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[摘要 ] 序列比对是生物信息学中基本的信息处理方法之一. DNA序列比对分为多序列比对和双序列比对两

种. 本文首先分析了经典蚁群算法在双序列比对中的应用, 然后针对经典蚁群算法收敛速度慢和陷入局部最优

值等缺点进行改进, 最后通过实验证明改进的智能蚁群算法在收敛速度和最优值方面都有较大的改进.
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Abstrac t: Sequence a lignm ent is a basic inform a tion processing appro ach. DNA sequence a lignm ent has m ultip le se-

quence a lignm ent and pair-w ise sequence a lignm ent. Th is paper ana lyzed pa ir-w ise sequence a lignm ent based on stand-

a rd ant co lony a lgo rithm firstly. Secondly, in o rder to accelerate the convergence and avo id the stagnation, th is paper

proposed an im proved ant co lony algor ithm. Lastly, it proved tha t both convergence ra te and g lobal optim um havem uch

better resu lts.
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序列比对 ( Sequence A lignment)是生物信息学中最基本的信息处理方法之一.生物信息学是利用计算

机、网络等工具, 采用数学和信息科学的理论和方法,主要研究生物大分子, 比如蛋白质、核酸与 DNA等,

包括它们的序列结构和功能两个方面. 序列比对是指通过对生物序列进行比较, 来发现序列之间的相似

性,并辨别它们之间的产异性, 从而来发现生物序列中的功能、结构和进化等信息.

DNA序列比对分为双序列比对和多序列比对两种. Need leman和W unsch于 1970年提出了 NW算法,

基于 1个二维矩阵 F ( n, m ), 利用最短距离的求解方法, 找出最佳匹配路径
[ 1]
. Sm ith和W aterman于 1981

年提出了 Sm ith-W aterman算法,是一种用来查找并比较具有相似性的动态规划算法,在识别局部相似性

时,具有较高的灵敏度
[ 2 ]
. Pearson和 L ipman于 1985年提出了 Fasta算法,该算法将查询序列中的所有字

符都变成 H ash表,然后再在数据库搜索时查询这个 Hash表,以检索出可能的匹配. A ltschul于 1990年提

出了 B last算法,基于片段匹配算法和统计模型来找出目的序列和数据库之间的最佳局部对比结果. 以上

提到的 4种算法都是用于解决 DNA双序列问题, 4种算法在算法复杂度、鲁棒性和速度方面上都具有明

显的优缺点.

1 DNA双序列比对

定义 对于给定的一组 DNA序列 S = (S1, S2, , Sk ), | S i |表示为某一条 DNA序列 S i ( i = 1, 2,
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, k )的长度.序列 S i中每个序列元素由给定的字母表 中的一个字符表示, DNA序列的字母表 = {A,

G, C, T },由 4种核苷酸 A、G、C、T组成.

在进行 DNA序列比对时,需要进行替代、删除与插入等操作. 空格 - 代表删除或插入操作时所产生

的空位.在进行空位 - 插入或删除时,要求不存在全为空位的一列,即 j, i, m ij - .其中 DNA序

列比对是一个 k l的矩阵M = (m ij )k l. x, y表示序列比对时第一条序列和第二条序列中的元素, 对于 x,

y { - }, 定义 ( x, y )为计分函数,表示为 x, y比较时的得分, 最简单的计分函数为:

( x, y ) =

2(x = y ),

- 1( x y ),

- 2( x = - or y = - ).

( 1)

在公式 1中,两个序列元素 x与 y进行比对,若 2个元素相同并且同时属于字母表, 则得分为 2;若 2个

元素不相等并且同时属于字母表,则得分为 - 1; 若 2个元素中有任意一个为空位, 则得分为 - 2.

序列 S和T形成的一个比对A,序列 S , T 是插入空位 - 后的序列 S和T,则必须满足 | S | = | T |,

并且序列 S、T 去掉空位之后就是序列 S 和 T. 序列 S、T 形成的比对 A 的得分表示为 sco re(A ) =
s

i= 1

(S [ i] , T [ j ] ). 比对的得分越高,表示两组序列的相似性越高.而在进行 DNA双序列比对时,得分最

高的比对是最好的比对算法.

2 蚁群算法在 DNA双序列比对中的应用

2 1 蚁群算法的介绍

蚁群算法 (Ant C olony A lgorithm ), 又称蚂蚁算法, 是根据真实的蚁群集体活动而仿真设计出来的,是

一种群体智能进化算法,是由意大利学者 M acro Dorigo等人提出的一种随机搜索算法
[ 4]
. 它是继遗传算

法、模拟退火算法、神经网络等算法之后的又一种启发式搜索算法.

