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Tandem repeat查找方法比较*) 
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摘 要 Tandem repeat在基因组成和进化中起到非常重要的作用，查找和分析 Tandem repeat已经成为当前生物信 

息学的一个前沿领域和研究焦点。目前在这一研究领域存在多美解决方法，主要有基 于 LZ分解技术的方法和最近 

兴起的基于后缀树索引的方法。本文选取了两种时间复杂度达到 O(nlogn)数量级的代表性的方法，对这两种方法进 

行 了全面的综述，并对它们的性能进行了系统的比较和分析。 
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Al~ract Tandem repeat takes such an important role in gene composition an d evolution that the sea~h and an alysis of 

tandem  repeat have become one of the front domain and research focus．There are multiple methods in recent works， 

mainly including two method s．One is based on LZ decomposition，an d the other is based on suffix tree index． This pa- 

per summarize these two O(nlogn)methods and takes a thorough analysis and comparison of their performance． 
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1 引言 

2O世纪后期 ，生物科学技术迅猛发展，无论从数量上还 

是从质量上都极大地丰富了生物科学的数据资源。尤其是随 

着基因测序技术的快速发展以及人类基因组项 的启 

动，人们对各种生物序列(包括 DNA、RNA、蛋白质)的结构 

进行了非常深入的研究并得到了大量的测序结果。 

对DNA序列的试验分析表明序列中含有大量的tandem 

repeat，例如，在人类 DNA序列中 tandem repeat的片段在整 

个序列中的比例超过5O ⋯。近年来对DNA序列中tandem 

repeat的分析试验表 明 tandem repeat在基因组成和进化中 

起到非常重要 的作用Is,4]，同时它是产生多种疾病 的病 

因L5 ]，如：脊髓延髓性肌萎缩和弗里德赖希(氏)共济失调 

症，强直性肌营养不良等多种基因遗传疾病[ ～。因此对 

DNA序列中tandem repeat的识别和分析就成为生物信息学 

中的一个非常重要的研究领域。 

对于一个字符串 S，长度为 rl，tandenl repeat是其中的子 

串，其形式为∞(a为非空子串)。若 S中有m个连续的a构 

成一个子串，则称其为 tandem repeats，称 口为模式。S中可 

能含有多达，l‘／4个 tandem repeat，识别所有这些 tandem re— 

peat需要的时间由这些 tandem repeat的个数 z决定，早期的 
一 些算法识别所有 tandem repeat需要0(nlogn+ z)的时 

间复杂度，它们通过传统的字符串比较和查找算法进行 tan— 

dem repeat的查找，如 Crocheraore算法，LZ分解，least com— 

mort ancestor算法，Boyer-moore算法和Z算法[9 。后来随 

着后缀树存储结构越来越广泛地应用，一些基于后缀树的查 

找方法也被采用了，但是都没有达到0(nlogn)甚至是线性的 

时间复杂度[5]。而后有一些方法通过限制 tandem  repeat的 

输出个数(仅输出pri-mitive tandem repeat)，使算法的复杂 

度达到 O(nlogn)[“ 引。如果一个 tandem  repeat的模式 a不 

能表示成任意其他的 tandem repeat，则称其为 primitive tan- 

dem  repeat。 

目前在这一研究领域有多种比较实用的查找方法，其中 

具有代表性的两类方法是基于 LZ(LempeLZiv)分解技术的 

查找方法和基于后缀树索引结构的查找方法。本文详细介绍 

上面提到的这两类有代表性的方法，分别实现了这两种算法， 

并在实验结果的基础上对它们作出了性能分析和比较。 

本文第 2节详细介绍了基于 LZ分解的查找方法，第 3 

节详细介绍了基于后缀树索引结构的查找方法，第 4节对两 

种方法进行了理论分析和实验比较，最后对论文做出了简要 

的总结 。 

2 基于 LempeLZiv(LZ)分解的查找方法 

2．1 基本概念介绍 

在这一节中首先详细介绍 tandem repeat相关的概念，前 

面已经给出了 tandem  repeat及原始(primitive)tandem repeat 

的概念。接下来介绍字符串中tandem repeat的表示方法，假 

设一个字符串s的长度为n，则s ”力表示s中从位置i开 

始到位置 结束的子串，其中O< ≤ ≤，l，S中的一个tandem 

repeats口．．·a=S[i⋯H—m一1]，可以表示为一个三元组( ，口， 

愚)，其中a为模式(~ttem)，k为a重复次数，如果 愚一2，则其 

为 tandem repeat，可以简写为( ，口)或( ，Z)，其中Z一 2I口I，叫 
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作 tandem repeat对。 

