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摘摘摘摘  要要要要：：：：针对现有串联重复序列识别方法存在的计算量大、灵敏度低等问题，提出一种基于频谱分析的串联重复序列识别方法。该方法采
用碱基的电子离子相互作用势作为基因序列数字化表示的方法，通过对数字序列作离散傅里叶变换得到序列中串联重复序列出现的频率，
并对基因序列做加窗傅里叶变换，找出串联重复序列存在的位置。实验表明，该方法的计算量较已有方法减少了 75%，并能较好地解决已
有方法识别灵敏度低的缺点。 
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【【【【Abstract】】】】Aiming at the drawbacks of the existing tandem repeats finding methods, such as large number of calculations and feeble sensitivity, 

this paper presents a tandem repeats identification method which is based on spectral analysis. The technique employs the Electron-Ion Interaction 

Potential(EIIP) of each nucleotide as the numerical representation for DNA sequence, and obtains the occurrence frequency of the tandem repeats 

which is buried in the sequence after computing the Discrete Fourier Transform(DFT) of the sequence. The windowed Fourier transform is used, and 

the tandem repeats location is identified efficiently. Experiment demonstrates that the calculation amount is reduced by 75% compared with the 

existing methods, and greatly resolves the feeble sensitivity of the existing techniques. 
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1  概述概述概述概述 
重复基因序列在生物进化过程中起着非常重要的作用。

这些重复序列在病毒和原核生物中很少出现，在真核生物中
则大量存在。目前科学证实，人类基因组中大约含有 50%以
上的重复基因序列。这些重复序列种类繁多，大部分具体功
能目前还不十分清楚。然而已有的研究显示，一些特定的重
复序列在基因表达、调控和遗传等方面起着十分重要的作用。
例如一些三核苷酸重复序列拷贝数的异常增加会导致某些人
类遗传病的产生，像脆性 X 染色体综合症、亨廷顿舞蹈症及
弗兰德利克氏共济失调症等[1]。因此，对串联重复序列的深
入研究有助于揭示某些遗传疾病的发病机制，为诊断和治疗
这些遗传疾病提供更有效的方法。 

根据所采用方法的不同，现有的重复序列发现方法大体
可以分为 2 类：(1)基于字符串匹配的方法；(2)基于数字信号
处理的方法。 

基于字符串匹配的串联重复序列识别方法主要有 TRF、
STRING、STAR、MREPS 以及 ATR 等[2]。然而这些方法都
存在一些缺陷，一方面这些方法不能保证发现序列中所有可
能的串联重复序列，另一方面，这些方法的计算复杂度会随
着基因序列中串联重复序列拷贝的长度呈指数形式增长。 

由于基因在长期的进化过程中会在某些位置发生例如插
入、删除、替换等突变，因此方法的鲁棒性也成为了研究者
必须要考虑的问题。而数字信号处理的方法在鲁棒性方面显
然要优于字符串匹配方法。文献[3]提出了一种基于傅里叶变
换来识别串联重复序列的方法(SRF 方法)，该方法采用了二
进制方法来表示各个碱基。并分别求出各碱基的频谱，最后

将 4 个碱基的频谱相加得到基因序列的总频谱。观察频谱图
可得到基因序列中串联重复序列拷贝出现的频率。文献[4]提
出了一种改进的傅里叶变换方法(傅里叶乘积识别法)识别基
因序列中的串联重复序列，将各个碱基的频谱相乘的结果作
为总的频谱来观察基因序列中重复序列拷贝出现的频率。 

上述 2 种方法都能较好地识别出基因序列中串联重复序
列出现的位置。但是在定位重复序列位置时都需要针对每个
串联重复拷贝频率分别求其加窗傅里叶变换，才能得到 DNA

