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摘　 要：基因组结构变异的检测是生物信息学的重要方向之一。 本文分别对基于高通量测序技术的双末端映射方法、映射分

布方法、分裂片段方法和序列拼接方法等检测技术的四种算法进行详细的解读和说明，阐述了以上四种方法两两结合的检测

算法，并分析了各种检测方法的性能和适用的条件，说明混合结合的方法将会成为未来发展的方向。
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　 　 ＤＮＡ 测序技术即基因测序技术是研究基因组

结构变异的重要方法。 基因组结构变异是指一定长

度范围的 ＤＮＡ 序列上的差异，包括缺失、插入、重
复、倒置等［１］。

如何利用测序技术检测基因组结构变异中的插

入、缺失、重复、倒置等情形是问题的关键。 目前基

于测序技术的算法主要有四种，分别是双末端映射、
映射分布、分裂片段和序列拼接技术。 前三种技术

均通过将短序列片段（Ｒｅａｄｓ）映射到参考基因组

上，通过对比个体基因组和参考基因组之间的差异

信息来确定基因组结构变异，而序列拼接方法是通

过拼接算法将短序列片段组装还原个体的整个基

因，然后将这个拼接好的基因同参考基因组做对比

来检测结构变异。
相比之前的 ｓａｎｇｅｒ 测序技术［２－３］ 而言，高通量

测序技术有着测序速度快、耗费低等优点［１，４］，人类

全基因组测序使用高通量测序仪只需数千美元不到

一个月即可完成［５－６］，但高通量测序产生的测序片

段并没有 ｓａｎｇｅｒ 测序结果准确，所以使得基于高通

量测序的四种算法在未来的研究中有很大的改进和

提升空间［７］。

１　 结构变异检测方法

１．１　 双末端映射方法

双末端映射方法（ Ｐａｉｒｄ⁃ｅｎｄ ｍａｐｐｉｎｇ）也称为

片段对方法（Ｒｅａｄ⁃ｐａｉｒ），其首先通过高通量测序

技术获得大量个体基因片段对，得到这些片段对

中的如碱基的组成、片段的长度以及片段对之间

的距离等信息，然后利用基于比对算法 ＢＷＴ、
ＢＷＡ、ＭＡＱ 等的映射工具，将这些片段对映射到

参考基因组上，获得如片段对在参考基因组的映

射距离以及映射方向，最后将这些映射的信息与

个体基因片段对信息进行对比，从而检测出基因



组的结构变异。
双末端映射方法就是聚类至少两种不一致的片

段对，包括片段对之间的距离和映射的方向。 正常

情况下，映射到参考基因上片段对之间的距离和映

射的方向都是固定的，但是当存在结构变异时，例如

片段中的缺失（见图 １），就会使得映射到参考基因

上片段对之间的距离和库中的距离不一致，这时片

段对之间的距离等于库中的距离加上缺失片段的长

度。 同理，如果存在片段插入（见图 ２），映射到参考

基因上的片段对之间的距离等于库中的距离减去插

入片段的长度。 当变异为片段倒置的时候（见图

３），片段对中的一个片段映射到该区域的方向和库

中的一致，而另一个片段的映射方向相反，则说明在

该区域内存在着基因片段的倒置。 原则上，双末端

映射方法可以检测到大多数的基因组结构变异。
双末端映射方法是当前最广泛应用的方法，许

多 算 法 都 是 基 于 此 方 法， 例 如 ＰＥＭｅｒ［８］，
ＶａｒｉｓｔｉｏｎＨｕｎｔｅｒ［９－１１］， ＢｒｅａｋＤａｎｃｅｒ［１２］， ＭｏＤＩＬ［１３］，
ＭｏＧＵＬ［１４］，ＨＹＤＲＡ［１５］，Ｃｏｒｏｎａ［１６］等算法。

