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Abstract: Data structure is a tool for storage and retrieval of information 
which is named logic and mathematic way of specific data organization. 
Various sequences of genes and proteins in various creatures 
increases the amount of data in genome databases, and finding 
appropriate data structure and indexing are subject for many studies. 
String data structures are general data structure for genome indexing, 
and this article would review the many used three types of string data 
structure, suffix tree, suffix array, and Directed Acyclic Word Graphs.  
This paper is a review of the literature related to three types of data, 
including genome databases indexing field, tree, postfix, postfix and 
graphs spiral array directly introduces the word. Findings of this 
research show that suffix tree and Directed Acyclic Word Graph 
(DAWG) structures need much space while suffix array needs less 
space. Against the Directed Acyclic Word Graph, suffix array can be 
stored on Memory Stick. Suffix tree and Directed Acyclic Word Graph 
are dynamic structures but as suffix array is a sorted out structure, it 
could hardly be changed. 

Keywords: Data Structure; Genome; Indexing; Suffix Tree; Suffix 
Array; Directed Acyclic Word Graphs; Inverted File 
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  سازي ژنوم  ساختارهاي داده نمايه
  هاي پروتئيني و توالي

شناسي؛  دانشجوي دكتري علم اطلاعات و دانش  عادله اسعدي شالي
  adelehasadi@gmail.com  شيراز دانشگاه

  

  .است روز نزد پديدآور بوده 24اصلاح به مدت مقاله براي   19/05/1394:  پذيرش  17/01/1394:  دريافت

طـور كلـي، روش    ابزاري براي ذخيره و بازيابي بوده و بهساختار داده :     چكيده
كشـف   .شـود  هـا ناميـده مـي    منطقي و رياضـي يـك سـازماندهي خـاص از داده    

سـازي آن و   نمايهنياز به هاي مختلف ژنوم و پروتئين در جانداران مختلف  توالي
ــوع ســاختار داد ــابي ســريع  ةن ــر  متناســب، جهــت بازي ــزايش داده اســتت . را اف
هاي اخير پركاربردترين ساختارهاي داده  اي در طول سال رشته ةساختارهاي داد

 . بوده است سازي ژنوم نمايه
مـروري بـوده و بـا بررسـي مقـالات مختلـف       مقاله هش، اين لحاظ روش پژو به 

 ،اي رشـته هـاي ژنـوم از جملـه     سـازي پايگـاه   نمايـه  داده سه نوع سـاختار مرتبط، 
  . شود نمودار مارپيچ مستقيم كلمه معرفي ميپسوندي و  ةدرخت پسوندي، آراي
دهد كه درخت پسوندي و نمودار مارپيچ مسـتقيم كلمـه    نتايج پژوهش نشان مي

اختارهايي با حجـم بـالا بـوده و آرايـة پسـوندي حجـم كمتـري را در حافظـه         س
درخت پسوندي و نمودار مارپيچ مستقيم كلمه، نسـبتاً پويـا بـوده    . كند اشغال مي

هـا در ايـن سـاختار     شـده اسـت و تغييـر داده    اما آراية پسوندي ساختاري مرتـب 
هـاي جـانبي    افظـه تواند بـر روي ح  آراية پسوندي مي. گيرد سختي صورت مي به

. گيرد كندي صورت مي ها در آن به سازي شود؛ هرچند بازيابي داده ذخيره پياده
سـازي در حافظـة جـانبي امكـان      اما در مورد نمودار مارپيچ مستقيم كلمه ذخيره

  .هاي پسوندي نيز ناكارآمد هستند نداشته و درخت
آرايــة  ،ســونديدرخــت پ ،ســازي نمايــه ،ژنــوم ،ســاختار داده:     هــا كليــدواژه
  فايل مقلوب ،نمودار مارپيچ مستقيم كلمه ،پسوندي
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  و بيان مسئله مقدمه. 1

 1سـاختمان داده  ها براي بازيابي آسان و سريع آنها كه به ساختار و يـا  سازماندهي مناسب داده
ابزاري بـراي  ساختار داده . رساني و كامپيوتر است عمعروف است، از موضوعات مهم در علوم اطلا