序列中所有串联重复序列出现的位置，识别灵敏度低。并且
由于这 2 种方法对 DNA 序列均采用二进制表示法，需要对
每条基因序列做 4 次离散傅里叶变换才能求出该 DNA 序列
的频谱图，计算量大。串联重复序列识别中要处理的数据量
一般都比较大，往往是整个基因组，因此计算量是识别方法
中应该考虑的重要问题。针对这些问题，本文提出了一种基
于 电 子 离 子 相 互 作 用 势 (Electron-Ion Interaction Potential, 

EIIP)[5]的傅里叶频谱分析识别方法。 

2  串联重复序列识别方法串联重复序列识别方法串联重复序列识别方法串联重复序列识别方法 
频谱分析是指应用傅里叶变换将难以处理的时域信号转

换成易于分析的频域信号，得到信号的幅值、相位、能量等
与频率的关系，从而方便对信号进行分析。离散傅里叶变换
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使数字信号处理可以在频域上以数字运算方式进行，是一种
用于描述离散信号时域表示与频域表示关系的数学工具 [6]。
这里首先将基因序列映射成数字序列，然后对数字序列做离
散傅里叶变换得到该基因序列的频谱图，进而对该基因序列
中所反映出来的频域信息进行分析。最后对基因序列进行时
频分析，便可找出基因序列中串联重复序列的位置信息。由
于传统的傅里叶变换在时频分析中没有时间分辨率，因此本
文采用加窗傅里叶变换的方法来确定串联重复序列的位置。 

加窗傅里叶变换的基本思想是把信号分成很多小的时间
间隔，用傅里叶变换分析每一个小时间间隔，以便确定在那
个时间间隔内的信号频率。加窗傅里叶变换解决了传统傅里
叶变换在时频分析中没有时间分辨率的问题。 

2.1  DNA序列的数字表示序列的数字表示序列的数字表示序列的数字表示 
基因序列是由 4 种碱基(A、T、G、C)组成的字符串序列。

为了在 DNA 序列分析中使用数字信号处理的方法，首先需
要将 DNA 序列中的 4 个碱基分别映射成数字。本文根据各
个碱基的 EIIP 值将 DNA 序列映射成为一条数字序列。碱基
的 EIIP 描述是其自身价电子的平均能量，是碱基本身的一种
物理属性，因此使用这种表示方法更有助于生物学家进一步
对串联重复序列功能的研究，并且由于最终得到的数字序列
由二进制表示法中的 4 条减少到了 1 条，使得计算量也相应
地减少了 3/4。因此，相比传统的二进制表示法，该表示法更
有意义。各碱基的 EIIP 如表 1 所示。 

表表表表 1  各碱基的各碱基的各碱基的各碱基的 EIIP值值值值 
碱基 EIIP 

腺嘌呤 A(Adenine) 0.126
 
0 

胸腺嘧啶 T(Thymine) 0.133
 
5 

鸟嘌呤 G(Guanine) 0.080
 
6 

胞嘧啶 C(Cytosine) 0.134
 
0 

例如伪基因序列 [ ]S n =ACTGACGATGATGC 的数字表
示为： [ ]eN n =[0.126 0, 0.134 0, 0.133 5, 0.080 6, 0.126 0,  

0.134 0, 0.080 6, 0.126 0, 0.133 5, 0.080 6, 0.126 0, 0.133 5, 

0.080 6, 0.134 0]。 

2.2  DNA序列频谱分析序列频谱分析序列频谱分析序列频谱分析 
已知一条 DNA 序列 [ ]S n 及其数字表示 [ ]eN n ，对该序列

做频谱分析首先需要对这条序列做离散傅里叶变换。该序列
对应的离散傅里叶变换为： 

j2π1

0

( ) [ ]e
knN
N

e
n

X k N n
−−

=

= ∑  

其中， 0 1k N −≤ ≤ ； ( [ ])eN length N n= 。 

为了避免基因信号中的直流分量对频谱图的干扰影响到
对其频谱的分析，对上式加入了一个参数 c，则该序列对应
的离散傅里叶变换变为： 
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由上式可定义该序列的频谱表示： 
2( ) | ( ) |S k X k=  