蚁群算法最早是应用在 TSP问题上, 取得了很好的效果, 后来与多种优化算法结合, 得到了广泛应

用,应用领域有: 二次分配问题、图像处理、车辆疏导、电网分配、网络路由、图形着色等问题.蚁群算法的主

要优点为鲁棒性强、分布式并行计算、易于实现并且易于与其他算法的结合. 但是它也有一些缺点限制了

其应用范围,例如:搜索时间较长、收敛速度将慢、容易陷入局部最优值等.近年来,许多学者对蚁群算法进

行了改进,主要体现在减少搜索时间、加快收敛速度或是如何跳出局部最优值,并扩大其应用领域.

2 2 经典蚁群双序列比对模型

对于 2条 DNA序列 S和 T, 若依据蚁群双序列比对模

型 (Ant Co lony Pa irw iseA lignmentM odel)生成的比对结果矩

阵如下图 1:

其中序列 S = CGGATC,序列 T = CGAATTC

则由上图可知,加入空格之后,得出的比对结果为:

S = CGGA - - TC,

T = CG-A A T TC.

主要步骤如下:

1) 根据输入的 2个 DNA序列和公式 1产生匹配矩阵, 其中正数为原值,负数取倒数的绝对值, 即相

等的为 2, 不相等且无空格的为 1,有空格的为 0 5. 例如,若 2个序列元素不相等并且不为空格,根据公式

1, 得分为 - 1,则匹配矩阵中取倒数的绝对值,故取 1;

2) 分配每个蚂蚁由起点开始进行搜索, 直到终点为止. 如果搜索循环次数达到最大循环数或是连续

N次最优值没有改变,则算法结束;

3) 蚂蚁在搜索过程中,有右下方、下方和右方 3个方向进行选择路径. 首先产生 1个随机数, 如果这

个随机数小于某个固定值 P 0,则选择右下方移动;如果这个随机数大于该固定值,则需要计算 3个方向的

转移概率 Pk,并根据轮盘赌法
[ 5]
在 3个方向中决定 1个方向进行移动. 在这一步中,需要记录每只蚂蚁的

转移路径和比对分数;
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4) 当蚂蚁走到最右方时, 规定蚂蚁只能向下方移动;当蚂蚁走到最下方时, 规定蚂蚁只能向右方移

动.在移动过程中,如果蚂蚁向下方移动, 则在 T 序列的相应位置加入一个空位 - ; 如果蚂蚁向右方移

动,则在 S序列的相应位置加入一个空位 - ;

5) 当所有蚂蚁到达终点时,则规定一轮搜索完毕. 根据路径和得分来更新信息素矩阵,并记录最高分

和平均分;

6) 循环进入第 ( 2)步.

3 改进的智能蚁群算法在 DNA序列中的应用

3 1 改进的智能蚁群算法的策略

3 1 1 转移概率的计算

在经典蚁群算法中,转移概率的计算是由信息素矩阵、字符匹配矩阵和方向权值 3个因素来决定的.

在改进的智能蚁群算法中对于信息素矩阵与字符匹配矩阵进行了改进.

改进算法中,信息素矩阵定义为 A ( i, j, k ),其中 i表示序列 T的位置, j表示序列 S的位置, k表示蚂蚁

选择的 3个位置,有右方、下方和右下方. A ( i, j, k) 表示蚂蚁走过的边上的信息素.

经典蚁群算法中,在第一步进行字符匹配矩阵的构建.而在改进蚁群算法中,在蚂蚁选择路径的同时

构建字符矩阵.若蚂蚁向下走, 在匹配矩阵的值 D 1 = 0 5; 若蚂蚁向右走,在匹配矩阵的值为 D 2 = 0 5;若

蚂蚁向右下方走,并且 2个字符相等,则在匹配矩阵的值为 D 3 = 2,否则D 3 = 1. 这种匹配矩阵的构建方法

可以提高蚁群算法的精确性.

dk为方向权值, 用来控制蚂蚁偏离对角线的参数, 防止插入过多的空格. 如果蚂蚁当前的位置为 ( i,

j), d1表示向下的方向权值, d2表示向右的方向权值, d3表示对角线的方向权值.如果 i与 j之间差的绝对值

小于H, 则不需要调整 3个方向权值的大小. 如果 i比 j大, i与 j之间的差大于H,则证明蚂蚁向下走的太多,

则增加对角线和向右走的方向权值. 如果 j比 i大且 j与 i之间的差大于H,则证明蚂蚁向右走的太多,则增

加对角线和向下走的方向权值.

改进算法中转移概率的公式 2为:

Pk =
A ( i, j, k )

a

+ D
b

k + d
c

k

3

k = 1
A ( i, j, k )

a
+ D

b

k + d
c

k

.

