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Abstract 
DNA sequences include complex genetic information; their specific characteristics are contained 
in both the coding and non-coding sequences. Major gene components in higher levels of organ-
isms are composed of non-coding sequences. In ENCODE project, there are evidences that 98% of 
the human genomes are non-coding forms and 80% of them with functions, so the research on 
coding region and non-coding region has become an important research hotspot. This paper pro-
vides models and experiment results which using visual representation techniques to distinguish 
differences between coding and non-coding sequences. This model uses probability measure-
ments on the DNA sequences to coding and non-coding regions respectively to distinguish patterns 
identified from different sequences. 
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摘  要 

DNA序列作为一种复杂的遗传信息，其具体特性不仅体现在编码序列之中，也包含在非编码序列之中。

在高等生物体中主要基因成分为非编码序列，在ENCODE计划中，有证据表明，在人类基因中有98%为

非编码形式，其中80％具有功能性，所以对编码区和非编码区的研究已经成为一类重要研究热点。本文

提供的模型和实验结果，使用图形表示方法对编码区以及非编码区基因的差异进行区分。该模型采用的是

对编码区以及非编码区的DNA序列进行分段概率测量，从而对不同的基因特征分布进行比较。 
 
关键词 

非编码序列，图形表示方法，概率测量 

 
 

1. 引言 

人类基因组计划(HGP)[1]测序结果表明，DNA 编码序列占人类基因组的 2%，剩余的 98%的均为非

编码基因。非编码区广泛存在于真核生物中，众多的非编码区在生命活动中具有广泛的调控作用。

ENCODE 计划[2]提供了详尽的非编码功能单位的功能图谱，在 98%的非编码基因中有 80%是功能性的[3]。
数据表明，在非编码功能单位中富含突变体，有时突变体出现在与特定性状相关的特异细胞中，这说明

这些区域可能与疾病相关。从生物进化的观点看来，随着生物体功能的完善和复杂化非编码区序列明显

增加的趋势表明：这部分序列必定具有重要的生物功能。普遍的认识是，它们与基因在四维时空的表达

调控有关。因此寻找这些区域的编码特征以及信息调节与表达规律是生物信息学[4]的重要研究内容。 
面对基因组计划所得到的海量生物学数据，如何分析并从中获得生物学信息是后基因组时代[5]的首

要任务。DNA 序列作为一种遗传语言，不仅体现在编码区的序列之中，而且隐含在非编码区[6]的序列之

中。基因编码区就是能够翻译成为某种蛋白质的 DNA 序列区域(也就是基因)。近年来完整基因组的研究

表明，在细菌这样的微生物中非编码区只占整个基因组序列的 10%到 20%。而高等生物和人的基因组中

非编码区都占到基因组序列的绝大部分[7]。 
DNA 序列分析主要是分析序列中所表达的结构和功能的生物信息。其研究内容非常丰富，如：序列比

较[8]、基因识别等，而图形表示是最近发展起来的应用在 DNA 序列分析方面的强有力的可视化工具[9]，它

能够揭示蕴藏在DNA序列中的结构和功能的生物信息，可视化分析在人类基因组计划中扮演着重要的角色。 
面对海量 DNA 数据，用传统方法研究这些数据，已经不能满足我们的需要。图形表示方法可以直观

有效的完成 DNA 序列分析，相对于传统方法来说，可以缩短研究的进程。图形表示方法是对 DNA 序列

进行分析的一种工具[10]，在人类基因组计划中，已经成功应用图形表示方法，对 DNA 进行分析处理并

得到 DNA 图谱。但是，人类基因组的可视化模式并不适用对编码以及非编码区进行分析，本文提出一种

新的方法，它主要应用数学统计的原理，对 DNA 数据进行处理，从而得到可视化结果，对编码以及非编

码区的基因分布特性进行分析。 

2. 系统架构 

在本节中，讨论了系统架构及其组成部分的使用图，定义了测量模型中的公式以及相关变量。 

2.1. 体系结构 

在本文的体系中包含有三个部分，分别是 DNA 概率测量映射，坐标位置映射，以及图形投影。如图 1。 
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读取 DNA 序列，选择 N 个基因作为选定的 DNA 序列，作为输入数据。经过概率测量映射模块，得

