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हो-जन लीू : 

स्लाइड 1 

सभी को नमस्कार, मेरा नाम येल स्कू ल ऑफ म�ड�सन से हो-जन ली हू ै और मैं मशीन ल�न�े ग द्वारा 
SARS-CoV-2 वायरस-मानव प्रोटीन-प्रोटीन इंटरैक्शन के एक इंटरएक्टोम प�रदृश्य के बारे में बात करने 
जा रहा हं।ू 

स्लाइड 2 

इसके े ैं। पहला Viruses.STRING डटाबस का उपयोग करक ूदो उद्दश्य ह े े े सबत या आत्म�वश्वास स्तर की 
भ�वष्यवाणी के �लए प्रोटीन अनक्रम आधा�रत बहु ु-वग� मशीन ल�न�ग या गहन �शक्षण क्ला�सफायर 
�वक�सत करना है। दसरा ह े े ेटल वायरस मानव ू ै - उन क्ला�सफायरों का उपयोग करक हम साइटोस्कल 
प्रोटीन-प्रोटीन इंटरैक्शन का एक मसौदा इंटरैिक्टव प�रदृश्य बनाना चाहते हैं। 

स्लाइड 3 

तो यहाँ हमारे मशीन ल�न� � � ैग और डीप ल�नग वकफ़्लो का अवलोकन ह। इस�लए हम Viruses.STRING 
टाबस का उपयोग करत ें े समय SARS-CoV-2 शा�मल नहीं था। यह पीपीआई डे े े हैं, िजसम �वश्लेषण क 
वायरस-मानव पीपीआई का नेटवक� है िजसमें 102 वायरस प्रजा�तयों के लगभग 1,200 वायरस प्रोटीन 
और लगभग 8,500 मानव प्रोटीन के बीच 80,000 से अ�धक इंटरैक्शन होते हैं। और प्रत्येक इंटरैक्शन में 
न्य स क्त स्कोर होता ह हम पांच साक्ष्य वग� क कड़ों म तशू े एक हजार तक का एक संयु ै िजसे े टु ें प�रव�त� 
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करते हैं। और यह साक्ष्य वग� के �लए संख्या पीपीआई का �वतरण है। और हम प्रयोगात्मक पीपीआई पर 
ध्यान कें ��त करने जा रहे हैं जो यहां शन्य सू चकांक कू े आधार पर साक्ष्य वग� 3 या 2 से संबं�धत हैं। और 
डे े े नोड स�वधाओु ं को �नकालते ह, एक और प्रोटीन �वशे ं जो 20 अमीनोटा क आधार पर, हम पहल ैं षताए 
ए�सड की आं ं हैं। और इस �बदु पर हम दो अलग-अलग मॉडल �वक�सत कर रहे हैं - एक इस �शक रचनाए ं 
मामले में रैंडम फॉरस्ट और XGBoost जसै े अ�धक �व�हत [अश्रव्य] मॉडल हैं। और दूे सरा गहरी �शक्षा पर 
आधा�रत है। हम �वशे े ेटवक जै े ेज या �हनसज क डेष रूप स ग्राफ तं�त्रका न � स ग्राफस े े टालाइज्ड संस्करण का 
उपयोग करते ैं े ैं कने ेड मशीन ल�न� े �लए, हम एज फीचस� भी �नकालते ैं जोह।का उपयोग कर सकत ह क्ट ग क ह 
वायरस प्रोटीन और मानव प्रोटीन के े बीच 72 दू ेबीच अमीनो ए�सड संरचना प्रोफाइल क री या समानता क 
उपाय हैं। और स�वधाओु ं के आधार पर, हमने रैंडम फ़ॉरेस्ट और XGBoost �वक�सत �कए। रैंडम फ़ॉरेस्ट 
के �लए, हम अस्थायी अनु े साथ अनु � ेरोध �व�नयमन क संधान द्वारा 36 मॉडल और कायकारी स्थान क 
�लए 432 मॉडल का अनकु ू लन करते हैं िजसमें समान समकालीन प्रत्यारोपण होता है। और, संक्षेप में, हम 
यादृिच्छक वन मामलों के �लए 67% सटीकता और 37% सटीकता और XGBoost मामलों के �लए 74% 
सटीकता और 67% सटीकता प्राप्त करते ैं। और यह काम, यह �हस्सा, हाल ही म एक प्री�प्रं े ें ह ें ट क रूप म 
प्रका�शत �कया गया है। तो आप पेपर को �वस्तार से देख सकते हैं 
[https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2021.11.07.467640v2]। और यहां ग्राफसेज के �लए, अभी 
भी उन्नत पढ़ने और तै ें ै े�कन मैं आपको �दखाने ू ं ें ू ंयारी म ह, ल जा रहा ह, संक्षेप म आपको �दखाता ह, 
ग्राफसेज के प�रणाम भी। क्यों�क यह 70% से अ�धक सटीकता �दखाता है जो काफी आशाजनक भी है। 