下面给出两个关于 tandem repeat的集合 Occurrence和 

Vocabulary。Occurrences集合包含 S中的所有的 tandem re— 

peat对。在 Vocabulary集合中每个类型的 tandem repeat只 

出现一次。Tandem repeat的类型是由它的模式决定的，只有 

a—a 时，tandem repeat口口一SB⋯ +m一1]和a 一SEi ⋯i 

+m 一1]才属于同一类型。为了方便，可以用某一个特定的 

tandem repeat来代表它所属的类型。如可以用( ，a)来代表 

a口所属的类型。对于Vocabulary集合中的任意一个类型艘， 

Occurrences集合中的每一个和它类型相同的tandem repeat 

都叫做a口的一次出现，其中在序列中出现位置最小的那个 

tandem repeat叫做最左出现。例如给定字符串 abaabaab— 

baaahaaba$，Occurrences集为{(1，6)，(2，6)，(3，2)，(3，6)， 

(6，2)，(8，2)，(10，2)，(11，2)，(11，6)，(12，6)，(14，2)}，而 

{(1，6)，(2，6)，(3，2)，(3，6)，(8，2)}为一个Vocabulary集，类 

型(3，2)在 Occurrences集合 中的出现是(3，2)，(6，2)，(10， 

2)，(1i，2)，(14，2)。其最左出现为(3，2)。 

在 S中，如果( ，m)，(H‘i，m)，⋯，( ，m)(O< i< ≤ 

)都是 tandem repeat对，则序列i，H‘1，⋯， 叫作长度为m 

的 tandem repeat的一个run。对于任意的 < ，当且仅当从i 

开始的长度为 m的 tandem repeat的一个 run包含了 时，称 

tandem repeat( ，m)覆盖了 tandem repeat( ，m)。由此( ， 

m)可以由( ，m)经过一系列的右转来得到(设叫为一个子串， 

a为一个字母，则子串 洲 叫作子串蚴 的一个右转)。而且， 

在这个过程中每次右转所产生的子串也是一个长度为 m的 

tandem repeat。 

这里给出 S中 tandem repeat的覆盖集 P，当且仅当 、 — 

cabulary中任意一个 tandem re．at在 Occurrence中的多次 

出现至少有一次可以被 P中的某个 tandem repeat覆盖(COV- 

er)，则称 P为一个覆盖集，需要指 出的是覆盖集 P不是唯一 

的。当且仅当 Vocabulary中的任意一个 tandem repeat在 

Occurrence中的最左 出现可以被 P中的某个 tandem repeat 

覆盖 ，称 P为一个最左覆盖集 ，最左覆盖集同样不是唯一的。 

在上面的例子中{(1，6)，(8，2)，(11，2)}为一个包含集，{(1， 

6)，(3，2)，(8，2)}为一个最左包含集。 

2．2 LZ分解 

对字符串的LZ分解是很多字符串查找和匹配算法的基 

础，LZ分解产生的分解块有着很多特殊性质，下面将介绍LZ 

分解和 tandem repeat在 LZ分解块上的性质。 

对长度为 的字符串S的任意一个位置i，定义 为子 

串SEi⋯ ]中满足下面条件的所有前缀的最大长度： 

SEi，⋯，H—m一1]为 SEi⋯ ]的前缀，长度为 m，且此前 

缀 SEi，⋯， +m一1]在S中的某位置 ( < )出现过，即SEi， 
⋯

， +m一1]一 SD，⋯， +m一1] ． 

即ml=max(m)，mE{mI 3j(j~i A sEj，⋯， +m一1] 
一 S[ ，⋯， +m一1])} 

令 为满足sEi，⋯，H‘ 一1]一 sD，⋯， + 一1]的 

