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一种新型的基于图像的 ＤＮＡ 序列可视化模型

封海清，陆祖宏∗

（东南大学生物科学与医学工程学院，南京 ２１００１８）

摘　 要：传统的 ＤＮＡ 序列可视化模型局限于短 ＤＮＡ 序列的可视化，并且缺乏对可视化图形的通用分析方法。 因此，文章提出了

一种基于图像的 ＤＮＡ 序列可视化模型，这种模型通过将一维的 ＤＮＡ 序列转换为二维的 ２５６ 色的灰度图像，可以实现长 ＤＮＡ 序

列的可视化，具有很高的空间紧密性。 借助成熟的图像处理方法来分析 ＤＮＡ 可视化图像，可以获取原始 ＤＮＡ 序列的规模、４ 种

不同碱基的分布、无序程度等重要信息。 通过比较不同 ＤＮＡ 序列的可视化图像，可以获取这些序列的相似性信息。
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　 　 人类基因组计划产生了大量的 ＤＮＡ 数据，对这

些 ＤＮＡ 数据的可视化分析、压缩是非常重要的课

题。 传统上，ＤＮＡ 数据是以字符串形式保存的，这
种格式缺乏直观性，同时占用比较大的内存空间。
为了解决这两个问题，研究者提出了 ＤＮＡ 可视化以

及 ＤＮＡ 压缩技术。
当前的 ＤＮＡ 可视化模型大多是通过将 ４ 种碱

基编码成空间的 ４ 个向量，通过 ＤＮＡ 行走技术实现

对 ＤＮＡ 序列的可视化，比如非常著名的 Ｇａｔｅｓ⁃
Ｎａｎｄｙ 模型［１－２］。 在 Ｇａｔｅｓ⁃Ｎａｎｄｙ 模型的基础上，研
究者为了解决退化以及信息丢失的问题，提出了

