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犇犖犃序列中基于适应性后缀树的重复体识别算法
霍红卫　　王小武

（西安电子科技大学计算机学院　西安　７１００７１）

摘　要　现有的在ＤＮＡ序列中识别重复体的算法多数是基于比对的，对识别速度和吞吐量有很大的限制．针对这
个问题文中根据一个平衡重复体的长度和频率的定义，提出了一种基于Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树的快速识别重复体的
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法．算法采用最低限制频率，最大程度地扩展了重复体的长度，同时为了进一步地提高ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算
法的效率，对Ｕｋｋｏｎｅｎ的后缀树构造算法进行了适应性改进，在构造时加入ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法所需的结点信息并将
叶子结点和分支结点加以区分，从而使得ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法能通过直接读取结点信息来求得子串频率和子串位置．
这种改进较大地提高了ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的性能，而且空间开销不大．实验中使用了ＮＣＢＩ中的９条典型ＤＮＡ序列
作为测试数据，并对后缀树改进前后的重复体识别算法做了比较分析．结果表明，ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ在没有损失精度的情
况下缩短了算法的运行时间．实验结果与理论上的分析一致．
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１　引　言
基因组中含有许多重复元素．例如，在人类基因

组的约３．２×１０９个碱基对中超过５０％已被识别为
各种重复元素［１２］．重复体识别对于分析新的基因组
非常重要［３］，这是因为：（１）重复体以各种方式引导
着基因组的进化过程；（２）在进行同源查找之前需
要对重复体进行掩模．而在实际中有各种各样的重
复体，大多数重复体的功能并未完全被理解和定
义［４］．当前研究表明某些重复体在基因表达和转录
调控方面起着重要作用［５］．与重复体结合的碱基可
能导致基因重组，使基因组发生重大变化．重复体种
类繁多，它们包含着几个到数百的碱基对，有些可达
上万碱基对．一些人类的遗传疾病诸如脆性Ｘ染色
体综合症、亨延顿氏症以及弗里德共济失调都与重
复体长度的不规则性有关［６］．

一个重要的生物信息学问题是如何快速识别并
有效地表示基因组中的重复体．目前，解决重复体识
别的方法大致有两类：ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ［７］根据一个已
经注释的重复体数据库对已知重复体进行查找．这
个数据库很大程度上依赖于同源序列的相似性．这
种方法不能用于处理新的基因组序列，是因为它不
能为新测序的基因组构建所需的库信息．而且，对于
新的基因组，它的重复体库需要手工编撰，因为这种
方法是面向特定基因组的．对ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ数据
库的从头识别仍然是生物信息学中的一个挑战问
题［８］．ＲＥＰｕｔｅｒ［９］是另一种方法，它摘取具有最大长
度的所有重复体的相似对，并把重复体定义为一组
具有最大长度的相似字符串对．这两种方法都没有
考虑重复体的出现次数．一般而言，在真实生物序列
中，重复体会出现多次．例如，在人类基因组中犃犾狌
出现１０６次．在复杂的基因组中，转座子一般出现几
十万次．因此，在识别方法中结合重复体的频率更
合理．

具有生物意义的重复体的定义必须考虑重复体
的长度和频率．一些研究表明准确地定义重复体是
不容易的．一些方法只能找到短的重复序列或串联
重复序列．它们难以找出长且散布的重复序列．最近
的一些方法集中在识别重复体的边界上．Ｐｒｉｃｅ等人
提出了ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ算法［１０］，该方法使用高频
犾ｍｅｒ种子来查找重复体的边界，且用贪心法扩展
每个种子，使之成为更长的同源序列．Ｅｄｇａｒ和