所有 的最小值，即在 S中第一个出现的和最长前缀S[_『， 
⋯

， + 一1]相等的子串的开始位置。即： 

—m ( )， ∈{ IO < AsEj，⋯， + 一1]一sEi， 
⋯

，H一 一1]} 

字符串S的 LZ分解就是它的一个位置索引列表 i ，iz， 
⋯

，ik，其值归纳定义如下： 

il一1， +l— iB+max(1，厶B)，iB≤ ，子串S[iB，⋯，iB+l 
一 1](其中 1≤B≤忌)就叫做 LZ分解的第 B个块。S的m 

值， 值，还有LZ分解值的一个例子如下表所示。 

te)ct 口 b 口 口 b 口 口 b b 口 口 口 b 口 口 b 口 $ 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 

li O O 1 5 4 3 2 1 3 2 6 6 5 4 3 2 1 O 

O O 1 1 2 3 1 2 2 3 3 1 2 3 1 2 1 O 

LZ分懈 ： 

n I b l n‘l n b n n b I b n n l n b n n b n l$ 
1 2 3 4 5 6 7 

2．3 tandem repeat在 LZ分解块上的性质 

本节将介绍tandem repeat在LZ分解块上的几个重要性 

质，tandem repeat查找算法就是基于这些性质依次扫描每个 

LZ分解块最终得到所有的 tandem repeat。 

性质 1 任何一个tandem repeat的右半边最多存在于连 

续的两个 LZ分解块上。 

性质2 任何一个类型的tandem repeat的最左出现至少 

存在于两个连续的 LZ分解块上。 

性质3 任何一个类型的tandem repeat的最左出现的中 

心若位于LZ分解块 B上，则其必满足下面一种情况：1)此 

最左出现的左端点在 B块上而右端点在 B+1块上；2)此最 

左出现的左端点在 B一1块上或者在更左边的块上，同时右 

端点在 B块上或是 B+1块上。 

以上介绍的这些性质的详细证明过程请参考文[143，下 

面再简要介绍一下算法中要用到的另一个概念。 

对于字符串S中任意的两个位置i， ，定义从i开始和从 

开始的最长的相同子串的长度为 i和 的前向最大相同前 

缀。同样地 ，定义以 i为结尾和以 为结尾的最长的相同子 

串的长度为i和 的反向最大相同后缀。 

2．4 基本算法 

虽然遍历每个LZ分解块，按照性质 i来进行过滤就能 

查找出所有的tandem repeat，但是此种方法的过滤效率低， 

算法的查找速度慢。本文根据性质 3的两个情况来找到前面 

介绍的最左包含集，同时将待查序列存储在后缀树上。然后 

从最左包含集出发，通过后缀链的游走在后缀树上标出所有 

的tandem repeat的结束位置，最后经过一个后缀树的遍历就 

能得到所有的 tandem repeat。 

下面给出查找最左包含集的算法，此算法分两步，分别对 

应性质 3中的两种情况。下面列出的算法假设当前处理的是 

第B块 LZ分解块，在每个分解块上分别应用本算法就能得 

到完整的最左覆盖集。此算法是基于 LZ分解查找 tandem 

repeat的核心部分，由于篇幅关系，我们略去算法其他部分。 

算法a； 
h= lBl 
hi= lB+1l 
For k form 1 tO fBfd0 
Begin 

Let口一 ^】一 点 

计算-位置hl和g开始的前向最大相同前餐， 曼1．表示 ． 
计算位置 hl一1。和 q--1开始的后向最大相同前缀，用 女2表 
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刁 

If(k1+ 2>一 and 1>O) 