ＣＧＲ 模型［３］、图细胞模型［４］、双碱基模型［５］、三维可

视化模型［６－７］、蠕虫模型［８］等，并且基于一些可视化

模型实现了不同 ＤＮＡ 序列的比对［９－１２］。 当前的这

些可视化模型的共同缺陷在于不适合对长 ＤＮＡ 序

列的编码。 此外，在得到 ＤＮＡ 序列可视化图形后，
仅仅依靠肉眼对图形进行简单的分析，没有通用的

方法对可视化图形进行分析和处理。
当前的 ＤＮＡ 压缩技术分为无损和有损压缩，其

中无损压缩技术尤为重要。 随着近年来二代测序技

术的快速发展，ＤＮＡ 的无损压缩技术得到了广泛的

关注和研究［１３－２０］。 当前的 ＤＮＡ 无损压缩技术主要

关注的是如何提高 ＤＮＡ 序列的压缩率，来减少

ＤＮＡ 数据存储需要的空间。 研究者很难从压缩后

的 ＤＮＡ 数据中获取比较直观的 ＤＮＡ 信息。
本文提出的 ＤＮＡ 序列可视化模型通过对 ４ 种

碱基进行编码，将 ＤＮＡ 序列转换为 ２５６ 色的灰度图

像。 一方面具有极大的空间紧密型，实现了 ＤＮＡ 数

据在空间的压缩；另一方面，灰度图像中蕴含着非常

丰富的信息，研究者可以借用非常成熟的图像处理



方法来分析这些可视化图像，从中获取原始 ＤＮＡ 序

列中非常有用的信息。

１　 算法原理

１．１　 ＤＮＡ 序列可视化模型评价指标

ＤＮＡ 序列可视化模型的评价，可以通过下面 ５
个指标来进行。

（１）退化：退化指的是在 ＤＮＡ 序列可视化的结

果图中出现圈，使得研究者无法确定 ＤＮＡ 序列是顺

时针还是逆时针的现象，从而研究者无法从结果图

中还原出原来的 ＤＮＡ 序列信息；
（２）信息丢失：信息丢失指的是 ＤＮＡ 序列的可

视化结果图与 ＤＮＡ 序列间的关系不是一一对应的

现象。 这往往导致几条相似 ＤＮＡ 序列的可视化结

果图是相同的；
（３）可视化 ＤＮＡ 序列的长度：目前已经测得的

很多基因的长度达到了数万 ｂｐ，这就要求算法能够

很好地适应长片段 ＤＮＡ 序列的可视化；
（４）可视化图占用空间的大小：研究者为了便

于观察和分析大量长片段 ＤＮＡ 序列，要求可视化图

占用的空间越小越好；
（５）可视化图能否反映有用信息： ＤＮＡ 序列的

可视化图应该可以明显地展示 ＤＮＡ 序列信息的特

征，尽可能多地反映序列中的有用信息。
１．２　 基于灰度图像的 ＤＮＡ 序列可视化模型

已有 ＤＮＡ 可视化模型的一个共同缺陷在于不

能对长片段的 ＤＮＡ 序列进行可视化研究，特别是大

于 １０ 万 ｂｐ 的 ＤＮＡ 序列。 本文提出了一种基于 ２５６
色灰度图像的 ＤＮＡ 序列可视化方案，可以较好地解

决这个问题。
ＤＮＡ 序列由 ４ 种核苷 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 排列组合而

成。 从信息论的角度来看，对 ４ 种碱基编码只需要

两个 ｂｉｔ 就可以了。 常见的编码方案是 Ａ － ００，
Ｔ－１１，Ｃ－０１，Ｇ－１０。

将 ＤＮＡ 序列信息转化为图像信息后，可以利用

非常成熟的图像处理技术对 ＤＮＡ 序列信息进行分

析。 目前比较常用的图像是 ２５６ 色图，即 ８ 位图，考
虑到上面提及的 ４ 种碱基的编码方案，本文将每 ４
个碱基组合成一个 ８ 位的数据，这个数据的范围是

０～２５５。 然后，将得到的一维数据转化为二维的图

像信息。 之后，将图像保存为 ｐｎｇ 压缩格式的图像

文件。
在具体实施的时候，有两个注意事项：（１）、需

要在原始的 ＤＮＡ 序列后面添加 ３ 个碱基“ＡＡＡ”，
保证每个 ＤＮＡ 序列中的碱基都可以编码；（２）、假

设原始 ＤＮＡ 序列的长度为 Ｌ，那么寻找一个尽可能

小的 Ｎ，使得 Ｎ∗Ｎ＞＝Ｌ，在 ＤＮＡ 序列编码成 １ 维数

据的后面补上（Ｎ∗Ｎ－Ｌ）个 ０，然后将 １ 维数据转化

成二维的图像。 这样，任何一个 ＤＮＡ 序列都可以编

码得到宽高相等的可视化图像。
下面举例说明本文中提出模型的实施过

程：假设一个 ＤＮＡ 序列为“ ＡＴＣＧＡＡＣＴ”，首先在

ＤＮＡ 序 列 后 面 补 上 ３ 个 碱 基 “ ＡＡＡ ”， 得 到

“ＡＴＣＧＡＡＣＴＡＡＡ” “ＡＴＣＧ”编码得到第一个像素

点，“ＴＣＧＡ” 编码得到第二个像素点，如此类推，
“ＴＡＡＡ”编码得到第 ８ 个像素点，这 ８ 个像素点的

灰度值分别为 “ ５４”、 “ ２１６”、 “ ９６”、 “ １２９”、 “ ７”、
“２８”、“１１２”、“１９２”，原始的 ＤＮＡ 序列一共 ８ 位，
Ｌ＝ ８，所以满足 Ｎ∗Ｎ＞＝ ８ 的最小的 Ｎ 是 ３，（Ｎ∗Ｎ－
Ｌ）＝ １，因此在得到的一维数据的后面补上 １ 个 ０，
得到新的一维数据，然后将这个一维数据转化为二