ها ناميده  طور كلي، روش منطقي و رياضي يك سازماندهي خاص از داده ذخيره و بازيابي بوده و به
بهتـر    انجـام هرچـه   براي اطلاعات  روشي براي ساماندهيساختار داده  ).48، 1379جباريه ( شود مي

هـاي   هـا در جهـت كـاهش هزينـه     ختمان داده سـاماندهي داده هدف سـا . باشد پردازشي مي عمليات
بانـد   پهنـاي  پردازنـده، ميـزان   زمـان  استفاده از منابع موجود و نيز كاهش استفاده از فضـاي حافظـه،  

مصـرف   بـا  شـده بايسـتي   الگوريتم طراحي .مشابه است مواردي يا ديسك و به مراجعه ميزان شبكه،
  .نمايد توليد اختيار در منابع ميزان به توجه با را مناسب جواب بتواند منابع بهينة

 اي متنــاهي از له يــا انجــام يــك كــار، مجموعــهئعنــوان مراحــل حــل يــك مســ الگــوريتم بــه
كـار   هاي مطلوب با شروع از يك حالت اوليه به است كه براي رسيدن به خروجي هايي دستورالعمل

شـده بسـتگي    هـاي طراحـي   ي، الگوريتمهاي اطلاعات در طراحي پايگاه). 1386زاده  شريف( رود مي
 وةح ـاستفاده از ساختارهاي داده متناسب با نوع داده، ن. مستقيم به نوع ساختار داده و نوع داده دارد

هـاي مناسـب در    امكـان طراحـي الگـوريتم    هـا  داده از اسـتفاده  و دسترسـي  ةنحـو و  هـا  داده  ارتبـاط 
لـذا، آشـنايي بـا سـاختارهاي داده از     . واهـد داد هـاي اطلاعـاتي را خ   نويسي و طراحـي پايگـاه   برنامه

  . سزايي برخوردار است اهميت به

  نوع نيازها در بازيابي اطلاعات مربوط به ژن. 2

هـاي   هاي پروتئينـي نـوع خاصـي از داده    هاي اطلاعاتي ژنوم و توالي هاي مربوط به پايگاه داده
ژنوم انساني حاوي بيش از . اوت هستندهاي حرفي مورد استفاده در متون متف دادهحرفي است كه با 

شده كـه    تشكيل نوكلئوتيدها از چهار بلوك شيميايي به نام DNA. است DNA رمزي ةسه ميليارد ذر
هـا و   اين كد چهار حرفـي ميليـون  . هستند (T) نو تيمي، (C) يتوسينس، (G) گوانين ،(A) شامل آدنين

اي  گونـه  بايـد بـه   ژنـوم  هـاي  ة پايگاهساختار داد .است حتي ميلياردها بار در سراسر ژنوم تكرار شده
هـاي ايـن    در ادامه به شـرح ويژگـي   .وجود داشته باشدامكان بازيابي هر نقطه از اين توالي  كه باشد

  . نوع داده خواهيم پرداخت
هـاي مختلـف ژنـوم و پـروتئين      كشـف تـوالي  با گسترش تحقيقات در حوزة علـوم زيسـتي و   

عنوان مثـال، ژنـوم انسـاني     به .يافته استهاي اطلاعات ژنوم افزايش  يگاهحجم پا ،جانداران مختلف
                                                                                                                                                                        
1. data structure 
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 15بـيش از  انسـاني  هـاي اطلاعـات ژنـوم     پايگـاه بيليون جفت نوكلئوتيد بـوده و   3داراي در حدود 
گيگابايـت حافظـه صـرف     45سـازي آن   و براي ذخيره در بر گرفته استبيليون جفت نوكلئوتيد را 

  ). Sadakane & Shibuya 2001, 1(خواهد شد 
رساني، آمار  گيري از علوم رياضيات كاربردي، اطلاع علمي است كه با بهره 1بايواينفورمتيك

