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机群系统上长序列最大串联重复识别并行算法 

陆向艳，钟 诚 

(广西大学 计算机与电子信息学院，广西 南宁530004) 

摘 要：采用适当的划分机制，将序列的后缀划分为若干组，在并行机群中独立对每组进行序列最大串联重复识 

别，从而得到完整序列的最大串联重复，给出一种减少了处理时间并降低 了空间消耗的序列最大串联重复识别并 

行算法．实验结果表明：该并行算法具有良好的适应性和可扩展性． 
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Parallel Algorithm for Long Sequences M aximal Tandem 

Repeats on the Cluster Computing Systems 

LU Xiang-yan，ZHONG Cheng 

(S~hool of Computer and Electronics and Information，Guan~ Umversity，Nanning 530004，CNna) 

Abstract：The sequence suffixispartitionedinto severalpartsbyusing appropriatepolicy，eachpartitioniSprocessedmde— 

pendentlyonthe cluster systemstoproduce atemporary resflt。thefinaln D tandem  repea~setis ac~eved from the 

unionof alltemporary res~m，and aparallel~gofithm forlong sequencesmaximaltandem  repea~recognifoniSpresea~ted 

based Onpartitiomng suffix array．Theparalld algorithm candecreaseprocessingtime and space consumption．The exper— 

imental res~m also show thatthe algonthraisflexibleand~alable． 

Key words：n D【．m1al tandem repea~；suff~array；partitioning；parallel algorithm；cluster owaputing systems 

1 引言 

重复序列识别是生物信息学中分析基因组序列 

的主要手段之一，可分为串联重复序列和散在重复 

序列两大类．串联重复序列是指 1～100个碱基左右 

的核心重复单位，以头尾相串联的方式重复多次所 

组成的重复序列，它广泛存在于真核生物和一些原 

核生物的基因组中．通过识别串联重复序列可以发 

现基因组的进化规则和许多疾病的遗传规律．目前， 

每天都有大量的基因组数据提交到GeneBank等数 

据库上，其规模逐年成倍增长，因此设计高效的串联 

重复序列识别算法非常重要．大多数生物序列分析 

软件包中都有重复序列识别工具[1-2 J，但这些工具 

只能识别少量特定的最大串联重复序列，并且相应 

算法的描述很少在文献中报道．文献[3—5]研究了最 

大串联重复识别的串行算法．然而，很少看到有在更 

实际的并行计算环境下设计的最大串联重复并行算 

法的研究成果．针对减少长序列最大串联重复识别 

的时间和空间消耗问题，本文在文献[5]的算法的基 

础上，采取并行划分后缀方法，给出一个在机群系统 

上实现的序列最大串联重复识别并行算法并进行实 

验性能测试． 

2 相关概念和算法简介 

2．1 相关概念 

设 是一个含有m 个字母的有限字母表(在 

DNA序列分析中，字母表 仅含有四个字母：口，g， 

C，t或A，G，C，T)．若 S=ala2-．．口 ，口 ∈三(1≤ 
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≤ )，则称 S是 上的一个字符串(即序列)， 

I S f为序列长度．对于 s，若存在一个整数P，使口 

=af+P，(1≤ i< i+P≤ 7z)，则整数 P称为S 

的一个周期．定义指数 e：l S} ，当 e≥ 2时，S 

就是一个串联重复．假设 S[i⋯ ]是序列的一个子 

序列(1≤ i< ≤ )，若s[i⋯ ]是最小周期为P 

的一个串联重复，则当不等式 s[i一1]≠S[i一1 

+P]成立时，即 S[i⋯ ]不能向左边扩展时，S[ 
· ]就是左最大重复；当不等式 S[ +1]≠ S[ 

+1一P]成立时，即 S[i⋯ ]不能向右边扩展时， 

S[i⋯J]是右最大重复．当一个串联重复既是左最 

大重复又是右最大重复时，即为一个最大串联重复． 

2．2 基于后缀数组的最大串联重复识别顺序算法 

的分析 

后缀数组是一个字符串所有后缀的字典序索 

弓l，是后缀树的一种简化表示．后缀树和后缀数组是 

序列分析中两种非常有效的数据结构． 

定义 1 对 于 字符 串 S = S [0⋯ ]= 

totl⋯t ，令 S = S[i⋯ ]=tit州⋯t ，i∈ [0， 

，z]，S 称为其第i个后缀．S的后缀数组SA[0，，z] 

