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蓝舌病毒基因组序列多元概率特征可视化分析

陈慧嫔１ 王　琨１ 杨　恒２ 郑智捷１

１云南大学软件学院　昆明６５００９１
２云南省亚热带动物病毒重点实验室　昆明６５０２２４
　(chuipin＠foxmail．com)

　
摘　要　由于基因序列决定基因结构,基因结构反应生物功能性状,对病毒基因序列进行科学的数据可视化成为广泛应用的方

法之一,对生物的基因序列进行可视化操作的需求日益增加.由此提出以最先进的生物信息分析学和分层结构化生物信息知

识模型为基础,采用多元概率测度的方式对蓝舌病毒基因序列进行统计分析,结合计算机可视化的方法呈现蓝舌病毒在不同投

影下的特征.与传统的病毒研究方法相比,此方法直观简洁,应用难度小.在不同的测量坐标下提供丰富的可视化呈现可反映

蓝舌病毒的分类特征,将所提方法生成的结果与传统生物分析方法生成的系统发育树结果进行对照,可为同源性分析以及蓝舌

病毒进化关系的研究提供参考,利于从多种角度深入研究蓝舌病毒.
关键词:蓝舌病毒;概率统计;数据可视化;基因序列
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VisualAnalysisofMultipleProbabilityFeaturesofBluetongueVirusGenomeSequence
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Abstract　Thesequenceofagenedeterminesitsstructure,andthestructureofagenereflectsbiologicalfunctionaltraits．ThereＧ
fore,scientificdatavisualizationofviralgenesequenceshasbecomeoneofthewidelyusedmethods．ThereisanincreasingdeＧ
mandforvisualmanipulationofbiologicalgenesequences．Therefore,basedonthemostadvancedbioinformaticsanalysisandhiＧ
erarchicalstructuredbioinformaticsknowledgemodel,themethodofmultipleprobabilitymeasuresisproposedtostatisticallyanＧ
alyzethebluetonguevirusgenesequence,andcombinedwithcomputervisualizationmethods,thecharacteristicsofthebluetongue
virusunderdifferentprojectionsarepresented．Comparedwithtraditionalvirusresearchmethods,thismethodisintuitiveand
concise,anditiseasytouse．Thismethodprovidesrichvisualizationunderdifferentmeasurementcoordinates,reflectingtheclasＧ
sificationcharacteristicsofbluetonguevirus．Resultsgeneratedbythismethodarecomparedwiththephylogenetictreegenerated
bytraditionalbiologicalanalysismethods,whichcouldprovidereferencesforhomologyanalysisandthestudyoftheevolutionary
relationshipofbluetonguevirus．ItisconducivetoinＧdepthstudyofbluetonguevirusfromvariousangles．
Keywords　Bluetonguevirus,Probabilitystatistics,Datavisualization,Genesequence
　

１　引言

蓝舌病(Bluetongue,BT)是由蓝舌病病 毒 (Bluetongue

Virus,BTV)感染引起的一种严重侵害反刍动物的烈性虫媒

传染病,易发于山羊、绵羊、鹿、牛以及野生反刍动物,在我国

被列为一类,在 OIE被划定为 A类的重要动物疾病.蓝舌病

毒属于呼肠孤病毒科(Reoviridae)环状病毒属(Orbivirus)的

双股 RNA(dsRNA)病毒[１Ｇ２].该病由于发病率和死亡率高,

同时导致死产、流产以及产奶量和生育率降低,引发了严重的

直接经济损失.同时,对反刍动物及其动物制品的贸易限制

以及对动物进行疫苗接种、诊断和病媒控制的支出也引发了

较大的间接经济损失[３Ｇ８].为了保护我国畜牧业健康发展,采

用更加科学有效的方法观察蓝舌病毒特征具有重要意义.

由于基因序列数据量大,因此利用可视化技术将序列全

面展现在平面图象中,便可发挥人的视觉识别能力,找到其中

可能存在的规律和现象.１９８３年,Hamori等提出了第一个

使用图形的方法研究 DNA 序列的方案[９],随后基因序列可

视化研究不断深入.Jeffery等[１０]和 Hao等[１１]分别提出混沌

游戏表示(CGR)及 Hao序列分形表示这两种基于分形的

DNA序列可视化表示方法.Yang等使用Z曲线可视化非编

码 RNA序列[１２],Sun等提出３D图形的曲率序列和饶率序列

来表示基因序列[１３].使用可视化方法研究生物基因序列的

主要思想是将生物基因序列通过某种映射方法转换为图形关

系,通过比较不同图形,可从序列编码的角度比较序列之间的

异同.