deletion

Read-pair

图 １　 双末端映射方法检测到的缺失

Ｆｉｇ．１　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｄ⁃ｐａｉｒ

insertion

Read-pair

图 ２　 双末端映射方法检测到的插入

Ｆｉｇ．２　 Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｄ⁃ｐａｉｒ

inversion

RP1 RP2

图 ３　 双末端映射方法检测到的倒置

Ｆｉｇ．３　 Ｉｎｖｅｒｓｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｄ⁃ｐａｉｒ

１．２　 映射分布方法

映射分布方法（Ｒｅａｄ⁃ｄｅｐｔｈ）也称为映射深度分

析法，它是通过分析映射深度来判断该区域是否存

在结构变异。 所谓的映射深度是衡量该 ｒｅａｄｓ 在参

考基因组中的映射程度。

通过高通量测序可以从个体上得到大量的

ｒｅａｄｓ，这些 ｒｅａｄｓ 的长度，碱基组成是已知的。 正常情

况下，这些 ｒｅａｄｓ 映射到参考基因组中各个区域的数

量应该是相等的，但是当个体基因存在结构变异时，
某个区域映射的 ｒｅａｄｓ 会比其他区域映射的数量或者

多或者少，这就说明在该区域存在着片段重复或者缺

失（见图 ４、图 ５） 的情况。 ＥＷＴ （ Ｔｈｅ ｅｖｅｎｔ⁃ｗｉｓｅ⁃
ｔｅｓｔｉｎｇ） ［１７］和 ＣＮＶｎａｔｏｒ 算法［１８－２０］都是基于此方法。

deletion

图 ４　 映射分布方法检测到的缺失

Ｆｉｇ．４　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｄ⁃ｄｅｐｔｈ

duplication

图 ５　 映射分布方法检测到的重复

Ｆｉｇ．５　 Ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅａｄ⁃ｄｅｐｔｈ

１．３　 分裂片段方法

分裂片段方法（ Ｓｐｌｉｔ⁃ｒｅａｄ）最初是为 ｓａｎｇｅｒ 测

序开发的［２１］，片段的长度越长，检测基因结构变异

的效果越好。
顾名思义，分裂片段方法就是将 ｒｅａｄｓ 分裂成两

部分分别映射的方法，一个完整的 ｒｅａｄｓ 通过与参考

基因组的映射，可能出现映射不成功的情况。 该方法

将一个没有映射的片段从不同的碱基位置依次分裂

成两段，再将这两个小的片段分别映射到参考基因组

中，如果这两个片段在某个区域能够分别映射，说明

在该区域基因存在着片段缺失（见图 ６），并且缺失长

度为两个片段映射之后在参考基因中的距离。 同理，
当基因中存在片段插入时（见图 ７），分裂片段的两部

分只能映射上一个，而在另一种分裂情况下也只能映

射一个，而这两次映射恰好在参考基因组中相邻。 当

分裂片段的两部分均能够映射到参考基因组上，但映

射方向不同，这说明存在基因结构倒置（见图 ８）。
Ｋａｉ Ｙｅ 等人提出的 Ｐｉｎｄｅｌ［２２］算法、Ａｌｅｘｅｊ Ａｂｙｚｏｖ 等人

提出 的 ＡＧＥ［２３］ 算 法 和 Ｚｈａｎｇ Ｊｉｎｇ 等 人 提 出 的

ＳＶｓｅｑ［２４］算法就是基于该方法的典型算法。
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deletion