انـد   هاي اين حوزه عبارت بيشتر پژوهش. پردازد شناسي مي و علوم كامپيوتر به بررسي مسائل زيست
  : از
 هـاي مختلـف    بـين گونـه  هاي ژن و پـروتئين در داخـل يـك گونـه و يـا       و مقايسة توالي 2تطبيق

هاي مختلف جانداران را مشخص كرده و رونـد تكـاملي آنهـا را     جانداران كه ارتباط بين گونه
 دهد؛  نشان مي

  ن رونويسياز طريق  مورد نظر ةنظير رشت  به بازيابي نظيريافتن ژن خاص واز ژن  3اِي آرا)Sung 

 ؛)2005

 ژنوم كامل؛  هاي كوچك ژن و اتصال آنها و تشكيل تطبيق توالي 

 هـاي آن بـا    ناشناخته با بررسـي شـباهت تـوالي    4هاي ژن بيني ساختارهاي پروتئيني و تجلي پيش
  ). Bioinformatic 2007(هايي با عملكرد مشخص  هاي ژن توالي
نقـش مهمـي داشـته و بررسـي آنهـا در رونـد يـك         هـا  پـژوهش در  نيـز  ژن 5هاي تكرار توالي

 يهاي تكراري در ژنوم نقش ـ ها و موقعيت توالي بررسي ويژگي. يابد ضرورت مي كراتبه پژوهش 
حجم ). Abouelhoda, Kurtz, & Ohlebusch 2002(ژنوم دارد  ةكليدي در بررسي، ارزيابي و مقايس

بيليون جفت ژنـوم انسـان را    3از  درصد 50اي كه  گونه هاي تكراري در ژنوم بسيار بالاست به توالي
هاي تكـرار در ژنـوم    توالي ،تر باشد هرچه جاندار تكامل يافته. ه استهاي تكراري تشكيل داد توالي

درصـد از ژنـوم مگـس داراي     3درصـد از ژنـوم كـرم و     7در مقايسه با انسـان،   مثلاً ؛او بيشتر است
مسـتقيم داشـته و منجـر بـه      ةرابط ـ نيـز  هاي تكرار بـا بـروز بيمـاري    وجود توالي. دهستنتوالي تكرار 

بـود كـه    از مـوارد ديگـري  نيـاز بـه بازيـابي آنهـا      ،در نتيجه. شود اي ژنتيكي ميه بسياري از بيماري
  .)Miyamoto 2004( هاي بازيابي ژن را بيشتر نمايان ساخت ضرورت ايجاد پايگاه

هـاي   گونه نتيجه گرفـت كـه در پـژوهش    توان اين شده در اين بخش مي اساس موارد مطرح بر
هـاي مختلـف    بررسـي دقيـق تـوالي   هاي اطلاعاتي با امكـان   همربوط به حوزة بايواينفورمتيك، پايگا

هـاي   هاي قبـل و يـا گونـه    اساس توالي توالي جديد بر ن نوعهاي مختلف، تعيي آمده از نمونه دست هب

                                                                                                                                                                        
1. bioinformatic  2. alignment 3. RNA 
4.  gene expression 5. repetitive sequences 
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امكـان  و نيـز  توالي ژنوم و پـروتئين آنهـا    از طريق بررسيهاي مختلف  ديگر و بررسي تفاوت گونه
  . نوم مطلوب استژ بازيابي هر نقطه از اين توالي

رسـاني   سازماندهي اطلاعات و چگونگي دستيابي آسـان و سـريع آنهـا از اركـان علـم اطـلاع      
هـا و   ژن. هـاي آنهـا متغيـر اسـت     هاي سازماندهي اطلاعات بسـته بـه نـوع داده    شيوه. رود شمار مي به

و همين ساختار  اند وجود آمده حرف به 4هايي حاوي اطلاعاتي هستند كه از تكرار  ها رشته پروتئين
بررسـي نيازهـاي اطلاعـاتي محققـان     . هايي را در نحوة سازماندهي آنها ايجـاد خواهـد كـرد    تفاوت
هـاي   هـا مـا را بـا شـيوه     سـازي ژنـوم و پـروتئين    هـاي نمايـه   شناسي و ساختارهاي داده و شيوه زيست

