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基于优化 ＢＷＴ 索引技术的序列比对算法研究
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[摘要] 　 生物信息学中ꎬ大规模的生物基因序列比对是最重要的基础问题. 针对主流的 ＢＷＴ(ｂｕｒｒｏｗｓ￣ｗｈｅｅｌｅｒ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍ)索引技术的研究ꎬ提出一种新的多阶混合 ＢＷＴ 索引方法 ＭＤ￣ＢＷＴ(ｍｕｌｔｉ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｖｅｒ ｍｏｄ３ ｂｕｒｒｏｗｓ￣
ｗｈｅｅｌｅｒ ｔｒａｎｓｆｏｒｍ)ꎬ根据待比对序列的长度ꎬ动态选取适合的多位索引查找. 实验结果表明ꎬ改进后的方法可以有

效减少序列比对算法中的比对次数和计算次数ꎬ降低序列比对算法中索引算法的时间复杂度ꎬ明显提高序列比

对的效率. 在构造 ＢＷＴ(Ｓ)字符串过程中ꎬ通过 ＤＣ３(ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｖｅｒ ｍｏｄ ３)算法来构造后缀数组ꎬ实验表明 ＤＣ３
算法构造后缀数组比倍增算法的时间复杂度更低ꎬ时间性能更优.
[关键词] 　 长序列比对ꎬＢＷＴ 索引ꎬＤＣ３ꎬ后缀数组
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生物序列比对是一种用于比较基因组、蛋白质序列以及 ＲＮＡ 序列的分析工具ꎬ通过将两个或多个生

物序列进行比较ꎬ找出相同或相似的部分ꎬ以研究生物进化、功能、结构等方面的问题[１] . 生物序列比对是

生物信息学的基础技术之一ꎬ也是现代生物学研究的重要手段之一. 生物序列比对在基因注释和功能、诊
断和治疗、生物工程和生物技术中都有比较重要的作用. 通过比对不同物种的基因组或编码蛋白质序列ꎬ
可以研究物种进化的关系和演化过程ꎻ通过比对已知的蛋白质或 ＲＮＡ 序列ꎬ可以预测新序列的功能和意

义ꎻ基于生物序列比对ꎬ可以诊断和治疗某些疾病ꎬ例如肿瘤基因测序和抗生素耐药性检测[２] .
根据序列比对算法所基于的索引技术不同ꎬ序列比对算法主要分为两大类ꎬ即基于哈希(ｈａｓｈ)索引的

序列比对算法和基于 ＢＷＴ 索引的序列比对算法. 针对第一代规模较小的测序数据ꎬ基于 ｈａｓｈ 索引的比对

软件主要有 ＳＯＡＰ [３]、ＰＡＳＳ[４]、ＲＭＡＰ [５－６]、ＭＡＱ[７]、ＳＨＲｉＭＰ [８]等. ＳＯＡＰ 是一种基于哈希索引的快速比对

算法ꎬ通过将基因组序列分割成较小的片段ꎬ构建哈希表来加速比对过程. ＰＡＳＳ 算法着重于发现序列间

的模式相似性ꎬ通过预处理步骤和哈希索引结构实现了高效的模式匹配和序列比对. ＲＭＡＰ 算法主要用
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于 ＲＮＡ 序列的比对ꎬ利用哈希索引和精确匹配策略ꎬ能够准确地识别 ＲＮＡ 序列间的相似性和结构特

征. ＭＡＱ 算法是一种综合性的基因组序列比对工具ꎬ结合了哈希索引、质量评估和序列拼接等功能ꎬ能够

处理各种类型的测序数据并提供高质量的比对结果. ＳＨＲｉＭＰ 算法是专门针对短读取序列的比对工具ꎬ通
过哈希索引和动态规划算法ꎬ实现了精确的序列比对. 基于哈希索引的序列比对技术各有特色ꎬ适用于规

模较小的生物序列比对任务.
随着测序技术的飞速发展ꎬ需要处理的生物数据量越来越大ꎬ一系列基于 ＢＷＴ 索引技术的序列比对算

法应运而生[９－１１] . 基于 ＢＷＴ 的比对算法软件主要有 Ｂｏｗｔｉｅ[１２－１３]、ＢＷＡ[１４－１５]、二阶 ＢＷＴ[１６]、ＳＢＷＴ[１７]、ＬＣＰ￣
ＢＷＴ[１８]等. Ｂｏｗｔｉｅ 是一种快速、内存占用低的短读取序列比对工具ꎬ采用 ＢＷＴ 和 ＦＭ Ｉｎｄｅｘ 结构[１９]ꎬ能够高

