
书书书

第３１卷　第２期

２００８年２月

计　　算　　机　　学　　报

ＣＨＩＮＥＳＥＪＯＵＲＮＡＬＯＦＣＯＭＰＵＴＥＲＳ

Ｖｏｌ．３１ Ｎｏ．２

Ｆｅｂ．２００８

　

收稿日期：２００７０４１０；最终修改稿收到日期：２００７０９０４．本课题得到国家自然科学基金（６９６０１００３）、国家青年自然科学基金（６０７０５００）

和陕西省自然科学基金（２００５Ｆ３３）资助．霍红卫，女，１９６３年生，教授，主要研究领域为算法分析与设计、生物信息学算法、并行计算．

Ｅｍａｉｌ：ｈｗｈｕｏ＠ｍａｉｌ．ｘｉｄｉａｎ．ｅｄｕ．ｃｎ．白　帆，男，硕士，主要研究方向为生物信息学算法、算法设计．

一种具有精确边界的重复体识别算法

霍红卫　　白　帆
（西安电子科技大学计算机学院　西安　７１００７１）

摘　要　当前大部分重复体识别算法不是依靠于已经标识的重复体数据库就是定义重复体为两个最大长度的相

似序列，而没有一个严格的定义来平衡重复体的长度和频率．针对这些问题文中提出了一种基于局部序列比对算

法ＢＬＡＳＴ变型且支持空位的快速识别重复体的ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法．算法通过定义重复体的精确边界运用逐步

扩展调和序列来识别重复体．算法使用Ｃ．ｂｒｉｇｇｓａｅ基因组序列作为测试对象，并与当前通用的重复体识别算法

ＲＥＣＯＮ以及新近的识别算法ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ做了比较分析．结果表明ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ使每一条重复体序列具有了精

确的边界，而且相对其它算法在没有损失精度的情况下，缩短了算法的运行时间．
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１　引　言

