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为了同时利用这两者’』unyuanShang等人［｜3｜］在20l9年提出了

GAMENet,该网络同时使用纵向E‖R数据和基于药物-药物相互作｜｜｜

（DDl）的药物知识作为输人°GAMENet同时嵌人旧HR图和DDl图’

然后将它们输人记忆库（Memo『yBank）以获得最终输出°

为了进＿步利用层级知识进行药物推荐’Shang等人［｜］2］结合GNN

和BERT的功能来学习药物代码表示°他们首先使用GNN对药物的内

部层次结构进行编码’然后将嵌人的数据输人经过预‖｜｜练的EHR编码

器和用于下游预肌｜｜任务的微调过的分类器°

』

｜
‖
｜

↑2ˉ2.4蛋臼质和分子交互预测
｜

A｜exFout等人［5］在于20｜7年发表的论文中专注于名为蛋白质作

用位点预测（protejninterfacepred｜ction）的任务’这＿任务顽肌｜｜蛋白质

之间的相互作用以及作用位点’具有较大的难度°他们所提出的基于

GCN的方法分别学习配体和受体蛋白残基的表示’并将它们合并进行

成对分类°20｜9年’NuoXu等人｜｜］］｜引人了MR＿GNN’它禾｜｜用多分辨

率模型来捕获多尺度节点特征。该模型还利用两个LSTM网络来逐步捕

获两个图之间的交互°
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GNN也可以用于生物医学工程°20l8年’SungminRhee等人［｜］q｜

利用蛋白质-蛋白质相互作用网络’基于图卷积和关系网络进行了乳腺

癌亚型分类°同年’MarjnkaZ｜tnik等人｜｜］5］提出了基于GCN的多元药

方目｜｜作用预测模型°他们为药物和蛋白质相互作用网络建模’并分另｜｜处

理不同类型的边°
｜
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