对基因序列 [ ]S n 进行频谱分析时，首先观察该序列所对
应的频谱图，如果在该基因序列中存在一个长度为 p的串联
重复序列拷贝，那么在频谱图中对应频率 1/f p= 的位置就会
有一个波峰存在。因此可以从波峰的位置判断出该序列中存
在的串联重复序列拷贝的长度。 

2.3  信噪比信噪比信噪比信噪比的设置的设置的设置的设置 
在对基因序列进行频谱分析时，在频谱图中可能出现了

若干波峰，但是由于噪声信号的存在，并不是所有波峰都是
对研究有意义的，因此这里需要设置一个阈值即信噪比
( /S N )对频谱图中出现的各个波峰进行评价： 

( )

m

S k S

S N
>  

其中， mS 为 ( )S k 的平均值。 

只有当上式成立时，才认为频谱图中出现的波峰是有研
究价值的。通常情况下当信噪比为 / 2S N = 时，频谱图中出
现的波峰是有意义的。但是经过大量的实验发现当信噪比为

/ 4S N = 时更有利于串联重复序列的定位。因此这里将信噪
比设为 4。 

2.4  DNA序列的加窗傅里叶变换序列的加窗傅里叶变换序列的加窗傅里叶变换序列的加窗傅里叶变换 
在分析基因序列 [ ]S n 的频谱图之后，得到了序列中存在

的串联重复序列拷贝的长度 p，再使用加窗傅里叶变换对序
列进行时频分析便可找出序列 [ ]S n 中串联重复序列出现的
位置。序列 [ ]eN n 的加窗傅里叶变换为： 

j2π1

0

( , ) [ ] ( )e
nkM
M

e
n

STFT m k N n g n mN
−−

=

= ⋅ −∑  

其中， 0,1, , 1k M= −L 。 

在对 [ ]eN n 求加窗傅里叶变换时需要根据信号的特点选
择窗函数的类型以及窗口的宽度。窗函数的时频特性将直接
影响信号的频谱，从而对识别性能产生影响。窗口宽度的选
取也很重要，适合的窗口宽度能够对原始信号提供较好的分
辨率，更加便于观察信号在时域和频域上的分布情况。从加
窗傅里叶变换结果可以得到对应频率的串联重复序列在基因
序列中出现的位置。 

3  实验及结果分析实验及结果分析实验及结果分析实验及结果分析 
3.1  频谱分析方法实验频谱分析方法实验频谱分析方法实验频谱分析方法实验 

为了验证该方法的高效性，本文从 GenBank 中提取了   

2 条人类 DNA 序列进行实验验证，并将该方法与 SRF 方法
以及傅里叶乘积识别法从灵敏度以及准确性 2 个方面进行了
对比。这 2 条序列分别为 M65145 以及 Y-27H39。 

首先对基因序列进行数字化表示，使用碱基的 EIIP 对序
列 M65145 中的碱基进行数字映射，然后根据离散傅里叶变
换得出该序列相应的频谱图如图 1 所示。 
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图图图图 1  序列序列序列序列 M65145的频谱图的频谱图的频谱图的频谱图 

从频谱图中可以观察到有若干波峰出现。根据信噪比设
置仅选取了图中圆圈标注位置所对应的频率。该频率即为序
列 中 重 复 序 列 拷 贝 出 现 的 频 率 ， 对 应 频 率 分 别 为