为Eo， ]之间的一个序列，满足 Ssa[0]< Ssa[1]< 
⋯ < SsA[ j． 

定义2 令 lcp(i)为后缀数组中第 i个后缀及 

第 i一1个后缀之间的最大公共前缀的长度(1≤ i 

≤ )，则 LCP称为最大公共前缀列，推广到任意的 

i与j；有： 

z (i， )=min{lcp[i+z]，lcp[i+2]，⋯， 

lcp[ ]}，(1≤ i< ≤ ) 

通过考察后缀数组以及它同 LCP列的关系，利 

用文献[5]中的引理1～3就可以确定串联重复的 

位置．文献[5]中基于后缀数组的最大串联重复识 

别算法描述如下： 

算法1 基于后缀数组的最大串联重复识别算 

法[5] 

输入：DNA序列 S，最小长度 ml，最小周期 

minlen，最小重复次数 mintime． 

输出：序列 T中所有长度 ≥ ml的最大串联重 

复． 

Begin 

Stepl：计算序列 S的后缀数组SA[i]和LCP列 

lcp(i)，(0≤ i≤ )． 

Step2：利用标记数组 Tonken[i]将 z 数组中 

满足lcp[i]<(mz+1)／2的元素标记为1，其余为 

0．标记为0的元素 lcp[ ]满足lcp[ ]≥ ( z+ 

1)／2> ml／2． 

Step3：对数组 Tonken[i]中连续为0的忌(0≤ 

忌< )个元素对应的 lcp[i]，lcp[i+1]，⋯， 

lcp[i+忌一1]，对任意的 (i<J≤ i+志一1)，计 

算 lcp(i，
． 
)，利用文献[5]中的引理1～3计算是 

否存在一个起始于位置 position=rain{SA[i]， 

SA[ ]}的右最大重复．若存在这样的右最大重复， 

则判断其是否属于左最大重复，若是，则该重复为要 

找的最大串联重复，其中d=f SA[ ]一SA[i]}为 

重复周期长度，z= d+lcp(i， )为串长度．将 

(Ix~sition，d，1)存人最大串联重复集合 MTR中． 

Step4：判断 MTR中的元素是否满足最小周期 

和最小重复次数的设置，如满足，则返回结果． 

End． 

算法 1利用后缀数组 SA[i]及其衍生产品 
— —

最大公共前缀列LCP列 lcp(i)的特点来实现． 

文献[6]和文献[7]分别给出了 SA[i]与LCP列的 

线性时间构造方法．与文献[3]所提出的基于后缀 

树的最大串联重复识别算法相比，算法 1时间复杂 

度与之基本相同，均为 0( )；内存空间需求上算法 

1是5 ，文献[3]是13n，因此算法1在空间消耗上 

比文献[3]优越．然而算法1虽然在空间消耗上有所 

降低 ，但是对于长序列(100MB以上)，其空间需求 

仍然巨大，甚至会超过计算机系统内存容量限制，而 

且其时间消耗也较大． 

3 长序列后缀数组的划分与序列最大串联 

重复的并行识别 

在计算生物学中，为了系统地研究全基因组中 

的重复序列，需要处理的数据量往往成百上千 MB 

以上，仅单个序列最大长度也可达到 100MB以上． 

对于如此庞大的数据处理，需要解决时间消耗和空 

间消耗的问题．这就是串联重复序列识别算法的挑 

战．对于长度为 的序列，建立后缀树的空间消耗 
一 般需要 20n～40 ，建立后缀数组也需 3n～5 7z， 

因此对于长序列的处理往往会超过内存规模．为了 

能够实现长序列的最大串联重复识别 ，需要将序列 

划分为若干子序列，对各子序列分别识别最大串联 

重复，将各子序列最大串联重复集合并为原始序列 

的最大串联重复集合． 

3．1 长序列后缀数组的划分 

由文献[5]的定义1、2可知，最大串联重复出现 

在其最大公共前缀长度为l(1>0)的第 i～ (0< 

i< ≤ )个后缀中，即满足 lcp(i， )=z(z>0) 
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的第i～ 个后缀中，这些后缀在后缀数组中其下标 