Ｍｙｅｒｓ研制了ＲＩＬＥＲ软件包［１１］，通过刻画重复体
特征和局部比对来识别具有可靠边界的重复体．

意识到重复体出现频率的重要性，已有几种方
法把长度和频率结合在重复体的定义中．Ｚｈｅｎｇ和
Ｌｏｎａｒｄｉ［１２］给出了一种基于后缀树来查找ＤＮＡ序
列中重复体的方法，且时间复杂度为犗（狀２犳）［１３］．
Ｚｈｅｎｇ和Ｌｏｎａｒｄｉ算法的效率不高，是因为对于数
十万碱基对长度的ＤＮＡ序列，算法仍然难以有效
工作．

尽管在试图定义和识别一个序列中重复体已有
大量成果，重复体查找仍然是一个挑战性的问题．文
献［８］使用了局部序列比对策略和ＡＢｒｕｉｊｎ图来解
重复体查找问题．然而，基于ＡＢｒｕｉｊｎ图的方法的
分析非常复杂和困难．此外，这种方法需要对输入序
列进行双序列局部比对．其性能主要依赖于局部比
对的结果．Ｇｕ等人［１４］提出了一种基于精确字统计
法来估计大型真核基因组中重复结构出现频率的方
法，该方法对比期望出现次数多的寡核苷酸进行
分类．

本文中按照文献［１２］中对重复体的定义，对
Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树构造算法做了适应性的改进，提出
一种快速识别重复体的算法ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ．ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ
算法使用最低频率限制，并扩展重复体的长度使之
达到最大．在后缀树的构造过程中，对叶子节点进行
编号，并把叶子节点的信息加入到分支节点中，叶子
节点和分支节点所包含的信息不同，以使ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ
算法能够直接从节点中获得子串的频率和位置信
息．这种改进大大提高了ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的性能，而
且空间开销不大．ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法使用来自ＮＣＢＩ
中的９条序列进行了性能测试．并对改进前后算法
的性能作了比较．实验结果表明，对其数据结构所做
的改进大大降低了ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的运行时间，同
时又保证了识别的精度．实验结果与理论上的分析
一致．

２　犚犲狆犛犲犲犽犲狉算法
２．１　表示、约定及基本定义

Σ表示一个有限非空字母表．
字符串和字母用斜体字体．
｜犛｜表示字符串犛的长度．
犛［犻］表示字符串犛中的第犻个字符，１犻｜犛｜．
犛［犻，犼］表示犛的子串犛［犻］犛［犻＋１］…犛［犼］，１

８４７ 计　　算　　机　　学　　报 ２０１０年



犻犼｜犛｜．
约定犛［犻，犻］＝犛［犻］．
犔串（或犔子串）是一个长为犔的字符串（子串）．
犃犻表示犃在犛中的第犻个出现．
犃犻表示犃的第犻个拷贝．
有时我们会交替使用这些表示，因为根据上下

文就可以明确它们是表示子串还是表示子串所在
位置．

如果字符串犃是字符串犛的一个子串，且在犛
中出现多次，则称犃是犛的一个重复体．在分子生
物学中，重复体就是一个碱基序列在染色体中多次
出现的拷贝．

阈值是指一个重复体在一个序列中重复出现次
数所指定的最小值．滑动窗口（见图１）是某个定长
的可视框．

图１　频率数组犳（犔＝４，犉犿＝３）

２．２　定　义
定义１．　设犃是犛的一个重复体，（犃１，犃２，…，

犃犿）是犃在犛中出现的一个有序表，犃犻是犃在犛中
的第犻个出现，犿是犃在犛中的出现次数，且犿２．
设犅是犃的一个子串，（犅１，犅２，…，犅犽）是犅在犛中
出现的一个有序表，犽是犅在犛中的出现次数．