1 0.09 Hzf ≈ ， 2 0.49 Hzf ≈ 。由此可知序列 M65145 中存在   

2 条不同的串联重复序列，并且对应的拷贝的长度分别为

1

1

1
11 bpp

f
= ≈ ， 2

2

1
2 bpp

f
= ≈ 。 
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最后对序列 M65145 的 EIIP 序列做加窗傅里叶变换，此
处采用的窗函数为 Hamming 窗，经过反复实验将窗口大小设
为 109 时信号在时域上的分辨率最好，从而得到该基因序列
中串联重复序列出现的位置信息。如图 2 所示，横坐标表示
碱基的位置，纵坐标表示串联重复序列拷贝出现的频率。图
中左侧矩形标识的部分表示拷贝长度为 11 bp 的重复序列在
整条序列中出现的位置，位于 99 bp~498 bp 之间。右侧矩形
标识部分表示拷贝长度为 2 bp 的重复序列在整条序列中出现
的位置，位于 830 bp~940 bp 之间。 

 

图图图图 2  序列序列序列序列 M65145的的的的加窗加窗加窗加窗傅里叶变换图傅里叶变换图傅里叶变换图傅里叶变换图 

序列 Y-27H39 的频谱图如图 3 所示，从图中可以观察到
圆圈标注位置所对应的频率为 0.25 Hzf ≈ 。由此可以判断在
该序列中存在一个拷贝长度为 4 bp 的串联重复序列。求该序
列对应数字序列的加窗傅里叶变换，变换结果如图 4 所示。
此处采用的窗函数仍然是 Hamming 窗，多次实验发现窗口大
小应设为 45。图中矩形标识部分即为该串联重复序列在基因
序列中出现的位置，位于 81 bp~138 bp 之间。 

 

图图图图 3  序列序列序列序列 Y-27H39的频谱图的频谱图的频谱图的频谱图 

 

图图图图 4  序列序列序列序列 Y-27H39的的的的加窗加窗加窗加窗傅里叶变换图傅里叶变换图傅里叶变换图傅里叶变换图 

3.2  实验结果分析实验结果分析实验结果分析实验结果分析 
SRF 方法以及傅里叶乘积识别法在求基因序列的频谱图

时，将 1 条 DNA 序列映射成 4 条数字序列，需要分别求出
每条数字序列的离散傅里叶变换才能得到该序列的频谱图，
计算量大。本文提出的频谱分析方法只需求一次离散傅里叶
变换，便可得到该 DNA 序列的频谱图，因此计算量相对减
少了 75%。并且这 2 种方法在求基因序列的加窗傅里叶变换
时都需要针对每个串联重复拷贝出现的频率做一次加窗傅里
叶变换才能得到所有频率下序列的时频分布，识别灵敏度较
低。由图 2 可看出本文提出的频谱分析方法可以一次将基因
序列中所包含的所有串联重复序列识别出来。因此，相比上
述 2 种方法，本文提出的方法计算量小、灵敏度较好。 

本文将 SRF 方法、傅里叶乘积识别法以及频谱分析法分
别对序列 M65145 以及 Y-27H39 找出的位置信息与 GenBank

中标识的位置进行了比较，比较结果如表 2 所示。从表 2 中
的结果比对可以看出，3 种方法均能很好地标识出基因序列
中串联重复序列出现的位置，只是标识精度略有差异。本文
提出的频谱分析法在定位精度方面与傅里叶乘积识别法相
近，两者的定位精度均要优于 SRF 方法。 

表表表表 2  3种方法的定位精度对比种方法的定位精度对比种方法的定位精度对比种方法的定位精度对比 
DNA 序列  方  法  位置信息 /bp 

SRF 100~500, 800~900 

傅里叶乘积识别法 98~496, 830~938 

频谱分析法  99~498, 830~940 
M65145 

GenBank 860~900 

SRF 75~145 

傅里叶乘积识别法 85~140 

频谱分析法  81~138 
Y-27H39 

GenBank 95~142 

4  结束语结束语结束语结束语 
为了减小串联重复序列识别方法的计算量，提高识别灵

敏度，本文提出了一种使用频谱分析进行串联重复序列识别
的方法。实验结果表明，该方法在计算量，识别灵敏度以及
定位精度方面均要优于已有方法。下一步要研究的工作是如
何能够进一步提高识别精度。 
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