स्लाइड 4 

और यहां मैं आपको इस यादृिच्छक बीज के साथ [अश्रव्य] के 20% के �लए सवश्र� ेष्ठ मॉडल के �लए एक 
प्रदश� े ू ं ेखते ैं, इस मामल ें ैन उदाहरण �दखान जा रहा ह। हम द ह े म, जब वन 60% सटीकता �दखाता ह, तो 
XBG 67.7% सटीकता थी। और य�द आप कं प्यूटर मे��क्स को देखते हैं, तो �फर स,े मैं इस [ईसी 3?] पर 
ध्यान कें ��त करने जा रहा हंू िजसका अथ� है ज्यादातर �वस्ता�रत पीपीआई। और अगर हम अलग-अलग 
वग� को देखें, तो f1-स्कोर पर ध्यान कें ��त करते हुए, अ�त�रक्त बस्टर चार अलगू -अलग वग� में उच्च f1 
स्कोर �दखाता है। 

स्लाइड 5 

पर आधा�रत, इस पर आधा�रत करने े ू ैक �लए [अश्रव्य] बस्ट मॉडल. यहां दो वकि�पक तरीकों का उपयोग 
करके महत्वपू � �वशे ं ंडे ू ेषणण षताओ की पहचान की गई थी। एक �गनी इ क्स द्वारा और दसरा SHAP �वश्ल 
द्वारा, जो SHAP पर आधा�रत है, SHAP मानों के माध्यम से आया था। और �दलचस्प रूप से पया�प्त, 
हम देखते ैं े ैं - दो सबसे महत्वपू � �वशे ंह �क �सस्टीन और �हिस्टडाइन सबस अ�धक ह ण षताए। जहां यह 
माइनस [C_minus और H_minus] का मतलब है े ं�क वायरस और मानव क बीच �सस्टीन का अश। और 
अनु � ै वायरस और मनु े बीच अं ं ेपात का अथ ह ष्यों क शों �सस्टीन और �हिस्टडाइन प्र�त�क्रयाओ क बीच का 
अनुपात। 

स्लाइड 6 

हमारे द्वारा �कया गया एक �नयंत्रण प्रयोग प्रयोगात्मक पीपीआई की भ�वष्यवाणी की तु ैलना करना ह 
और - वायरस में टेक्स्ट माइ�नग पीपीआई की भ�वष्यवाणी कं े साथ [अश्रव्य]। क्यों�क डटेा का आकार, 
अं ुत बड़ा ह, छह वग� अं े�कन हमने यहां जो दखा वह यह ह �क XGBoost, वास्तव म,तर यहां बह ै तर, ल े ै ें 
उच्च सटीकता �दखाता है। पाठ खनन मामले के �लए 90% सटीकता की तलना मु ें 94% सटीकता के साथ। 
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इस�लए डे ं े बावजू ू ु � ैटा आकार अतर क द, XGBoost यह एक अच्छा पवा�नमान प्रदशन �दखाता ह। और यह 
ec3 और परीक्षण बाध्यकारी के े ै ै�लए यादृिच्छक बल ग�त�व�धयों क बीच समझौता ह जसा �क हम 
उम्मीद करते हैं �क ज्यादातर ec1 या ec2 �दखाता है। 

स्लाइड 7 

इस�लए उन उत्साहजनक प�रणामों के आधार पर, हमने उन क्ला�सफायरों को SARS-CoV-2 में अपने 
दू े े े े लागू �कया। तो सबसे े, हम इस ं ैक्ट डे े ू करते हैं,सर उद्दश्य क �लए दो तरीकों स पहल े इट टाबस पर लाग 
जो प्रयोगात्मक पीपीआई का एक संग्रह है। और यहाँ म ुैं आपको XGBoost द्वारा [अश्रव्य] अनमा�नत 
साक्ष्य के साथ ने � ू ँ े, ec4, लाल क े ने � े ेटवक �दखा रहा ह। तो नील े �लए ec3। तो इस टवक को प्राथ�मकता दन 
के ें े ै े ं े े ंरूप म दखा जा सकता ह। इस�लए यद्य�प य �लक प्रयोगात्मक डटा स लगभग 2,000 �लक समान रूप 
से साथ� े े ें इस [अश्रव्य] वग� े आधार पर उन �लंक होंग, हम इस मामल म की भ�वष्यवाणी क क को भी 
प्राथ�मकता दे सकते हैं। दसरू े, हम इसे प्रोटीन-वाइड इंटरैक्शन [अश्रव्य] 27 SARS-CoV-2 प्रोटीन और 
लगभग 20,000 से अ�धक मानव प्रोटीन के बीच आधे े अ�धक के पु े जोड़े पर भी लागू करते�म�लयन स रान 
हैं। और यहां मैं आपको कम से कम 2 के साक्ष्य वग� के साथ 22,000 पीपीआई का सबसेट �दखा रहा हंू। मैं 
या तो वास्तव में ैं े ं े ैXGBoost या रडम फ़ॉरस्ट का उपयोग करता ह। और यह एक और सबसट ह - उच्चतमू 
साक्ष्य वग� के साथ 140 पीपीआई, 5, XGBoost द्वारा। और इस इंटरैक्शन नेटवक� के आधार पर हमने 
देखा �क कई मानव प्रोटीन संवहनी, �चकनी मांसपे�शयों के संकु चन और लक्ष्य और एच 2 ए घटकों को 

