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摘要：改进Ｇａｂｏｒ小波变换（ＭｏｄｉｆｉｅｄＧａｂｏｒｗａｖｅｌｅｔｔｒａｎｓｆｏｒｍ，ＭＧＷＴ）蛋白质编码区预测算法给出的预测结

果在当前所有的独立预测算法中准确率最高。本文提出了有限脉冲响应（Ｆｉｎｉｔｅｉｍｐｕｌｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅ，ＦＩＲ）加窗窄

通带滤波器蛋白质编码区预测（Ｗｉｎｄｏｗｅｄｎａｒｒｏｗｐａｓｓｂａｎｄｆｉｌｔｅｒ，ＷＮＰＢＦ）算法。算法的主要部分包括：以

Ｆ５６Ｆ１１．４序列为例给出了 ＷＮＰＢＦ阶数选择的依据，并据此设计 ＷＮＰＢＦ；为消除滤波器群延迟对预测结果产

生的不良影响，对信号用边界对称延拓法进行预处理并对窄带滤波器滤波输出信号进行截取；为改善预测结果，

设计滑动平均滤波器平滑功率谱密度曲线。在ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５两个ＤＮＡ序列集上获得预测准确率分别

接近或达到独立预测算法的最高水平。通过比较后发现，所提出的 ＷＮＰＢＦ算法较ＭＧＷＴ算法效率更高，使用

该算法可以直观和客观地比较不同滤波器的预测结果。
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引　　言

真核生物基因预测，特别是蛋白质编码区（又

称外显子）的预测，是基因组序列信息提取和分析

及功能基因组相关信息分析的重要内容，对生物大

分子结构模拟和药物设计、分子进化和比较基因组

学等研究有重要意义［１］。ＤＮＡ序列中能够对蛋白

质进行编码的部分，其频谱显示频率为１／３的信号

成分较强；而不能够对蛋白质进行编码的部分 （内

含子），其频谱一般不包含较强的周期３信号，这称

为外显子的周期３性质或３碱基周期性（Ｔｈｒｅｅ

ｂａｓｅｐｅｒｉｏｄｉｃｉｔｙ，ＴＢＰ）
［２４］。自Ｔｉｗａｒｉ提出基于傅

里叶分析的基因预测算法（其实质是滑动离散傅里

叶变换（ＳｌｉｄｉｎｇｄｉｓｃｒｅｔｅＦｏｕｒｉｅｒｔｒａｎｓｆｏｒｍ，ＳＤ

ＦＴ），故又称ＳＤＦＴ算法）以来
［３］，多种数字滤波器

被设计并应用到外显子的预测中来。文献［５］首先

提出了无限脉冲响应（Ｉｎｆｉｎｉｔｅｉｍｐｕｌｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅ，

ＩＩＲ）反陷波器的设计和格型方法的实现；在文献

［６］中又提出了多级滤波器的设计和实现；文献［７］

设计了有限脉冲响应（Ｆｉｎｉｔｅｉｍｐｕｌｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅ，

ＦＩＲ）频率采样窄通带滤波器（Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｓａｍｐｌｉｎｇ

ｎａｒｒｏｗｐａｓｓｂａｎｄｆｉｌｔｅｒ，ＦＳＮＰＢＦ）。文献［８］用改

进Ｇａｂｏｒ小波变换算法（ＭｏｄｉｆｉｅｄＧａｂｏｒｗａｖｅｌｅｔ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍ，ＭＧＷＴ）进行编码区预测，采用非编码

