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基于多尺度熵的 ＤＮＡ 序列相似性分析

张　 静， 周小安， 赵　 宇

（深圳大学 信息工程学院， 广东 深圳 ５１８０００）

摘　 要： ＤＮＡ 序列的相似性分析已成为当前生物信息学科中的研究热点，对分析算法的需求也逐步增加，基于样本熵的

ＤＮＡ 序列相似性分析方法存在一定的效率问题。 本文提出了一种基于多尺度熵的分析方法，以 ７ 种病毒 ＤＮＡ 序列作为实验

研究的对象，采用整数法将其分别表示为时间序列，而后通过对比多个时间尺度下序列之间样本熵互值大小来显示序列之间

的相关性，并与原有的样本熵算法的分析结果进行比较。 实验表明，本文提出多尺度熵分析方法是切实可行的。
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０　 引　 言

人类基因组计划完成，基因测序技术得到飞速

的发展，生物序列也已吸引到多方关注与瞩目，如何

分析和解读生物序列中所包含的有用信息已然成为

目前生物学研究的关键。 对于获得的一个新物种，
如果能证实其与某些已知序列存在的一定的联系，
那么就能分析出该新物种的结构和功能与相似序列

之间存在的共同性，如此将会大大减轻基因检测与

新序列测定的工程量。 面对数量级巨大的生物序

列，ＤＮＡ 序列的相似性分析即已显得尤为重

要［１－４］。
分析 ＤＮＡ 序列相似性的传统方法，不仅计算

量大，且存在一定的缺陷。 诸如，点阵图分析方法，
实验数据是不能插入空格的［５］；而傅里叶变换方法

则会丢失序列中的部分信息，也不能清楚地显示序

列之间的异同［６］；但将信息理论方法运用在相似性

分析上，取得的实验结果也并不理想［７－１０］；此外的统

计特征方法对数据量却有着极高的要求［１１］。 因此

找寻一种不仅能真实反映出序列的复杂度情况，还
能高度准确地从相关性角度全面分析生物序列的相

似性的计算方法就已成为本文设计讨论的重点。
近年来，作为一种数字化表示时间序列复杂度

和研究时间序列基本性质的重要计算方法，样本熵

（ｓａｍｐｌｅ ｅｎｔｒｏｐｙ，ＳａｍｐＥｎ）在 ＤＮＡ 序列的相似性分

析方法中得到了充分的认可与使用［１２］。 在分析比较

ＤＮＡ 序列相似性的研究中，样本熵能有效解读序列

变化中很小的复杂性变化，精确度也较高，但也依然

存在一定的局限性。 首先，ＤＮＡ 分子是一种高分子

聚合物，在本次实验研究中，仅是选取其中的一个片

段，若运用样本熵的测度方法，分析整个 ＤＮＡ 序列，
其巨大的工程量，也将凸显出此方法的短板与不足。
其次，样本熵的测度方法具有时间尺度单一的特点，
而时间尺度对于衡量序列的复杂度是有影响的。 为

了能对 ＤＮＡ 序列的复杂度进行全面量化，本文拟将

引入一种基于多尺度熵的测度算法。 相对于样本熵

算法而言，多尺度熵能够更加高效、清晰地展示出ＤＮＡ
序列的相似程度。 对此内容可展开研究论述如下。



１　 分析方法

１．１　 基于样本熵的序列相似性分析算法原理

基于样本熵的 ＤＮＡ 序列相似性分析方法主要

计算和的对数，过程中避免分析自身无意义的值。
其物理意义是衡量序列的复杂程度，是一种有关时

间复杂度的分析方法。 序列的样本熵值越大，其复

杂程度越高，序列“同源”的可能性就越小，反之，序
列的 样 本 熵 值 越 低， 序 列 相 似 的 可 能 性 就 越

大［１３－１６］。 其计算过程可表述为：
（１）将 Ｎ 点时间序列 ｕ ｉ( ) ：１ ≤ ｉ ≤ Ｎ{ } 按顺

序组成 ｍ 维矢量，对此可表示如下：
　 Ｘｍ ｉ( ) ＝ ｕ ｉ( ) ，ｕ ｉ ＋ １( ) ，…，ｕ ｉ ＋ ｍ － １( )[ ]