效地处理大规模基因组数据. Ｂｏｗｔｉｅ２ 是 Ｂｏｗｔｉｅ 的升级版本ꎬ具有更高的比对速度和更好的灵活性ꎬ支持更长

的读长和更大的基因组数据. ＢＷＡ 是一种广泛应用的基因组序列比对工具ꎬ包括多种模式ꎬ适用于不同类型

的测序数据和比对需求ꎬ其中基于 ＢＷＴ 技术和 Ｓｍｉｔｈ￣Ｗａｔｅｒｍａｎ 算法的比对工具主要用于长读取序列的比对

任务ꎬ能够处理序列间的局部相似性和结构特征. 二阶 ＢＷＴ 通过双位索引查找提高了比对效率ꎬ但不支持模

糊比对. ＳＢＷＴ 采用间隔后缀ꎬ结合鸽巢原理和二分查找建立二级索引加速比对扩展ꎬ支持碱基替换的模糊

比对ꎬ但不支持插入或缺失的近似比对问题. ＬＣＰ￣ＢＷＴ 通过构建最长公共前缀数组ꎬ减少最大重复的计算ꎬ
需要较大的外部内存来存储额外建立的数组. ＢＷＴ 索引技术被广泛应用于后缀数组的构建过程ꎬ成为序列

比对算法的核心技术ꎬ但其缺点是需要访存次数多、计算量大[２０] . 因此ꎬ如何平衡 ＢＷＴ 索引技术带来的空

间、时间和精度问题ꎬ已成为优化基于 ＢＷＴ 索引技术的序列比对算法的核心问题[２１－２２] .
本文提出一种新的多阶混合 ＢＷＴ 索引方法 ＭＤ￣ＢＷＴꎬ主要从两方面对基于 ＢＷＴ 索引的比对算法进行

性能优化. 一方面ꎬ传统的一阶 ＢＷＴ 方法通过逐位索引来实现查找ꎬ二阶 ＢＷＴ 方法通过双位索引实现查找ꎬ
本文所提出的基于 ＢＷＴ 的多阶混合索引方法 ＭＤ￣ＢＷＴ 根据待比对序列的长度动态选取适合的多位索引查

找ꎬ可以有效降低序列比对时的访存次数ꎬ明显降低序列比对的时间复杂度. 另一方面ꎬ传统的 ＢＷＴ(Ｓ)字符

串通过对参考序列进行循环移位ꎬ再通过字典序排序选出其中的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串. 倍增算法可用于构造后缀

数组ꎬ省略对字符串排序的过程ꎬ只需求出后缀数组ꎬ就可求出 ＢＷＴ(Ｓ)字符串. 本文采用 ＤＣ３ 算法[２３]构造

后缀数组ꎬ该算法在构造后缀数组的时间性能上优于倍增算法.

１　 一阶 ＢＷＴ 算法

一阶 ＢＷＴ 算法的基本思想是将原始字符串转换为其所有旋转字符串的排序后的矩阵ꎬ然后从矩阵的

最后一列构建 ＢＷＴ 转换. 该算法的主要优点是可以快速处理大型数据集ꎬ且在大多数情况下可实现快速

解压缩.
一阶 ＢＷＴ 过程可以简单概括为 ＢＷＴ 的构造过程和 ＢＷＴ 的解码过程. ＢＷＴ 构造过程主要是对原始

字符串 Ｓ 进行预处理ꎬ得出 ＢＷＴ(Ｓ)字符串和构造需要的索引辅助数组. ＢＷＴ 的构造过程可以分为循环

移位排序和提取 ＢＷＴ(Ｓ) . 循环移位排序是将原始字符串 Ｓ 末尾加上一个特殊字符＄(这个字符一定要

小于 ＡꎬＣꎬＧꎬＴ)ꎬ设这个加了＄的字符串为 Ｓ′ꎬ对 Ｓ′进行循环移位(把最后的字符放到最前面的位置)ꎬ最
后重复这个过程ꎬ直到完成 Ｓ 的字符串长度加 １ 次循环移位ꎬ从而得到一个矩阵 Ｍ′.

提取 ＢＷＴ(Ｓ)主要是对 Ｍ′矩阵按照字典序进行排序ꎬ从而得到一个新的矩阵 ＭꎬＭ 的最后一列构成

的字符串就是 ＢＷＴ(Ｓ)字符串ꎬ图 １ 和图 ２ 展示了针对字符串 Ｓꎬ构成对应的 ＢＷＴ(Ｓ)的过程.
ＢＷＴ 的解码过程主要是根据已有的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串和索引辅助数组还原出原始字符串 Ｓ. 在进行

ＢＷＴ 构造的过程中ꎬ可以构建 ３ 个辅助索引数组:ＳＡ(ｓｕｆｆｉｘ ａｒｒａｙ)后缀数组、ＯＣＣ 数组和 ＢＷＴ(Ｓ)字符串

数组ꎬ其中ꎬＳＡ 保存了 ＢＷＴ 矩阵中＄字符之前各后缀在原始字符串 Ｓ 中出现时的起始坐标位置.
设 Ｍ 矩阵的第一列字符串和最后一列字符串分别为 Ｆ 字符串和 Ｌ 字符串ꎬ而这两个字符串具有一个性