率作为编码区和非编码区的分类阈值，用近似相关

系数（Ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ，ＡＣ）作整体预测

准 确 率 测 度， ＭＧＷＴ 算 法 在 ＡＬＬＳＥＱ 和

ＨＭＲ１９５等序列集上得到的最好预测结果，该结

果是当前独立算法在较大的ＤＮＡ序列集上获得

的最好预测结果。

尽管基于滤波器的基因预测算法得到众多研

究人员的重视［４１１］，但设计和实现方法都比较简单

的ＦＩＲ滤波器在基因预测方面的研究和应用还没

有得到足够的重视和研究，还存在群延迟造成预测

编码区滞后、滤波器的阶数选择、预测结果的准确

率测度指标选择和在较大的序列集上证明算法有

效性等方面的问题。

针对上述问题，本文提出以加窗窄道带滤波器

（Ｗｉｎｄｏｗｅｄｎａｒｒｏｗｐａｓｓｂａｎｄｆｉｌｔｅｒ，ＷＮＰＢＦ）为

核心的蛋白质编码区预测算法。ＷＮＰＢＦ算法用

滤波器输入信号进行对称延拓，对滤波器输出信号

进行截取，通过这样的方法来处理ＦＩＲ滤波器群

延迟造成的预测编码区滞后问题；用移动平均滤波

器对功率谱密度曲线进行平滑的方法处理预测结

果准确率不高的问题；用实验分析的方法结合

Ｆ５６Ｆ１１．４序列处理ＦＩＲ滤波器阶数选择问题；选

择非编码率作为分类阈值，选择ＡＣ作为总体准确

率测度指标［１０］。在ＡＬＬＳＥＱ
［１０］和 ＨＭＲ１９５

［１１］两

个较大的序列集上，ＷＮＰＢＦ算法的预测结果与

ＭＧＷＴ算法进行后比较后证明前者是一种能够

有效预测蛋白质编码区且较 ＭＧＷＴ效率更高的

独立算法。使用该算法可以直观且客观地比较不

同滤波器的预测结果。

１　犠犖犘犅犉算法与 犕犌犠犜算法

图１（ａ，ｂ）分别给出了本文提出的 ＷＮＰＢＦ算

法与 ＭＧＷＴ算法的流图。ＮＰＢＦ算法主要包括

以下步骤：（１）采用Ｖｏｓｓ法
［２］将ＤＮＡ序列映射成

数值序列（信号）；（２）使用ＦＩＲ加窗窄通带滤波器

对前一步得到的数值信号进行滤波，剔除非周期３

信号；（３）计算信号的功率谱密度（Ｐｏｗｅｒｓｐｅｃｔｒａｌ

ｄｅｎｓｉｔｙ，ＰＳＤ）；（４）对ＰＳＤ曲线进行滑动平均滤

波和幅度归一化；（５）选择非编码率作为阈值对

ＤＮＡ序列进行分类，确定ＤＮＡ序列中的编码区

和非编码区，并以一种或多种预测准确率测度指标

给出预测结果。

由图 １的比较易知，ＷＮＰＢＦ 算法吸收了

ＭＧＷＴ算法预测结果简单明了、便于比较的优点

（ＷＮＰＢＦ算法的映射和分类环节采用了与 ＭＧ

ＷＴ相同的方法），而对 ＭＧＷＴ算法较复杂的多

尺度 ＭＧＷＴ、多次ＰＳＤ计算（ＰＳＤ计算次数和选

择的尺度参数的个数相同）和投影寻优部分分别采

用ＦＩＲ窄通带滤波器滤波、单次ＰＳＤ计算和移动

图１　基于ＦＩＲ窄带带通滤波器和 ＭＧＷＴ的蛋白质编码区预测算法流图
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平均滤波器来代替，从而成倍地减少了仿真的运算

