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摘要：以快速傅立叶变换（ＦＦＴ）求出ＤＮＡ序列功率谱后，用重复计算实验的办法，对大量ＤＮＡ序列中核苷

酸的分布情况进行统计，得出综合考察变量，然后以核苷酸分布频数和ＤＮＡ序列长度为自变量，建立Ｚ－ｃｕｒｖｅ
映射规则得到ＤＮＡ序列信噪比的新模型，并进行实例分析。新模型不需要对序列进行离散Ｆｏｕｒｉｅｒ变换
（ＤＦＴ），而且不要求ＤＮＡ指示序列长度必须为３的倍数，应用范围更大。
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ｍｅｔｈｏｄｓ，ｓｏ　ｉｔ＇ｓ　ｅａｓｙ　ｔｏ　ｐｏｐｕｌａｒｉｚｅ．
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　　ＤＮＡ化学名称为脱氧核糖核酸（Ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕ－
ｃｌｅｉｃ　ａｃｉｄ，缩写为 ＤＮＡ），承载着生物体的遗传信
息。ＤＮＡ 序列由腺嘌呤（Ａｄｅｎｉｎｅ，Ａ），鸟嘌呤
（Ｇｕａｎｉｎｅ，Ｇ），胞嘧啶 （Ｃｙｔｏｓｉｎｅ，Ｃ），胸腺嘧啶
（Ｔｈｙｍｉｎｅ，Ｔ）这四种核苷酸（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ）符号按一
定的顺序连接而成。真核生物的ＤＮＡ序列被划分
为许多间隔的片段，其中参与编码蛋白质的部分称
为外显子（Ｅｘｏｎ），不参与编码的部分称为内含子
（Ｉｎｔｒｏｎ）［１］。基因预测即对给定的ＤＮＡ序列，识别
出其中的外显子。这是一个尚未完全解决的问题，
也是当前生物信息学的一个最基础、最首要的问题。
目前大多数研究者都采用信号处理与分析的方法

（即频谱分析）来进行基因预测。其主要思想是利用

离散Ｆｏｕｒｉｅｒ变换（ＤＦＴ），对数值化映射后的基因
序列进行频谱分析，以其信噪比的值来区分编码区
和非编码区［２］。但是对于很长的ＤＮＡ序列，在计
算信噪比时，离散Ｆｏｕｒｉｅｒ变换（ＤＦＴ）的总体计算
量太大，有必要寻找更佳的方法来计算信噪比。本
文主要探索计算信噪比的新模型，并通过实例检验
新模型的有效性。

１　信噪比计算的思路

　　对基因进行预测之前，需根据一定的规则将

ＤＮＡ序列的四种核苷酸排列结构映射成相应的数
值序列，得到ＤＮＡ序列的数字映射之后，再考察两
个非常重要的指标：功率谱和信噪比。常用的数字
映射主要有 Ｖｏｓｓ映射和Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射，由于 Ｚ－
ｃｕｒｖｅ映射的维度比 Ｖｏｓｓ映射低，运算时间少，因
此我们以Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射序列为标准对功率谱和信噪
比进行研究［３］。
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　　Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射的功率谱定义［４］为

　　Ｐｚ［ｋ］＝｜ΔＸ［ｋ］｜２＋｜ΔＹ［ｋ］｜２＋
｜ΔＺ［ｋ］｜２， （１）
其中ΔＸ［ｋ］，ΔＹ［ｋ］和ΔＺ［ｋ］分别表示数字序列

Δｘ［ｎ］，Δｙ［ｎ］和Δｚ［ｎ］的离散傅立叶变换。

　　Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射的信噪比［４］为

　　ＲＺ ＝
ＰＺ［

Ｎ
３
］

Ｅ
－ ＝

ΔＸ［
Ｎ
３
］
２

＋ ΔＹ［
Ｎ
３
］
２

＋ ΔＺ［
Ｎ
３
］
２

Ｅ
－

， （２）

其中Ｅ
－

＝
∑
Ｎ－１

ｋ＝０
ＰＺ［ｋ］

Ｎ
是Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射的平均功率谱。

　　利用离散Ｆｏｕｒｉｅｒ变换（ＤＦＴ）［４］求序列的功率
谱时，在ＤＮＡ序列长度Ｎ 很大的情况下，求其指示
序列的ＤＦＴ变换要完成Ｎ ×Ｎ 次复数乘法和Ｇｐ
次复数加法，其计算量相当大，需要消耗大量的计算
时间。而且（２）式要求ＤＮＡ序列长度必须为３的
倍数，否则所求峰值失准。所以考虑用快速傅立叶
变换（ＦＦＴ）［５］求功率谱序列，以缩短计算时间。

　　计算信噪比时，考虑到碱基的３－周期性［６］是用
于基因识别的一个重要特征信息，以及密码子使用
的偏向性现象，即说明核苷酸符号ｂ∈Ｉ＝｛Ａ，Ｔ，

Ｇ，Ｃ｝或其组合序列出现在该序列的０，３，６，…，Ｎ
－３与１，４，７，…，Ｎ－２以及２，５，８，…，Ｎ－１等位
置上的频数与信噪比之间有着密切联系［７］，而核苷
酸在某个位置上出现的频数是比较容易统计的。再
考虑到Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射的三维序列分别表示嘌呤、氨
基类、存在弱氢键（以１为准）的核苷酸的分布，即表
示的是三类核苷酸的分布。基于此，我们统计出这
三类核苷酸在序列的上述第一、第二、第三个子序列