质:Ｆ 列和 Ｌ 列的映射满足稳定性ꎬ即字符串中可能会出现很多相同字符ꎬ但这些字符在 Ｆ 列和 Ｌ 列对应的

位置是不变的ꎬ也即 Ｌ 列中相同字符间的相对位置在 Ｆ 列中是不变的ꎬ例如ꎬ在 Ｆ 列中第 ２ 次出现的字符 Ｃ
与 Ｌ 列中排在第二个位置的字符 Ｃ 是同一个字符. ＯＣＣ 数组中 ＯＣＣ[ ｉ]代表第 ｉ 行的 ＢＷＴ(Ｓ)字符在整个

ＢＷＴ(Ｓ)字符中出现的次数. Ｆ 字符串和 Ｌ 字符串还有一个性质:对于某个相同下标ꎬＦ 字符串中的字符 Ｆ[ｉ]
是 Ｌ 字符串中字符 Ｌ[ ｉ]的下一个. 假设原始字符串 Ｓ ＝ ＡＣＣＧＡＴＧꎬＳ′ ＝ ＡＣＣＧＡＴＧ＄ꎬＦ＝＄ＡＡＣＣＧＧＴꎬ
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Ｌ＝Ｇ＄ＧＡＣＴＣＡꎬ对于同一个下标 ｉ＝５ 时ꎬＦ[５] ＝ＧꎬＬ[５] ＝Ｔꎬ在原始字符串 Ｓ 中ꎬＦ[５]对应的字符是 Ｌ[５]
对应的字符的前一个字符. 通过这一性质和辅助数组 ＳＡ、ＯＣＣꎬ就可以根据 Ｆ 列和 Ｌ 列来还原出原始字符

串 Ｓꎬ并能根据这些性质和辅助数组进行序列比对. 图 ３ 描述了这一序列比对过程.

图 １　 构造 ＢＷＴ(Ｓ)步骤 １
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｓｔｅｐ １ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ＢＷＴ(Ｓ)

图 ２　 构造 ＢＷＴ(Ｓ)步骤 ２
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｓｔｅｐ ２ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ＢＷＴ(Ｓ)

图 ３　 基于索引数组的序列比对过程

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎｄｅｘ ａｒｒａｙ

２　 改进的多阶 ＢＷＴ 混合索引序列比对方法 ＭＤ￣ＢＷＴ
２.１　 后缀数组的优化

计算 ＢＷＴ(Ｓ)字符串的关键步骤是构建原始字符串的后缀数组 ＳＡ. 假设字符串 Ｓ 长度为 Ｎꎬ对于直

接构造 ＢＷＴ 矩阵然后再求 ＢＷＴ(Ｓ)字符串的时间复杂度是 Ｏ(Ｎ２ ｌｏｇＮ) . ＤＣ３ 算法是一种高效的构造字符

串后缀数组的算法ꎬ该算法将原始字符串 Ｓ 转化为一个新的三元组序列 Ｔꎬ并通过多次排序得到后缀数组

ＳＡꎬ可以把构造后缀数组的时间复杂度和空间复杂度都降低为 Ｏ(Ｎ) . 表 １ 所示为在 ＤＣ３ 算法实现过程

中使用的临时数组与变量.
—９３—
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表 １　 ＤＣ３ 算法中的临时数组

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｅｍｐｏｒａｒｙ ａｒｒａｙ ｏｆ ｔｈｅ ＤＣ ３ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

符号 定义

Ｔｋ Ｔ 中所有下标 ｍｏｄ３ 等于 ｋ 的位置ꎬＴｋ[ ｉ]代表的是以之为起点的后缀 Ｔ[Ｔｋ[ ｉ]􀆺]
ＳＴ１２ Ｔ１＋Ｔ２

ＳＡ０ Ｔ０ 按照其所代表的后缀排序(Ｓｔｅｐ２)后的结果

ＳＡ１２ Ｔ１２按照其所代表的后缀排序(Ｓｔｅｐ１)后的结果

Ｒ１２ 辅助数组ꎬ记录 Ｔ１２中元素的排名ꎬ即:在 ＳＡ１２中的位置(排名从 １ 开始ꎬ０ 作为哨兵)
ＳＡ Ｔ 的后缀数组

Ｒ 辅助数组ꎬ记录 Ｔ 的每个后缀 Ｔ[ ｉ􀆺](０≤ｉ<ｍ 的排名)

　 　 ＤＣ３ 算法的描述如下ꎬ其流程分为以下 ３ 个步骤:
Ｓｔｅｐ１　 构造 Ｔ１２ꎬ并排序生成 ＳＡ１２和 Ｒ１２ꎬ若 Ｒ１２中有重复元素(排名暂不能确定)则递归调用:ＳＡ１２ ＝

