加复杂的生物学模型 . 以
E-cell3 为例, 采用面向对象的建模方法和通用的数

据结构实现实时的用户交互, 能够进行确定性模型

与随机模型的混合模型仿真, 充分利用空间信息更

加逼近真实的细胞环境, 能够处理时间尺度的改变

实现单个细胞模型中多种时间步长的并存. 通过仿

真技术, 研究者可以构造细胞结构和其内外部环境

物质组成, 记录细胞实验现象和功能, 再现细胞生命

活动并发现新的生物学现象和规律. 总之, 各种半定

量和定量模型以及仿真平台的发展为生物网络的动

态模拟提供了理论依据和技术支持, 有助于人们从

生物信息学角度深入地理解信号转导网络的动态响

应过程. 在以后的计算模型中需要整合信号感知、传

递和终止的分子机制上的最新发现. 只有在仿真模

型中包含充分的细节知识才能更加逼近真实系统 , 
给实验提供更多的指导和帮助.  

此外, 合成生物学作为研究热点之一, 对于信号

转导网络的生物信息学分析具有重要的促进作用 . 
合成生物学结合了分子人工合成以及计算机仿真技

术深入的研究部分小规模网络的动态过程, 揭示了

部分通路的作用机制和动态参数 [41,42]. 作为一种实

验和生物信息学的结合方法, 其模型可以推广到信

号转导网络的生物信息学分析中.  

5  讨论 
信号转导网络中广泛存在的交叉调控关系是生

物复杂性的体现, 与其承担的重要生物学功能有关, 
同时也给信号转导网络的生物信息学分析带来了许

多困难. 目前, 人们已经进行了很多的努力, 整理出

1004 



 
 
 

 
中国科学 C 辑: 生命科学   2008 年 第 38 卷 第 11 期 

 

 

某些细胞中的大型信号网络, 开发出各种建模方法

和仿真平台, 揭示了部分信号通路的作用机制. 但是, 
信号转导数据的利用还不充分, 研究方法有限, 不管

是结构属性分析还是动态模拟都需要对信号转导网

络进行近似和简化, 还无法得知信号转导精确的时

间和空间模型. 总结信号转导网络中生物信息学研

究现状, 预期未来几年在该领域可能出现以下几个

研究热点: 
(ⅰ) 随着现有通路不断的补充和扩展, 可能发

现通路之间更多的交叉联系, 组成大规模的信号转

导网络. 对于大规模信号转导网络的结构属性分析

成为可能, 从而揭示信号转导的一般作用机制和规律.  
(ⅱ) 为了满足实验人员的需要, 可能出现更多

的专门针对信号转导网络设计的生物信息学分析工

具, 寻找信号转导通路中的结构、功能模块和薄弱环

节, 发现可能的疾病标志物以及药物靶标. 
(ⅲ) 随着多种信号通路的作用机制被揭示, 信 

号转导通路的定量数据不断积累, 为动态模拟信号

转导过程提供了基础. 动态信号转导数据库的规模

将扩大, 同时信号转导的动态模拟和分析将成为主

要的研究方向.  
总体而言, 对于信号转导网络的研究已经从小

规模的实验研究向着大规模的网络分析发展, 对于

网络的动态模拟越来越逼近真实的系统, 对信号转

导的研究更加广泛和深入, 对于信号转导的生物信

息学分析具有广阔的发展和应用前景. 同时, 对于信

号转导网络的研究有待于生物学理论、实验技术和生

物信息学分析方法上的共同进步, 有必要将基因组、

基因表达谱、蛋白质组和信号转导整合起来, 组成更

大的生物网络以最终揭示生命现象背后的奥秘.  
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