ृसमद्ध कर रहे हैं। 

स्लाइड 8 

इस काम के ु छ और अनु ैं ें े महीने ें ैं। तो Giuseppe Novelli, जोक प्रयोग ह जो वास्तव म �पछल म पाए गए ह 
रोम में प्र�सद्ध आनु ैं ें े महीने ेल द्वारा और आश्चय� े ेरवं�शकी�वद् ह, इटली म, वह �पछल ईम स म े पास 
पहंच। उन्होंने ेर प्री�प्रं ु े ेस क े गुु े म े ट को पढ़ा था जो मझ एचईसीटी ई 3 �लग े �लए उनक णवत्ता �च�कत्सीय 
प्रकाशन और इस चल रहे शोध के माध्यम से इस महत्वपणू � काय� के प�रणामों का उपयोग करने के उनके 
�वचार के े ें े तु ंत महसू ं ै िक्टव ने �बार म बता रहा था। और हमन र स �कया �क हम इटर टवक प�रणामों पर 
अपने े आधार पर एक-दू े की मदद कर सकते हैं। और हमने ेन प्रोटीन प�रणामों क सर पाया �क HECT-डोम 
सांिख्यकीय महत्व के साथ 2 से अ�धक के साक्ष्य वग� के साथ SARS-CoV-2 प्रोटीन के साथ बातचीत 
करते ैं। द े ें, HECT-डोमे े ैं। उस अवलोकन क आधार पर,ह सरू शब्दों म न प्रोटीन SARS-CoV-2 क पक्षधर ह े 
आप पू े ैं े ें ैं। इसक ेछ रह ह �क क्या SARS-CoV-2 क पक्ष म अन्य प्रोटीन प�रवार ह े अलावा हम इस मानव 
मेटान्यमोवायरस जसी अन्य वायरस प्रजा�तयों तक भी बढ़ा सकते ैं, िजस पर डॉ. नोवली भी काम कर ू ै ह े 
रहे हैं। 

स्लाइड 9 

तो अं ें, मैं ेज और �हसज आ�कटक्चर का उपयोग करक ग्राफ तं�त्रका ने � े े में त म आपको ग्राफस ं े � े े टवक क बार 
संक्षेप में �दखाने जा रहा हंू। बाईं ओर कॉलम में तीन अलग-अलग जावा वेट और पांच अलग-अलग एज 
एम्बे ं े ै। जै ेखते ैं �डग �व�धयों का उपयोग करक 15 अलग-अलग मॉडलों द्वारा सटीकता ह सा �क आप द ह, 
ड्रॉपआउट दरों के �बना, वास्तव में, हम 70% से अ�धक सटीकता मान और सटीकता देखते हैं जो बहुत 
आशाजनक हैं। यह Viruses.STRING पर आधा�रत ह और य�द हम इसे SARS-CoV-2 IntAct डे ेै टाबस 

ू ृपर लाग करते हैं, तो आप देखते हैं �क भ�वष्यवाणी साक्ष्य वग� 2, या 3 से समद्ध है, वास्तव में, जो 
ज्यादातर [अश्रव्य] पीपीआई हैं। और यह आम सहम�त इन 15 �व�भन्न मॉडलों के बीच समझौतों की 
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संख्या है। हम 1 के �खलाफ 6-7 की तलना मु ें दो के �खलाफ 8-9 की अ�धक सहम�त देखते हैं, ले�कन मझु े 
लगता है �क यह भी बहुत महत्वपूण� है क्यों�क - हम देखेंगे। 

स्लाइड 10 

ठीक है, इसक साथ मैं अपने सहयो�गयों को बहुत उपयोगी चचा�ओं और प्र�त�क्रया और समथ� ेे न क �लए 
धन्यवाद देना चाहता हू। और कम्प्यटू शनल संसाधनों क �लए यल सें � कम्प्य�टू ग। और यलं े े े टर फॉर �रसच ं े 
के स्कू ल ऑफ इजी�नय�रग एड एप्लाइड साइस से COVID HASTE समदाय। और अु ं ें ं ं ं ं त म इस काम का 
समथ� े े �लए पव�त्तर �बग डू टा हब बीज कोष। बहुत-बहुत धन्यवाद। न करन क े 
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