ＤＣ３(Ｒ１２) .
构造 Ｔ１２以后ꎬ以 Ｔ１２中每一个下标为开头ꎬ把三元组字符串 Ｔ 分块为长度为 ３ 的字符串ꎬ根据字符串

后缀的重复特性ꎬ对这些分块进行基数排序. 若后缀的前 ３ 个字符互不相同ꎬ得到的 Ｒ１２中的值也互不相

同ꎬ只根据前 ３ 个字符便可正确排序得到 ＳＡ１２ . 而后将基数排序的结果赋值给 Ｒ１２ꎬ若 Ｒ１２中的值有相同部

分ꎬ则需要把 Ｒ１２的值再进行分块ꎬ重复进行基数排序ꎬ直至最终 Ｒ１２的值互不相同. 当 Ｒ１２的值都不相同

时ꎬ就开始 Ｓｔｅｐ２.
Ｓｔｅｐ２　 根据 ＳＡ１２构造 ＳＡ０ .
经过 Ｓｔｅｐ１ 以后ꎬ当基数排序到 Ｒ１２中的值都不相同时ꎬ即得到 ＳＡ１２和 Ｒ１２ . 此时ꎬＴ[Ｔ１２[ ｉ]]的次序已

经存在于 Ｒ１２中ꎬ因而在对 Ｔ０ 所代表的后缀进行排序时ꎬ只需比较字符对(Ｔ[Ｔ０ [ ｉ]]ꎬＲ１２ [ ｉ])ꎬ就可得

到 ＳＡ０ .
Ｓｔｅｐ３　 将 ＳＡ１２和 ＳＡ０ 合并生成后缀数组 ＳＡꎬ并返回 ＳＡ 数组.
得到了 ＳＡ０ 和 ＳＡ１２以后ꎬ两者所代表的后缀各自有序ꎬ通过一次归并排序构造 ＳＡꎬ即可计算出 Ｔ 的后

缀数组 ＳＡ.

算法 １　 ＤＣ３ 算法

输入:长度为 Ｎ 的字符串 Ｓ
输出:Ｓ 的后缀数组 ＳＡ
(１)初始化:Ｓ[Ｎ] ＝Ｓ[Ｎ－１] ＝Ｓ[Ｎ－２] ＝ ０
(２) ｉｆ(Ｎ％３＝ ＝ １) ｔｈｅｎ Ｓ[Ｎ] ＝Ｓ[Ｎ－１] ＝ ０
(３) ｉｆ(Ｎ％３＝ ＝ ２) ｔｈｅｎ Ｓ[Ｎ] ＝ ０
(４)初始化长度为 ３ 的元组数组 Ｔ
(５)将 Ｓ 中所有长度为 ３ 的子串的起始下标依次存入 Ｔ 中

(６)把 Ｔ 按字典序排序

(７)初始化长度为 ３ 的排名数组 Ｐꎬ令 Ｐ[Ｔ[１]] ＝ １ꎬ其余元素的排名依次递增ꎬ相同的排名相等

(８)将长度为 ３ 的排名数组 Ｐ 扩展到长度为 Ｎ 的排名数组 Ｐ１ꎬ其中未出现的下标的排名暂定为 ０
(９)初始化:ｋ＝ ３
(１０)ｗｈｉｌｅ ｋ<＝Ｎ

①用 Ｐ１ 生成长度为 ２ｋ 的元组数组 Ｔ１
②把 Ｔ１ 按字典序排序

③初始化长度为 ２ｋ 的排名数组 Ｐ２ꎬ令 Ｐ２[Ｔ１[１]] ＝ １ꎬ其余元素的排名依次递增ꎬ相同的排名相等

④将长度为 ２ｋ 的排名数组 Ｐ２ 扩展到长度为 Ｎ 的排名数组 Ｐ３
⑤令 ｋ＝ ２ｋ

(１１)ｅｎｄ ｗｈｉｌｅ
(１２)ＳＡ[１] ＝Ｎ
(１３) ｆｏｒ ｉ＝ １ 到 Ｎ

ｉｆ ＳＡ[ ｉ＋１] ＝Ｔ[ＳＡ[ ｉ]] ｔｈｅｎ ＳＡ[ ｉ＋１]％３! ＝ ０
(１４)ｅｎｄ ｆｏｒ
(１５) ｆｏｒ ｉ＝ ０ 到 Ｎ

—０４—
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①ｉｆ ＳＡ[ ｉ]<Ｎ－２
　 ｉｆ(ＳＡ[ ｉ]％３)＝ ＝ １ ｔｈｅｎ Ｔｍｐ[ ｊ＋＋] ＝ＳＡ[ ｉ]＋１
②ｅｎｄ ｉｆ

(１６)ｅｎｄ ｆｏｒ
(１７) ｒａｄｉｘ＿ｓｏｒｔ(ＴｍｐꎬｊꎬＳꎬ０ꎬＮ)ꎻ / /基数排序

(１８) ｆｏｒ ｉ 到 ｊ　 ＳＡ[ｋ＋ｉ] ＝Ｔｍｐ[ ｉ]
①ｊ＝ ｋ＋ｊ
②ｋ＝ ０

(１９) ｆｏｒ ｉ 到 Ｎ ｉｆ(ＳＡ[ ｉ]<Ｎ－２) ｉｆ(ＳＡ[ ｉ]％３)＝ ＝ ０ ｔｈｅｎ Ｔｍｐ[ｋ＋＋] ＝ＳＡ[ ｉ]
(２０) ｆｏｒ( ｉ＝ ０ꎬｊ＝ ０ꎻｉ<ｋ＆＆ｊ<ｊꎻｉ＋＋)