هـاي عمـومي و    ار دادهاين مقاله به معرفي انواع سـاخت . ها آشنا خواهد كرد سازماندهي اين نوع داده
  .پردازد كاربرد آنها در سازماندهي ژنوم مي

  انواع ساختارهاي داده. 3

در . هـاي مختلفـي هسـتند    ها انواع گوناگوني دارند كه هركدام مناسب برنامه ساختارهاي داده
ايـن  هر يـك از انـواع   . شوند ايستا و پويا تقسيم مي كل، ساختارهاي داده به سه نوع كلي ايستا، نيمه

بـر   عنوان مثال، ايجاد تغيير در ساختارهاي ايستا هزينه به. هاي خاصي هستند ساختارها داراي ويژگي
ايسـتا تغييـرات در    در نوع پويا تغييرات مجـاز بـوده و در نـوع نيمـه    . بوده و امكان تغيير وجود ندارد

  .پذير است شرايطي خاص امكان
، 2هـا  ايسـتا و درخـت   پشـته و صـف از نـوع نيمـه     اي از نـوع ايسـتا،   سـاختارهاي داده  1هـا  آرايه

انواع ساختارهاي داده ايستا، نيمـه ايسـتا    1شكل . از نوع پويا هستند 4هاي پيوندي و ليست 3ها گراف
  . گردد طور اجمالي معرفي مي در ادامه هر يك از اين ساختارها به. دهد و پويا را نشان مي

  
  )1391جليلي ايراني امير (انواع ساختارهاي داده    .1شكل 

                                                                                                                                                                        
1. array 2. tree 3. graph 4. linked list 
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اي از عناصر اطلاعـاتي   ها پركاربردترين ساختار دادة مورد استفاده براي ذخيرة مجموعه آرايه :آرايه
1اي خطـي  يـك آرايـه، نمايـه   ). Parlante 2001(هستند 

اي از عناصـر اسـت كـه     و شـامل مجموعـه   
خطـي قابـل بازيـابي    صـورت   صورت متوالي در حافظه ذخيره شده و اگر مرتـب نشـده باشـد، بـه     به
اطلاعات اگر پراكنده بوده و مرتب نشده باشد، كامپيوتر مجبور است براي پيداكردن دادة . باشد مي

nوجـو را بـا    ترتيب از ابتداي آرايه پردازش نموده، عنصـر مـورد جسـت    ام از يك مجموعة داده، به
به دادة مورد نظـر برسـد كـه بـه     تا دستيابي به عنصر مورد نظر مقايسه كرده، و ... عنصر اول، دوم و 

در . وجو خواهـد شـد   ها زياد باشد، زمان زيادي صرف جست اين ترتيب در صورتي كه حجم داده
صـورت كـه در    بـدين . پذير است شده امكان وجوي دودويي فقط بر روي آراية مرتب مقابل، جست
مقايسـة واژة مـورد   وجو از وسط ليست شروع شده و بـا   شده مانند فرهنگ لغت، جست آراية مرتب

منظور دسـتيابي بـه واژة    وجو با واژة قرارگرفته در وسط ليست براي حركت بر روي ليست به جست
سـرعت بازيـابي   . يابـد  وجو تا دستيابي به واژة مربوطه ادامه مـي  شود و جست مورد نظر مشخص مي

حـذف و اضـافة    بربـودن  تنها نقطة ضعف ايـن الگـوريتم هزينـه   . اطلاعات در روش دوم بيشتر است
  . باشد ها از آرايه مي داده

خواهيم در عملِ حـذف   گاهي مي .ايستا هستند هاي نيمه پشته و صف جزء ساختار داده :صف و پشته
طوري كـه فقـط عمليـات     ها در هر مكاني از آرايه، محدوديت ايجاد كنيم؛ به نمودن داده و يا اضافه