输出 tandem repeat(max(q-- 2，q一 +1)，2k) 
End 

算法b： 
h— IBI 
hi= lB+lI 
For from l tO IBI+IB+lI do 
Begin 

Let q— h+ 

计算位置 h和q开始的前向最大相同前缀，用 1表示 
计算位置 一̂l和q—l开始的后向最大相同前缀 ，用 2表示 

If(k1+ 2>一 and 1>O and 2>0and max(h一 2，h 
一  + 1)+ < hi) 

输出 tandem repeat(max(h-- 2，̂ 一 +1)，2k) 
End 

3 基于后缀树的查找方法 

3．1 基本概念介绍 

本节介绍几个重要的概念，基于后缀树的查找算法就是 

围绕这几个概念展开的： 

字符串s中的一个 tandem repeat口口一S[ ，⋯， +2 一 

1-]~n果满足条件：S[ +I n 1]≠sEi+2 I n 1]，则称其为分支 

tan dem repeat。 

和分支 tandem repeat概念相对应的就是非分支 tandem 

repeat。 

设 为一个子串，n为一个字母，则子串n 叫作子串 

的一个左转。 

下面介绍和上面概念相关的一个重要的定理。 

定理 1 任意一个非分支 tandem repeat(i，aw)都是一个 

以 i+1为起始位置的另一个 tandem  repeat(i，硼 )的左转。 

这个以 H。1为起始位置的 tandem  repeat可能是分支也可能 

是非分支 tandem repeat。 

由定理 1可知，一个 tandem repeat或者是一个分支 tan- 

dem repeat，或者是由一个分支 tandem repeat经过一系列左 

转过程得到的非分支 tandem  repeat。对于字符串 S中的任何 
一 个 tandem repeat(i+l，wa)，如果S Ei3一n，则存在一个以 

i开始的 tandem repeat(i，aco)。因此，从一个分支 tandem re- 

peat出发，经过一系列左转过程我们可以得到一系列的非分 

支 tandem repeat。 

3．2 后缀树预处理 

后缀树是一种非常重要的数据结构，它在与字符串处理 

相关的各种领域里有着非常广泛的应用E 引，详细介绍后缀 

树的文章有文[-19~213等。 

丁(S)代表字符串 S对应的后缀树，U， 分别代表后缀树 

丁(S)上的两个节点(叶子节点或中间节点)。L(“)代表节点 

U在后缀树中的路径(从根节点到 U节点 的路径所代表的子 

串)。D(“)一 I L(“)I为这个路径的长度。设 为叶子，如 

果 L( )⋯SEi· ]，则置 的标号为 i，定义中间节点 U的 

leaLlist为它所包含的所有叶子节点标号的一个集合列表， 

简写为 LL(u)。下图 1就是字符串 mississippi的带有LL的 

后缀树。 

图 1 标注好的后缀树 

3．3 tandem repeat在后缀树上的性质 

下面介绍 tandem repeat在后缀树上的几个性质E 。 

定理 2 字符串 S中的两个位置i，J，1≤i<j≤ ，令 m— 

J—i，则下面两个断言是等价的：1)S中存在一个以位置i为 

起点的长度为 2m的 tandem repeat(i，2m)；2)丁(S)中存在一 

个节点 U满足 D(“)≥m，使得 i，J同时存在于 leaLlist(“) 

中。 

从定理 2可以得到分支 tandem repeat在后缀树上 的性 

质，即定理3。 

定理 3 字符串 S中的两个位置i，J，1≤i<j≤ ，令 m= 

J—i，则下面两个断言是等价的：1)S中存在一个以位置i为 

起点的长度为2m的分支tandem repeat(i，2m)；2)丁(S)中存 

在一个节点 U满足D(“)一m，使得 ， 同时存在于 leaf-list 

(“)中。但是对任何 满足D( )> ， 不同时存在于leaL 

list( 中，即对任何U的孩子 而言， ， 不同时存在于leaf- 

· 】74 · 

3．4 基本算法 

由定理 3首先得到查找所有分支 tandem  repeat的基本 

算法，然后对所有找到的分支 tandem repeat进行左转操作就 

可以得到所有的 tandem repeat。下面就是查找所有分支 tan- 

dem repeat的基本算法： 

tandem repeat查找算法： 
All nodes are unmarked； 

while(not all node are marked) 

select an unmarked internal nod e u ； 

mark t，； 
collect the leaf-list of t，，LI (t，)； 

for each leaf-label i in LL(t，) 

if J—f+ D(t，)is in LI (t，)and sEi3 1=SEi+2D(v)] 
( ，2S(v))is a branehirig tandem repeat； 