如果犅在犃中从位置狊开始，那么犅＝犃［狊，狊－
１＋｜犅｜］，０狊｜犃｜－｜犅｜．

如果犽＝犿且每个犅犻在犃犻中出现的偏移量相
同，则称犅是犃的一个子重复，犻＝１，２，…，犿．

定义２．　犃是犛的一个非平凡子串，当且仅当
犃是犛的一个非空、真犔子串，０＜｜犃｜＜｜犛｜，犔是
重复体的最小长度．

定义３．　如果犃是犛的一个具有最大长度的非
平凡子串，且犃在犛中至少出现犉犿次，犃的每个非
平凡子串是犃的一个子重复，其中犉犿是指定的重复
体最小出现频率，则称犃是犛的一个基本重复体．

性质１．　如果犃是犛的一个基本重复体，且出
现频率为犳，那么犃的每个犔子串出现频率均为犳．

证明．　略．结论可由定义直接而得．
上述性质使我们在计算重复体的出现频率时，

可以删除大多数非候选的重复体．在计算中，使用后
缀树作为基本数据结构，来统计具有给定阈值的其
犔子串的频率．

２．３　算法描述
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法首先找出输入序列犛中的所有

基本重复体，然后输出重复体的一个有序表．重复体
表中的元素是一个数对，表示一个重复体在输入序
列中的起始位置和结束位置．因此，识别基本重复体
的问题可以转换为寻找重复体的边界问题．因而，
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法检查输入序列中每个位置，并确定
一个位置是否是重复体的一个边界．

使用穷尽算法查找基本重复体是不切实际的，
因为在犛中有犗（狀２）个子串，对于每个长为犿的子
串，需要检查犗（犿２）个子串．因而，我们构造输入序
列犛的一棵后缀树，帮助进行频率统计．按照性
质１，可得：如果犃是犛的一个基本重复体，那么犃
的所有犔子串出现频率相同，且至少为犉犿．于是，
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法计算出所有犔子串的出现频率，并
根据频率数组把频率相等且至少为犉犿的放在一块
中．由于这只是一个必要条件，ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法会检
查这些块，并分裂那些包含非子重复的块．进而，算
法对所得重复体进行扩展，最终进行分类．

ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法由以下５步组成．
第１步．计算子串在滑动窗口中的频率．
我们把重复体的最小长度犔作为滑动窗口的宽度，并

计算长度为犠的子串在此窗口中出现的频率．滑动窗口每
次向右移动一个位置．设频率数组为犳，犳［犻］表示在位置犻开
始的犔子串的出现次数，即犛［犻，犻＋犔－１］的频率．图１中显
示了输入序列犛的频率数组犳的值．在图１中，犳［０］＝３表
示在位置０开始的长为４的子串犛［０，３］在犛中出现３次，
犛［０，３］＝“ＡＢＣＤ”；犳［５］＝３表示在位置５开始的长为４的
子串犛［５，８］在犛中出现３次．

第２步．求出频率相等的块．
根据第１步中计算的频率数组，可以计算出出现次数

至少为犉犿的犔子串的起始位置和结束位置．在ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ
算法中，使用犾和狉分别记录它的左右边界（即起始位置和结
束位置）．如果分别来自犾数组和狉数组的两个元素在输入序
列犛中的位置相同且位置为犻，那么它们表示同频率的候选
重复块（犾［犻］，狉［犻］）．基于频率数组犳，我们把序列划分成同
频率的块．特别是，对于任何位置犻，如果犳［犻］≠犳［犻－１］，那
么位置犻是这个同频率块的起始位置；如果犳［犻］≠犳［犻＋１］，
说明同频率块的最后犔子串在位置犻开始，也就是说，
犻＋犔－１是这块的结束位置．每当得到一个起始位置或结束
位置时，就把这个位置插入到犾数组或狉数组中．完成犾数组
或狉数组的计算之后，接下来是对犾数组和狉数组中的元素
进行配对．（犾［犻］，狉［犻］）是我们所找到的第犻个相同频率块．
例如，对于犾［０］＝０且狉［０］＝９，图１中的块犛［０，９］＝
“ＡＢＣＤＥＥＢＣＡＤ”是一个频率相等块，它的长为４的７个子
串出现频率一样．对于图１中的示例，去掉频率小于犉犿（＝３）
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的子串后，最终频率相等块为犛［０，９］，犛［１２，２１］，犛［２４，２８］，
犛［２９，３３］和犛［３６，４１］．