量。

２　犠犖犘犅犉算法的实现

ＷＮＰＢＦ算法的实现首先介绍数据在算法中

的处理流程，然后阐述 ＷＮＰＢＦ设计和对信号延

拓截取处理两个方面的内容。

２１　数据处理流程

本文采用广为采用的 Ｖｏｓｓ法将由碱基 Ａｄｅ

ｎｉｎｅ（Ａ），Ｔｈｙｍｉｎｅ（Ｔ），Ｃｙｔｏｓｉｎｅ（Ｃ）和Ｇｕａｎｉｎｅ

（Ｇ）组成的ＤＮＡ序列映射为数值序列。该方法将

一个ＤＮＡ序列映射为与４种碱基相对应的４个

数值序列，每种碱基对应的数值序列中某个时刻样

本为１对应该时刻（碱基位置）上出现了该碱基，为

０表示该位置没有出现该碱基
［２］。将映射得到的

数值序列狓犾［狀］，犾＝｛Ａ，Ｔ，Ｃ，Ｇ｝通过ＦＩＲ窄带带

通滤波器后，得到了周期为３的信号狔犾［狀］，犾＝

｛Ａ，Ｔ，Ｃ，Ｇ｝。ＤＮＡ序列的ＰＳＤ计算公式
［３９］

ＰＳＤ［狀］＝
１

犖∑犾
狘狔

犾
［狀］狘

２

犾＝Ａ，Ｔ，Ｃ，Ｇ；狀＝１，…，犔 （１）

式中：犖 为ＦＩＲ滤波器长度或窗函数的窗口长度；

犔为ＤＮＡ序列的长度。

在实际编码区预测算法仿真中存在滤波输出

序列狔犾［狀］的曲线包含太多毛刺的问题，如果直接

按照选定的阈值去区分编码区和非编码区，会使预

测准确率ＡＣ急剧下降。因此，在统计预测结果之

前先采用１个１１０阶的移动平均滤波器对预测

ＰＳＤ曲线进行平滑处理，以提高ＡＣ值。式（２）给

出了１个犖ｍａ阶的移动平均滤波器的差分方程

ＰＳＤｍａ［狀］＝
１

犖ｍａ＋１ ∑

犖
ｍａ
／２

犻＝ －犖ｍａ
／２

ＰＳＤ（狀－犻）（２）

式中下标“ｍａ”表示移动平均。

　　在计算出序列的移动平均功率谱后，需要根据

一个阈值来对编码区和非编码区进行分类，本文采

用预测非编码率（非编码碱基数目占序列全部碱基

数目的百分比）作为阈值。为了能直观地比较各种

算法的优劣，使得阈值取遍１～９９，以便获得算法

的最好ＡＣ值。本文用敏感度犛ｎ（Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ），特

异度犛ｐ（Ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ），近似相关系数ＡＣ和相关系

数ＣＣ（Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ）来评估算法对编码

区的识别性能，其中ＡＣ作为整体预测准确率的测

度，便于与其他文献的研究结果进行比较；犛ｎ，犛ｐ

和ＣＣ作为参考测度。本文实验部分 ＡＣ指标在

ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５两个序列集上的结果是序

列集中所有序列各自ＡＣ指标的平均值
［１０］。

２２　犠犖犘犅犉设计

基于ＦＩＲ窄通带滤波器（Ｎａｒｒｏｗｐａｓｓｂａｎｄ

ｆｉｌｔｅｒｓ，ＮＰＢＦｓ）的编码区预测算法的核心是要通

过 ＷＮＰＢＦ或ＦＳＮＰＢＦ将ＤＮＡ序列中周期为３

的信号保留而将其他频率的信号和噪声滤除。因

此，设计的 ＷＮＰＢＦ要满足：（１）通带的中心频率

为犽＝犖／３，其中犖 为 ＷＮＰＢＦ或ＦＳＮＰＢＦ单位

脉冲响应的长度（窗函数窗口长度与滤波器长度相

等，下文一并用“窗长”表示）；（２）能较好地实现阻

带衰减和滤波器的通带宽度的折中；（３）满足线性

相位条件，特别是在通带内。

真核生物ＤＮＡ序列中编码区长度不同且被

长短不一的非编码区分开。基于ＳＤＦＴ算法的研

究表明，滑动窗长度对预测结果有较大影响。滑动

窗太短，周期性不足以超越背景噪声；滑动窗太长，

则仿真耗时较长且预测外显子位置的精度会降

低［６］。因此，ＷＮＰＢＦ的窗长选择对预测结果极为

重要：一方面要考虑到满足滤波器的设计指标；另

一方面，还要考虑到被滤波信号的时域长度和噪声

分布等特点。以矩形窗为例，窗口越长，则主瓣越

窄，选频特性越好，噪声抑制能力越强，但旁瓣衰减

则越小，滤波后信号的频谱泄露越严重，时频分析

的定位精度则越差。本文通过实验仿真的方法来

确定窗长。

窗函数的选择可以使得设计出的窄带带通滤

波器具有不同的阻带衰减（犃ｓｌ）和过渡带宽度

（Δθ）。Δθ越窄则频谱分辨率越好，而犃ｓｌ越大则对

噪声信号的抑制能力越强。Ｃｈｅｂｙｓｈｅｖ窗可以通

过调节犃ｓｌ来改善Δθ使得二者能够实现较好的折

中。汉宁窗、哈明窗等其他窗函数都不具有Ｃｈｅ

ｂｙｓｈｅｖ窗所具有的这一优势，因此本文选择Ｃｈｅ

ｂｙｓｈｅｖ窗来实现 ＷＮＰＢＦ，阻带衰减犃ｓｌ取１００ｄＢ。