由于蓝舌病毒基因组中第二个片段 SegＧ２及其翻译的



蛋白 VP２的序列变异决定了血清型,基 因 组 中 第 六 个 片 段

SegＧ６及其翻译的蛋白 VP５也决定了血清型.因此本文主要

聚焦于基因组中第二个片段SegＧ２,基于 A,C,G,T这４种碱

基之间的数量关系,采用多元概率(MultipleProbability)测
度[１４],针对云南省热带亚热带动物病毒重点实验室提供的来

自４８个国家的４８５条蓝舌病毒第二段基因组序列数据,采用

数据可视化的方法展现蓝舌病毒第二段基因组序列特征.

２　模型与方法

本文方法包括两个核心模块:多元概率测量模块和可视

化呈现模块.

首先在多元概率测量模块中,将获取的基因序列按国家

分类,并通过多元概率方法进行概率统计,保存统计结果.之

后,在可视化呈现模块中,选择不同的测量指标对结果进行投

影,以散点图的形式进行可视化呈现.

图１　数据处理流程

Fig．１　Dataprocessingflow

２．１　多元概率测量模块

首先将数据集中的基因序列按国家进行分类,根据统计,

数据集中共包含来自４８个不同国家的蓝舌病毒基因序列,如
表１所列.然后将分类后的数据输入多元概率测量模块,按
照多元概率测度公式计算每个国家的多元概率值.

表１　基因序列地区信息表

Table１　Regionalinformationofgenesequence

序号 国家 国家(英文) 序列数量

１ 阿尔及利亚 Algeria ４
２ 阿根廷 Argentina ５
３ 澳大利亚 Australia ７１
４ 巴巴多斯 Barbados １

５
波斯尼亚和

黑塞哥维那
Bosniaand
Herzegovina

１

６ 保加利亚 Bulgaria １
７ 喀麦隆 Cameroon ４
８ 中国 China ２
９ 哥斯达黎加 CostaRica １
１０ 塞浦路斯 Cyprus １３
１１ 埃及 Egypt １
１２ 法国 France ４５
１３ 德国 Germany ２
１４ 直布罗陀 Gibraltar １
１５ 希腊 Greece ２４
１６ 危地马拉 Guatemala １
１７ 洪都拉斯 Honduras １
１８ 印度 India ５１
１９ 印度尼西亚 Indonesia １０
２０ 以色列 Israel １６

２１ 意大利 Italy ４７

２２ 牙买加 Jamaica ２

２３ 日本 Japan １４

　　　　(续表)
序号 国家 国家(英文) 序列数量

２４ 科索沃 Kosovo ２
２５ 科威特 Kuwait １
２６ 利比亚 Libya ３
２７ 马提尼克岛 Martinique １
２８ 摩洛哥 Morocco １４
２９ 荷兰 Netherlands ３
３０ 尼日利亚 Nigeria ３
３１ 巴基斯坦 Pakistan ２
３２ 巴拿马 Panama ２
３３ 波兰 Poland １
３４ 葡萄牙 Portugal ３
３５ 俄罗斯 Russia １
３６ 塞尔维亚 Serbia １
３７ 南非 SouthAfrica ６９
３８ 南韩 SouthKorea １
３９ 西班牙 Spain １２
４０ 苏丹 Sudan ３
４１ 瑞士 Switzerland １
４２ 台湾 Taiwan ２
４３ 突尼斯 Tunisia ４
４４ 土耳其 Turkey ５
４５ 英国 UnitedKingdom １
４６ 美国 USA ２７
４７ 津巴布韦 Zimbabwe １
４８ 未知 unknown ４
总计 ４８５

输入元素为完整的蓝舌病毒基因序列,序列的每个元素

都由{A,C,G,T}４个符号之一组成.当基因序列包含 m 个

元素时,可以统计出基因序列中４个符号的数量.ms为元素

s的数量,其中s∈{A,C,G,T},Ps为元素s出现的概率.因

此,多元概率测度表示如下:

m＝mA＋mC＋mG＋mT

Ps＝ms

m
,s∈{A,C,G,T}

１＝PA＋PC＋PG＋PT

假设序列 X中共有１００个元素,其中A 出现３７次,C 出

现２９次,G 出现 １１次,T 出现 ２３次,则 PA ＝０．３７,PC ＝
０．２９,PG＝０．１１,PT＝０．２３,该值即为此序列的多元概率值.