维的图像，图像的大小为 ３∗３。
不难发现，保存为这种格式的图像文件后，研究

者可以在很小的空间内可视化长片段的 ＤＮＡ 序列，
一幅大小为 １ ０２４∗１ ０２４ 的图像的可以存储的碱基

的数量超过了 １００ 万。 因此，这种编码方案是非常

适合编码长片段的基因组序列的。
１．３　 本文提出模型的优点

从评价 ＤＮＡ 序列可视化模型的 ５ 个指标来看，
本文中提出模型的优点：

（１）该模型是将一维数据一行一行地扫描为二

维的图像数据的，因此，不存在圈的问题，也不会出

现退化的现象；
（２）该模型中 ＤＮＡ 序列与之得到的可视化图

是一一对应的。 在 ＤＮＡ 序列的可视化过程中，没有

任何信息的丢失；
（３）本文将一维的 ＤＮＡ 序列信息转为二维的图

像信息，大幅度压缩了 ＤＮＡ 序列可视化的长度。 采

用传统的 ＤＮＡ 序列可视化模型，几乎不可能对

１００ 万 ｂｐ的 ＤＮＡ 序列进行可视化，而采用本文提出

的模 型， １００ 万 ｂｐ 的 ＤＮＡ 的 可 视 化， 只 需 要

１ ０００∗１ ０００的 ２５６ 色灰度图就可以实现了。 实现长

片段 ＤＮＡ 序列的可视化也是这个算法的一大优点；
（４）从可视化图占据空间的角度来看，由于将

ＤＮＡ 信息编码成 ８ 位的像素值，然后将像素值填满

整个图像，一幅占用空间非常小的图像可以包含极

为庞大的数据量，经过计算，１ 幅大小只有 １４４ ｋｂ 的

ｐｎｇ 图像可以容纳 ５０ 万 ｂｐ 长的 ＤＮＡ 序列信息；
（５）从能否反映有用信息的角度来看，在本文

提出的模型中，我们可以从 ＤＮＡ 序列的可视化图中

获取如下信息：ＤＮＡ 的序列规模、ＤＮＡ 序列的 ４ 种
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碱基的分布情况、ＤＮＡ 序列的无序程度等，并且可