 ،پشـته . كنيم در اين حالت از پشته استفاده مي. يردحذف و اضافه در ابتدا و انتهاي ليست صورت گ
در هر لحظـه  . گيرد  ليست خطي است كه عمليات حذف و اضافه تنها از يك طرف آن صورت مي

عمليات اضـافه از   ةاي است كه كلي ساختمان داده ،صف. فقط عنصر بالائي پشته قابل دسترس است
 كـه  افزارهـايي  صـف در نـرم  . پذيرد انجام مي عمليات حذف از انتهاي ديگر آن ةيك سر آن و كلي

   .)1387تنها، آيت( كاربرد دارد ،كنند صف انتظار را براي دسترسي به منبعي برقرار مي
ليسـت پيونـدي نـوع ديگـري از سـاختارهاي دادة خطـي پويـا اسـت و شـامل           :هـاي پيونـدي   ليست

بـه ايـن ترتيـب كـه هـر      . اند هاي از عناصري است كه با يك نظم خاص كنار هم قرار گرفت مجموعه
هاي پيوندي ساختارهاي دادة پويا بـوده   ليست. به عنصر بعد از خود دارد 2گري اي اشاره عنصر داده

دهندة يـك ليسـت    نشان 1شكل . پذير است و حذف، اضافه و افزايش حجم اطلاعات در آن امكان
  .پيوندي است

                                                                                                                                                                        
1. linear index 2. pointer 
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  )Kovacs 1998( ساختار يك ليست پيوندي  . 2شكل

هـا سـاختار    درخـت . اين دو نوع سـاختار داده مشـابه بـوده و غيرخطـي هسـتند      :ها ها و گراف رختد
. باشـد  ريشه آغاز شده و هر ريشـه داراي يـك و يـا چنـد بـرگ مـي       1اي هستند كه با يك گره داده

ها ساختار  درخت. گيرند ها در زير ريشه قرار مي شود و برگ ريشه در بالاي ساختار نمايش داده مي
. تواند تنهـا يـك گـره والـدين داشـته باشـد       معني است كه هر گره مي اين بدان . مراتبي دارند سلسله
  . دهد ساختار يك درخت را نشان مي 3شكل

 

  )Black 2004(ساختار يك درخت   . 3شكل 

ها  ها تشكيل شده و هر گره مانند درخت گراف، ساختار دادة پويا و غيرخطي است كه از گره
هـاي ديگـر در ارتبـاط     توانـد بـا گـره    ها هر گره مي شود، ولي بر خلاف درخت را شامل مياي  داده

والدين  ةرابط( ها مراتبي مثل درخت سلسله ةآن رابط يبين اجزاهمچنين، ). .Bell college n.d(باشد 
اساس احتمال وجـود برقـرار    آن بر يبين اجزا ةبرقرار نيست و رابط) و فرزندان در درخت پسوندي

   .دهد شكل زير ساختار يك گراف را نشان مي). Mehta & Sahni 2005( شده است

                                                                                                                                                                        
1. node  
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  ) Skiena 2008(ساختار يك گراف   . 4شكل

  هاي ارزيابي ساختارهاي داده  شاخص. 4

چند خصيصه را مورد بررسـي   كار رفته در پايگاه، ة بهها و ساختارهاي داد ارزيابي پايگاهبراي 
  : اند از عبارت ها خصيصهاين . دهند قرار مي

 ؛ حجم كم مورد نياز براي ساختن و بازيابي اطلاعات  
 ؛ وجو سرعت جست  
 ؛روزرساني آسان پذيري، پويايي و امكان به انعطاف  
 هـاي جـانبي پـيش بـرود     نمايه بايد به سمت حافظـه  ،هاي اطلاعاتي بزرگ در پايگاه )Navarro 

2003 .( 

 ي اطلاعاتي ژنومها ساختارهاي داده مناسب پايگاه. 5

هـاي اطلاعـاتي    ترين ساختار دادة متن مورد اسـتفاده در موتورهـاي كـاوش و پايگـاه     معروف
هستند  2و يا فايل مقلوب 1دليل پويايي و حجم پايين، كاربرد زيادي دارند، نمايه مقلوب متون كه به