图 ６　 分裂片段方法检测到的缺失

Ｆｉｇ． ６　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｐｌｉｔ⁃ｒｅａｄ

insertion

图 ７　 分裂片段方法检测到的插入

Ｆｉｇ．７　 Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｐｌｉｔ⁃ｒｅａｄ

inversion

图 ８　 分裂片段方法检测到的倒置

Ｆｉｇ．８　 Ｉｎｖｅｒｓｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｐｌｉｔ⁃ｒｅａｄ

１．４　 序列拼接方法

序列拼接方法（Ａｓｓｅｍｂｌｙ）是通过将测序得到的

诸多基因片段重新组装，并与参考基因组进行对比，
通过比较与参考基因组之间的差异，找到基因的结

构变异，如图 ９、１０、１１。

deletion
reference

Contig/scaffold

图 ９　 序列拼接方法检测到的缺失

Ｆｉｇ．９　 Ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

　 　 理论上，如果测序得到的片段足够准确以使得

最原始的片段组装算法有效，那么所有的结构变异

是可以被检测到的。 但在实际中，序列组装还仅仅

是在研究的初期，目前还只能应用原始和局部的结

合算法恢复原始基因组。 理想的情况下，高质量的

原始片段组装法可以找到上千个结构变异。
基于高通量测序技术的原始组装算法主要有

ＥＵＬＥＲ⁃ＵＳＲ［２５］，ＡＢｙＳＳ［２６］，ＳＯＰｄｅｎｏｖｏ［２７］ 和 ＡＬＬＰＡＴＨＳ⁃
ＬＧ［２８］等。

reference

Contig/scaffold inversion

图 １０　 序列拼接方法检测到的插入

Ｆｉｇ．１０　 Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

reference

Contig/scaffold inversion

图 １１　 序列拼接方法检测到的倒置

Ｆｉｇ．１１　 Ｉｎｖｅｒｓｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

２　 检测方法的性能

根据基因变异类型的不同，以上四种方法有着

各自的优缺点和应用范围。 当前，９０％以上的高通

量测序片段长度小于 １ ｋｂ，而且大部分结构变异都

为缺失而非插入［１８－１９］。 双末端映射方法虽然很具

优势，能够检测到几乎所有的结构变异，但是在检测

结构重复时并不是很准确，而且如果需要检测真正

的断点就必须建立紧密的片段分布，这会使得库的

建立非常的困难和消耗巨大［２９］。 映射分布方法可

以真正的找到重复的区域，但是却很难确定断点的

准确位置，所以该算法主要被用来检测重复的数量。
分裂片段方法不仅可以像双末端映射方法一样检测

到缺失、插入和倒置，而且还可以确定移动元素插入

的位置，但检测移动元素插入时，片段的长度必须大

于这个移动元素的长度。 虽然分裂片段方法可以找

到许多基因结构变异的断点，但由于高通量测序产

生的片段都相对较短，所以，制约着分裂片段方法的

效果。 序列拼接方法是最通用的算法，但是当该区

域发生片段重复时，就可能使得该方法在该区域产

生崩溃性的错误［３０－３１］。 上述提到的方法只能找到相
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对较小的基因组结构变异而且尚存在较多不足之处。
高通量测序技术特点之一是产生的片段长度较