①ｉｆ(Ｓ[Ｔｍｐ[ ｉ]]<Ｓ[ＳＡ[ ｊ]] ｜ ｜ (Ｓ[Ｔｍｐ[ ｉ]] ＝ ＝Ｓ[ＳＡ[ ｊ]]＆＆Ｐ１[Ｔｍｐ[ ｉ]＋１]<Ｐ１[ＳＡ[ ｊ]＋１]))ＳＡ[ｋ＋＋] ＝Ｔｍｐ[ ｉ＋＋]
②ｅｌｓｅ ＳＡ[ｋ＋＋] ＝ＳＡ[ ｊ＋＋]

(２１)ｅｎｄ ｆｏｒ
(２２)ｗｈｉｌｅ( ｉ<ｋ)ＳＡ[ｋ＋＋] ＝Ｔｍｐ[ ｉ＋＋]
(２３)ｗｈｉｌｅ( ｊ<Ｎ)ＳＡ[ｋ＋＋] ＝ＳＡ[ ｊ＋＋]
(２４) ｒｅｔｕｒｎ ＳＡ

２.２　 序列比对算法 ＭＤ￣ＢＷＴ
一阶 ＢＷＴ 进行序列比对时ꎬ是每次从 ｒｅａｄｓ(ＤＮＡ 或 ＲＮＡ 序列中读取的短序列)中从后往前循环查

找ꎬ每次比对一个字符. 当有大量 ｒｅａｄｓ 需要进行比对时ꎬ序列比对会消耗大量时间和内存. 本文所提 ＭＤ￣
ＢＷＴ 方法在进行序列比对时ꎬ动态选择合适的字符比对长度ꎬ不再是每次比对一个字符ꎬ因而序列比对的

时间效率会大大提升. ＭＤ￣ＢＷＴ 方法采用二进制划分法选择合适的序列长度[２４]ꎬ该划分法根据待比对序

列 ｒｅａｄｓ 的长度ꎬ把长度转换为二进制ꎬ根据二进制中 １ 的数量和位置来确定具体的序列比对长度. 例如ꎬ
待比对序列 ｒｅａｄｓ 的长度为 １３ꎬ转换为二进制是(００１１０１) ２ꎬ故进行序列比对时可以分为{８ꎬ４ꎬ１}的序列长

度来比对ꎬ该划分方法能有效减少序列比对的次数. 当 ＭＤ￣ＢＷＴ 方法构造出 Ｍ 矩阵后ꎬ只需维护原始字

符串 Ｓ 的后缀数组ꎬ就可以构造出 Ｍ 矩阵的多阶信息. 一阶 ＢＷＴ 索引技术选取矩阵的第一列和最后一列

来构造辅助数组. 根据 ＢＷＴ 索引技术的稳定性ꎬ若要构造二阶 ＢＷＴ 索引ꎬＭ 矩阵保持不变ꎬ只需要选取

矩阵的前两列和最后两列ꎬ通过这个性质可以把索引信息推广到多阶. 所以只需要维护原始字符串 Ｓ 的

后缀数组ꎬ就可以构造出 Ｍ 矩阵的多阶索引信息. 把多阶索引信息都存储下来ꎬＢＷＴ[ ｉ][Ｓ]表示长度为 ｉ
的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串ꎬＯＣＣ[ ｉ][]也同理. 这样维护会产生大量的字符串信息ꎬ可以使用类哈希映射方法将

这些字符串映射为独一无二的数字ꎬ以便于存储和记录字符串频次以及进行 ＦＭ 索引查找ꎬ可以减少很多

内存的消耗. ＭＤ￣ＢＷＴ 方法的算法描述如下.

算法 ２　 ＭＤ￣ＢＷＴ 方法

输入:待查询的子序列 ｓｕｂ
输出:字符串 ｓｕｂ 在参考序列中出现的全部位置

(１)调用算法 １ 计算后缀数组 ＳＡ
(２)通过 ｓｕｂ 字符串的长度ꎬ选择合适的序列字符比对长度ꎬ假设选择的序列比对长度为 ｘ
(３)ｓｕｂ＿ｘ＝截取 ｓｕｂ 的后 ｘ 个字符

(４)计算 ｓｕｂ＿ｘ 在 Ｍ 矩阵中前 ｘ 列第一次出现的位置(由于统计了所有字符串出现的频次ꎬ因此维护一个前缀和数组可

以很方便地求取其出现的位置)ꎬ赋值为 ｓｐ
(５)计算 ｓｕｂ＿ｘ 在 Ｍ 矩阵中前 ｘ 列最后一次出现的位置(ｓｐ＋ｓｕｂ＿ｘ 出现的频次就是最后一次出现的位置)ꎬ赋值为 ｅｐ
(６) ｉ＝ ｓｕｂ＿ｌｅｎ－ｘ
(７)ｗｈｉｌｅ ｓｐ<ｅｐ ａｎｄ ｉ>＝ １