在生物信息学中重复体识别是分析基因组序列

的一个重要组成部分．重复体在很大程度上决定了

基因组的进化方向，而且在实际应用中重复体被用

来确定一个基因组的家族关系．在真核生物基因组

中重复体ＤＮＡ占据了非常重要的地位，据国际人

类基因组协会统计，大约５０％的人类基因组已经被

识别为重复体ＤＮＡ．

当前大部分重复体家族识别算法均从相似对集

合开始构建重复体集合，比如重复体家族识别算法



ＲＥＰｕｔｅｒ
［１］．早期的单联聚类法首先把相似对集合

中重叠的子串合并起来，然后使用这些相似对把合

并的子串聚合成重复体家族．ＲｅｐｅａｔＦｉｎｄｅｒ算法
［２］

和ＲＥＣＯＮ算法
［３］就是根据这种方法改进而得．使

用高分相似对序列作为构建重复体家族集合的基础

有两个缺点：（１）重复体边界定义的问题给分类相

关元素为重复体带来了很大的困难．（２）对于大型

的重复体丰富的基因组来说，构建相似对是一个计

算密集的艰巨任务．比如人类基因组中的Ａｌｕ重复

体重复频率为１０６，可以构建约１０１２个相似对，使用

现有方法构造相似对集合是不切实际的［３］．使用迭

代算法可以在一定程度上解决这个问题．但迭代法

以小规模基因组为样本，然后与已经识别出的重复

体进行掩模对准，逐渐扩大基因组样本的规模，从而

使得迭代算法从基因组的小样本识别出来的重复体

在整体上是很不精确的，已经识别的子重复体将有

可能被从新的重复体集合中排除，最终导致重复体

家族链断开．算法 ＲｅｐｅａｔＧｌｕｅｒ
［４］是另一种把相似

对合成重复体家族的方法，类似于ＲＥＣＯＮ算法，将

目标序列或者基因组与自身相比较来识别不同位置

上面的局部比对结果，不同之处只是在归类重复体

家族的方法．ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ算法
［５］改进了这些方法，

利用对种子序列的扩展，动态地推断出其在基因组

中的比对来识别重复体．另一个值得关注的算法是

ＰＩＬＥＲ
［６］，算法以其敏感性为代价提高识别不同类

型重复体的特异性．

本文提出一种具有精确边界的重复体快速识

别算法 ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ，算法把高频率的犾犿犲狉种

子作为一组重复体家族的核心序列，然后通过改进

ＢＬＡＳＴ算法
［７］，贪婪地向两边扩展每一个种子，

并计算出调和序列．本文使用知名的Ｃ!ｂｒｉｇｇｓａｅ
［８］

基 因组序列测试了 ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法，并与

ＲＥＣＯＮ算法和 ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ算法做比较，最后通

过ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ分析几个算法的输出．结果表明

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ相对这两种算法在没有损失精度的

情况下缩短了算法的运行时间，识别出来的每个重

复体序列都具有精确的边界．

２　犅犔犃犛犜算法

ＢＬＡＳＴ算法是一种查找长为犠 的字串的启发

式搜索方法（在ｂｌａｓｔｐ中犠 值默认为３），当与查询

序列比对时基于打分矩阵对比对打分．数据库中打