　 　 　 　 　 　 　 ｉ ＝ １ ～ Ｎ － ｍ （１）
　 　 （２）对每一个 ｉ 值计算矢量 Ｘｍ ｉ( ) 与其余矢量

Ｘｍ ｊ( ) 之间的距离，定义 ｄ Ｘｍ ｉ( ) ， Ｘｍ ｊ( )[ ] 为矢量

Ｘｍ ｉ( ) 和 Ｘｍ ｊ( ) 中对应元素差值的最大值，即：
ｄ Ｘｍ ｉ( ) ， Ｘｍ ｊ( )[ ] ＝ ｍａｘ ｘ ｉ ＋ ｋ( ) － ｕ ｊ ＋ ｋ( ) （２）
　 　 其中， ｉ， ｊ ＝ １ ～ Ｎ － ｍ ＋ １； ｉ ≠ ｊ。

（３）设定匹配过程中正数阈值 ｒ ｒ ＞ ０( ) ，对每

一个 ｉ 值统计 ｄ Ｘｍ ｉ( ) ， Ｘｍ ｊ( )[ ] ＜ ｒ 的个数与总的

矢量个数 Ｎ － ｍ ＋ １( ) 的比值，记为 Ｂｍ
ｉ ｒ( ) ， 即：

Ｂｍ
ｉ ｒ( ) ＝ ｄ Ｘｍ ｉ( ) ， Ｘｍ ｊ( )[ ] ＜ ｒ 的数目{ } ／ Ｎ － ｍ ＋ １( )

（３）
　 　 然后对所有 ｉ 求平均值，记作 Ｂｍ ｒ( ) ， 即：

Ｂｍ ｒ( ) ＝ １
Ｎ － ｍ∑

Ｎ－ｍ

ｉ ＝ １
Ｂｍ

ｉ ｒ( ) （４）

　 　 （４）将维数加 １ 变为 ｍ ＋ １， 重复步骤（１） ～
（３），得到 Ｂｍ＋１ ｒ( ) ， 即：

Ｂｍ＋１ ｒ( ) ＝ １
Ｎ － ｍ∑

Ｎ－ｍ

ｉ ＝ １
Ｂｍ＋１

ｉ ｒ( ) （５）

　 　 （５）运算得出理论上的样本熵值为：
ＳａｍｐＥｎ ｍ，ｒ( ) ＝ ｌｉｍ

Ｎ→¥

－ ｌｎ⌊Ｂｍ＋１ ｒ( ) ／ Ｂｍ ｒ( ) 」{ } （６）

　 　 此时，令 Ｎ 为无限大，依上述步骤计算得出长

度为 Ｎ 时，序列的样本熵值约为：

ＳａｍｐＥｎ ｍ，ｒ，Ｎ( ) ＝ － ｌｎ⌊Ｂｍ＋１ ｒ( ) ／ Ｂｍ ｒ( ) 」 （７）

　 　 分析可知， ＳａｍｐＥｎ 的值与 ｍ、ｒ、Ｎ 的值相关，所
以本文中取 ｍ ＝ ２、ｒ ＝ ０．１ ～ ０．２５ＳＤ ｘ( ) 。
１．２　 基于样本熵的序列相似性分析算法原理

在 ２００２ 年，Ｃｏｓｔａ 等人［１７］首次提出一种基于样

本熵的、用来分析有关时间序列复杂程度的重要度

量方法———多尺度熵 （ＭｕｌｔｉＳｃａｌｅ Ｅｎｔｒｏｐｙ，ＭＳＥ）。
该方法很好地解决了样本熵算法单尺度的缺陷，多

尺度熵是在样本熵计算方法基础上的改进，研究推

得其计算过程如下。
（ １ ） 设 Ｎ 点 离 散 时 间 序 列 为 Ｘ ＝

ｘ ｉ( ) ：１ ≤ ｉ ≤ Ｎ{ } ， 在给定的嵌入维数（即窗口长

度） ｍ 和相似容限 ｒ 之下，构建新的粗粒化向量。
可得其数学计算公式如下：

ｙτ ｉ( ) ＝ １
τ

＋ ∑
ｊτ

ｉ ＝ ｊ－１( ) τ＋１
ｘ ｉ( ) 　 １ ≤ ｊ ≤⌊Ｎ ／ τ」（８）

　 　 其中， ⌊Ｎ ／ τ」 表示向下取整， τ ＝ １，２，３，… 是

正整数，称为尺度因子。
粗粒化过程也就是用长度为 τ 的窗口进行滑动

平均的过程。 将其描绘出来，则如图 １ 所示。

...

...