①根据现有的 ｓｐꎬｅｐ 和索引数组信息ꎬ根据后缀数组 ＳＡꎬ计算在 ＢＷＴ[ｘ][]中对应的出现位置

②ｂｗｔ＿ｓｐ＝从 ｓｐ 位置向下ꎬ找到 ｓｕｂ＿ｘ 在 ＢＷＴ[ｘ][]中第一次出现的位置

③ｂｗｔ＿ｅｐ＝从 ｅｐ 位置向上ꎬ找到 ｓｕｂ＿ｘ 在 ＢＷＴ[ｘ][]中最后一次出现的位置

④根据 Ｆ 字符串和 Ｌ 字符串的性质ꎬ找到下一个 ｓｐ 和 ｅｐ 位置

⑤ｓｐ＝ｂｗｔ＿ｓｐ＋ｃｏｕｎｔ＿ｎｕｍ[ｘ][ｂｗｔ＿ｓｐ][ｍａｐ] / / ｍａｐ 为 ｓｕｂ＿ｘ 字符串的映射

⑥ｅｐ＝ｂｗｔ＿ｅｐ＋ｃｏｕｎｔ＿ｎｕｍ[ｘ][ｂｗｔ＿ｅｐ][ｍａｐ]

—１４—
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⑦根据剩余 ｓｕｂ 未匹配的字符串长度ꎬ进行新一轮的选择算法ꎬ进行合适长度的序列比对ꎬ假设选择长度为 ｙꎬ进行

循环

(８)ｅｎｄ ｗｈｉｌｅ
(９) ｉｆ ｓｐ<ｅｐ

①ｆｏｒ ｉ＝ ｓｐ 到 ｅｐ
　 输出 ＳＡ[ｋ]
②ｅｎｄ ｆｏｒ

(１０)ｅｎｄ ｉｆ

图 ４　 ＢＷＴ 多阶混合索引序列比对图

Ｆｉｇ􀆰 ４　 ＢＷＴ ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｄｅｒ ｍｉｘｅｄ ｉｎｄｅｘ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ

多阶混合索引序比对过程如图 ４ 所示. 从图 ４ 可

知ꎬ一阶 ＢＷＴ 算法的 ＢＷＴ ( Ｓ) 和二阶 ＢＷＴ 算法的

ＢＷＴ(Ｓ)对应的字符串都是最后一列或最后两列ꎬ这也

是能进行动态混合序列比对的最重要属性之一.
与一阶 ＢＷＴ 索引结构一样ꎬ通过构建多阶 ＢＷＴ 索

引的数组就可以进行序列比对. 对于给定待比对字符串

ＳＵＢꎬ假设长度为 ＳＵＢ＿ＬＥＮꎬ采用二进制划分法选出最合

适的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串ꎬ也即选择最合适的阶数进行序列

比对ꎬ例如ꎬ选择的 Ｖ 阶索引结构ꎬ就只需进行 ＳＵＢ＿
ＬＥＮ / Ｖ 次序列比对ꎬ当最后剩下的字符串长度不足 Ｖ
时ꎬ就需要动态切换索引结构来达到减少序列比对次数

的目的. 这样的操作会大大降低序列比对的时间复杂度.
根据 ＢＷＴ 矩阵的性质可知ꎬ切换 ＢＷＴ(Ｓ)并不会增加时间复杂度ꎬ且对应的 ｓｐ 和 ｅｐ 也是原来索引

的 ｓｐ 和 ｅｐꎬ因此可根据 ＳＵＢ 长度的大小来选择合适的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串ꎬ实现最小次数的序列比对过程.
在 ＢＷＴ 动态多阶混合序列比对中ꎬ只要内存容量足够大ꎬ就可记录更多阶数的 ＢＷＴ(Ｓ)字符串ꎬ可以

用更多的空间来换取时间上的优化. 由于生物序列基因通常不会突变ꎬ而待匹配序列 ｒｅａｄｓ 有可能是几十

万甚至几百万ꎬ所以维护更多索引信息用大量的空间换取时间是有意义的. 假设对生物序列基因的索引

信息维护到了 ｋ 阶ꎬ待匹配序列 ｒｅａｄ 的长度是 ｍꎬ则匹配一个字符串的时间复杂度是 Ｏ(ｋ / ｍ) .

３　 实验结果与分析

为了检验本文所提多阶混合序列比对算法 ＭＤ￣ＢＷＴ 的性能ꎬ本文进行以下测试:后缀数组的性能比

对ꎻ多阶技术与传统一阶 ＢＷＴ 索引的性能比对ꎻＭＤ￣ＢＷＴ 与其他同类软件的性能比对.
实验中参考基因组采用全人类基因组 ＧＲＣＨ３７ꎻ模拟 ｒｅａｄｓ 数据截取自参考基因组ꎬ长度为 ３６ｂｐꎻ真实

ｒｅａｄｓ 数据为 ＳＲＸ０００６００ꎬ长度为 ３６ｂｐ. 人类基因组和真实 ｒｅａｄｓ 数据源自 ＮＣＢＩ[２５]ꎬ格式为 ｆａｓｔａ.
实验环境:内存:８ＧＢꎻ硬盘:２５６ＧＢꎻ开发环境:Ｄｅｖ－Ｃ＋＋ꎻ运行软件环境:Ｗｉｎｄｏｗｓ１０ 操作系统.