分值为犜以上的字串在两个方向被扩展，目的是找

出无空位的局部最优比对，或者找出分值至少为犛

或小于某一给定阈值犈 的高分值片段配对（Ｈｉｇｈ

ＳｃｏｒｅＳｅｇｍｅｎｔＰａｉｒ，ＨＳＰ）．ＢＬＡＳＴ输出满足这些

标准的 ＨＳＰ．

２１　犅犔犃犛犜算法过程

算法从一个输入ＤＮＡ序列犛狇和比对对象数据

库开始，先从数据库中取出一条序列犛犻（１犻狀），

然后把犛犻分解为长度为犠 的片断犛犻，犼（１犼｜犛犻｜）．

在输入序列犛狇中找出和片断犛犻，犼完全匹配的片断

犛狇，犽，记录下匹配的位置犽．然后将匹配的片断犛狇，犽根

据打分矩阵逐个和犛犻，犼进行比对，并根据相似度逐

渐把犛狇，犽和犛犻，犼向左右两边延伸，每延伸一个字节则

计算一次局部比对的 ＨＳＰ值，并记录最高分值的位

置，得到最大ＨＳＰ值，直到在一定范围内这个分值

不再增加为止，则这次比对结束．对于每一个犠 片

断犛犻，犼（１犼｜犛犻｜）依次进行上述过程，得到最大

ＨＳＰ值，这样就找到了所有共享相同片断的重复体

序列，最后将这些重复体序列组成最高分值片断组．

图１展示了ＢＬＡＳＴ算法的３个步骤．

（ａ）寻找短的高分命中序列（步骤１和２）

（ｂ）扩展短的高分命中序列（步骤３）

图　１

ＢＬＡＳＴ算法的比对过程基于改进的Ｓｍｉｔｈ

Ｗａｔｅｒｍａｎ的局部比对方法，在查询序列和集合序

列之间寻找最长的相似对．算法通过设置比对分值

来确定相似对的边界．基本ＢＬＡＳＴ算法不支持空

位的插入，这样保证了算法有较高的运算速度，但却

损失了结果的精度．

５１２２期 霍红卫等：一种具有精确边界的重复体识别算法



３　犚犲狆犲犪狋犛犲犪狉犮犺犲狉算法

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法使用ＢＬＡＳＴ算法中的３

个主要步骤：分割一个基因组序列犛，为犾犿犲狉的短

种子序列，记录下来这些种子在序列犛中的位置，

然后比对具有相同种子的序列，并逐步向两边扩展

直到得到最大比对分值．这样就可以计算出夹杂着

一些伪重复体元素的序列．怎样精确地判断出每一

条重复体序列的精确边界和找出家族的调和序列将

是算法需要解决的问题．

针对重复体识别问题，ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ对ＢＬＡＳＴ

基本算法进行了扩展，改双序列局部比对为多序列

局部比对，在ＢＬＡＳＴ算法中加入空位罚分机制．鉴

于局部比对问题的特点，算法限制了空位的插入范

围，这样加快了比对的速度同时也避免了ＢＬＡＳＴ

算法不支持空位带来的不精确性．空位限制的范围

大小会影响到比对的速度，越小的范围比对速度

越快．

３１　目标函数定义

首先定义多序列局部比对的目标函数．这里称

长度为犾而且高度重复的序列片断为犾犿犲狉种子．

设犛１，犛２，…，犛狀表示ＤＮＡ序列中包含相同犾犿犲狉

种子的子序列，这些子序列都通过犾犿犲狉种子向左

右做了相似性扩展．犛１，犛２，…，犛狀的子串犚１，犚２，…，

犚狀代表每一个具有精确边界的重复体序列．犙表示

调和序列，它使得式（１）取最大值．这里犃（犙；犛１，

犛２，…，犛狀）是多序列匹配优先的比对目标函数，｜犙｜

表示调和序列犙的长度，犮表示重复体要求的最小

出现频率，μ表示匹配得分．由此可知犚１，犚２，…，犚狀

是犛１，犛２，…，犛狀比对时目标函数犃（犙；犛１，犛２，…，