)Puglisi, Smyth, & Turpin 2005(3 .ند هاي مقلوب نوعي ليست پيوندي هست فايل)  1386مقسـمي (
؛ مقسـمي  1378پـائو  (رود  كـار مـي   اي براي فايل اصلي بـه  و نمايه 4عنوان ساختار دادة كمكي كه به
اسـاس كلمـات موجـود در متـون يـك پايگـاه        به اين ترتيب، فايل مقلوب بر). Black 2994؛ 1386

مـرتبط بـا آن   هـاي مـدارك    شده و در فهرست فايل مقلوب هر كلمه داراي شـماره  اطلاعاتي مرتب
پيونـد  ) شبيه به يـك ليسـت پيونـدي   (گر  هاي مدارك از طريق يك اشاره است و كلمات به شماره

هـاي مقلـوب بسـيار مناسـب      دنبال يك ساختار داده در كلمة محور باشيم، فايـل  زماني كه به. دارند

                                                                                                                                                                        
1. inverted index 2. inverted file 

  .شود نيز مطرح مي  Postings fileو يا Inverted listاه اين نمايه با نام در متون، گ. 3
  ).Black 2004(است   معروف) external index(ها به نمايه و يا شاخص خارجي  اين نوع ساختار داده. 4
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ا نيـز  توانـد موقعيـت كلمـات در متـون مختلـف ر      اين فايل حجم زيادي اشغال نكـرده و مـي  . است
پذيري اين ساختار امكـان چنـدين نـوع     تطبيق. تري را ارائه دهد وجوي دقيق نگهداري كند و جست

 Grossi(دهـد   را مي) كلمات و غيرهبندي  عين كلمه، استفاده از عملگرهاي بولي، رتبه( 1وجو پرس

& Vitter 2005 .(باشـد، ايـن   وجـو در ايـن سـاختار بايـد از نـوع عبـارت و واژه        دليل اينكه جسـت  به
هـاي شـرق    هـاي ژن و نيـز زبـان    اليمحور معروف است و براي سازماندهي تو ساختار به نماية كلمه

  . اي دارند، مناسب نيست آسيا كه ساختاري رشته
متن مانند آراية پسوندي، درخت پسوندي و گراف مارپيچ مسـتقيم كلمـه از    ساختارهاي تمام

شناختي مثـل،   بسياري از مسائل زيست. ل اين مشكل هستندشده براي ح هاي ارائه جمله ساختار داده
هـا، تطبيـق تـوالي ژن و     هـاي تكـرار، اتصـال تـوالي     هـاي ژنـي، بازيـابي تـوالي     وجوي تـوالي  جست

 2متن اين نوع ساختارهاي داده به تمام. پذير است ها از طريق اين ساختار امكان سازماندهي توالي ژن
و در تـلاش اسـت    بـوده روف موجود در مـتن قابـل بازيـابي    معروف است كه در آن، كل متن و ح

سـازي   در نمايـه  ايـن نـوع سـاختار داده   ). Grossi 2004( نمايـد نمايه را جـايگزيني بـراي كـل مـتن     
 ،3اي معرفي سـه نـوع سـاختار دادة رشـته     اين مقاله به. شوند كار برده مي ههاي ژنوم ب خودكار پايگاه

قبل از بررسي ايـن  . خواهد پرداختاف مارپيچ مستقيم كلمه گرپسوندي و  ةدرخت پسوندي، آراي
  . شود معرفي مي است،كه مبناي ساختن ساختارهاي ديگر  4ها تري ،سه نوع ساختار

   ساختار داده تري. 6

نـوعي سـاختار داده اسـت كـه بـراي سـازماندهي و        بـوده و  5ة بازيابيكه برگرفته از كلم تري
علاوه، با توجه بـه اينكـه    به ). Mehta & Sahni 2005, 1-28( ودش استفاده مي ها فرهنگوجوي  جست