LafL．rotation(i，2S(t，))； 

左转算法 Laft-rotation(poistion，length)： 

l— lX)Slton-- 1 

Whil—e(S[i]一一[ +Iellgth]) 
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i'2S(v))is a non—branching tandem repeat； 
t—— —— ： 

4 两种方法的分析比较 

在这一节，我们将从理论和实验结果两方面分析比较这 

两个算法。 

4．1 理论分析 

下面先从理论上简单分析两种算法的时间复杂度，第一 

种算法首先在 O( )的时间复杂度内对字符串进行了 LZ分 

解处理[2引，同时在线性的时间内能找到任意给定的两个位置 

开始的最大相同前缀。因此查找最左包含集这部分算法的时 

间复杂度为 0( )，同样在 0( )的时间内能在后缀树上标注 

出所有的 tandem repeat，最后再遍历后缀树得到所有的 tan- 

dem repeat，共需要时间0(nlogn+z)。 

第二种算法在 0(nlogn)的时间复杂度内找到所有的分 

支 tandem repeat，然后对每个分支 tandem repeat进行左转操 

作来找到所有的 tandem repeat，整个算法的时间消耗也是 0 

(nlogn+z)。 

4．2 实验结果 

本文对两种算法进行测试的时候选择的数据是含有 tan- 

dem repeat为 58 的蠕虫的染色体 chrl的片断和含有 tan- 

dem repeat为 72 的人类染色体ehr22的片断[ 。 

两种算法都是用 C++在 Windows2003 Server上实现的， 

运行环境为 DELL P4 2．0服务器(2G RAM)。两种算法的测 

试结果分别在图2和图3中。算法1是基于LZ分解的算法， 

算法 2是基于后缀树的算法。 

从实验结果可知，两种算法时间开销随着测试数据 的增 

长而增加，且算法的时间消耗和数据集的选择无关，这是由于 

这两个算法都是基于遍历的形式来产生结果的，对数据含有 

的 tandem repeat的个数不敏感。 

同时第一种算法的时间消耗和第二种算法的时间消耗随 

着数据的变大差距也变大，这是由于第一种算法在进行了 LZ 

分解以后，先遍历字符串序列找到最左包含集并在后缀树上 

进行标注，这时不输出已经识别的这部分结果 ，随后由得到的 

最左包含集出发 ，通过后缀链在后缀树上遍历并标注出所有 

的 tandem repeat，然后再遍历后缀树输出所有的 tandem re— 

peat。显然如果在第一步输出了已经得到 的部分结果，在随 

后的遍历后缀树的过程中还要判断哪些结果已经被输出了。 

所以第一种算法重复遍历后缀树，造成了时间开销的增加。 

下面的数据显示由于第一种算法对后缀树的附加遍历，其查 

找时间比第二种算法大得多。 

^  

日 
V  

蟹 
留 

0 2 4 6 8 l0 

数据集大小 (M) 

图2 蠕虫 chrl数据结果 

+ LZ分解 

一 翩 树
⋯ ⋯ ⋯ ⋯ ⋯ 一 一  

7一 I 

／ ．，y 
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图 3 人类 ehr22数据结果 

表 1和表 2为两种算法的预处理部分的时间消耗，算法 
一 的预处理就是 LZ分解部分，算法二的预处理就是对后缀 

树进行标注部分。表 1的数据是蠕虫 chrl的结果，表 2的数 

据是人类 eh22的结果，可见，算法一中 LZ分解的时间消耗 

要稍微小于算法二中对后缀树进行预处理所消耗的时间。 

表 1 两种算法的预处理部分的时间消耗(蠕虫chr1) 

l I 1M I 2 M l 3 M l 4 M l 5 M l 6 M l 7 M I 8 M l 9 M 
I算法一 l 628．5}1083．0 I 2174．1 l 2992．9 l 3827．3 l 4718．5 l 5565．1 l 6444．6 l 7199．9 
l算法二 I 1272．21}2628．3 l 4003．1 l 5445．9 l 6898．9 I 8393．4 l 9915．2 l 11559．2 l 13220．8 