犛狀）取得最优值时的子串．如式（１）所示，目标犃（犙；

犛１，犛２，…，犛狀）等于犙分别和犛１，犛２，…，犛狀比对得分

函数最大值之和减去调节因子犮μ｜犙｜：

犃（犙；犛１，犛２，…，犛狀）＝∑
犽

ｍａｘ｛狊（犙，犛犽），０［ ］｝－犮μ 犙

（１）

　　在一个重复体家族中，重复体家族为重复体子

串所共享，这些重复体子串各自有各自的边界．我们

通过目标函数犃（犙；犛１，犛２，…，犛狀）来定义每一个重

复体子串的边界，使得目标函数取最大值时的所有

重复体序列的边界位置就是各重复体序列的边界．

下面给出比对得分函数狊（犙，犛犽）的计算方法．

定义比对得分函数狊（犙，犛犽）如下
［５］：

犳（犻，０）＝ｍａｘ（－γ犻，０），犳（０，犼）＝０；

犳（犻，犼）＝ｍａｘ

犳（犻－１，犼－１）＋μ犻，犼

犳（犻－１，犼）－γ

犳（犻，犼－１）－γ

－γ狘犻－犼

烅

烄

烆 狘

；

狊（犙，犛）＝ｍａｘ
犳（犻，犼）， 犻＝ 犙

犳（犻，犼）－γ 犙 ，犻＜｛ 犙
　 （２）

μ犻犼表示犙犻和犛犼的匹配得分，γ表示一个固定空位罚

分值．

３２　比对优化过程

３．１节定义了多序列局部比对的目标函数，并

且给出了比对得分函数的基本计算方法，也就是限

定了调和序列的扩展方法和整个家族的扩展范围．

以下优化多序列局部比对过程，并确定重复体家族

中每一条重复体序列的边界．

我们可以扩展ＢＬＡＳＴ算法来优化多序列局部

比对过程．从基因组中提取出高频率出现的犾犿犲狉

种子，设犛１，犛２，…，犛狀是共享这个种子的序列片断，

这些序列两边已经超出了每个重复体的边界．令犙０

等于犾犿犲狉种子，然后贪婪地向左右扩展犙０，每次

扩展一个碱基，每次扩展的碱基必须使目标函数

犃（犙；犛１，犛２，…，犛狀）取最大值．犙０在第犽次扩展时，

针对每一个碱基 犖 计算犃（犙犽犖；犛１，犛２，…，犛狀）

（犖∈｛犃，犜，犆，犌｝），犙犽犖 表示犙犽扩展一个碱基犖

（犙犽的左边或右边）的序列．犙犽＋１表示犙犽犖 使得目标

函数犃（犙犽犖；犛１，犛２，…，犛狀）取得最大值时犽＋１次

循环的结果．结合式（２）可以看出第犽＋１次循环的

输入就是第犽次循环的输出．算法每次将犙０扩展一

个字节，为了限制运行时间，算法定义了一个阈值

犐，当犙 扩展了犐次后还没有提高目标函数犃（犙；

犛１，犛２，…，犛狀）的值就停止扩展过程．

为了在局部序列比对时支持空位的插入，算法

在扩展每个碱基的同时参考其周围［－犫，犫］一定范

围内的碱基．首先假设当前序列犛犻已经不可以扩

展，根据式（２）使用比对分值减去不完全匹配罚分，

记录下这个分值．在－犫～犫范围内，首先比较调和

序列犙的候选碱基犖 和空位，空位个数从１到与当

前碱基犖 匹配的位置和－犫的差值，记录下来比对

最大分值．然后比较调和序列犙的候选碱基与序列

犛犻的当前碱基，根据匹配得分计算出比对值．最后比

较这几个值，取出一个最大比对值．于是比对得分函

数可以修改为式（３）：

狊（犙犽犖，犛犻）＝ ｍａｘ
犳∈［－犫，犫］

狊犳（犙犽犖，犛犻） （３）

使用上述方法我们计算出每一个犛犻（１犻狀）和犙

比对分值狊（犙，犛犻）．这里使用目标函数取最大值的

比对作为选择调和序列当前位置碱基的标准．这样
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的比对方法避免了ＢＬＡＳＴ算法不支持空位的问