第３步．子重复检查．
对从第２步得到的块进行检查，设某一块犇犻＝

犛［犻１，犻２］，块长度为犾犲狀犵狋犺，出现频率为犽，其块内所有长度
为犔的子串的频率为犿，若犽＜犿，则块犇犻内含有不是子重
复的子串．从左到右依次求出块犇犻中所有长度为犔的子串
在犛中的出现位置，然后对开始位置相邻的两个子串的出现
位置序列进行比较，若存在对应次序上的位置不相邻，则分
裂块犇犻．例如，图１中，子串犛［０，９］的发生频率为２，但在第
２步中被识别为重复体，通过子重复检查，发现犛［１，４］＝
“ＢＣＤＥ”的出现位置为｛１，１３，３０｝，犛［２，５］＝“ＣＤＥＥ”的出现
位置为｛２，１４，３６｝，两子串的第３次出现位置不相邻，因此将
２插入犾数组，将５插入狉数组．对数组犾和狉的插入要求进
行有序插入，即插入后数组仍保持有序．所以犛［０，９］可分裂
成犛［０，４］，犛［２，７］，犛［５，９］３个重复体．

第４步．重复体扩展．
为了尽可能得到更长的重复体，我们归并有重叠的重

复体，如果归并后的重复体频率至少为犉犿．具有较高频率的
重复体仍然被保留下来，较低频率的重复体被扩展．令重复
体犃和犅含有重叠块，重叠块称为犆．归并满足的条件
如下：

犿犲狉狅狆（犃，犅）＝犆
犃∪犅×１００％犗犘

且
犳狉犲狇狌犲狀犮狔（犃∪犅）犉犿，

其中犿犲狉狅狆为重叠率，犗犘为指定最小重叠率，犃∪犅为归并
犃与犅之后的结果，犳狉犲狇狌犲狀犮狔为归并后子串的出现频率．

例如，在图２中，假设重复体犃和犅分别在输入序列中
出现３次和２次．由图２可得犃１和犅１有公共重叠子块．如果
犃和犅的重叠率至少为犗犘，且归并之后的结果块犕１至少
出现犉犿次，那么我们进行归并，也即实施了扩展．同样，归并
犃３和犅２得到犕２．最终，犅１和犅２分别被扩展至犕１和犕２．

图２　重复体扩展，犉犿＝２
第５步．重复体归类．
将相同的重复体归为一类．

２．４　犚犲狆犛犲犲犽犲狉算法
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法如下．
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ（犛，犔，犉犿）
Ｉｎｐｕｔ：ｓｔｒｉｎｇ犛ｗｉｔｈｌｅｎｇｔｈ狀，ｍｉｎｉｍｕｍｌｅｎｇｔｈ犔ｏｆ

ｒｅｐｅａｔ，ｍｉｎｉｍｕｍｆｒｅｑｕｅｎｃｙ犉犿
Ｏｕｔｐｕｔ：ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｌｉｓｔｏｆａｌｌｒｅｐｅａｔｓｉｎ犛ｔｈａｔａｐ

ｐｅａｒｓａｔｌｅａｓｔ犉犿ｔｉｍｅｓ

０．ｃｒｅａｔｅａｓｕｆｆｉｘｔｒｅｅｆｏｒｔｈｅｓｔｒｉｎｇ犛
１．ｆｏｒ犻←０ｔｏ狀－犔ｄｏ
２．　犳［犻］←ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｔｈｅ犻ｔｈ犔ｓｕｂｓｔｒｉｎｇｉｎ犛
３．ｃｒｅａｔｅ犇：ａｎａｒｒａｙｏｆｒｅｐｅａｔｂｌｏｃｋｓｉｎ犛
４．ｉｆ犳［０］犉犿ｔｈｅｎａｄｄ０ｉｎ犾ａｒｒａｙ
５．ｆｏｒ犻←１ｔｏ狀－犔－１ｄｏ
６．　ｉｆ犳［犻］犉犿ｔｈｅｎ
７．　ｉｆ犳［犻］≠犳［犻－１］ｔｈｅｎａｄｄ犻ｉｎ犾ａｒｒａｙａｓａ