X1 X2 X3 X4 X5 X6 Xi Xi+1 Xi+2

X1 X2 X3 X4 X5 X6 Xi Xi+1 Xi+2

y(1)
2 y(2)

2
y(3)

2 y=(Xi+1+Xi+2)/2(j)
2

y=(Xi+Xi+1+Xi+2)/3(j)
3

y(2)
3y(1)

3

τ=2

τ=3

图 １　 时间序列的粗粒化处理过程

Ｆｉｇ． １　 Ｃｏａｒｓｅ ｇｒａｎｕｌａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｔｉｍｅ ｓｅｒｉｅｓ

　 　 （２）计算在不同尺度因子粗粒化后的序列的样

本熵值，每个值对应一个尺度因子，也就是计算序列

对应的尺度熵值。 设最大的尺度因子为 τｍａｘ， 分别

计 算 尺 度 １，２，…，τｍａｘ[ ] 对 应 的 粗 粒 化 向 量

ｙ１ ｊ( ) ，ｙ２ ｊ( ) ，…，ｙτｍａｘ
ｊ( )[ ] 对应的样本熵值，从而

得 到 原 始 序 列 的 多 尺 度 熵 值 ＭＳＥ ＝
ＳＥ１，ＳＥ２，…，ＳＥτｍａｘ

[ ] 。

２　 ＤＮＡ 序列的整数表示方法

ＤＮＡ 序列是由 ４ 种不同的碱基组合而成的，在
文献［１８］中，提供了一种基于数值的表示方法。 其

本质就是将 ４ 种碱基字符串依照适当的映射规则一

一对应映射为数值序列，这样编码得到的 ＤＮＡ 序列

就可以对其进行后续的数据处理和数据分析。 研究

求出其映射关系表示方法如下：

Ｄｎ ＝

０ Ｘｎ ＝ Ａ
１ Ｘｎ ＝ Ｇ

２ Ｘｎ ＝ Ｃ
３ Ｘｎ ＝ Ｔ

ì

î

í

ï
ï
ï

ï
ïï

（９）

３　 实验数据

本文从 ＮＣＢＩ 数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｕｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．
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ｇｏｖ）中下载了 ７ 种病毒的 ＤＮＡ 序列作为实验研究对 象。 实验所需的 ７ 种病毒的片段信息可详见表 １。
表 １　 ７ 种病毒的 ＤＮＡ 序列片段