هـاي لغـوي    حرف را دارد، از اين ساختار در تحليل  به وجوي حرف  اين ساختار داده توانايي جست
هـاي املايـي، پـردازش زبـان طبيعـي       وجوهاي كتابشناختي، بررسي غلـط  براي ترجمة متون، جست

ارائه  6»فردكين«توسط  1960 ةاين ساختار در ده ).Aoe, Morimoto, & Sato 1992(شود  استفاده مي
 ةيـك سـاختار داد  ). Gent et al 2007( رود شمار مي هترين ساختارهاي داده ب شده و يكي از قديمي

يـك از   كه هر ،مشخص ةاي با تعداد حروف الفباي پاي تهشوجوي ر درختي است براي جست، تري
 Sung( باشـد  يك رشته مـي  ةدهند و مسير ريشه تا برگ نشان ،شدهاي مشخص  هاي آن با نويسه لبه

كـار   بـه  7هـا  اي از نشـانه  در اصل درختي است كه براي ذخيره و بازيـابي رشـته   تريساختار ). 2005

                                                                                                                                                                        
1. query 2. full text 3. string data structure 
4.  trie 5. retrieval 6. Fredkin 
7. symbols 
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هـاي داراي   ، تـوالي تـري هـا ايـن اسـت كـه در      رود و ايدة مهم و متمايزتري از سـاختار درخـت   مي
عنوان مثال، اگـر   به). Gent et al. 2007(هاي مشترك خواهند داشت  هها و لب هاي مشابه، گره پيشوند
 تـري سـاختار   گرفته شـود، كلمات يك متن در نظر  BIG, BIGGER, BILL, GOOD GOSHكلمات
  . شكل زير خواهد بود  آن به

  
  )McGill University 1997( تريساختار   . 5شكل 

يـك گـره از سـاختار درختـي در نظـر      عنـوان   يك از حروف كلمـات بـه   هر تريدر ساختار 
در زيـر   ،كه تمامي كلماتي كه داراي حروف آغازين مشـابه باشـند   ترتيببه اين  .گرفته شده است

آخـرين  ( حضور در متن از ريشه تا انتهاي شاخه ترتيبِ يك شاخه قرار خواهند گرفت و حروف به
امـا هنـوز    ،كـار رود  هتوانـد ب ـ  مياين ساختار براي بازيابي متن . ذخيره خواهد شد) حرف يك رشته

 ).امكان بازيابي بخشـي از يـك كلمـه وجـود نـدارد     ( كار برد هسازي ژنوم ب در نمايهآن را توان  نمي
پسـوندي اسـت كـه در آن     تـري  اسـت، هاي پسوندي  ساختن درخت ةكه پاي ها ترينوع ديگري از 

. شـود  ختي بين آنها برقرار ميتمامي پسوندهاي ممكن در يك كلمه در نظر گرفته شده و روابط در
و  Sابتـداي آن از هـر قسـمت از رشـتة     اسـت كـه    Sاي از رشتة  ، زيررشتهnبه طول  S 1پسوند رشتة

 $كـه  ( گرفتـه شـود،   در نظـر   $GOOGOLبـراي مثـال، اگـر رشـته     . باشـد  مي nانتهاي اين زيررشته 
                                                                                                                                                                        

 . وجود داشته باشد $رشته، مجموعة كاراكترهايي را گويند كه در انتهاي آنها علامت  .1
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 : زير خواهد بودبه شكل  $GOOGOLپسوندهاي  ةمجموع) انتهاي رشته باشد ةدهند نشان
GOOGOL$ 

OOGOL$  
OGOL$ 

GOL$ 
OL$  

L$  
$   
  :داشت دزير را خواه تري پسونديو 

  $ G O O G O L: رشته
  1 2 3 4 5 6 7: موقعيت

  
 GOOGOL$ (McGill University 1997)رشته  تري پسوندي  . 6 شكل

 DNAي در تـوال . آورد فراهم ميوجوي هر قسمت از يك كلمه را  امكان جستتري پسوندي 
 McGill University( تـوان هـر بخشـي از تـوالي ژنـوم را بازيـابي نمـود        ساختار مـي اين نيز از طريق 