２．２　可视化呈现模块

通过多元概率测量模块可得到各个国家的多元概率值,其
中每个国家的多元概率值包含４个元素{PA,PC,PG,PT}.因

此将多元概率值进行二维散点图投影时,投影坐标包含６种

不同角度,即{A,C},{A,G},{A,T},{C,G},{C,T},{G,T}.
可视化呈现模块中的处理过程如下:

１)选择国家;２)选择投影角度;３)将对应横纵坐标的值进

行投影.假设选择的横纵坐标分别为{A,C},即选取该国家

的第一条序列,将多元概率测量模块得到的PA 值作为横坐

标,PC值作为纵坐标,得到多元概率二维散点图的一个投影

点,以此类推直到遍历完该国家的所有序列.
通过该方法,同一序列选择{PA,PC,PG,PT}中任意两种

不同的值作为横纵坐标,变换坐标即可得到该序列不同角度

的投影.对同一序列采用６种不同角度进行观察可发现更多

基因序列细节,便于直观深入地了解蓝舌病毒.

３　可视化结果呈现

选择使用Python中的散点图方式对实验结果进行可视

化呈现,并使用不同颜色对不同国家的蓝舌病毒序列加以区

分,从{A,C},{A,G},{A,T},{C,G},{C,T},{G,T}６种维度

可视化蓝舌病毒segment２数据集中的所有基因序列,可视化

结果如图２所示.

８２ ComputerScience 计算机科学 Vol．４９,No．６A,June２０２２



(a)A,C维度 (b)A,G 维度

(c)A,T 维度 (d)C,G 维度

(e)C,T 维度 (f)G,T 维度

图２　蓝舌病毒６种维度可视化图像

Fig．２　Bluetonguevirus６Ｇdimensionalvisualizationimages

　　从图２中可观察到明显的区分特征,图中落在相同位置

的点可推测其具有相同特征,产生集聚现象的部分可推测其

具有相似特征.如France,Tunisia,Morocco这３个国家的数

据分布集聚,部分数据重叠,其详细数据如表２所列.

９２陈慧嫔,等:蓝舌病毒基因组序列多元概率特征可视化分析



表２　France,Tunisia,Morocco３个国家可能具有相同

特征的序列

Table２　Sequencesthatmayhavethesamecharacteristicsin

France,TunisiaandMorocco

序列 国家
多元

概率A
多元

概率C
多元

概率G
多元

概率T
JX８６１４９９ 法国 ０．３１ ０．１７４ ０．２５２ ０．２６３
KP８２１００２ 法国 ０．３１ ０．１７４ ０．２５２ ０．２６３
KP８２１０００ 法国 ０．３１ ０．１７４ ０．２５２ ０．２６３
KP８２１０２３ 突尼斯 ０．３１ ０．１７４ ０．２５２ ０．２６３
KP８２１００３ 法国 ０．３１ ０．１７４ ０．２５３ ０．２６３
KP８２１０１５ 摩洛哥 ０．３１ ０．１７４ ０．２５３ ０．２６３
EU６２５３６２ 摩洛哥 ０．３１ ０．１７５ ０．２５３ ０．２６２
KP８２１０１４ 摩洛哥 ０．３１ ０．１７５ ０．２５３ ０．２６３

因此,从６种维度观察,蓝舌病毒的多元概率投影各有不

同,其中的聚簇数量及规律可作为病毒的重要参考特征.

４　结果分析

经过前期大量测试及实验,为使结果更加简洁直观,选取

蓝舌病毒segment２中前１００条数据,分别使用进化分析软件

BEAST生成的系统发育树(PhylogeneticTrees)以及多元概

率方法生成多元概率测度数据,并将两种方法得到的结果进

行比较.
最终选取实验结果中呈现效果较好、具有明显代表性的

意大利的蓝舌病毒数据为例进行结果分析.前１００条数据中

有６条来自意大利的蓝舌病毒,其信息如表３所列.

表３　前１００条数据中意大利蓝舌病毒信息表

Table３　InformationofItalianbluetonguevirusinthefirst１００data
序列 血清型 地区 年份

KJ６６１７３０ BTVＧ１ 意大利 ２０１３
KJ５７７０９５ BTVＧ１ 意大利 ２０１２
KJ５７７１１５ BTVＧ１ 意大利 ２０１０
KJ７３６００２ BTVＧ１ 意大利 ２００６
KJ０１９２０６ BTVＧ１ 意大利 ２０１３
KJ５７７１２５ BTVＧ１ 意大利 ２０１３

根据实验得到的多元概率数据生成{A,C},{A,G},{A,

T},{C,G},{C,T},{G,T}６种维度可视化结果.

　

(a)A,C维度 (b)A,G 维度 (c)A,T 维度 (d)C,G 维度

(e)C,T 维度 (f)G,T 维度

图３　前１００条数据中意大利蓝舌病毒６种维度可视化图像

Fig．３　６ＧdimensionalvisualizationimagesofItalianbluetonguevirusinthefirst１００data

　　从该结果中可以看出,AG维度中包含２个分类,除 AG
维度外,其余维度均包括４个分类,由此可推断这６条数据分

为４个分类,其具体多元概率数值如表４所列.