之前的 ｓａｎｇｅｒ 测序的长度短。 由于人类基因组非常

的复杂，所以需要通过片段的模糊映射来提高映射的

专一性和敏感性。 一项评估表明：即使长度超过 １ ｋｂ
的片段也会有超过 １．５％的人类基因组很难被唯一的

映射［３２］。 测序的覆盖度也是影响结构变异检测敏感

性和精确性的一个重要因素。 正因为如此，促使一些

新的算法的涌现来提高检测的敏感性和精确性。

３　 混合检测方法

以上四种检测方法每一种在独立应用方面虽然

有许多优点，但是缺陷和限制也非常明显。 因此，有
研究者在实际应用中尝试将其中两种算法相结合来

检测基因组结构变异。 算法的结合主要是为了克服

使用一种算法时的限制，从而得到更好的检测效果。
３．１　 双末端映射方法和映射分布方法结合

ＣＮＶｅｒ［３３］是将双末端映射方法和映射分布方

法相结合的算法，其主要被应用在检测基因组结构

的重复，也称为拷贝数的检测，该算法克服了独立应

用一种方法时的不足，例如利用双末端映射方法检

测的插入片段时，该长度必须小于片段对中间的距

离，否则无法检测出该插入片段，但是高通量测序技

术产生的片段对之间的距离往往小于 １ ｋｂ，所以很

可能漏掉此片段。 并且两种方法结合还可以提高检

测的鲁棒性。
３．２　 双末端映射方法和分裂片段方法结合

Ｐｉｎｄｅｌ 方法是双末端映射和分裂片段方法结合

的算法，它是第一个能够检测到缺失的长度达到

１０ ｋｂ而片段对的长度只为 ３６ ｂｐ 的算法。 而且该

算法也提出了一个新的检测断点的方法：增长模式

法。 该方法可以相对快速的检测结构变异中的断

点。 该算法的出现利用双末端映射方法来减小潜在

的结构变异的搜索空间，因此，减少了短片段映射到

参考基因组时局部间隙的计算量，提高了检测效率。
Ｓｖｓｅｑ 算法的出现使得准确率进一步提升，该方

法相对于 Ｐｉｎｄｅｌ 方法不同，分为两步，一是利用加

强的分裂片段映射来找到多个候选的缺失，第二步

利用已经映射的片段对过滤掉候选中的假缺失，保
留下真缺失。
３．３　 分裂片段方法和机器学习方法结合

众所周知，如何利用高通量测序技术精确地检

测基因组结构的变异是一项重大的挑战。 而现存的

方法通常通过检测某个区域映射的信息，例如映射

的分裂片段的数量，然后人为的设定一个映射片段

数量的阈值，大于这个阈值的被检测到的变异为真

正的基因结构变异。 但这个阈值往往很难确定。
Ｄｏｍｉｎｉｋ Ｇｒｉｍｍ 等人提出了一种关于机器学习

的基因组结构变异检测方法［３４］，该方法主要是将支

持向量机和分裂片段方法相结合，所谓的支持向量机

就是一个分类模型，它通过一个超平面将样本分为不

同的两类。 该检测方法根据参考基因映射的特征来

训练一个支持向量机的模型，这个训练的数据是通过

ｓａｎｇｅｒ 测序得到的。 首先利用分裂片段方法来检测

基因中的插入和缺失，将这部分检测到的插入和缺失

作为候选，然后再利用训练好的支持向量机从候选的

插入和缺失中筛选出正确的基因结构变异。
利用机器学习最大的优势是可以和任何一种检

测方法相结合，该检测过程可以从机器学习过程中自

动的获得权值参数，而不需要人为的设定，所以避免

了人为的错误，提高了检测的精度。

４　 结　 论

本文介绍了双末端映射、映射分布、分裂片段和

序列拼接四种基因组结构变异检测方法，详细阐述

了各种检测方法以及其优势与适用的条件，并总结

和归纳了几种检测方法相结合的混合检测算法。 混

合检测的目的是为了克服各种独立检测方法在检测

基因组结构变异时的缺点和不足，其中介绍了一种

机器学习与分裂片段检测方法相结合的算法，该算

法的出现大大提高了检测速度和检测精度，并且实

现了检测的半自动化。
总之，利用现存的四种检测方法中的两种或者

与类似于机器学习方法相结合来检测基因组结构变

异有种种的优势，它不仅不用人为的设定阈值，而且

还可以集两种方法的优点于一身提高检测精度，因
此，机器学习方法，例如贝叶斯分类器、决策树、神经

网络等算法在基因组结构变异检测中有很广阔的应

用前景。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）

［１］　 ＳＣＨＵＳＴＥＲ Ｓ Ｃ． Ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｓ
ｔｏｄａｙ’ｓ ｂｉｏｌｏｇｙ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００８，５（１）：１６－１８．

［２］　 ＳＡＮＧＥＲ Ｆ， ＮＩＣＫＬＥＮ Ｓ， ＣＯＵＬＳＯＮ Ａ Ｒ． ＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗｉｔｈ ｃｈａｉｎ⁃ｔｅｒｍｉｎａｔｉｎｇ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ ［ Ｃ］． Ｐｒｏｃ．
Ｎａｔｌ．Ａｃａｄ．Ｓｃｉ．ＵＳＡ，１９７７，７４（１２）：５４６３－５４６７．

［３］　 ＢＥＮＴＬＥＹ Ｄ Ｒ． Ｗｈｏｌｅ⁃ｇｅｎｏｍｅ ｒｅ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．
Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ＆Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２００６， １６ （ ６）：
５４５－５５２．

［４］　 ＳＨＥＮＤＵＲＥ Ｊ， ＨＡＮＬＥＥ Ｊ Ｉ． Ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００８， ２６ （ １０）：

８ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １２ 卷



１１３５－１１４５．
［５］　 ＷＨＥＥＬＥＲ Ｄ Ａ，ＳＲＩＮＩＶＡＳＡＮ Ｍ，ＥＧＨＯＬＭ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ

ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ａｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｂｙ ｍａｓｓｉｖｅｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ
ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００８，４５２（７１８９）：８７２－８７６．