是连续的段组．例如序列S：“TCACACACATG”， 

其后缀数组及对应的后缀如表 1所示．则在其后缀 

数组 SA 中，存在 4个下标连续的段组[9⋯10]， 

[O⋯3]，[4⋯7]，[8⋯8]，各组对应的后缀分别是 

{‘‘TCACACACATG”，“TG”}，{‘‘CACACACATG”， 

“CACACATG”， “CACATG”， “CATG”}， 

{“ACACACATG”， “ACACATG”， “ACATG”， 

“ATG”}，{‘‘G”}，这些分组其前 1个字母相同，其中 

第2、3组各存在1个最大串联重复：“CACACACA”， 

“ACACAC”． 

表 1 序列“ CA TG”的后缀数组 

根据以上分析得出一种识别最大串联重复识别 

的序列划分方法：设S是三上的一个序列，M是S的 

所有后缀构成的集合，将M 按照首字符分为 l I 

组，各组内部后缀首字符相同，在各组内求最大串联 

重复，各组最大串联重复的并集即为 S的最大串联 

重复集合． 

对于长序列的划分，以上划分方法可以推广如 

下：首先按照首字母分组，由于各分组中后缀在后缀 

数组中的下标是连续的段组，因此可在各组内再按 

后缀的第二个字母进行第二次划分，划分后的分组 

其后缀数组中的下标仍然是连续的段组，以此类推， 

直到划分后的各组长度符合要求． 

3．2 机群系统上长序列最大串联重复识别并行算 

法的设计与分析 

在机群系统上，设计实现长序列最大串联重复 

识别并行算法的基本思想是：第一阶段是将序列 s 

按照3．1小节的方法进行划分．第二阶段是各节点 

并行计算在自己负责段组内的最大串联重复，最后 

将执行结果返回． 

算法2 机群系统上长序列最大串联重复识别 

并行算法 

输入：序列 S，最小长度 ml，最小周期 minlen， 

最小重复次数 mintime． 

输出：序列 S中所有长度 ≥ ml的最大串联重 

复． 

Begin 

第一阶段(序列划分阶段)： 

(1)主处理器将序列 S的是全部后缀首先按照 

首字符分为 4组，若每组规模超过内存规模或机群 

节点数P>4(P=2m)，则每组内再按照S的第二 

个字母进行划分，以此类推．将这些组均匀分配并分 

别播送到各从处理机(划分完毕后主处理机可充当 

从处理机)； 

第二阶段 (最大串联重复识别阶段)： 

(2)从处理机PEi接收目标分组集合K ； 

(3)从处理机PE 顺序对K 的各个分组利用算 

法 1求出其相应最大串联重复； 

(4)从处理机 PEi将所识别的最大串联重复集 

合返回给主处理机； 

End． 

假设算法2将长度为 的序列 的后缀数组划 

分为k(忌≥ )组，则最大串联识别的计算时间是 

o((n／k)*(愚／1,))： 0(，z )．主从处理器间的 

通信仅发生在计算开始之前和计算结束之后，并行 

传输的通信时间是0(7z／k)．内存消耗是5n／k． 

4 实验 

实验平台采用2台PC构造并行机群，网络速 

度是 lOOMb／s，节点配置均为是 Intel PentiumⅣ 

2．66GHz、内存 512MB兼容机．各节点操作系统为 

WindowsXP，采用MPI和 VC++进行编程．使用 

NCBI数据库中大小不等的DNA序列作为测试对 

象测试文中算法的运行时间和加速比．如表 2、表 3 

所示． 

表 2 串联重复串最小长度为 4的并行算法性能 

实验结果表明：(1)随着序列长度的增加，算法 

加速比获得相应增大，这是因为并行算法在执行过 
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程中，随着序列长度的增大，主从处理机之间所需的 

通信开销在减少，算法总的处理时间(通信时间和计 

算时间)在降低；(2)算法执行时间随着串联重复串 

最小长度的增加而减少，原因是如果串联重复串最 

小长度越小，那么算法搜索空间就越大，搜索时间也 

就越长[8]． 

表 3 串联重复串最小长度为 2的并行算法性能 

5 结束语 

文中给出的并行算法将序列后缀划分为若干 

组，可以对每组独立地进行长序列最大串联重复识 

别，从而得到完整序列的最大串联重复．算法分析与 

实验结果表明该方法具有很好的适应性和可扩展 

性，可以提高长序列有最大串联重复识别处理时间， 

并有效解决内存容量受限制问题． 
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