3 1 2 动态更新 P0

在经典蚁群算法中, 蚂蚁搜索过程中, 先产生一个随机数, 如果这个随机数小于某个固定值 P0, 则选

择右下方移动;否则根据转移概率和轮盘赌选择方向.改进的智能蚁群算法中, 将 P0改成智能变化的值,

公式 3为:

P 0 ( t) =

p1 ( 0 < t T 1 ),

p2 (T 1 < t T 2 ),

p3 (T 2 < t T 3 ).

在循环次数小于等于常数 T 1时,将 P0定义为比较大的值, 让蚂蚁倾向选择比对分数比较大的右下方

向,减少运算时间;随着计算时间增加,当循环次数小于等于常数 T 2时,将 P0定义为原经典蚁群算法中的

0 3;当循环次数大于常数T 2时,将P 0定义为比较小的值,让蚂蚁倾向于随机选择路线,可以防止进入局部

最优.

3 1 3 信息素智能更新

针对经典蚁群算法,改进的智能蚁群算法增加了对最大值路径的信息素更新策略.信息素更新策略的

公式为:

A ( i, j, k ) = ( 1 - )A ( i, j, k ) + A ( A为信息素的增量 )

A =

Q 1* po int( n) (po int 0),

Q 1* ( 1 + po int( n) /x inX isu) ( po in t < 0),

Q 2* po int( n) ( po int = maxpo int).
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其中, x inX isu表示需找路径过程中蚂蚁产生的信息素, Q 1, Q 2表示信息素更新时的倍数.例如,当第 n

只蚂蚁的分数等于当前所有循环的最大值,则它所走过的路径上的信息素更新为 0 2倍的信息素.这样可

以使蚂蚁尽快地找到最大值,并且不容易进入局部最优值.

3 2 改进的智能蚁群算法的实验分析

对两组数据进行了实验,第一组数据是 DNA序列 S = a c g c t c g c a g g a c a c t t t t t c a g a t c t

at t g a c t t c a g g a c g g c t g c t a a t a c, DNA序列 T = a c c t c g c a g g a g a c t t t t t a c a g a a t

c t a t g a c t t c a g a c g g c a g c t a t t a c,其中序列 S的长度为 53,序列 T的长度为 52.第二组数据是

从 NCB I序列库中取得的两组 DNA序列,序列号分别为: AB023276和 AB023278,序列长度均为 457.

相关参数如下:初始信息素 = 5,方向权值 d1 = 2, d2 = 2, d3 = 3, 防止蚂蚁偏离对角线的参数H = 5,

最大循环次数 NCm ax = 100,蚂蚁数 m = 100,信息挥发程度 p = 0 05, q0 = 0 3, p1 = 0 6, p2 = 0 35, p3

= 0 2, a = 5, b = 3, c = 2, T 1 = 50, T 2 = 79, T 3 = 99, Q 1 = 0 1, Q 2 = 0 2.

第一组的计算结果如图 2.

从图 1可以看出,基于经典蚁群算法和改进蚁群算法得到的最优值都是 81,但是改进蚁群算法在第

19次达到了最优值 81, 并保持 81分不变; 经典蚁群算法在第 23次达到最优值 81,可以看出改进蚁群算法

可以提高算法的收敛速度,减少计算时间.

第二组的计算结果如图 3.

从图 3可以看出,基于经典蚁群算法在第 59次得到的最优值 881, 并保持不变; 基于改进蚁群算法,

在第 20次得到的最优值 902,并保持不变.保持最优值不变的 10次迭代中, 基于经典蚁群算法的 10次平

均数为 828 89,基于改进蚁群算法的 10次平均数为 862.从以上比较可以看出,改进蚁群算法在对于比较

长的双序列进行分析时,可以避免进行局部最优值,并能在较短的时间内得到最优值,具有很大的提高,并

且在平均值上面也有很大的改进.
表 1 各算法比对结果分析

Table 1 Perfo rm ance of the a lgorithm in

sequence a lignm ent

经典蚁群算法 改进蚁群算法

最优解 881 902

最低值 826 902

平均数 849 902

针对第二组数据,分别利用经典蚁群算法和改进蚁群算法

进行了 20次试验,得到的结果如表 1. 可以看出, 基于经典蚁群

算法并不是每次都能取得最优值 881, 而基于改进蚁群算法总

是可以取得最优值 902. 则表明基于改进蚁群算法的稳定性较

高,并且运算的平均数要明显优于经典蚁群算法.

4 总结

经典蚁群算法在对短序列进行比对时,具有优势,但是对于较长的序列容易陷入局部最优值且收敛速

度较慢.本文提出的改进的智能蚁群算法,通过实验证明,改进蚁群算法在加快收敛速度和避免进入局部

最优值等方面都具有显著的改进,并在解决长序列比对具有显著的优势.
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