［６］　 ＤＲＭＡＮＡＣ Ｒ， ＳＰＡＲＫＳ Ａ Ｂ， ＣＡＬＬＯＷ Ｍ Ｊ， ｅｔ ａｌ．
Ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｕｓｉｎｇ ｕｎｃｈａｉｎｅｄ Ｂａｓｅｄ ｒｅａｄｓ
ｏｎ ｓｅｌｆ⁃ａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ ＤＮＡ ｎａｎｏａｒｒａｙｓ ［Ｊ］． Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１０，
３２７（５９６１）：７８－８１．

［７］　 林勇．面向下一代测序技术的 ｄｅ ｎｏｖｏ 序列拼接工具综

述［Ｊ］．小型微型计算机系统，２０１３，３４（３）：６２７－６３１．
ＬＩＮ Ｙｏｎｇ． Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｄｅ ｎｏｖｏ Ａｓｓｅｍｂｌｙ Ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ Ｎｅｘｔ⁃
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｃｏｍｐｕｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ，２０１３，３４（３）：６２７－６３１．

［８］　 ＫＯＲＢＥＬ Ｊ Ｏ， ＡＢＹＺＯＶ Ａ， ＭＵ Ｘ Ｊ， ｅｔ ａｌ． ＰＥＭｅｒ：ａ
ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｗｉｔｈ ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ⁃ｂａｓｅｄ ｅｒｒｏｒ
ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｉｎｆｅｒｒｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｎｔｓ ｆｒｏｍ
ｍａｓｓｉｖｅ ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｅ
Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，１０（２）：Ｒ２３．

［９］　 ＨＯＲＭＯＺＤＩＡＲＩ Ｆ， ＡＬＫＡＮ Ｃ， ＥＩＣＨＬＥＲ Ｅ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍ⁃
ｂｉｎａｔｏｒｉａｌ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ ｆｏｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ
ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｇｅｎｏｍｅｓ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓ，２００９，
１９：１２７０－１２７８．

［１０］ ＨＯＲＭＯＺＤＩＡＲＩ Ｆ， ＨＡＪＩＲＡＳＯＵＬＩＨＡ Ｉ， ＤＡＯ Ｐ， ｅｔ ａｌ．
Ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ＶａｒｉａｔｉｏｎＨｕｎｔｅｒ：ｃｏｍｂｉｎａｔｏｒｉａｌ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ
ｆｏｒ ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ［Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１０，２６：ｉ３５０－ｉ３５７．

［１１］ ＨＯＲＭＯＺＤＩＡＲＩ Ｆ， ＨＡＪＩＲＡＳＯＵＬＩＨＡ Ｉ， ＭｃＰｈｅｒｓｏｎ Ａ，
ｅｔ ａｌ． Ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｉｎ
ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｇｅｎｏｍｅｓ ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｅ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１１，２１：２２０３－２２１２．

［１２］ ＣＨＥＮ Ｒ， ＷＡＬＬＩＳ Ｊ Ｗ， ＭＣＬＥＬＬＡＮ Ｍ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｂｒｅａｋ⁃
Ｄａｎｃｅｒ：ａｎ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｆｏｒ ｈｉｇｈ⁃ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｇｅ⁃
ｎｏｍｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００９，６：
６７７－６８１．

［１３］ ＬＥＥ Ｓ，ＨＯＲＭＯＺＤＩＡＲＩ Ｆ，ＡＬＫＡＮ Ｃ， ｅｔ ａｌ． ＭｏＤＩＬ：ｄｅｔｅｃ⁃
ｔｉｎｇ ｓｍａｌｌ ｉｎｄｅｌｓ ｆｒｏｍ ｃｌｏｎｅ⁃ｅｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗｉｔｈ ｍｉｘｔｕｒｅｓ ｏｆ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００９，６：４７３－４７４．

［１４］ ＬＥＥ Ｓ， ＸＩＮＧ Ｅ， ＢＲＵＤＮＯ Ｍ． ＭｏＧＵＬ： ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ
ｃｏｍｍｏｎ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｄｅｌｅｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ［ Ｍ］．
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０，
６０４４：３５７－３６８．