以进行不同 ＤＮＡ 序列间的相似性比较。

２　 模型应用

正如上文所谈到的，ＤＮＡ 序列的可视化结果图

能否具有实际应用价值是非常重要的一个指标。 本

文将着重介绍从 ＤＮＡ 序列可视化图中可以得到的

信息。
２．１　 ＤＮＡ 序列可视化图像

从网站 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｆｔｐ ／下载

了文件名为 ｈｓ＿ｒｅｆ＿ＧＲＣｈ３７． ｐ１３＿ｃｈｒＹ． ｆａ 的人类基

因组的 Ｙ 染色体数据。 从文件中选取了一段长度

为 １６０ ０００ ｂｐ 的 ＤＮＡ 序列， 序列从文件的第

１０ ２８８ ５０９ ｂｐ到 １０ ４４８ ５０８ ｂｐ，用 Ｓｅｑ１ 表示该序

列。 图 １ 展示了该 ＤＮＡ 序列的可视化图像，图像的

大小是 ４００∗４００。 从这个图像中，我们可以看到图

像中存在着一些重复结构。 此外，我们可以从这个

图像中看出，ＤＮＡ 序列的规模是 ４００。
为了进行比较，下面采用两种经典的 ＤＮＡ 序列

可视化模型对这段 ＤＮＡ 序列进行可视化。
ＤＮＡ 序列光谱型二维可视化模型通过将 ＤＮＡ

序列转化为二维的曲线，实现了 ＤＮＡ 序列的可视

化。 可视化过程如下：首先画出 ４ 条平行线，代表

Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ，前面提到的序列 Ｓｅｑ１ 的前面几个碱基分

别是 ＧＡＡＴ…，因此，在 ４ 条平行线上分别标出这几

个碱基对应的点。 以此类推，所有碱基对应的点标

好后，用线把它们连起来就可以了。 图 ２ 展示了这

个模型对 Ｓｅｑ１ 的前 １００ 个碱基序列的可视化光谱

曲线。 图 ３ 展示了这个模型对 Ｓｅｑ１ 的前 １ ０００ 个

碱基序列的可视化图谱曲线。

图 １　 Ｓｅｑ１ 的可视化图像

Ｆｉｇ．１　 Ｖｉｓｕａｌ ｉｍａｇｅ ｏｆ ｓｅｑ１

　 　 从图 ２ 和图 ３ 中可以看到这个模型对于较短的

ＤＮＡ 序列，能够反映一些 ＤＮＡ 序列的性质，但是随

着 ＤＮＡ 序列长度的增加，可视化图谱上的曲线都挤

到了一起，很难从视觉上分辨。 因此，这个模型并不

适合长 ＤＮＡ 序列的可视化。
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图 ２　 Ｓｅｑ１ 前 １００ 个碱基的光谱曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐｅｃｔｒａｌ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ １００ ｂｐ ｏｆ Ｓｅｑ１
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图 ３　 Ｓｅｑ１ 前 １ ０００ ｂｐ 碱基的光谱曲线

Ｆｉｇ．３　 Ｓｐｅｃｔｒａｌ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ １ ０００ ｂｐ ｏｆ Ｓｅｑ１

　 　 ＤＮＡ 序列双向量二维可视化模型也是一种比

较常用的 ＤＮＡ 序列可视化模型。 这种模型采用了

ＤＮＡ 行走技术，将 ４ 种碱基编码成两个方向的移动

向量。 编码方式如下：
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Ａ⇒（１，１）（１，１）
Ｔ⇒（１，１）（１，－１）
Ｃ⇒（１，－１）（１，１）
Ｇ⇒（１，－１）（１，－１）

把曲线的初始点设在原点，开始构造 ＤＮＡ 序列

的可视化曲线，对于 Ｓｅｑ１，它的前面几个碱基分别是

ＧＡＡＴ…，序列的第一个碱基是‘Ｇ’，‘Ｇ’编码的向量

是（１，－１），（１，－１），所以，先后向（１，－１）（１，－１）两个

方向分别移动一步，到达（２，－２），序列的第二个碱基

是‘Ａ’，‘Ａ’编码的向量是（１，１），（１，１），所以先后向

（１，１，），（１，１）两个方向分别移动一步，到达（４，０）。
以此类推，完成整条 ＤＮＡ 序列的“行走”。

图 ４ 展示了模型对于 Ｓｅｑ１ 的前 １０ ０００ ｂｐ 碱基

序列的二维可视化曲线。 从图中，我们可以看出随

着 ＤＮＡ 序列长度的增加，曲线的很多细节都遗失

了，整个曲线变得模糊不清，只能看到一种趋势。
其他的传统的 ＤＮＡ 序列可视化模型与这两种

模型有相似的缺陷，即并不适合长 ＤＮＡ 序列的可视

化，空间紧密性低。 并且可视化的曲线更依靠人眼

的观察，没有一种比较通用成熟的分析工具。
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图 ４　 Ｓｅｑ１ 的前 １０ ０００ ｂｐ 碱基的二维向量可视化曲线

Ｆｉｇ． ４　 ２－Ｄ ｖｅｃｔｏｒ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ １０ ０００ ｂｐ ｏｆ ｓｅｑ１

２．２　 ＤＮＡ 序列可视化图像的直方图分析

通过直方图分析，我们可以获悉图像的总体的

灰度分布情况。 图 ５ 是图 １ 中的可视化图像的直方

图。 根据前面提到的编码方案， 在直 方 图 中，
［０，６３］代表 Ａ 的分布；［６４，１２７］ 代表 Ｃ 的分布；
［１２８，１９１］代表 Ｇ 的分布，［１９２，２５５］代表 Ｔ 的分

布。 考虑到在 ＤＮＡ 编码图像的过程中，在一维数据

的末端插入一些 ０ 来得到宽高相等的图像，这相当

于在原始 ＤＮＡ 序列的末端又插入了一些“Ａ”。 因

此，在直方图中 Ａ 碱基的含量比实际情况稍多一

些。 不过，我们依然可以从直方图中知道原始 ＤＮＡ
序列中 ４ 种碱基的大致分布情况。
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图 ５　 图 １ 的直方图