而ＦＳＮＰＢＦ实际上可以看成窗函数狑犖［狀］为矩

形窗的 ＷＮＰＢＦ。

在确定了窗长和选择好窗函数后，可以通过对

理想ＮＰＢＦ的单位脉冲响应加窗截断的方法设计

ＷＮＰＢＦ。若理想ＮＰＢＦ的频率响应函数为

犎ｄ（ｅｊ
ω）＝∑

∞

狀＝ －∞

犺ｄ［狀］ｅ
－ｊω狀 （３）

其单位脉冲响应为

犺ｄ［狀］＝
１

２π∫
ωｃ

－ωｃ

犎ｄ（ｅｊ
ω）ｅｊω狀ｄω　－∞ ＜狀＜＋∞

（４）
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式中ωｃ为滤波器的通带截止频率。式（４）表示的

是一个非因果的双边无限系统，不满足绝对可和条

件，因此也就是不可实现的。将式（４）用一个长度

为犖 的窗进行截取，就得到了用窗函数法设计的

ＦＩＲ滤波器的单位脉冲响应

犺［狀］＝犺ｄ［狀］狑犖［狀］，０≤狀≤犖－１ （５）

这相当于将ＩＩＲ系统进行了截断处理。为了保证

设计出的反陷波器具有线性相位特性，要求

犺［狀］＝犺［犖－狀－１］，０≤狀≤犖－１ （６）

　　ＦＳＮＰＢＦ
［７］和 ＷＮＰＢＦ在实际设计过程中需

要反复调试，以便设计得到的滤波器能满足设计要

求［１２］。

２３　延拓截取处理

采用直接型网络结构实现ＦＩＲ滤波器时，长

度为犖 的滤波器的滤波输出为

狔［狀］＝∑
犖－１

犻＝０

犺［犻］狓［狀－犻］ （７）

　　当０≤狀≤犖－２时，计算滤波输出需要用到

｛狓［狀］｝序列狀＜０时刻的值，一般按０值处理，这

会削弱位于ＤＮＡ序列两端的外显子的周期３特

性，造成不能识别或识别效果很差。文献［１３，１４］

的研究表明，ＤＮＡ序列延拓后能提高编码区的识

别率。本文采用边界对称延拓［１５］的方法，在由

ＤＮＡ序列（长度为犔）映射而来的数值序列两端分

别进行以边界点或边界值为中心的对称延拓，延拓

长度为犖／２（延拓后序列总长度为犔＋犖），然后对

延拓后的序列进行滤波。

长度为犖 的ＦＩＲ线性相位滤波器，其群延迟

τ犵＝－
ｄθ（ω）

ｄω
＝
（犖－１）

２
≈
犖
２

（８）

　　即滤波器的输出比输入序列延时约 犖／２个

点。因此，在考虑了滤波器群延迟和信号的边界延

拓后，总长度为犔＋犖 的输出序列需要截去前犖

个值，保留剩余的犔个值作为有效滤波输出序列。

这里截去或删除输出序列的前犖 个值，一方面消

除了边界值０处理造成的周期３信号减弱；另一方

面实现了将输出序列左移，从而消除了 ＷＮＰＢＦ

的群延迟对预测结果的负面影响。

３　实验结果和讨论

３１　实验材料

实验采用基因序列Ｆ５６５１１．４是从美国国家

生物信息中心网站 ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｃｏｍ 下载的，其在

染色体中排列的碱基号从７０２１～１５０８０，编号为

ＡＦ０９９９２２。ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５两个 ＤＮＡ 序

列集包含了多个物种和组织的序列，被广泛用来比

较不同预测算法的有效性。

３２　窄带带通滤波器的实现

在本文编码区预测实验中使用了长度为１２０，

３００和６００等长度的ＮＰＢＦｓ，需要说明的是，对于

长度较短的 ＤＮＡ 序列，本文使用长度为１２０或

１２１的ＮＰＢＦｓ。图２给出长度为６００的ＦＳＮＰＢＦ

和长度为６０１的 ＷＮＰＢＦ的幅度和相位响应图。由

图２可以明确 ＷＮＰＢＦ的阻带衰减特性明显优于

ＦＳＮＰＢＦ，而ＦＳＮＰＢＦ的３ｄＢ带宽则明显更优。

图２　ＦＳＮＰＢＦ和 ＷＮＰＢＦ的频率响应

３３　编码区预测实验

ＦＩＲ滤波器长度的选择如前所述既不能太短

又不能太长。为研究滤波器阶数与预测准确率的

关系，ＦＳＮＰＢＦ的长度取１２０～２０４０，ＷＮＰＢＦ的

长度取１２１～２０４１，步长都为６０。图３给出用上

述不同长度滤波器预测序列Ｆ５６Ｆ１１．４编码区准

确率得到的ＡＣ值与滤波器阶数关系的曲线。

由图３可以看出，ＷＮＰＢＦ在长度为４８１时得

到的预测准确率最高，ＡＣ值为０．８９；而ＦＳＮＰＢＦ

则在长度为５４０时得到的预测准确率最高，ＡＣ值

为０．７７。由图３还可以看出，采用窗函数法设计

的 ＷＮＰＢＦ由于频谱泄露程度小，相同滤波器阶
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图３　滤波器阶数与最高预测准确率ＡＣ的关系