表 ２　 ＭＤ￣ＢＷＴ 精准比对测试

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｔｅｓｔ ｏｆ ＭＤ￣ＢＷＴ

ｒｅａｄｓ 数量 ｒｅａｄｓ 长度 / ｂｐ 精确比对率 / ％

２００ ０００ １００ １００
２００ ０００ ２００ １００
２００ ０００ ３００ １００
２００ ０００ ４００ １００
２００ ０００ ５００ １００

　 　 当下常用的比对软件主要有 Ｂｏｗｔｉｅ２ 和 ＢＷＡꎬ以下通过实验来对比验证 ＢＷＴ 多阶混合索引比对方法

ＭＤ￣ＢＷＴ 的有效性. 由于 Ｂｏｗｔｉｅ２ 和 ＢＷＡ 只能在 Ｌｉｎｕｘ 和 Ｍａｃ 系统下进行运行ꎬ故本文通过 ＷＳＬ 实现

Ｗｉｎｄｏｗｓ 下 Ｌｉｎｕｘ 子系统来进行实验测试.
３.１　 ＭＤ￣ＢＷＴ 算法正确性验证

本实验参考基因组采用全人类基因组 ＧＲＣＨ３７ꎬ模拟 ｒｅａｄｓ 数据截取自参考基因序列ꎬ进行序列比对

时匹配率为 １００％. 通过程序脚本ꎬ分别截取长度为

１００~ ５００ｂｐ 的 ｒｅａｄｓꎬ每组大约截取 ２０ 万组数据ꎬ并
与同类比对软件进行比对ꎬ实验结果如表 ２ 所示.

继续通过程序随机模拟一些 ｒｅａｄｓ 数据来验证比

对精度是否符合预期. 随机生成长度为 １００ ~ ５００ ｂｐ
的 ｒｅａｄｓꎬ每组数据量大约为 ２００ 万 ~ ５００ 万组ꎬ通过

与 ＢＷＡ 和 Ｂｏｗｔｉｅ 进行比较ꎬ来验证是否与同类比对

—２４—
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算法精度一致. 实验结果如表 ３ 和表 ４ 所示.
表 ３　 ＭＤ￣ＢＷＴ 与 ＢＷＡ 比对测试

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＤ￣ＢＷＴ ａｎｄ ＢＷＡ

ＭＤ￣ＢＷＴ 方法

ｒｅａｄｓ 数量 ｒｅａｄｓ 长度 / ｂｐ 精确比对率 / ％

ＢＷＡ 软件方法

ｒｅａｄｓ 数量 ｒｅａｄｓ 长度 / ｂｐ 精确比对率 / ％

２ ０００ ０００ １００ ７３.６ ２ ０００ ０００ １００ ７３.６
２ ０００ ０００ ２００ ４２.３ ２ ０００ ０００ ２００ ４２.３
２ ０００ ０００ ３００ １１.２ ２ ０００ ０００ ３００ １１.２
２ ０００ ０００ ４００ １２.６ ２ ０００ ０００ ４００ １２.６
２ ０００ ０００ ５００ １３.７ ２ ０００ ０００ ５００ １３.７
３ ４７２ ９１０ １００ ４２.７ ３ ４７２ ９１０ １００ ４２.７
５ ４８１ ２４０ ２００ １５.４ ５ ４８１ ２４０ ２００ １５.４
１ ２１２ ２００ ３００ １２.１ １ ２１２ ２００ ３００ １２.１
３ ２０１ １００ ４００ ５.６ ３ ２０１ １００ ４００ ５.６
５ ０００ ０００ ５００ ４.３ ５ ０００ ０００ ５００ ４.３

　 　 表 ４　 ＭＤ￣ＢＷＴ 与 Ｂｏｗｔｉｅ 软件比对测试

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＤ￣ＢＷＴ ａｎｄ Ｂｏｗｔｉｅ

ＭＤ￣ＢＷＴ 方法

ｒｅａｄｓ 数量 ｒｅａｄｓ 长度 / ｂｐ 精确比对率 / ％

Ｂｏｗｔｉｅ 软件

ｒｅａｄｓ 数量 ｒｅａｄｓ 长度 / ｂｐ 精确比对率 / ％

２ ０００ ０００ １００ ５３.６ ２ ０００ ０００ １００ ５３.６
２ ０００ ０００ ２００ ４７.２ ２ ０００ ０００ ２００ ４７.２
２ ０００ ０００ ３００ ４１.２ ２ ０００ ０００ ３００ ４１.２
２ ０００ ０００ ４００ ３３.６ ２ ０００ ０００ ４００ ３３.６
２ ０００ ０００ ５００ １５.７ ２ ０００ ０００ ５００ １５.７
３ ７８２ １１０ １００ ４４.７ ３ ４７２ ９１０ １００ ４４.７
５ ５９２ １４３ ２００ １８.７ ５ ４８１ ２４０ ２００ １８.７
２ ４１３ ２２０ ３００ １２.１ １ ２１２ ２００ ３００ １２.１
３ ０００ ０００ ４００ ７.８ ３ ２０１ １００ ４００ ７.８
５ ０００ ０００ ５００ ９.８５ ５ ０００ ０００ ５００ ９.８５