上出现的频数，考察它们与ｋ＝
Ｎ
３
处的功率谱值以

及整个序列Ｓ的总功率谱的平均值之间的关系，建
立新的信噪比计算模型，再利用 Ｍａｔｌａｂ软件进行数
值拟合求出模型参数。

２　信噪比计算的新模型及求解

２．１　模型建立

　　建立Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射三维序列表示的三类核苷酸
的分布与其对应ＤＮＡ序列信噪比之间的联系，考
虑创建能反映这三类核苷酸分布的综合变量。设

ＡＧ、ＡＣ、ＡＴ分别表示Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射三维序列表示

的三类核苷酸。设Ｆｘ１、Ｆｘ２、Ｆｘ３ 分别表示第一、第
二和第三密码子位置上核苷酸ｘ∈ （ＡＧ，ＡＣ，ＡＴ）
的发生频数（在Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射三维序列中，即为每一
行序列中１的个数）。又由于核苷酸在三个密码子
位置上分布的非均衡性导致 ＤＮＡ序列的３－周期

性，即导致ｋ＝
Ｎ
３
处的功率谱峰值，因此考虑每类核

苷酸在密码子位置上发生频数的方差作为变量，测
量密码子位置上核苷酸分布变化。

　　ｘ类核苷酸在三个密码子位置上发生频数的
方差表示为

　　σｘ ＝ ∑
ｉ＝１，２，３

（Ｆｘｉ－
１
３ ∑ｊ＝１，２，３Ｆｘｊ

）２。

　　则三类核苷酸在所有密码子位置上发生频数的
方差表示为

　　Ｆ３＝ ∑
ｘ＝ＡＧ，ＡＣ，ＡＴ

σｘ ＝

∑
ｘ＝ＡＧ，ＡＣ，ＡＴ

　 ∑
ｉ＝１，２，３

（Ｆｘｉ－
１
３ ∑ｊ＝１，２，３Ｆｘｊ

）２。

设Ｆ３ 与Ｐｚ［
Ｎ
３
］的关系表达式为

　　Ｐｚ［
Ｎ
３
］＝（Ａ）Ｆ３，

其中 （Ａ）有待模型来求解

　　考察平均功率谱Ｅ
－
和每个密码子位置上核苷

酸分布之间的关系。因为Ｆｘｉ 表示第ｉ个密码子位
置上核苷酸ｘ的发生频数，那么明显有

　　ＦＡＧｉ＋ＦＡＣｉ＋ＦＡＴｉ＝
Ｎ
３
，ｉ＝１，２，３。

　　第ｉ个密码子位置上三类核苷酸分布频数的方
差表示为

　　Ｄｉ＝ ∑
ｘ＝ＡＧ，ＡＣ，ＡＴ

（Ｆｘｉ－
Ｎ
３
）２，

则３个密码子位置上三类核苷酸分布频数的方差表
示为

　　Ｆｃ＝ ∑
ｉ＝１，２，３

　 ∑
ｘ＝ＡＧ，ＡＣ，ＡＴ

（Ｆｘｉ－
Ｎ
３
）２。

　　设Ｆｃ 与Ｅ
－
的关系表达式为

　　Ｅ
－

＝（Ｂ）Ｆｃ，
其中 （Ｂ）有待模型求解。则信噪比模型表示为

　　ＲＺ ＝
ＰＺ［

Ｎ
３
］

Ｅ
－ ＝

（Ａ）Ｆ３
（Ｂ）Ｆｃ

。

２．２　模型求解

　　为了求出模型中的参数Ａ 和Ｂ，考虑用计算实
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验的方法，并对多组数据进行数值拟合。

　　取 ＡＢ３０４２５９．１（酿酒酵母 ＡＴＰ　１ａ，ＡＴＰ　１ｂ，为

Ｆ１Ｆ０－ＡＴＰ酶复杂，完整的ＣＤ　ＡＴＰ　１ｃ基因）中的７个

ＤＮＡ序列样本，ＡＦ１００３０６．１（线虫粘粒Ｔ２４Ｃ４，完整
序列）中１７个ＤＮＡ序列样本和ＮＣ＿０１２９２０＿１（人线
粒体全基因组）中２３个ＤＮＡ序列样本，一共４７个样
本为实验样本（基因序列样本均采集于生物数据网
站：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｕｉｄｅ／）。

　　首先分别求得其Ｖｏｓｓ映射序列，再变换得到Ｚ
?ｃｕｒｖｅ映射序列。然后用 Ｍａｔｌａｂ软件编写读频程
序，分别得到每组Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射三维序列中，三类核
苷酸在每个密码子位置的分布频数矩阵，即