［１５］ ＱＵＩＮＬＡＮ Ａ Ｒ， ＣＬＡＲＫ Ｒ Ａ， ＳＯＫＯＬＯＶＡ Ｓ， ｅｔ ａｌ．
Ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｎｔ
ｂｒｅａｋｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｕｓｅ ｇｅｎｏｍｅ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１０，２０：６２３－６３５．

［１６］ ＳＴＵＡＲＴ Ｊ Ｒ， ＭＡＬＥＫ Ｊ Ａ， ＭＡＮＮＩＮＧ Ｊ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｂｌａｎｃｈａｒｄ Ａ Ｐ． Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ａ
ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ ｕｎｃｏｖｅｒｅｄ ｂｙ ｓｈｏｒｔ⁃ｒｅａｄ ｍａｓｓｉｖｅｌｙ
ｐａｒａｌｌｅｌ ｌｉｇａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｕｓｉｎｇ ｔｗｏ⁃ｂａｓｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ［Ｊ］．
Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９：１５２７－１５４１．

［１７］ ＹＯＯＮ Ｓ， ＸＵＡＮ Ｚ Ｙ，ＭＡＫＡＲＯＶ Ｖ，ｅｔ ａｌ． Ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
ａｃｃｕｒａｔｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ｒｅａｄ ｄｅｐｔｈ
ｏｆ ｃｏｖｅｒａｇｅ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９：１５８６－１５９２．

［１８］ Ｔｈｅ １０００ Ｇｅｎｏｍｅｓ Ｐｒｏｊｅｃｔ Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ．Ａ ｍａｐ ｏｆ ｈｕｍａｎ
ｇｅｎｏｍｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ⁃ｓｃａｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．

Ｎａｔｕｒｅ，２０１０，４６７（７３１９）：１０６１－１０７３．
［１９］ ＭＩＬＬＳ Ｒ Ｅ， ＷＡＬＴＥＲ Ｋ， ＳＴＥＷＡＲＴ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｍａｐｐｉｎｇ

ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｆｉｎｅ ｓｃａｌｅ ｂｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｃａｌｅ
ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１１，４７０：５９－６５．

［２０］ ＡＢＹＺＯＶ Ａ， ＵＲＢＡＮ Ａ Ｅ， ＳＮＹＤＥＲ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
ＣＮＶｎａｔｏｒ： ａｎ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｄｉｓｃｏｖｅｒ， ｇｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅ ｔｙｐｉｃａｌ ａｎｄ ａｔｙｐｉｃａｌ ＣＮＶｓ ｆｒｏｍ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１１，２１：９７４－９８４．

［２１］ ＭＩＬＬＳ Ｒ Ｅ，ＬＵＴＴＩＮＧ Ｃ Ｔ， ＬＡＲＫＩＮＳ Ｃ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｉｎｉｔｉａｌ
ｍａｐ ｏｆ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｌｅｔｉｏｎ （ ＩＮＤＥＬ） ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ
ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００６，１６：１１８２－１１９０．

［２２］ ＹＥ Ｒ，ＳＣＨＵＬＺ Ｍ Ｈ， ＬＯＮＧ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ｐｉｎｄｅｌ：ａ ｐａｔｔｅｒｎ
ｇｒｏｗｔｈ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｂｒｅａｋ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｄｅｌｅｔｉｏｎｓ
ａｎｄ ｍｅｄｉｕｍ ｓｉｚｅｄ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄｓ
［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００９，２５：２８６５－２８７１．

［２３］ ＡＢＹＺＯＶ Ａ， ＧＥＲＳＴＥＩＮ Ｍ． ＡＧＥ： ｄｅｆｉｎｉｎｇ ｂｒｅａｋｐｏｉｎｔｓ
ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｎｔｓ ａｔ ｓｉｎｇｌｅ⁃ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｓｏｌｕ⁃
ｔｉｏｎ， ｔｈｒｏｕｇｈ ｏｐｔｉｍａｌ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｇａｐ ｅｘｃｉｓｉｏｎ ［Ｊ］．
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１１，２７：５９５－６０３．

［２４］ ＺＨＡＮＧ Ｊ， ＷＵ Ｙ Ｆ． ＳＶｓｅｑ：ａｎ ａｐｐｒｏａｃｈ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｅｘａｃｔ
ｂｒｅａｋｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｄｅｌｅｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｌｏｗ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ
［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１１，２７（２３）：３２２８－３２３４．