到归一化的概率测度。每个碱基的归一化测度对应计数均为 0 至 1 间的一个百分比，将该数据作为坐标

位置映射部分的输入，按照一定的规则，对其进行处理，最终得到每个点的横纵坐标。通过横纵坐标值

可以确定该点在笛卡尔坐标中的位置，将每个坐标点作为图形投影部分的输入值，集合所有的选定的

DNA 序列，进行图形投影，最终得到编码以及非编码区的 DNA 特征分布图。 

2.2. 核心模块 

2.2.1. 概率测量映射 
如图 2 所示的概率映射部分由三个模块组成：柱形图，归一化柱形图和归一化测度构成。这一部分

是为了得到归一化测度，以便为后面的坐标位置映射部分提供输入值。 
对概率测量映射模块，详细处理流程解释如下： 
中间组： 
四个碱基的概率测量，表示某一个分段含有某一个碱基的数量。 
相关概率测量：四个碱基得到四柱形图的相关概率测量。 
输出组： 
归一化测度：四归一化柱状图的相关概率测量，表示在一个分段中某一碱基在总分组中所占的比例。 
数据经过预处理，形成分段模型，对于选定的 DNA 序列，以各分段中所含某碱基的数量为水平坐标，

概率测量相同的则进行叠加，可以得到柱形图。对柱形图进行归一化处理，形成归一化的柱形图，每个

碱基的归一化测度对应计数都是 0 到 1 之间的一个数(百分比)，且每一个碱基在同一分组之中的计数之和

为 1。 

2.2.2. 坐标位置映射 
如图 3 所示的坐标位置映射部分，该模块的详细流程描述如下： 

 

概率测量映射 坐标位置映射 图形投影
选定的
DNA序列

DNA特征
分布图

 
Figure 1. Architecture 
图 1. 体系结构 

 

归一化
测度

选定的
DNA序列

概率测量 柱形图 归一化柱形图

 
Figure 2. Probability measurement 
图 2. 概率测量 

 

归一化
测度

X-Y坐标

参数k

坐标位置
映射

 
Figure 3. Coordinate position map       
图 3. 坐标位置映射图 
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输入组： 
归一化测度：四归一化柱状图的相关概率测量，表示在一个分段中某一碱基在总分组中所占的比例。 
可变参数 k：一个可变的控制参数，n > 0 n∈Z。 
输出组 
四个成对的 X-Y 坐标值。 
这一部分是为了得到点的坐标，从而进行投影映射，得到可视化结果。概率测量映射得到的归一化

测度以及可变参数 k 作为输入信号,在给定的规则下完成坐标映射。最终生成的是不同参数条件下的 X-Y
坐标。 

2.2.3. 图形投影 
如图 4 所示的图形投影部分，该模块的详细流程描述如下： 
输入组： 
选择所有的 DNA 序列，即将所有的分组一起映射到 DNA 特征分布图。 
四个成对的 X-Y 坐标值。 
输出组： 
四个二维的 DNA 特征分布图。 
这一部分是为了得到最终的 DNA 特征分布图。在坐标位置映射部分产生的坐标值作为基本输入，但

由于一个分组只能产生一对坐标值，因此收集所有选定的 DNA，经过图形投影，得到 DNA 特征分布图。 

3. 详细描述 

3.1. 参数说明 

n 一个分段中的元素数量，n > 0； 
V 象征四个 DNA 符号中的一个，{ }, , ,A G T C =D，V D∈ ； 
k 表示一个控制参数，k > 0； 

tm 表示第 t 个分段； 
jNX 表示具有𝑁𝑁𝑗𝑗长的第 j 个 DNA 序列 

( ) { }0 1 2 3 4, , , , , , , , 1 ,, , 0 0,j
j

N
k N k jX X X X X X X X X A G T C k N j M∈ ≤ ≤ <= <−  ； 

M 表示 M 串 DNA 序列； 

( ){ }V
H iP T 表示四个概率测量值 { }0 , , , ,i t V D A G T C D≤ ≤ ∈ = ； 

( ){ },k k
V VX Y 表示一组成对的坐标值，k > 0， { }, , ,V D A G T C D∈ = ； 

V
iT 四个碱基的概率测量，表示某一个分段含有某一个碱基的数量； 

 

X-Y坐标
DNA特征
分布图

所有选定的
DNA序列

图形投影

 
Figure 4. Graphical projection 
图 4. 图形投影 
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( )V
iH T 四柱状图相关概率测量， { }, , ,V D A G T C D∈ = ； 