题，增加了比对结果的精确性．

３３　重复体序列边界的确定

确定调和序列的扩展范围后，在这个范围内使

每一条长度小于调和序列的重复体家族序列和调和

序列比对，如果比对分值还可以增加则增加比对分

值到最大，这个比对范围只需要在重复体序列当前

边界开始，到调和序列的最边缘为止，最后确定下来

这个最大比对位置．计算出调和序列以及重复体家

族序列和调和序列的比对分值之后，算法就可以通

过犛犻与调和序列犙 的比对分值来确定犛犻的边界．边

界函数可表示为式（４）：

狊ＢＯＵＮＤ（犙，犛犻）＝ ｍａｘ
犼∈［犔犿犪狓，犔狊犲犲犱］

狊犼（犙，犛犻）＋

ｍａｘ
犽∈［犚狊犲犲犱，犚犿犪狓］

狊犽（犙，犛犻） （４）

边界比对值应该取左右扩展比对值之和的最大值．

根据上述过程，给定一个基因组和一组高频率

的犾犿犲狉种子，算法得到代表一个重复体家族的调

和序列．我们使用上述过程去计算每一个高频率的

犾犿犲狉序列来识别给定基因组中所有的重复体家族

序列．但是计算每一个高频率的犾犿犲狉序列非常花

费时间，而且是多余的．因为一个重复体家族会由于

变异产生大量的高频率犾犿犲狉序列，其数目很可能

大于重复体的长度．为了解决这个问题，算法在每次

计算出一个重复体家族的调和序列后记录下来调和

序列的所有犾犿犲狉种子，然后判断原序列中的犾犿犲狉

种子是否在调和序列中出现，假设出现的次数为狓，

那么就将原序列中相应的种子频率减去狓，这样就

刷新了原序列的种子频率．

３４　算法描述

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法的思想是把种子向两边扩

展，扩展过程每次向左或向右扩展一个字节，计算每

个碱基在这个位置上的最大比对值，然后取值最大

的那个碱基将作为这个位置上的候选碱基，将其插

入到调和序列中．假如在向右扩展时，如果犛犽和犙

比对时比对值一直没有提高则将比对值取最高值的

点作为犛犽的右边的边界，用同样方法也可以确定犛犽

左边的边界．由此可以在比对过程中确定每个犾犿犲狉

种子周围的边界．计算出一个重复体家族中的调和

序列后，为了避免重复查找，我们根据这个调和序列

刷新犾犿犲狉种子表中种子的频率．

算法伪代码的描述见算法１．

算法１．

Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ犚犲狆犲犪狋犛犲犪狉犮犺犲狉（犛，犾，犿，犫）

Ｉｎｐｕｔ：ｓｔｒｉｎｇ犛ｏｆｌｅｎｇｔｈ狀，ｓｅｅｄｌｅｎｇｔｈ犾，ｍｉｎｉｍｕｍ

ｒｅｐｅａｔｆｒｅｑｕｅｎｃｙ犿，ｂａｎｄｉｎｇｃｏｎｓｔｒａｉｎｔ犫

Ｏｕｔｐｕｔ：ｅｖｅｒｙｒｅｐｅａｔｆａｍｉｌｙ′ｓｃｏｎｓｅｎｓｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅ

１．犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲←犅狌犻犾犱＿犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲（犛，犾，犿）

２．犾犿犲狉＿狊犲犲犱←犿狅狊狋犳狉犲狇狌犲狀犮狔狊犲犲犱犻狀犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲

３．ｗｈｉｌｅ（ｔｈｅｒｅｅｘｉｓｔｓ犾犿犲狉＿狊犲犲犱ｓａｔｉｓｆｙｉｎｇｔｈｅｃｏｎｄｉ

ｔｉｏｎ）ｄｏ／／改为判别表是否为空

４．犈狓狋犲狀犱＿狉犻犵犺狋（犛，犾犿犲狉＿狊犲犲犱，犫，犙）

５．犈狓狋犲狀犱＿犾犲犳狋（犛，犾犿犲狉＿狊犲犲犱，犫，犙）

６．ｉｆ（犙!狉犻犵犺狋－犙!犾犲犳狋犔犈犖犌犜犎）

７． ｔｈｅｎｗｒｉｔｅ犙ｉｎｔｏｔｈｅｏｕｔｐｕｔｆｉｌｅ

８． 犝狆犱犪狋犪＿犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲（犙，犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲）

９． ｅｌｓｅ

１０． 犝狆犱犪狋犪＿犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲（犙，犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲）；