［２５］ ＣＨＡＩＳＳＯＮ Ｍ Ｊ， ＢＲＩＮＺＡ Ｄ， ＰＥＶＺＮＥＲ Ｐ Ａ．Ｄｅ ｎｏｖｏ ｆｒａｇ⁃
ｍｅｎｔ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｗｉｔｈ ｓｈｏｒｔ ｍａｔｅ⁃ｐａｉｒｅｄ ｒｅａｄｓ：ｄｏｅｓ ｔｈｅ ｒｅａｄ
ｌｅｎｇｔｈ ｍａｔｔｅｒ？ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９：３３６－３４６．

［２６］ ＳＩＭＰＳＯＮ Ｊ Ｔ， ＷＯＮＧ Ｋ， ＪＡＣＫＭＡＮ Ｓ Ｄ， ｅｔ ａｌ．
ＡＢｙＳＳ：ａ ｐａｒａｌｌｅｌ ａｓｓｅｍｂｌｅｒ ｆｏｒ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ
［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９：１１１７－１１２３．

［２７］ ＬＩ Ｒ Ｑ， ＺＨＵ Ｈ Ｍ， ＲＵＡＮ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ
ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｗｉｔｈ ｍａｓｓｉｖｅｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，２０：２６５－２７２．

［２８］ ＧＮＥＲＲＥＡ Ｓ， ＭＡＣＣＡＬＬＵＭＡ Ｉ， ＰＲＺＹＢＹＬＳＫＩ Ｄ，ｅｔ ａｌ．
Ｈｉｇｈ⁃ｑｕａｌｉｔｙ ｄｒａｆｔ ａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ ｏｆ ｍａｍｍａｌｉａｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｆｒｏｍ
ｍａｓｓｉｖｅｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ［Ｊ］．Ｐｒｏｃ．Ｎａｔｌ．Ａｃａｄ．Ｓｃｉ．
ＵＳＡ，２０１１，１０８（４）：１５１３－１５１８．

［２９］ ＭＥＤＶＥＤＥＶ Ｐ， ＳＴＡＮＣＩＵ Ｍ， ＢＲＵＤＮＯ Ｍ． Ｃｏｍｐｕｔａ⁃
ｔｉｏｎａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｄｉｓｃｏｖｅｒｉｎｇ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ
ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００９，６：
Ｓ１３－Ｓ２０．

［３０］ ＳＨＥ Ｘ Ｗ， ＪＩＡＮＧ Ｚ Ｓ， ＣＬＡＲＫ Ｒ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｓｈｏｔｇｕｎ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ｒｅｃｅｎｔ ｓｅｇｍｅｎｔａｌ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ
ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｅ ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００４，４３１（２１）：９２７－９３０．

［３１］ ＡＬＫＡＮ Ｃ， ＳＡＪＪＡＤＩＡＮ Ｓ， ＥＩＣＨＬＥＲ Ｅ Ｅ． Ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｎｅｘｔ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ
Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０１１，８：６１－６５．

［３２］ ＳＣＨＡＴＺ Ｍ Ｃ， ＤＥＬＣＨＥＲ Ａ Ｌ， ＳＡＬＺＢＥＲＧ Ｓ Ｌ．
Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｕｓｉｎｇ ｓｅｃｏｎｄ⁃ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，２０：１１６５－１１７３．

［３３］ ＭＥＤＶＥＤＥＶ Ｐ， ＦＩＵＭＥ Ｍ， ＤＺＡＭＢＡ Ｍ， ｅｔ ａｌ．
Ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｍａｔｅｄ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄｓ
［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓ，２０１０，２０：１６１３－１６２２．

［３４］ ＧＲＩＭＭ Ｄ， ＨＡＧＭＡＮＮ Ｊ， ＫＯＥＮＩＧ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ａｃｃｕｒａｔｅ
ｉｎｄｅｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄｓ ［Ｊ］． ＢＭＣ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１３，１４：１３２．

９第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 高敬阳，等：基于高通量测序技术的基因组结构变异检测算法