( ){ }V
H iP T 四归一化柱状图的概率测度，表示在一个分段中某一碱基在总分组中所占的比例，即 

( ) ( ) { }0 , , , .tV V V
H i i iP T T T V D A G T C D∈ == ∑  

3.2. 概率测量 

全部的 DNA 序列，分成长度为 N 的 j 个分组，将 N 个 DNA 序列分为每一段包含固定 n 个元素数量

的 t 个分组。 
在第一段至第 t 段，让 0 < i < t，利用统计原理，每个分段之中某一碱基的含量为 V

iT ， 
则有 A T C G

i i i iT T T T n+ + + = ，每个分段序列的概率为 1
0

V t
i iT −

= ，由此可以得到柱状图分布，记为 ( )vH Ti 。

它满足条件： 

( ) 01, V
v iH Ti T n≤= ≤  

收集全部的，就可以建立柱状分布图 

( ) ( )1
0

t V
v iIH T H T−

=
= ∑  

在这个条件下，四个碱基的概率为 ( ) { } [ ]
0

, , , 0 1,
nA T C G v

H v l l l l ll
P T T T T T T

=
= ∈ ， 。 

四个向量进行归一化为 

0 1n V
ll T

=
=∑ 。 

至此，四个碱基形成了完整的测量向量。 

3.3. 坐标位置映射 

使用上述的测量向量，可以用两个映射函数计算的值来映射到一个二维从而可以分析 DNA 序列。 

让 ( ) ( ) ( )( )
11

1 1 2 2
1, , , , , , , , kky F P V k x F P V y F P V x F P V
k

   = =      
= =  

( ){ },k k
v Vx y 是由以下方程定义的两组值， 

( ) ( )1 0, , 1
knk vk

v llx x F P V k p
=

= = = ∑  

( ) ( )1 0, ,
knk vk

v lly y F P V k p
=

= = = ∑  

( )( )12 0, e
k nk pik

v ix x F P V
=

= == ∑  

( )( ) ( )01
2 , e

n k
i pikk

vy y F P V =∑= ==  

成对的坐标值分别在直角坐标系中的特定位置形成一个点，从而可以形成二维的 DNA 特征分布图。 

3.4. 图形投影 

确定选定的 DNA 序列(即 jNX )，在直角坐标系中的特定位置只产生一个坐标点，所以有必要应用相

对大量的 DNA 序列作为输入来产生可见的分布。这种类型的操作在图形投影之中完成。 
对于每个分段均按照上述的规则进行操作，每个分组 jNX 得到一个坐标点，j 个分组则会得到 j 个坐

标点，将这 j 个坐标点映射到同一个坐标系之中，可以得到四个碱基的 DNA 特征分布二维图。同时，对

于同一生物的编码区以及非编码区，还要进行数据量以及坐标的统一，将各个变量进行统一，以免对结
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果造成影响。 

4. 示例结果 

4.1. 样品结果 

利用 DNA 序列编码以及非编码区的文件，在两个可控的参数下(分段长度 n，k)可以形成二维的图形，

采用控制变量的方法，可以得到分段长度n以及可变参数k分别取值为多少时，可以得到较好的可视化效果。 
如图 5(选用样品为线虫编码区碱基 A)。 
由上图所示，图 5 表示分组长度 N = 500，分段长度固定为 10，选用不同的可变参数 k 所得到的 DNA

特征分布图。图(a)至图(f)分别表示 k 值为 2 3 4 5 6 7，，，，，的可视化效果。观察各个图的聚类效果，当 k = 4 时

的图形投影效果较好。 
图 6(a)~图 6(f)为 k 值确定，分段长度不固定， 5,10,15,20,25,30n = 时的投影图。 

 

 
(a)                               (b) 

 
(c)                                (d) 

 
(e)                                (f) 

Figure 5. The variable results map of k value 
图 5. k 值可变结果图 
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(a)                               (b) 

 
(c)                                (d) 

 
(e)                                (f) 

Figure 6. The variable results map of n value 
图 6. n 值可变结果图 

 
由上图所示，图 6 表示分组长度 N = 500，可变参数固定为 4，选用不同的分段长度 n 所得到的 DNA

特征分布图。图(a)至图(f)分别表示 n 值为 5,10,15,20,25,30 的可视化效果。观察各个图的聚类效果，当 n 
= 10 时的图形投影效果较好。 

当 n = 5 时，改变 K 的值，效果图 7： 
在 n = 5 时，由于分段长度较小，投影效果随着参数的改变并没有明显的差异，不适宜用于分析编码

区与非编码区可视化的分析，故文中选用分段长度(即 n)为 10 进行可视化分析。 

4.2. 结果分析 

本文对拟南芥，玻璃海鞘，水稻，线虫，大肠杆菌，沙门氏菌，幽门螺杆菌以及黑猩猩的编码以及

非编码进行可视化。结果图示本文以进化程度较高的线虫，黑猩猩以及比较低等的沙门氏菌为例。 
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(a)                               (b) 

 
(c)                                (d) 

 
(e)                                (f) 

Figure 7. The variable results map of k value at n = 5 
图 7. n = 5 k 可变结果图 

 
图 8、图 9 为沙门氏菌编码非编码区在 4, 10, 500k n N= = = 条件下的可视化效果。 
图 10、图 11 为线虫编码非编码区在 4, 10, 500k n N= = = 条件下的可视化效果。 
图 12、图 13 为黑猩猩编码非编码区在 4, 10, 500k n N= = = 条件下的可视化效果。 