Ｆｉｇ． ５　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｆｉｇｕｒｅ １

２．３　 ＤＮＡ 序列可视化图像的熵分析

图像的熵反映了图像的无序程度。 通常，图像

的熵越大，表明图像的无序程度越高；相反，图像的

熵越小，表明图像的无序程度越低。 为了对比不同

ＤＮＡ 序列的熵的情况，本文选取了 ３ 条不同的 ＤＮＡ
序列，对它们的可视化图像进行了熵分析。 序列来

源于 ２．１ 节中提到的 Ｙ 染色体数据文件，其中：序
列 １是 Ｙ 染色体数据文件中的一段 １０ ０００ ｂｐ 长的

ＤＮＡ 序列， 序列从文件的第 ２５ ２５９ ２９２ ｂｐ 到

２５ ２６９ ２９１ ｂｐ；序列 ２ 为 Ｙ 染色体数据文件中的一段

１０ ０００ ｂｐ长的 ＤＮＡ 序列，序列从文件的第３４ ８２２ ｂｐ
到 ４４ ８２１ ｂｐ；序列 ３ 为随机生成的一段１０ ０００ ｂｐ长
的 ＤＮＡ 序列。 这 ３ 种不同的 ＤＮＡ 序列的可视化图

见图 ６，图 ６（ａ）、（ｂ）、（ｃ）分别代表上面提到的 ３ 种

不同的 ＤＮＡ 序列。 我们可以发现在图 ６（ａ）中存在

着一些重复的单元，图 ６（ｃ）则完全无序。
从直观的角度来看，从左到右，图像的无序度越

来越高。 为了更加精确地描述这 ３ 幅图像的无序

度，本文计算了它们的熵，采用的图像熵的计算公式

为：Ｅ＝ －∑２５５
ｉ＝０Ｐ（ ｉ）∗ｌｏｇ２Ｐ（ ｉ），其中 Ｐ（ ｉ）表示图像

中灰度值为 ｉ 的像素所占的比例。 计算得到的结果

见表 １。 从表中，我们可以看出包含很多重复结构

的图像的熵最小，而随机生成的碱基序列的熵最大，
这与直观印象相符。
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(a) (b) (c)

图 ６　 三种不同 ＤＮＡ 序列的可视化图

Ｆｉｇ． ６　 Ｖｉｓｕａｌ ｉｍａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
注：（ａ） 序列 １；（ｂ） 序列 ２；（ｃ） 序列 ３。
Ｎｏｔｅｓ：（ａ） Ｓｅｑｕｅｎｃｅ１；（ｂ） Ｓｅｑｕｅｎｃｅ２；（ｃ） Ｓｅｑｕｅｎｃｅ３。

表 １　 三种不同 ＤＮＡ 序列的可视化图的熵

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｎｔｒｏｐｙ ｏｆ ｖｉｓｕａｌ ｉｍａｇｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

序列 １ 编码图像 序列 ２ 编码图像 序列 ３ 编码图像

大小 １００∗１００ １００∗１００ １００∗１００

熵 ５．８５１ ０ ７．５６７ １ ７．９７８ ０

从网站 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｆｔｐ ／下载

了包含人类的一部分基因的数据文件，文件名为

ｒｅｆｓｅｑｇｅｎｅ１．ｇｅｎｏｍｉｃ．ｆｎａ。 从中随机选取了１ ０００个基

因，计算了这些基因序列可视化图像的熵，得到图 ７
所示的结果，横轴表示可视化图像的宽度，纵轴表示

可视化图像的熵。 从图中可以看出，大部分基因序

列可视化图像的熵在 ７．７～７．８。
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图 ７　 １ ０００ 个基因的序列可视化图像的熵

Ｆｉｇ． ７　 Ｅｎｔｒｏｐｙ ｏｆ ｖｉｓｕａｌ ｉｍａｇｅ ｏｆ １ ０００ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

为了进行类比，本文分析了随机生成的 ＤＮＡ 序

列的可视化图像的熵（见图 ８）。 图中横坐标表示图

像的宽度（高度与宽度相等），纵坐标表示图像的熵

的大小。 从图中可以明显看出，当图像的大小超过

５０∗５０ 的时候，图像的熵已经达到了 ７．８，而当图像

的大小达到 ２００∗２００ 的时候，图像的熵已经非常接

近于 ８ 了，序列越长，图像的熵越趋近于 ８。
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图 ８　 随机生成 ＤＮＡ 序列的可视化图像的熵