Ｔａｂ． １　 ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｖｉｒｕｓｅｓ

访问号 名称 ＤＮＡ 序列的前 ２００ 个碱基序列片段

ＡＹ５８５３６１ Ｈ５Ｎ１（１） ＡＴＧＧＡＧＡＡＡＡ ＴＡＧＡＧＣＴＴＣＴ ＴＣＴＴＧＣＡＡＴＡ ＧＴＣＡＧＴＣＴＴＧ ＴＣＡＡＡＡＧＴＧＡ ＴＣＡＧＡＴＴＴＧＣ

ＡＴＴＧＧＴＴＡＣＣ ＡＴＧＣＡＡＡＣＡＡ ＣＴＣＧＡＣＡＧＡＧ ＣＡＧＧＴＴＧＡＣＡ ＣＡＡＴＡＡＴＧＧＡ ＡＡＡＧＡＡＣＧＴＴ

ＡＣＴＧＴＴＡＣＡＣ ＡＴＧＣＣＣＡＡＧＡ ＣＡＴＡＣＴＧＧＡＡ ＡＡＧＡＣＡＣＡＣＡ ＡＣＧＧＧＡＡＧＣＴ ＣＴＧＣＧＡＴＣＴＡ

ＡＡＴＧＧＡＧＴＡＡ ＡＧＣＣＴＣＴＣＡＴ

ＡＹ５８５３７４ Ｈ５Ｎ１（２） ＡＴＧＧＡＧＡＡＡＡ ＴＡＧＴＧＣＴＴＣＴ ＴＣＴＴＧＣＡＡＴＡ ＧＴＣＡＧＴＣＴＴＧ ＴＴＡＡＡＡＧＴＧＡ ＴＣＡＧＡＴＴＴＧＣ

ＡＴＴＧＧＴＴＡＣＣ ＡＴＧＣＡＡＡＣＡＡ ＣＴＣＧＡＣＡＧＡＧ ＣＡＧＧＴＴＧＡＣＡ ＣＡＡＴＡＡＴＧＧＡ ＡＡＡＧＡＡＣＧＴＴ

ＡＣＴＧＴＴＡＣＡＣ ＡＴＧＣＣＣＡＡＧＡ ＣＡＴＡＣＴＧＧＡＡ ＡＡＧＡＣＡＣＡＣＡ ＡＣＧＧＧＡＡＧＣＴ ＣＴＧＣＧＡＴＣＴＡ

ＧＡＴＧＧＡＧＴＧＡ ＡＧＣＣＴＣＴＡＡＴ

ＣＹ０７１８２４ Ｈ１Ｎ１ ＡＴＧＧＡＴＧＴＣＡ ＡＴＣＣＧＡＣＴＣＴ ＡＣＴＴＴＴＣＣＴＡ ＡＡＡＡＴＴＣＣＡＧ ＣＧＣＡＡＡＡＴＧＣ ＣＡＴＡＡＧＣＡＣＣ

ＡＣＡＴＴＣＣＣＴＴ ＡＴＡＣＴＧＧＡＧＡ ＴＣＣＴＣＣＡＴＡＣ ＡＧＣＣＡＴＧＧＡＡ ＣＡＧＧＡＡＣＡＧＧ ＡＴＡＣＡＣＣＡＴＧ

ＧＡＣＡＣＡＧＴＡＡ ＡＣＡＧＡＡＣＡＣＡ ＣＣＡＡＴＡＣＴＣＡ ＧＡＡＡＡＧＧＧＡＡ ＡＧＴＧＧＡＣＧＡＣ ＡＡＡＣＡＣＡＧＡＧ

ＡＣＴＧＧＴＧＣＡＣ ＣＣＣＡＧＣＴＣＡＡ

ＣＹ１３０００５ Ｈ２Ｎ２ ＴＣＡＡＡＴＡＴＡＴ ＴＣＡＡＴＡＴＧＧＡ ＧＡＧＡＡＴＡＡＡＧ ＧＡＡＣＴＡＡＧＡＧ ＡＣＣＴＡＡＴＧＴＣ ＡＣＡＧＴＣＴＣＧＣ

ＡＣＣＣＧＣＧＡＧＡ ＴＡＣＴＣＡＣＡＡＡ ＡＡＣＣＡＣＴＧＴＧ ＧＡＣＣＡＴＡＴＧＧ ＣＣＡＴＡＡＴＣＡＡ ＧＡＡＧＴＡＣＡＣＡ

ＴＣＡＧＧＧＡＧＡＣ ＡＡＧＡＧＡＡＧＡＡ ＣＣＣＴＧＣＡＣＴＴ ＡＧＡＡＴＧＡＡＧＴ ＧＧＡＴＧＡＴＧＧＣ ＡＡＴＧＡＡＡＴＡＴ

ＣＣＡＡＴＴＡＣＡＧ ＣＧＧＡＣＡＡＧＡＧ

ＣＹ１３１９６６ Ｈ３Ｎ２ ＣＡＡＡＡＡＣＴＴＣ ＣＴＧＧＡＡＡＴＧＡ ＣＡＡＴＡＧＣＡＣＧ ＧＣＡＡＣＧＣＴＧＴ ＧＣＣＴＴＧＧＧＣＡ ＣＣＡＴＧＣＡＧＴＡ

ＣＣＡＡＡＣＧＧＡＡ ＣＧＡＴＡＧＴＧＡＡ ＡＡＣＡＡＴＣＡＣＧ ＡＡＴＧＡＣＣＧＡＡ ＴＴＧＡＡＧＴＴＡＣ ＴＡＡＴＧＣＣＡＣＴ

ＧＡＧＣＴＧＧＴＴＣ ＡＧＡＡＴＴＣＣＴＣ ＡＡＴＡＧＧＴＧＡＡ ＡＴＡＴＧＣＧＡＣＡ ＧＴＣＣＴＣＡＴＣＡ ＧＡＴＣＣＴＴＧＡＴ

ＧＧＡＧＡＡＡＡＣＴ ＧＣＡＣＡＣＴＡＡＴ