　 　 通过与 ＢＷＡ 和 Ｂｏｗｔｉｅ 测试结果的比对可知ꎬＭＤ￣ＢＷＴ 技术可以达到预期效果ꎬ可以实现序列比对的

效果ꎬ测试数据与现有软件完全一致. 经过在模拟数据和真实数据上的比对实验可以发现ꎬ本文提出的

ＭＤ￣ＢＷＴ 方法可以完成序列比对任务.

图 ５　 ＤＣ３ 算法和倍增算法构造后缀数组时间比对

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｆｆｉｘ ａｒｒａｙ
ｂｅｔｗｅｅｎ ＤＣ３ ａｎｄ ｍｕｌｔｉｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

３.２　 ＤＣ３ 算法有效性验证

后缀数组的时间性能提升直接关系到构造索引数组的速

度. 分别采用倍增算法和 ＤＣ３ 算法构建后缀数组 ＳＡꎬ通过时

间判断进行性能分析. 设每组有 ２０ 个测试样例ꎬ每个测试样

例的数据量在 ２００ 万~８００ 万ꎬ测试数据均来自于全人类基因

组中的参考基因. 实验结果如图 ５ 所示.
根据实验数据可知ꎬ对于长度为 Ｎ 的相同的人类基因组ꎬ

ＤＣ３ 算法构造后缀数组的时间明显优于倍增算法. 且随着实

验数据的增大ꎬ倍增算法的时间增长速率更快ꎬＤＣ３ 算法的时

间增长速率则较慢ꎬ这一性能差异主要归因于两种算法的时

间复杂度不同:ＤＣ３ 算法构造后缀数组的时间复杂度大约是

Ｏ(Ｎ)ꎬ而倍增算法的时间复杂度则是 Ｏ(Ｎｌｏｇ Ｎ) .
３.３　 ＭＤ￣ＢＷＴ 算法有效性验证

针对相同的数据集的序列比对问题ꎬ本文比较一阶索引序列比对 ＢＷＴ 算法和多阶混合索引方法 ＭＤ￣
ＢＷＴ 的时间性能. 测试数据源自 ＮＣＢＩꎬ待比对序列从中直接截取子串ꎬ截取的长度分别为 １００~４００ｂｐꎬ每
组数据会进行 １０ 万条 ｒｅａｄｓ 的测试. 实验结果如图 ６ 所示ꎬ表明与一阶 ＢＷＴ 算法相比ꎬ随着子串长度的增

加ꎬ算法 ＭＤ－ＢＷＴ 的时间性能优势明显.
—３４—
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基于 ＢＷＴ 技术的索引算法可以对索引数组进行跳跃的压缩存储[２６] . 在实际应用操作中ꎬ将索引数组

进行隔行 ６４ 行存储一次ꎬ减少辅助数组的空间浪费ꎬ用相同实验数据量和规模进行再次实验ꎬ实验结果如

图 ７ 所示ꎬ表明在压缩存储的情况下ꎬ与一阶 ＢＷＴ 算法相比ꎬ算法 ＭＤ－ＢＷＴ 同样具有时间性能优势.

图 ６　 一阶 ＢＷＴ 与 ＭＤ￣ＢＷＴ 的时间对比

Ｆｉｇ􀆰 ６　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ￣ｏｒｄｅｒ
ＢＷＴ ａｎｄ ＭＤ￣ＢＷＴ

图 ７　 一阶 ＢＷＴ 与 ＭＤ￣ＢＷＴ 的时间对比(压缩存储)
Ｆｉｇ􀆰 ７　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ￣ｏｒｄｅｒ

ＢＷＴ ａｎｄ ＭＤ￣ＢＷＴ(ｃｏｍｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔｏｒａｇｅ)

４　 结论

本文在生物序列比对的经典一阶索引 ＢＷＴ 方法的基础上ꎬ提出了多阶混合 ＭＤ￣ＢＷＴ 算法. 该算法可以

根据待比对序列中 ｒｅａｄｓ 长度的不同来选择合适的字符比对长度ꎬ可以显著减少序列比对中循环和计算的次

数ꎬ显著提高算法的时间性能. 从真实的实验数据中可以发现ꎬＭＤ￣ＢＷＴ 方法在保证序列比对精度的前提下ꎬ
有效提升了序列比对的效率. 在 ＭＤ￣ＢＷＴ 方法中ꎬ选择合适的比对步长对算法的时间性能影响很大ꎬ故下一

步的工作重心是设计出更优的序列长度选择算法ꎬ进一步提升序列比对算法的效率ꎬ减少存储多阶索引信

息ꎬ降低序列比对算法的空间复杂度.
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