ｓｔａｒｔｉｎｇｐｏｓｉｔｉｏｎ
８．　ｉｆ犳［犻］≠犳［犻＋１］ｔｈｅｎａｄｄ犻＋犔－１ｉｎ狉ａｒｒａｙ

ａｓａｎｅｎｄｉｎｇｐｏｓｉｔｉｏｎ
９．ｆｏｒ犻←０ｔｏ｜犾｜－１ｄｏ
１０．犇［犻］←（犾［犻］，狉［犻］）
１１．犇←｛犇［０］，犇［１］，…，犇［犽－１］｝，狊狌犿←｜犇｜
１２．Ｃｈｅｃｋ（犇）
１３．Ｅｘｔｅｎｄ（犇）
１４．Ｃｌａｓｓｉｆｙ（犇）
Ｃｈｅｃｋ（犇：ａｎａｒｒａｙｏｆｂｌｏｃｋｓｏｆｅｑｕａｌｆｒｅｑｕｅｎｃｙ）
１．ｆｏｒ犻←０ｔｏ狊狌犿－１ｄｏ
２．ｉｆ犳［犾［犻］］≠犳（犇［犻］）ｔｈｅｎ
３．　ｆｏｒ犼←０ｔｏ｜犇［犻］｜－犔ｄｏ
４．　犘［犼］←ｓｏｒｔｅｄｌｉｓｔｏｆｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｆｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｓｏｆ

犼ｔｈ犔ｓｕｂｓｔｒｉｎｇｉｎ犇［犻］
５．　ｆｏｒ犽←０ｔｏ｜犇［犻］｜－犔－１ｄｏ
６．　ｆｏｒ犿←０ｔｏ犳［犾［犻］］－１ｄｏ
７．　　ｉｆ犘［犽＋１，犿］≠犘［犽，犿］＋１ｔｈｅｎ
８．　　ｉｎｓｅｒｔ犾［犻］＋犽＋１ｉｎｔｏ犾ａｎｄｋｅｅｐｉｔｓｏｒｄｅｒ
９．　　ｉｎｓｅｒｔ犾［犻］＋犽＋犔－１ｉｎｔｏ狉ａｎｄｋｅｅｐｉｔｓｏｒｄｅｒ
１０．　　狊狌犿←狊狌犿＋１
Ｅｘｔｅｎｄ（犇：ａｎａｒｒａｙｏｆｅｌｅｍｅｎｔａｒｙｒｅｐｅａｔｓ）
１．ｆｏｒ犻←１ｔｏ狊狌犿－１ｄｏ
２．ｉｆ犿犲狉狅狆（犻，犻＋１）犗犘ａｎｄｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｍｅｒｇｅｄ

狊犲狇狌犲狀犮犲犉犿
３．　ｔｈｅｎ
４．　犇［犻］←（犾［犻］，狉［犻＋１］）
５．　犻←犻－１，狊狌犿←狊狌犿－１
Ｃｌａｓｓｉｆｙ（犇：ａｎａｒｒａｙｏｆｅｘｔｅｎｄｅｄｒｅｐｅａｔｓ）
１．ｆｏｒ犻←０ｔｏ狊狌犿－１ｄｏ
２．犮犾犪狊狊［犻］←ｒｅｐｅａｔｓｅｑｕａｌｔｏ犇［犻］
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法工作如下．第１～２行计算犛的