Ｆｉｇ．８　 Ｅｎｔｒｏｐｙ ｏｆ ｖｉｓｕａｌ ｉｍａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒａｎｄｏｍ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

对比图 ７ 和图 ８，发现即使基因序列很长，基因

序列编码图像的熵始终小于 ７．９，而大部分的基因序

列编码图像的熵局限在 ７．７ ～ ７．８，这表明基因序列

并非完全随机的，而是在无序中存在着某种规律性。
２．４　 ＤＮＡ 序列间相似度分析

ＤＮＡ 序列间的相似性分析在生物信息学中是

一个非常重要的课题，当前的很多相似性分析都是

基于文本字符串实现的。 正如前面所提到的，ＤＮＡ
序列间的相似性分析也是 ＤＮＡ 序列可视化图的一

个重要应用场合。
如果两条 ＤＮＡ 序列是相似的，那么它们的可视

化图像也是相似的，ＤＮＡ 序列间的相似性比较可以

转换为两幅图像的相似性比较。 比较两幅图像的相

似度的方法有如下几种：基于两幅图像的欧氏距离、
基于图像的直方图距离、基于 ＳＶＤ （ Ｓｉｇｕｌａｒ ｖａｌｕｅ
ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ）距离比较、基于图像特征点的比较

等。 下面简要介绍 ＳＶＤ 在 ＤＮＡ 序列相似性比较中

的应用。
图像就是一个二维矩阵，奇异值分解（ＳＶＤ）是

基于整体的表示，具有稳定性和抗噪性，能够非常好

地代表图像的特征，这种方法通常比简单的基于图
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像灰度值判断图像间的相似度的可靠性要高。
从网站 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｆｔｐ ／下载

了包含很多人类 ｍＲＮＡ 的数据文件，文件名为

ｈｕｍａｎ．ｒｎａ．ｆｎａ。 从中选取了 ＰＮＭＡ５ 的 ４ 条转录变

异序列，从 Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ｐａｒａｎｅｏｐｌａｓｔｉｃ Ｍａ ａｎｔｉｇｅｎ
ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ ５ （ ＰＮＭＡ５）， ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ １ 到

Ｈｏｍｏ ｓａｐｉｅｎｓ ｐａｒａｎｅｏｐｌａｓｔｉｃ Ｍａ ａｎｔｉｇｅｎ ｆａｍｉｌｙ
ｍｅｍｂｅｒ ５ （ＰＮＭＡ５）， ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ４，共 ４ 段序