　　
ＦＡＧ１ ＦＡＧ２ ＦＡＧ３

ＦＡＣ１ ＦＡＣ２ ＦＡＣ３

ＦＡＴ１ ＦＡＴ２ ＦＡＴ３

烄

烆

烌

烎
。

得到４７个频数矩阵之后，即可分别求其对应的

ＤＮＡ序列的Ｆ３ 和Ｆｃ 。根据模型由 Ｍａｔｌａｂ得到

４７组Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射序列中三类核苷酸在所有密码子
位置上发生频数的方差Ｆ３ 和三个密码子位置上三
类核苷酸分布频数的方差Ｆｃ 。

　　再在 Ｍａｔｌａｂ中由快速傅立叶变换（ＦＦＴ）对４７
组Ｚ－ｃｕｒｖｅ 映射序列求功率谱序列，由此得到

Ｐｚ［
Ｎ
３
］和Ｅ

－
的统计值。

　　以Ｆ３为ｘ轴，以Ｐｚ［
Ｎ
３
］为ｙ轴，由４７组数据在

Ｍａｔｌａｂ中进行非线性拟合，得到曲线如图１所示。

　　由此得到以Ｆ３ 为自变量，Ｐｚ［
Ｎ
３
］为因变量的

关系式为

　　Ｐｚ［
Ｎ
３
］＝ －２．４３４２７２３６２８４２８９４ｅ－０５＊Ｆ２３＋

１．２９２８７７１３３９８５６４２＊Ｆ３＋７．７７５６７０７６１５５１７０５ｅ＋０２，

即解得 （Ａ）。

图１　Ｆ３ ～Ｐｚ［
Ｎ
３
］曲线

　　再以Ｆｃ 为ｘ轴，以Ｅ
－
为ｙ轴，由４７组数据在

Ｍａｔｌａｂ中进行非线性拟合，得到曲线如图２所示

图２　Ｆｃ ～Ｅ
－
曲线

　　由此得到以Ｆｃ 为自变量，Ｅ
－
为因变量的关

系式为

　　Ｅ
－

＝［（１．１９６０７３８０３３００２８３＊Ｆｃ－

２．２６８９２７０２０２２００６７ｅ＋０４）］
１
２，

即解得 （Ｂ）。
　　则信噪比公式为

　　ＲＺ ＝
ＰＺ［

Ｎ
３
］

Ｅ
－ ＝（－２．４３４２７２３６２８４２８９４ｅ－

０５＊Ｆ２３＋１．２９２８７７１３３９８５６４２＊Ｆ３＋
７．７７５６７０７６１５５１７０５ｅ＋０２）／
［（１．１９６０７３８０３３００２８３＊Ｆｃ－

２．２６８９２７０２０２２００６７ｅ＋０４）］
１
２。 （３）

３　模型检验

　　选取一段序列长度为５８００的ＤＮＡ序列为检
验样本，按照定义对信噪比求解结果为 Ｒ ＝
０．９８４３。利用ＦＦＴ变换求得ＤＮＡ序列的功率谱
序列，在功率谱序列中取ｋ ＝１９３３（Ｎ ＝５８００，

５８００／３≈１９３３）处的功率谱值，得Ｐ［
Ｎ
３
］＝５．７０９０ｅ

＋００３，在 Ｍａｔｌａｂ软件中用 ｍｅａｎ函数对功率谱序

列进行求平均，得Ｅ
－

＝５．８０００ｅ＋００３，两者相除即得

Ｒ。根据模型中所给算法求出其Ｆ３、Ｆｃ、Ｐｚ［
Ｎ
３
］和

Ｅ
－
值，代入公式（３）得到信噪比Ｒｚ ＝０．６６６９。

　　显然按照定义求解与模型求解得出的Ｒ值是有差
异的，这主要是因为检验样本和数值拟合实验所取样
本序列长度大多（比如５８００）不是３的倍数，所求

Ｐｚ［
Ｎ
３
］不是准确峰值，影响其信噪比求解的准确性。

但是两者差距不是很大，且都小于１（一般取２为阈
值），所以不影响外显子的判断，因此新模型是有效的。
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看到运行结果。

３　结束语

　　本文研究 Ｗｅｂ服务下．ＮＥＴ和Ｊ２ＥＥ的应用集
成，给出了两者互操作的模型，为现有的企业实现不
同开发框架下异构资源的整合提供了一定的参考。
如今，Ｗｅｂ服务已基本上覆盖了传统分布式计算技
术的应用领域，但是更加复杂的应用领域要求将现
有不同的应用程序无缝的组合起来，形成功能更加

强大，更完善的应用程序，这还需进一步的研究。
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　　本文方法在计算功率谱时引进ＦＦＴ算法，减少
了传统ＤＦＴ变换的计算次数；在计算信噪比时，通
过重复计算实验，考察Ｚ－ｃｕｒｖｅ映射序列中反映出
的三类核苷酸的分布与信噪比的关系。结果显示，
与外显子判别密切相关的信噪比的值可以通过该

ＤＮＡ序列相应的数字映射到序列中，由核苷酸或其
组合的分布情况求得。该方法避开了傅里叶变换的
繁冗工作，而且此方法不要求ＤＮＡ序列长度必须
为３的倍数，更利于推广和应用。
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