所有犔子串的频率．第４～８行找出频率至少为犉犿
的所有重复块的起始位置和结束位置．第９～１０行
对犾数组和狉数组中元素配对．子例程Ｃｈｅｃｋ检查
块犇犻是否包含非子重复．子例程Ｅｘｔｅｎｄ归并满足
条件的重复体，以达到扩展的目的．子例程Ｃｌａｓｓｉｆｙ
对重复体归类输出．
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２．５　后缀树在犚犲狆犛犲犲犽犲狉算法中的作用
后缀树数据结构对于ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ重复体识别算

法的有效实现起着至关重要的作用．在图３中，我们
从犜出发到叶子结点，可得到该序列的一个后缀．
设序列犘是犽个后缀的公共前缀，而对于整个序列
来说，犘出现了犽次．这样我们可以通过遍历同一
“主干”下的叶子数目，来确定该“主干”在序列中的
出现次数，也即频率．ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的主过程
第２～３行用后缀树求得频率数组犳．

图３　后缀树犜
存在的问题：
（１）为了得到子串犘的频率，我们必须遍历犖

下所有叶子结点，来计算叶子数目．对于ＤＮＡ序列
来说，通过遍历来获取所需信息的时间需求是无法
忍受的．

（２）Ｕｋｋｏｎｅｎ构建的后缀树，结点是按顺序分
配的，没有对叶子结点和分支结点的区分．我们不能
通过叶子的序号来得到重复体的出现位置．在第３
步的子重复检查中，要通过ＫＭＰ［１５］来解决．在第５
步的重复体归类中，要通过甚至时间复杂度为
犗（狀２）的算法来完成．

３　对犝犽犽狅狀犲狀算法的适应性改进
３１　犝犽犽狅狀犲狀后缀树构造过程

Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树构造算法［１６１７］的基本思想是
对于字符串犛的每个前缀犛［１．．犻］构造一个隐后缀
树犜犻，从犜１开始，逐步增加犻，直到完成犜狀的构造，
犻＝１．．狀．若字符串犛的长度为狀，则构造算法分成狀
步，对于每一步犻＋１，又分成犻＋１个扩展，每个扩展
代表了犛［１．．犻＋１］的犻＋１个后缀中的一个后缀，在
第犻＋１步的第犼个扩展中，算法首先找到从根节点
开始标记子串犛［犼，…，犻］的路径的结束位置，然后
将字符犛（犻＋１）加入该子串尾对它进行扩展，除非
犛（犻＋１）已经存在．因此，在第犻＋１步，字符串
犛［１，…，犻＋１］首先被插入树中，然后插入犛［２，…，
犻＋１］，犛［３，…，犻＋１］，以此类推．在犻＋１步的第

犻＋１个扩展中对犛［１．．犻］的空后缀进行扩展，确保
向树中插入了单个字符犛（犻＋１）（除非犛（犻＋１）已经
存在）．树犜１是标记为犛（１）的单条边．在后缀树算
法构造过程中，引入了扩展后缀树的３个规则以及
后缀链使算法的时间复杂度为犗（狀）．算法的详细描
述见文献［１６１７］．
３．２　犝犽犽狅狀犲狀算法特征分析

这个算法有几个显著的特点：一旦一个结点被
作为叶子结点创建，那么它始终都是叶子结点，将不
会有子孙结点．更重要的是，在每次将一个前缀插入
到树中，就机械地用一个相同的字符去扩展每一个
指向叶子结点的边，而这个字符必然是新后缀的最
后一个字符．
３．３　构建后缀树时的改进

后缀树对ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的主要贡献在于，它
能快速地求出定长子串犘在犛中的出现频率，也就
是求出有相同前缀犘的后缀个数．