数对应的所有预测结果都优于ＦＳＮＰＢＦ。图３的

结果还表明，预测准确率并不与滤波器阶数成正

比。这可以理解为式（７）中当阶数高于理想值时输

入信号的周期信号数据长度占滤波器窗口宽度的

百分比降低，因而信噪比降低所致；而阶数小于理

想值时，随着阶数升高，窗口内信号强度逐渐变大，

信噪比逐渐升高。

考虑到将 ＷＮＰＢＦ算法应用到 ＡＬＬＳＥＱ 和

ＨＭＲ１９５这样包含ＤＮＡ序列较多的数据集上时，

由于各个ＤＮＡ序列编码区的长度呈多样性分布，

滤波器的窗长可以在一定的范围内比较择优。本

文实验中选择３００，３６０，４２０，４８０，５４０，６００和６６０

这７个值分别进行预测，表１，２给出的是预测结果

最好时采用的窗长。

表１　不同算法预测编码区的最好结果

算法

ＤＮＡ序列集

ＡＬＬＳＥＱ（ＢＧ５７０） ＨＭＲ１９５

窗长 阈值 ＡＣ 窗长 阈值 ＡＣ

ＭＧＷＴ
［８］ — ７４～８２ ０．４９ — ６８～８３ ０．４４

ＦＳＮＰＢＦ ３００ ７７～８０ ０．４６ ３６０ ７０～７６ ０．４３

ＷＮＰＢＦ５４１６０１７５～８４ ０．４８ ５４１６０１７１～７９ ０．４４

表２　不同算法预测犉５６犉１１．４序列编码区最高准确率

算法 窗长 犛ｎ 犛ｐ ＡＣ ＣＣ 阈值

ＭＧＷＴ
［８］ — ０．８８ ０．９０ ０．８７ ０．８７ ８５

ＦＳＮＰＢＦ ５４０ ０．９０ ０．７３ ０．７７ ０．７７ ８１

ＷＮＰＢＦ ４８１ ０．９２ ０．８８ ０．８９ ０．８９ ８４

实验部分还需要证实 ＷＮＰＢＦ编码区预测算

法的有效性。这里以 Ｆ５６Ｆ１１．４序列为个例，以

ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５为算法的广泛有效性测试

集，通过与ＦＳＮＰＢＦ和 ＭＧＷＴ算法预测结果的

比较从延拓截取处理和平滑滤波两个方面给出实

验证明。

图４给出了窗长为１２００的ＦＳＮＰＢＦ和窗长

为１２０１的 ＷＮＰＢＦ在Ｆ５６Ｆ１１．４序列上未经延拓

截取处理的预测曲线，图中群延迟造成标注编码区

（表示编码区真实位置）和预测编码区彻底偏离且

曲线时域分辨率很差（这里窗长取１２００是为了同

时证明窗长过长会造成严重的频谱泄露）。图５给

出了长度为６００的ＦＳＮＰＢＦ和长度为６０１的ＷＮ

ＰＢＦ，在同一序列上经过延拓截取处理的预测曲

线。图５表明采用矩形窗的ＦＳＮＰＢＦ通带较窄，

因而选频特性较好（通带内噪声抑制能力强），尤其

是第１个外显子的功率谱幅度相对很明显；但阻带

衰减较小频谱泄露较大，因而造成其余４个外显子

的预测编码区较宽（时域分辨率较差）。采用Ｃｈｅ

ｂｙｓｈｅｖ窗的 ＷＮＰＢＦ通带宽度和阻带衰减都较

大，因而频谱泄露较小且对通带外噪声抑制能力

强，所以得到的预测编码区更接近标注编码区（真

实编码区）。此外，由图５（ａ，ｃ）给出的未经过滑动

平均滤波处理的预测曲线，可以看出由于此时曲线

存在大量的毛刺，这使得预测准确率 ＡＣ急剧下

降。实验数据表明滑动平均滤波器的作用使得

ＡＣ值在 ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５两个序列集上都

提高了０．０７左右，为了简便这里未给出未经滑动

平均滤波器处理的预测结果。同时，图 ５ 中