( ) ( )1 10 0

kkn nv vkk
l ll lx p y p

= =
== ∑ ∑  

( )0
2 20 e e

n k
i pin pik

ix y =

=

∑== ∑  

从 DNA 基因分布图可以看出，采用控制变量的方法，只有一个参数可变的情况下，DNA 特征分布

图的可视化效果有显著的差别。分段长度为 10 时，k 值从 2 取到 7，图形的分层效果很明显，各个坐标

点明显是从集中到分散再到集中，观察得出，k 值取 4 时，可视化的效果是最好的(如图 5 所示)。k 值固

定为 4，分段长度分别为 5、10、15、20、25、30，可以观察到随着分段长度的增加，可视化图形的分层 
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(a)                            (b)                           (c)                           (d) 

 
(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 8. The visualization results of Salmonella 1 
图 8. 沙门氏菌编码非编码区的可视化 1 
 

 
(a)                            (b)                           (c)                           (d) 

 
(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 9. The visualization results of Salmonella 2 
图 9. 沙门氏菌编码非编码区的可视化 2 
 

 
(a)                            (b)                           (c)                           (d) 
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(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 10. The visualization results of Caenorhabditis elegans 1 
图 10. 线虫编码非编码区的可视化 1 
 

 
(a)                            (b)                           (c)                           (d) 

 
(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 11. The visualization results of Caenorhabditis elegans 2 
图 11. 线虫编码非编码区的可视化 2 
 

 
(a)                            (b)                           (c)                           (d) 

 
(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 12. The visualization results of Pan_troglodytes 1 
图 12. 黑猩猩编码非编码区的可视化 1 
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(a)                            (b)                           (c)                           (d) 

 
(e)                            (f)                           (g)                           (h) 

Figure 13. The visualization results of Pan_troglodytes 2 
图 13. 黑猩猩编码非编码区的可视化 2 
 
数量越来越多，同时也越来越紧凑，在长度为 5 以及 10 时，分层效果是最明显的(如图 6 所示)。 

分段程度 n 为 5 时，对 DNA 数据进行可视化，DNA 特征分布图并不随着参数的改变而有明显的改

变(如图 7 所示)，反复试验多组数据，仍得到这个结论，原因可能是因为分段长度过小，从而隐藏 DNA
特征分布。 

观察沙门氏菌编码以及非编码的可视化效果(如图 8，图 9 所示)，两类图均存在 A-T 对称，C-G 对称，

但是总体看起来 A-T 比 G-C 在非编码投影上要明显的多。但是两类图之间，并没有明显的区别。 
观察线虫编码以及非编码的可视化效果(如图 10，图 11 所示)，同样存在两类图在 A-T 对称，C-G 对

称，且 A-T 比 G-C 在非编码投影上要明显的多。与沙门氏菌不同的是，线虫的非编码区与编码区之间存

在着明显的差别，它的非编码区比编码区的分布范围要大的多。 
观察黑猩猩编码以及非编码的可视化效果(如图 12，图 13 所示)，黑猩猩的非编码区与编码区之间的

差异与线虫相比更显明显，它的非编码区比编码区的分布范围要大的多。另外，虽然两种方法均能显示

出两类图之间的区别，但是方法 2(图 11)的效果比方法 1(图 10)更明显。 
从基因而言，黑猩猩是高等动物，它在一定程度上和人类的基因存在很大的相似性，线虫是较为高

等的生物，它进化层次比较高，而沙门氏菌是很低等的生物，沙门氏菌比线虫和黑猩猩要低等得多。通

过对编码区与非编码区进行 DNA 可视化分析，可以看出线虫的非编码区与编码区有明显的区别，非编码

区的分布范围更广，黑猩猩与线虫相比差异更明显些，沙门氏菌则看不出什么区别。由此可以估计，越

是低等的生物其基因非编码和编码越分不清，越高等的生物其基因非编码区的可视化分布图分布范围越

大。 

5. 结论 

本文通过对编码区以及非编码区的 DNA 序列分组分段处理，对每个分段进行概率测量，经过归一化

处理得到归一化测度，通过改变可变参数 k 来进行坐标映射，将所有的选定的 DNA 序列进行图形投影，

从而得到了编码以及非编码区的 DNA 特征分布图。通过比较低等生物以及高等生物编码以及非编码区的

基因特征分布，对二者之间的关系，从非生物学角度提供了一定的研究价值。DNA 序列的图形表示方法
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为研究 DNA 序列提供了重要手段，利用图形表示方法描述基因序列具有直观性和计算简单等优点，这样

相对于传统的研究方法，大大缩短研究的进程。 
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