１１．ｒｅｔｕｒｎｏｕｔｐｕｔｆｉｌｅ

算法开始创建犾犿犲狉种子列表，创建过程中，扫

描输入的基因组序列中所有长度为犾的序列片断，

依次判断每一个长度为犾的片断的出现频率和出现

位置．最后将这些频率信息和位置信息存入哈希

表中．种子序列刷新过程犝狆犱犪狋犪＿犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲（犙，

犾犿犲狉＿狋犪犫犾犲）根据３．３节最后部分的方法来刷新种

子频率．

比对分值是扩展过程的主要依据．它可以通过

多重循环来实现，比对分值狊（犙犽犖；犛犻）可以很快地

通过上一次的计算结果狊（犙犽；犛犻）计算出来．令比对

的偏移量为第犽次循环插入的数目减去删除的数

目，接着计算和存储每一个偏移犳（犳 ∈［－犫，犫］）的

比对分数狊犳（犙犽；犛犻），这里使用带状动态规划，使犫

作为比对带宽的约束值，空位的插入只在这个范围

内实现．狊犳（犙犽犖；犛犻）（犳∈［－犫，犫］）可以使用上一次

循环的结果按照式（３）计算出来．在程序计算过程中

相应地减小犫值可以提高算法的计算速度．算法２

给出了计算目标函数扩展种子序列过程的伪代码．

算法２．　

Ｓｕｂｒｏｕｔｉｎｅ犈狓狋犲狀犱＿狉犻犵犺狋（犛，犾犿犲狉＿狊犲犲犱，犫，犙）

输入：串犛的长度狀，所选择的犾犿犲狉种子，带宽约束犫

输出：右端扩展的调和序列

１．ｆｏｒ狔←１ｔｏ犔ｄｏ

２．ｆｏｒ犻←１ｔｏ４ｄｏ

３． ｆｏｒ犼←１ｔｏ犖ｄｏ

４． ｆｏｒ犽←－犫ｔｏ＋犫ｄｏ

５． 犫犲狊狋狊犮狅狉犲＝犿犪狓ｏｆｆｓｅｔ（狊（犙狔犻，犛犼））

６． 犫犲狊狋狊犮狅狉犲＿犻←犫犲狊狋狊犮狅狉犲＿犻＋犫犲狊狋狊犮狅狉犲

７． 犫犲狊狋＿犻←犿犪狓狋犺犲犫犲狊狋狊犮狅狉犲＿犻

８．犿犪狊狋犲狉［狔］←犫犲狊狋＿犪

９．ｉｆｔｈｅｔｏｔａｌｓｃｏｒｅｈａｓｎｏｔｉｎｃｒｅａｓｅｄａｆｔｅｒ２００ｉｎｔｅｒ

ｖａｌｓｔｈｅｎｂｒｅａｋ

１０．犙←犿犪狊狋犲狉

过程犈狓狋犲狀犱＿犾犲犳狋（犛，犾犿犲狉＿狊犲犲犱，犫，犙）和过程

犈狓狋犲狀犱＿狉犻犵犺狋（犛，犾犿犲狉＿狊犲犲犱，犫，犙）的算法过程相

似，区别只是从种子的左边界自右到左扩展．
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４　实　验

４１　实验结果

程序ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ在ＦｒｅｅＢＳＤ环境上通过

Ｃ语言实现．Ｂａｏ和 Ｅｄｄｙ建议种子序列长度犾＝

ｌｏｇ４犔＋１ ，这个值在多次实验中都已经经过了验

证．犾犿犲狉种子频率阈值和重复体频率阈值均为３．

两个元素匹配则得１分，不匹配得－１分，插入一个

空位得－５分，一个序列不完全匹配则得－２０分，比

对带宽约束值犫设为５．假定在向两边扩展种子时

如果扩展了２００次而没有提高目标函数犃（犙；犛１，

犛２，…，犛狀）的值就停止扩展过程．因为几乎所有重复

体家族的调和序列长度在５０～１００００之间，所以结果

中不包含调和序列长度小于５０的重复体．本实验测

试机器为Ｉｎｔｅｌ至强３．６６ＧＨｚ，８ＧＢ内存的服务器．

实验使用１０８Ｍ 的Ｃ!ｂｒｉｇｇｓａｅ
［８］基因组作为测

试ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ数据．同时计算 ＲＥＣＯＮ 算法、

ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ算法的输出结果，然后把这３个算法的

输出结果作为ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ程序的输入，比较它们

的性能．因为ＲＥＣＯＮ算法的输出只包含重复体出现

次数超过１０次的重复体，所以ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法

和ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ把输出结果中重复次数小于１０的

重复体序列去掉．表１列出了这３种算法的运行时

间．表２和表３列出了使用ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ程序对这

３种算法的分析结果．其中时间单位为分钟（ｍｉｎ）．

表１ 犚犲狆犲犪狋犛犲犪狉犮犺犲狉、犚犈犆犗犖和犚犲狆犲犪狋犛犮狅狌狋算法的运行结果

方法
重复体

家族个数

重复体

家族大小／ＭＢ

运行时间／

ｍｉｎ

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ １３９１ ０．６５ ３４０

ＲＥＣＯＮ ７２３ ０．４３ ３３７０

ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ １４０１ ０．６９ ４５５

表２　犚犲狆犲犪狋犕犪狊犽犲狉在犆!犫狉犻犵犵狊犪犲基因组上分析

犚犲狆犲犪狋犛犲犪狉犮犺犲狉和犚犈犆犗犖输出的结果

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ

覆盖的大小／ＭＢ

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ没有

覆盖的大小／ＭＢ

总大小／

ＭＢ

ＲＥＣＯＮ

覆盖的大小／ＭＢ
２２．９ ２．１ ２５．０

ＲＥＣＯＮ没有

覆盖的大小／ＭＢ
４．７ ７８．７ ８３．４

总大小／ＭＢ ２７．６ ８０．８ １０８．４

表３　犚犲狆犲犪狋犕犪狊犽犲狉算法在犆!犫狉犻犵犵狊犪犲基因组上分析

犚犲狆犲犪狋犛犲犪狉犮犺犲狉和犚犲狆犲犪狋犛犮狅狌狋输出的结果

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ

覆盖的大小／ＭＢ

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ没有

覆盖的大小／ＭＢ

总大小／

ＭＢ

ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ

覆盖的大小／ＭＢ
２６．８ １．５ ２８．３

ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ没有

覆盖的大小／ＭＢ
０．８ ７９．３ ８０．１

总大小／ＭＢ ２７．６ ８０．８ １０８．４

４２　结果分析

基于表１～表３的实验结果，我们分别从算法

识别重复体的结果和运行时间两个方面对实验结果

进行分析．

重复 体 识 别 结 果．ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ 算 法 在

Ｃ!ｂｒｉｇｇｓａｅ基因组中识别出来了１３９１个重复体家

族，远多于ＲＥＣＯＮ的识别结果７２３个重复体家族，

而且和ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ的１４０１个重复体家族结果相

当．从使用 ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ重复体分析工具分析３

个算法的结果可以看出，ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ总共覆盖

了２７．６ＭＢ的重复体序列，而 ＲＥＣＯＮ和 Ｒｅｐｅａｔ

Ｓｃｏｕｔ各覆盖了２５ＭＢ和２８．３ＭＢ．ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ

的结果明显优于ＲＥＣＯＮ的结果，而和ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ

的结果相差仅有０．７ＭＢ．根据算法的特点和结果

分析，这些区别在于重复体家族之间的区别和重复

体家族序列的边界区别．从总体上来看，因为２７．６

与０．６５的比值稍大于２８．３与０．６９的比值，所以

ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法的敏感度略高于 ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ

算法，而远高于ＲＥＣＯＮ．而且ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法

找出的每一个重复体家族序列均有精确的边界．

运行时间．ＲＥＣＯＮ算法直接对整个基因组计

算将会导致算法无法运转下去，所以这里将整个基

因组分割为大小为３ＭＢ（测试大小）大小的序列，然

后逐个计算，并将总时间计算出来．从表１可以看

出，ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ，ＲＥＣＯＮ 和 ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ的运

行时间为３４０ｍｉｎ，３３７０ｍｉｎ和４５５ｍｉｎ．从运行时间

上ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法远远优于其它两种算法，这

也证明了算法在时间复杂度上有所改进．下一步算

法将在如何提高算法的精度上做改进，并将引入概

率统计方法来进一步提高算法的效率．

５　结　论

本文根据当前重复体识别算法中存在的问题

提出了一种基于ＢＬＡＳＴ变型算法且具有精确边

界的重复体快速识别算法ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ．算法在

计算多序列局部比对的同时定义了每一个重复体

序列的边界条件，保证了每一个重复体序列具有

精确的边界．算法结合限制范围的空位插入方法，

既提高了运行速度也增加了结果的精确性．在识

别重复体的同时算法计算出来了重复体家族的调

和序列．实验结果表明ＲｅｐｅａｔＳｅａｒｃｈｅｒ算法的运算

速度相对其它算法得到了很大的提高而且也保证

了非常高的精确性，是一种高效的重复体识别

算法．

８１２ 计　　算　　机　　学　　报 ２００８年
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