如图３，利用后缀树计算子串频率传统的方法
是：（１）从树根找起，先找到与犘相匹配的树的主
干；（２）遍历以结点犖为根的所有叶子结点，所得的
叶子结点数就是要求的犘的频率．第１步可以在线
性时间内找到犖，第２步则要遍历以犖为根的树，
对于ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法中，用移动窗口求频率数组，总
共要遍历｜犛｜－犔个这样的树．

而查找重复体的副本位置，Ｕｋｋｏｎｅｎ构建的后
缀树无所适从．

为了高效实现ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法，我们对Ｕｋｋｏｎｅｎ
构建后缀树的算法进行了适应性改进．改进主要是
在构造时加入了结点信息，包括两点：

（１）在构建后缀树时，对叶子结点和分支结点
进行区分，做不同的编号．结点总个数初始化为２×
｜犛｜，给叶子编号是从０开始，每次加１，给分支结点
编号从尾部开始，每次减１．

（２）在分支结点处加入结点信息，包括当前结
点下的叶子数以及叶子序号．以２．３节中的算法为
据，首先给结点数组中每一个成员加入ｐａｒｅｎｔ变
量，保存父结点编号．通过ｐａｒｅｎｔ，给新叶子结点的
所有父结点加入新的结点信息，即叶子数加１，并在
结点信息数组中加入新叶子编号．

图４显示了字符串ａｇａｇａｇｃａｇａｇｔ所对应的改
进后的适应性的后缀树．结点５上的信息３１３８表
明，该结点下有３个叶子结点，它的后缀在字符串中
出现的位置为１，３和８．
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图４　字符串ａｇａｇａｇｃａｇａｇｔ所对应的适应性的后缀树

３４　改进对算法的支持
对Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树改进后，带来了算法速度上

质的提高．优点主要表现在两方面：
（１）用移动窗口求频率数组时，求每一窗口内

子串的频率可在犗（犔）时间内完成，犔为窗口宽度，
即如图３中，求犘的频率就等于是在找到主干犘的
终止结点犖，找到后读取信息即可．而匹配犘的过
程是在ＨＡＳＨ表中进行的，只需进行主干犘路径
上的结点数次比较，便可找到犖．时间复杂度由
犗（狀ｌｏｇ（狀））降为犗（狀）．

（２）在子过程Ｃｌａｓｓｉｆｙ中，无需进行二重循环式
的比较，和求频率数组一样，只需找到当前重复体的
结束结点，读取结点信息即可，结点中的后缀位置
信息就是该重复体的副本分布位置．时间复杂度由
犗（狀２）降为犗（狀）．

（３）更重要的是，加入结点信息所用的时间只
是在找新叶子的父结点，ｐａｒｅｎｔ变量是结点数组的
索引号，找父结点的时间复杂度为犗（１）×父结点个
数．因此改进后的Ｕｋｋｏｎｅｎ算法在构造速度方面
几乎没有受到影响．

４　时间和空间复杂度分析
在对后缀树构造算法改进之后，算法主过程

ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ（犛，犔，犉犿）的第１～３步，在后缀树上查找
长度为犔的子串是在Ｈａｓｈ表上进行的，所以计
算频率数组时间复杂度为犗（狀）．算法主过程
ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ（犛，犔，犉犿）的时间复杂度依赖于子过程
Ｃｈｅｃｋ的时间复杂度．子过程Ｃｈｅｃｋ是一个多重循
环过程，第１层循环遍历所有频率相等且大于限定

频率犉犿的所有块．第２层循环用宽度为犔的移动窗
口对每个块进行分析．第３层循环的循环次数为当
前移动窗口内子串的发生位置的频率．设频率相等
块的个数为犖，移动窗口可移动次数为犕，窗口内
子串的平均发生频率为犳，那么可以看出检查过程
运算次数为犖×犕×犳，时间复杂度为犗（犖×
犕×犳）．分析出算法的时间复杂度为犗（犕犖）．