ＫＹ７５１０５８ Ｈ７Ｎ９ ＡＴＧＡＡＣＡＣＴＣ ＡＡＡＴＣＣＴＧＧＴ ＡＴＴＣＧＣＴＣＴＧ ＡＴＴＧＣＧＡＴＣＡ ＴＴＣＣＡＡＣＡＡＡ ＴＧＣＡＧＡＣＡＡＡ

ＡＴＣＴＧＣＣＴＣＧ ＧＡＣＡＴＣＡＴＧＣ ＣＧＴＧＴＣＡＡＡＣ ＧＧＡＡＣＣＡＡＡＧ ＴＡＡＡＣＡＣＡＴＴ ＡＡＣＴＧＡＡＡＧＡ

ＧＧＡＧＴＧＧＡＡＧ ＴＣＧＴＣＡＡＴＧＣ ＡＡＣＴＧＡＡＡＣＡ ＧＴＧＧＡＡＣＧＡＡ ＣＡＡＡＣＡＣＣＣＣ ＣＡＧＧＡＴＣＴＧＣ

ＴＣＡＡＡＡＧＧＧＡ ＡＡＡＧＧＡＣＡＧＴ

ＡＹ２８２７５２ ＳＡＲＳ ＣＴＡＣＣＣＡＧＧＡ ＡＡＡＧＣＣＡＡＣＣ ＡＡＣＣＴＣＧＡＴＣ ＴＣＴＴＧＴＡＧＡＴ ＣＴＧＴＴＣＴＣＴＡ ＡＡＣＧＡＡＣＴＴＴ

ＡＡＡＡＴＣＴＧＴＧ ＴＡＧＣＴＧＴＣＧＣ ＴＣＧＧＣＴＧＣＡＴ ＧＣＣＴＡＧＴＧＣＡ ＣＣＴＡＣＧＣＡＧＴ ＡＴＡＡＡＣＡＡＴＡ

ＡＴＡＡＡＴＴＴＴＡ ＣＴＧＴＣＧＴＴＧＡ ＣＡＡＧＡＡＡＣＧＡ ＧＴＡＡＣＴＣＧＴＣ ＣＣＴＣＴＴＣＴＧＣ ＡＧＡＣＴＧＣＴＴＡ

ＣＧＧＴＴＴＣＧＴＣ ＣＧＴＧＴＴＧＣＡＧ

４　 实验结果及分析

将 ＤＮＡ 序列用上述整数表示方式，表示为数值时

间序列后，研究首先令尺度因子 τ ＝ １，这时得到的就

是 ７ 种 ＤＮＡ 序列之间的样本熵值。 详情参见表 ２。
　 　 当尺度因子 τ ＝ ２ 时，计算 ７ 种 ＤＮＡ 序列之间

的多尺度熵值，即 τ ＝ ２ 时的样本熵值。 综合运算结

果见表 ３。
表 ２　 τ＝１ 时，７ 种病毒的 ＤＮＡ 序列之间的互样本熵矩阵

Ｔａｂ． ２　 Ｍｕｔｕａｌ ｓａｍｐｌｅ ｅｎｔｒｏｐｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｖｉｒｕｓｅｓ ｗｈｅｎ τ＝１ １０－２

ＶＩＲＵＳ Ｈ５Ｎ１（１） Ｈ５Ｎ１（２） Ｈ１Ｎ１ Ｈ２Ｎ２ Ｈ３Ｎ２ Ｈ７Ｎ９ ＳＡＲＳ
Ｈ５Ｎ１（１） ０．９７９ ７ １．００７ ０ １．３２８ ９ １．２４６ ５ １．７００ ２ １．２４５ ７ １．３１３ ６
Ｈ５Ｎ１（２） ０．９９３ ３ １．３４６ ６ １．４５３ ４ １．６６３ ０ １．２６３ ７ １．３１１ ６
Ｈ１Ｎ１ ０．９７９ ７ １．２０１ ８ １．３４９ ９ １．３１２ ７ １．４２０ ８
Ｈ２Ｎ２ ０．９４１ ８ １．３６４ ５ １．８２８ １ １．９０３ ０
Ｈ３Ｎ２ ０．９６７ ０ １．５５０ ６ １．６３３ ０
Ｈ７Ｎ９ １．０１６ ２ １．３０７ ２
ＳＡＲＳ ０．８９９ ８
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表 ３　 τ＝２ 时，７ 种病毒的 ＤＮＡ 序列之间的互样本熵矩阵

Ｔａｂ． ３　 Ｍｕｌｔｉｓｃａｌｅ ｅｎｔｒｏｐｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｖｉｒｕｓｅｓ ｗｈｅｎ τ＝２ １０－２