表 2 两种算法的预处理部分的时间消耗(人类 eh22) 

l 1M 2 M 3 M 4 M 5 M 6 M 7 M 8 M 9 M 
l算法一 617．3 1368．4 2098．4 2914．4 3652．0 4493．9 532O．0 6164．7 7013．4 

I算法二 1284 2659．9 4073．4 5558．3 7117．1 8695．7 10361．8 11884 13594．2 

表 3和表 4为两种算法的查询部分的时间消耗，表 3的 

数据是蠕虫 chrl的结果 ，表 4的数据是人类 eh22的结果，可 

见，算法一中查询部分消耗的时间要远远大于算法二中查询 

部分消耗的时间。这样就导致了算法一在总时间上比算法二 

要慢很多。 

袁 3 两种算法的查找部分的时间消耗(蠕 虫chr1) 

l 1M l 2 M l 3 M l 4 M l 5 M 6 M 7 M 8 M 9 M 

l算法一 l 3710．1 l 7838．8 I 12251．8 I 16980．5 l 21734．4 26715．6 31O14．3 36209．2 41437．6 
l算法二 l 1025．6 I 2303．1 I 3522．9 I 4822．3 I 6080．4 7573．2 8843．4 10255．4 l1735．5 
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System．1oadLibrary(”vtkImagingJava”)； 

载人所需库 ，生成动态链接库 DLL(Dynamic Link Li- 

brary)，对调用的方法用关键字 native做本地声明，具体实现 

由C语言完成，生成对应的class文件和头文件。 

(5)图像处理算法的实现。图像处理算法采用了邻域运 

算操作。该操作涉及到两个矩阵，像素矩阵和模板 。像素矩 

阵对应图像，模板对应相应操作。将待处理像素点同它周围 

若干像素点像素值经过运算后得到的结果，替代原有像素点 

的像素值。 

结论与展望 基于 Web服务的图像处理系统 WII)采用 

分布式架构和服务实现技术，很好地解决了现有图像处理系 

统中处理速度和图像存储问题，适应性与灵活性增强，维护开 

销减少。该系统作为底层运行平台，加上某些领域的特殊性， 

可应用至宇航领域 ，地理环境领域，电视广告媒体的图像处 

理 。从理论研究到系统推广应用有一个漫长历程，WIP系统 

主要针对医学图像处理，其它领域的应用开发正在扩展研究 

中。WIP系统的实现 ，为 WSRF规范和网格计算应用奠定了 

基础，利用已有计算资源和图像资源，可以更好地建立一个健 

壮的、可靠的、全球化的图像处理系统。 
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表 4 两种算法的查找部分的时间消耗(人类 chr2) 

结论 本文描述了生物信息领域的一个新问题及近年来 

出现的一些解决方法 ，综述了在 tandem repeat查找领域里的 

两种高效的方法，并对各方法做了简要的实验分析。 

近年，随着基因测序工作的蓬勃发展，研究者可以在全球 

范围内获得大量的研究数据。因此如何快速地发现已有的生 

物数据所隐含的生物学意义就变得十分重要了。尤其当前的 
一 些应用中，如基因致病的研究，人类免疫 的研究都要求对 

DNA序列中的tandem repeat进行发现和识别，为了进一步 

提高查找的速度，就出现了上述的多种查找方法。为了加快 

查找算法的时间和空间复杂度，就要深入研究现有的算法并 

加以改进和创新，这就是本文写作的最初的想法 。 
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