列，下面分析这 ４ 段序列间的相似性。
这 ４ 段序列的长度分别为 ３ １１８、３ ２１８、３ ２０４、

３ ２０３，根据本文的算法模型，这 ４ 段序列编码得到

的图像的大小分别是 ５６∗５６，５７∗５７，５７∗５７，
５７∗５７。 为了方便进行比较，在序列 １ 的后面补上

“ＡＡＡ…”，使得编码得到的 ４ 个图像的大小都是

５７∗５７。 设图像矩阵为 Ｘ，矩阵大小为 ｍ∗ｎ。 对图

像矩阵进行 ＳＶＤ 分解，基本算法如下：
（１）、求出 ＸＨＸ 的全部非零特征值 λ ｉ，则 σｉ ＝

λ ｉ 为 Ｘ 的正奇值， ｉ ＝ １，２，…， ｒ，记 Δ ＝ ｄｉａｇ（σ１，
σ２，．．．σｒ）；

（２）、 求酉矩阵 Ｕ ∈ Ｕｍ×ｍ， 使得 ＵＨＸＸＨＵ ＝
ｄｉａｇ（σ１

２，σ２
２…，σｒ

２，０，．．．，０）；
（３）、设 Ｕ＝［Ｕ１，Ｕ２］，Ｖ１ ＝ＸＨＵ１Δ

－Ｈ，则 Ｖ１ 为次

酉阵，求 Ｖ２∈Ｕｎ×（ｎ－ｒ）
ｎ－ｒ ，使得 Ｖ＝［Ｖ１，Ｖ２］∈Ｕｎ×ｎ；

（４）、得到 Ｘ 的 ＳＶＤ 分解：Ｘ＝Ｕ
Δ Ｏ
Ｏ Ｏ

é

ë
ê
ê

ù

û
ú
úＶ

Ｈ。

Ｍａｔｌａｂ 集成了上述的算法，成为一个专门的函

数 ＳＶＤ。 采用 ｍａｔｌａｂ 对上述的图像矩阵进行 ＳＶＤ
分解，ｍａｔｌａｂ 代码如下：［Ｕ，Ｓ，Ｖ］ ＝ ｓｖｄ（Ｘ）。 其

中，Ｕ 和 Ｖ 是酉矩阵，大小分别为 ｍ∗ｍ，ｎ∗ｎ，Ｓ 是

对角矩阵，大小为 ｍ∗ｎ。 矩阵 Ｘ、Ｕ、Ｓ、Ｖ 满足：Ｘ ＝
Ｕ∗Ｓ∗Ｖ′。 设两个图像矩阵分别是 Ｘ１，Ｘ２，对 Ｘ１
和 Ｘ２ 进行 ＳＶＤ 分解，得到两个反映图像特征的对

角矩阵 Ｓ１、Ｓ２。 取 Ｓ１ 和 Ｓ２ 的对角线元素，得到 Ｄ１
和 Ｄ２ 两个一维向量。 设 ｄＤ＝Ｄ１－Ｄ２，则 ｄＤ 的 ２ 范

数为‖ｄＤ‖２ ＝ ∑ ｉ ＝ ｎ－１

ｉ ＝ ０
（ｄＤ（ ｉ）） ２ ，其中 ｄＤ（ ｉ）表

示向量 ｄＤ 的第 ｉ 个分量。 如果这个 ２ 范数越大，表
明两个图像相似度越小，如果这个 ２ 范数越小，表明

两个图像的相似度越高。 表 ２ 显示了计算的结果，
表中的数值表示两个特征向量差的 ２ 范数。

从表 ２ 中， 我们可以清楚地看到， ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
ｖａｒｉａｎｔ ３ 与 ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ４ 的 相 似 性 最 好，
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ １ 与其它三条序列的相似性最差。
采用本文提出的可视化模型，可以从图像特征的角

度来分析序列的相似性，给研究者提供了一个新的

工具和视角。

表 ２　 四条 ｍＲＮＡ 序列的相似性比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ４ ｍＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ １ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ２ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ３ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ４

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ １ ０ ２０７．７５６ ２ ２１８．８２８ ４ １９９．８７８ ８

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ２ ２０７．７５６ ２ ０ １１９．６４６ ７ １４０．８９８ ６

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ３ ２１８．８２８ ４ １１９．６４６ ７ ０ １１２．０５０ ８

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｖａｒｉａｎｔ ４ １９９．８７８ ８ １４０．８９８ ６ １１２．０５０ ８ ０

３　 总结和展望

本文提出了一种新型的基于图像的 ＤＮＡ 序列

可视化模型，可以实现长 ＤＮＡ 序列的可视化，具有

很高的空间紧密性，实现了 ＤＮＡ 数据在空间的压

缩。 通过观察和分析 ＤＮＡ 序列的可视化图像，研究

者可以更加直观地研究和分析 ＤＮＡ 序列。 借助于

成熟的图像处理手段，研究者可以从图像中获取原

始 ＤＮＡ 序列的规模、ＤＮＡ 序列中不同碱基的分布、
ＤＮＡ 序列的无序度，并且可以进行不同 ＤＮＡ 序列

间的比较。
本文提出的可视化模型将传统的 ＤＮＡ 可视化与

ＤＮＡ 压缩技术有机地结合了起来，得到可视化图像

后，研究者可以根据自己的需要，自主选择成熟的图

像处理方法，对 ＤＮＡ 可视化图像进行处理和压缩。
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