表４　前１００条数据中意大利蓝舌病毒多元概率数值

Table４　MultipleprobabilityvalueofItalianbluetonguevirus

inthefirst１００data

序号 序列 血清型 年份
多元

概率A
多元

概率C
多元

概率G
多元

概率T

１ KJ５７７０９５ BTVＧ１ ２０１２ ０．３１１ ０．１７１ ０．２５２ ０．２６６

２ KJ０１９２０６ BTVＧ１ ２０１３ ０．３１１ ０．１７１ ０．２５２ ０．２６６

３ KJ６６１７３０ BTVＧ１ ２０１３ ０．３１１ ０．１７２ ０．２５２ ０．２６５

４ KJ５７７１２５ BTVＧ１ ２０１３ ０．３１１ ０．１７２ ０．２５２ ０．２６５

５ KJ７３６００２ BTVＧ１ ２００６ ０．３１１ ０．１７４ ０．２５２ ０．２６３

６ KJ５７７１１５ BTVＧ１ ２０１０ ０．３１２ ０．１７３ ０．２５１ ０．２６４

根据表４中得到的结果,可将前１００条数据中来自意大

利的蓝舌病毒分为４类.

序号１,２的两条序列的多元概率A、多元概率C、多元概

率G,多元概率T 的值相等,因此可归纳为类I.

序号３,４的序列多元概率A、多元概率C、多元概率G、多
元概率T 的值相等,但多元概率C(与类I中多元概率C的值

相差０．００１)以及多元概率T(与类I中多元概率T 的值相差

０．００１)的值与类I中的值不相等,因此可归纳为类II.

序号５的序列多元概率C(与类I中多元概率C 的值相

差０．００３)和多元概率 T(与 类I中多元概率 T 的值 相差

０．００３)的值与类I中的值不相等,因此可归纳为类III.

序号６的序列多元概率A(与类I中多元概率A 的值相

差０．００１)、多 元 概 率 C(与 类 I中 多 元 概 率 C 的 值 相 差

０．００２)、多元概率G(与类I中多元概率G 的值相差０．００１)、

多元概率T(与类I中多元概率T 的值相差０．００２)的值均与

类I中的值不相等,因此可归纳为类IV.

观察由蓝舌病毒segment２中前１００条数据生成的系统

发育树,其中６条来自意大利的蓝舌病毒如图４可知.
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(a)序号１,２,３,４的序列

(b)序号５的序列

(c)序号６的序列

图４　前１００条数据中意大利蓝舌病毒发育树

Fig．４　Italianbluetonguevirusdevelopmenttreeinthefirst１００data

由图４可知,多元概率测度得到的数据与系统发育树中

的分支结构对应.

结束语　病毒基因序列分析问题一直是病毒学中受到主

要关注的领域.Jeffrey的研究表明,从元分析的层次结构及

变体构造将各种病毒基因组序列作为独特的基因组索引集,

并将相关信息映射到受限几何区域是可行的[１５].传统的复

杂基因序列变异精细分析软件对生物基因序列进行分析并构

建系统发育树的方法较为繁琐,参数设置复杂.无论是 Tu
等使用BLAST(BasicLocalAlignmentSearchTools)软件对

去毛鸟类进行的 DNA分子鉴定[１６]或是郭科使用 BEAST软

件对 MLB２型星状病毒进行的分析[１７],其操作过程相比多元

概率测度的方法都更为复杂.
本文建立了一种高效便捷的蓝舌病毒基因序列可视化模

型,使用多元概率测度的统计学方法,并在此基础上对结果进

行可视化操作可以简洁直观地呈现出蓝舌病毒的分类特征,

其结果与进化分析软件BEAST生成的系统发育树结果相互

吻合.

同时,此方法仍存在改进空间,相比传统的系统发育树结

果,此方法无法呈现出具体的分支信息.如实验结果中的

KJ６６１７３０及 KJ５７７１２５两条序列,尽管多元概率测度方法可

以使用简单的方式判断出二者的同源性,但由于其多元概率

A、多元概率C、多元概率G、多元概率T 的值全部相同,无法

像系统发育树结果中呈现的一样观察到二者其实位于不同的

分支,因此多元概率测度方法对结果的进一步细分能力仍有

待提升.
该模型易于理解和使用,初步分类结果符合实际,具有一

定的科学性和实用性.后续可通过该模型对蓝舌病毒的其他

基因组片段进行研究,并考虑提升分类精度的优化方法.
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