ＶＩＲＵＳ Ｈ５Ｎ１（１） Ｈ５Ｎ１（２） Ｈ１Ｎ１ Ｈ２Ｎ２ Ｈ３Ｎ２ Ｈ７Ｎ９ ＳＡＲＳ

Ｈ５Ｎ１（１） ０．５７３ ８ ０．６４５ ４ ２．５７４ ５ １．９４３ １ ２．１６２ ４ １．８１１ ２ １．９４７ １

Ｈ５Ｎ１（２） ０．６１７ ２ ２．６０２ ７ ２．０５４ １ ２．２７４ ９ １．７９１ ８ １．９４５ ９

Ｈ１Ｎ１ ０．８４４ ２ １．９０９ ５ ２．１０７ ４ １．７１３ ８ １．８８３ ０

Ｈ２Ｎ２ ０．８０６ １ ２．６３９ １ ２．０２１ ０ １．９２１ ８

Ｈ３Ｎ２ ０．７５１ ０ １．５４３ ３ １．４１４ ９

Ｈ７Ｎ９ ０．６９３ １ １．３８６ ３

ＳＡＲＳ ０．８０２ ３

　 　 当尺度因子 τ ＝ ３ 时，计算 ７ 种 ＤＮＡ 序列之间

的多尺度熵值，即 τ ＝ ３ 时的样本熵值。 综合运算结

果见表 ４。
τ ＝ １ 时，实际上计算的就是 ＤＮＡ 序列之间的

样本熵值，从表 ２～表 ４ 中，可知 τ ＝ ３ 与 τ ＝ ２ 时的

实验结果与 τ ＝ １ 时的实验结果相同，都表现出

Ｈ５Ｎ１（１）与 Ｈ５Ｎ１（２）有着很高的相似性，这也验

证、并说明了基于多尺度熵的相似性分析方法是切

实可行的。 τ ＝ ２ 时实验展示的 ＤＮＡ 序列之间相似

性程度比 τ ＝ １ 时实验效果要更加明显，且在 τ ＝ ３
中的数据差异则尤其明显，这也进一步展现出其在研

究 Ｈ５Ｎ１（１）与 Ｈ５Ｎ１（２）具有很高的相似性、而与其

它序列相似性较低方面的优越性能。 综上分析可知，
多尺度熵分析算法可以运用在 ＤＮＡ 序列相似性分析

研究上，不仅能降低计算量、提高实验分析的效率，还
能更加突出显示序列整体之间的相似性程度。

表 ４　 τ＝３ 时，７ 种病毒的 ＤＮＡ 序列之间的互样本熵矩阵

Ｔａｂ． ４　 Ｍｕｌｔｉｓｃａｌｅ ｅｎｔｒｏｐｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｖｉｒｕｓｅｓ ｗｈｅｎ τ＝３ １０－２

ＶＩＲＵＳ Ｈ５Ｎ１（１） Ｈ５Ｎ１（２） Ｈ１Ｎ１ Ｈ２Ｎ２ Ｈ３Ｎ２ Ｈ７Ｎ９ ＳＡＲＳ

Ｈ５Ｎ１（１） ０．３８７ ８ ０．４４６ ３ ２．６３９ １ ２．３５１ ４ ３．１３５ ５ １．７２２ ８ １．９４５ ９

Ｈ５Ｎ１（２） ０．３１３ ７ ２．３５１ ４ ２．１５４ ７ ２．２３３ ６ １．８４５ ８ １．６０９ ４

Ｈ１Ｎ１ ０．４０５ ５ ２．３４５ １ ２．４８３ ７ ２．０２８ １ ２．４８４ ９

Ｈ２Ｎ２ ０．４７９ ６ １．８９７ １ ２．９４４ ４ １．５０４ １

Ｈ３Ｎ２ ０．５２５ ０ １．２２３ ８ １．９８１ ０

Ｈ７Ｎ９ ０．５７８ １ １．３８６ ３

ＳＡＲＳ ０．４７０ ０

５　 结束语

本文在样本熵的基础上，运用多尺度熵的分析

方法分析 ７ 种病毒序列的相似性，实验结果表明，该
方法能够有效表现序列之间的相似性程度。 相对于

样本熵分析算法，多尺度熵分析算法效率更高，但是

多尺度熵算法中数据分析的精确度却降低了，所以

本文的方法适用于分析研究序列长度较大的数据对

象。 在具体实验中，要根据整体详尽的实验需求，有
针对性地选择最合适的 ＤＮＡ 序列的分析算法。
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