算法在运行过程中存储边的信息到散列表中，
这个表的大小一般不超过｜犛｜×２．１．结点存储在顺
序数组中，大小为｜犛｜＋１．由于对Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树
的适应性改进，增加了结点信息，从而加大了算法对
于空间的要求．设新增结点信息平均空间需求为
｜犡｜，由于只是在分支结点上加入了结点信息，叶子
结点所需空间为｜犕｜，所以结点总的空间应为
（｜犛｜＋１）×｜犡｜＋｜犕｜×（｜犛｜＋１）／２．

５　实　验

５．１　实验参数设置
程序ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ在ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＶｉｓｕａｌＣ＋＋６．０

环境上通过Ｃ＋＋语言实现．算法取移动窗口宽度
犔为２０，最低限制频率为３，合并重叠序列时重叠限
制比例为２５％．本实验测试机器为Ｉｎｔｅｌ３ＧＨｚ，
１ＧＢ内存的计算机．
５．２　实验结果

实验使用大小不等的ＤＮＡ序列作为测试对
象，以识别出的重复体个数、最大重复体及其长度、
重复体的归类表作为测试的结果．并与改进前的指
标进行了对比．表１列出了实验结果．
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表１　重复体识别算法在后缀树改进前后的性能

序列名 长度 限制频率
犉犿

移动窗口
长度

重叠
比例／％

改进前运行
时间／ｓ

改进后运行
时间／ｓ

发现重复体
个数

最长重复体
长度

Ｘ１４１１２ １５２２６１ ３ ２０ ２５ 　１２５．４７３ 　１０．２９７ 　４５ ２９９
ＡＬ５９３８５３ ２２３２７６ ３ ２０ ２５ ２３１．５０６ ２０．１７２ ７３９ １４７
ＡＣ００８５８３ １２２４９３ ３ ２０ ２５ ７２．３２３ ６．９３７ ７８ ４１
ＣＵ２１０９１４ ３１４３３ ３ ２０ ２５ ２８．９２１ ０．９２１ ８ ３７
ＮＣ＿００７４１０ ３６６３５４ ３ ２０ ２５ ２０１．９３７ ７１．５７８ ２６ １５４７
ＤＯＧ １３０８４７９ ３ ２０ ２５ １０２１４．６８７ ２８８０．４６９ ３９９９ ２０７
ＨＵＭＡＮ３Ｍ ２９０００１０ ３ ２０ ２５ ３５００７．１８２ １５６０９．３９０ ３２７５９ ５１３

５．３　结果分析
基于表１的实验结果，分别从重复体识别结果

和运行时间两个方面进行分析．对于重复体识别结
果，从实验结果来看，改进后的后缀树对ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ
算法提供了强有力的支持，使其在计算速度上得到
了很大程度的提高．对于长度较小的序列时间性能
的提高意义不大，如ＤＮＡ序列文件ＡＣ００８５８３，运
行时间都是在１００ｓ以内；而对于大序列，如ＤＮＡ
序列文件ＨＵＭＡＮ３Ｍ，运行时间减少了５个小时
左右．从运行时间上看，ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法在改进了后
缀树后优于改进前的算法，这也证明了算法在时间
复杂度上有所改进的分析．下一步算法将在如何减
少算法的空间需求上做改进，将在引入新的数据结
构上做进一步的探索．

６　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Ｕｋｋｏｎｅｎ后缀树算法的准确重复体
的快速识别算法ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ．ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法将对
近似重复体和重复结构的识别提供强有力的支持，
算法在快速识别重复体的同时定位了每一个重复体
序列的左右边界，并把每一个重复体归入相应的类．
算法无论是在计算频率、检查子重复、重复体合并以
及最后的重复归类都充分运用了改进后的适应性后
缀树构造算法，从而较大地提高了运行速度．实验结
果表明ＲｅｐＳｅｅｋｅｒ算法的运算速度相对改进
Ｕｋｋｏｎｅｎ算法前的算法得到了很大的提高，是一种
有效的重复体识别算法．
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