Ｆ５６Ｆ１１．４序列的第一个标注编码区和预测编码区

能较好地重合，证明 ＷＮＰＢＦ算法对长度较短的

外显子具有较强的预测能力。

表１给出了ＦＳＮＰＢＦ，ＷＮＰＢＦ和 ＭＧＷＴ算

法在ＡＬＬＳＥＱ和 ＨＭＲ１９５两个序列集上的预测

结果。表２给出了上述３种算法在序列Ｆ５６Ｆ１１．４

上的预测结果。

表１的数据表明，采用 ＷＮＰＢＦ的编码区预测

算法具有明显的优势。首先，ＷＮＰＢＦ法获得的准

图４　群延迟对预测结果的影响
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图５　ＦＳＮＰＢＦ和 ＷＮＰＢＦ对Ｆ５６Ｆ１１．４序列的预测

确率达到或接近了代表当前最高预测准确率的

ＭＧＷＴ 算 法 （在 ＡＬＬＳＥＱ 上 的 最 好 结 果 为

０．４８４４）；其次，ＷＮＰＢＦ法在不同测试集上获得

最好预测准确率时采用的滤波器长度相同，而ＦＳ

ＮＰＢＦ法则不同，这说明 ＷＮＰＢＦ法的适用性更

强，也为应用该滤波器时选择阶数给出了参考值；

最后，ＷＮＰＢＦＳ算法与ＦＳＮＰＢＦ算法相比，在序

列集ＡＬＬＳＥＱ上获得最高ＡＣ值时对应的编码率

与真实编码率非常接近，而ＦＳＮＰＢＦ法则相去较

远，由前面的分析易知这是加窗的作用。

表２的数据以个例的形式清楚地说明 ＦＳ

ＮＰＢＦ和 ＷＮＰＢＦ的预测性能差别。表２给出了

这些算法得到的犛ｎ，犛ｐ，ＡＣ和ＣＣ指标值。这里

需要说明的是，ＦＳＮＰＢＦ的结果是在应用 ＷＮＰＢＦ

算法后获得的。

最后，还需要说明阈值和近似相关系数（预测

准确率ＡＣ）之间的关系。图６给出了ＦＳＮＰＢＦ和

ＷＮＰＢＦ在 ＤＮＡ序列Ｆ５６Ｆ１１．４上获得的阈值

ＡＣ值关系曲线。由曲线可知：在阈值低于ＤＮＡ

序列真实的非编码率时，ＡＣ值与阈值同步上升；

当阈值接近或超过真实的非编码率时，ＡＣ值与阈

值逐渐成反比关系。因此，在实际预测结果中，ＡＣ

值的最大值附近所对应的预测编码率与真实编码

率最为接近。实验中在获得ＤＮＡ序列的功率谱

密度曲线后，根据指定的非编码率阈值可以确定相

应的功率谱密度阈值，然后得到相应的ＡＣ值。在

表１中，阈值为８４即假设该ＤＮＡ序列中８４％的

碱基是属于内含子序列（非编码序列）的，其余

１６％的碱基是属于外显子序列（编码序列）。在指

定一个阈值后，根据ＤＮＡ序列ＰＳＤ值的大小，取

ＰＳＤ值较大的１６％部分所对应的碱基序列作为预

测编码序列。表中数据表明，ＷＮＰＢＦ 算法在

ＨＭＲ１９５序列集上阈值取７１～７９之间获得的ＡＣ

值在保留两位有效数字时都是０．４４。

图６　近似相关系数和阈值关系图

４　结束语

本文针对采用数字ＦＩＲＮＰＢＦｓ为核心的蛋

白质编码区独立预测算法预测准确率较低的问题，

提 出 了 ＷＮＰＢＦ 预 测 算 法。在 ＡＬＬＳＥＱ 和

ＨＭＲ１９５两个ＤＮＡ序列集上获得预测准确率分

别接近或达到独立预测算法的最高水平，这表明本

文算法是有效的，对 ＷＮＰＢＦ和 ＭＧＷＴ算法的分

析表明前者的运算量要小很多。下一步，还可以考

虑选用频谱性能更好的窗函数或滤波器设计方法，

如全相位滤波器［１６］或分数阶滤波器［１７］设计方法，

以获得更高的预测准确率。
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