ايـن   ايجـاد استفاده از اين ساختار، حجـم زيـاد نمايـه و نيـز سـرعت پـايين        ه درمشكل عمد ).1997
تعـداد   dو  وجـو  كلمـة جسـت  انـدازه   O(md) )mآن  وجـوي  جسـت  پيچيدگي زماني. استساختار 

ساختار برابر ها بر اساس اين  ذخيرة دادهطور ميانگين فضاي مورد نياز براي  و به )است 1حروف الفبا
O(n²) باشد مي )Mäkinen, Navarro 2005(سازي  به اين معني كه براي ذخيره ؛n    تعداد كـاراكتر بـه

هـر كـاراكتر   . د نمودبالايي را به سيستم تحميل خواه ةهزين ،در نتيجه. نياز است n²فضايي به اندازة 

                                                                                                                                                                        

 . حرف الفبا دارند 4هاي ژن  عنوان مثال، توالي به .1
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ايـن  . شـوند  هايي با كاراكترهاي مشـابه جداگانـه تكـرار مـي     نمايد و شاخه گره خاصي را اشغال مي
سازي و ساختار  درخت پسوندي با فشرده ةساختار داد. شود موارد منجر به افزايش حجم ساختار مي
شـمار   هب ـي پسـوندي  تـر سـازي سـاختارهايي بـراي اصـلاح      نمودار مارپيچ مستقيم كلمه بـا خلاصـه  

   )..Crochemore & Lecroq n. d( روند مي

  پسوندي ترخد. 7

هـاي شـرق آسـيا،     هـاي ژن و برخـي از زبـان    نشده مثل تـوالي  وجوي متون ساختاربندي جست
از سـاختارهاي دادة   1آرايـه و درخـت پسـوندي   . سازي متـون ايجـاد نمـود    مشكل جديدي در نمايه

الگوريتم ايجاد درخت پسـوندي  ). Grossi & Vitter 2005(هستند  نشده پركاربرد متون ساختاربندي
سـازي پيـدا    هاي زيـادي در نمايـه   ارائه شد و كاربردي 2واينرتوسط  1973بار در سال  نخستينبراي 
  )..Crochemore & Lecroq n. d(كرد 

 هـاي  و داراي ويژگـي بـوده   تري پسوندي ةشكل فشرد T(S)ة به نشان S ةدرخت پسوندي رشت 
  : زير است

  درخت پسوندي دارايn تا  1باشد كه از شماره  انتهاي شاخه ميn گذاري شده است شماره . 

  تـري  كـه در   ترتيببه اين . استفرزند گره داراي دو  حداقل) به استثناي گره انتهايي(هر گره
   ).Sung 2005( شود هر گره كه داراي يك فرزند باشد با گره بعدي يكي مي پسوندي

 شوند هاي متفاوت شروع مي ها با نويسه شده از گره  هاي خارج بهل ةهم . 

 پسـوندهاي موجـود بـراي     ةهـا، شـامل كلي ـ   شده از ريشه تا انتهاي شاخه هاي ايجاد راه ةمجموع
  ). Grossi & Italiano 1996( ندهست S ةرشت

  : به شكل زير خواهد بود $GOOGOL ةدرخت پسوندي رشت

                                                                                                                                                                        
1. suffix tree 2. Weiner 
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  )GOOGOL$  )McGill University 1997شته درخت پسوندي ر   .7شكل 

در سـاختار درخـت بهبـود     O(n)پسوند به  تريدر  O(n²) اي ساخت يك رشته با فضاي حافظه
همچنـين،  . اسـت  O(n + m)برابـر بـا    mو زمان بازيابي زيررشته ) Grossi & Vitter 2005(يافته است 

  ). Stoye 2006(باشد  مي O(n²)زمان ساخت اين ساختار در بدترين حالت برابر با 
هـاي   امكان استفاده از درخـت پسـوندي در چنـدين رشـته و مـتن      يافته درخت پسوندي تعميم

وجـو در   توان با استفاده از ساختار درخت پسوندي بـه جسـت   دهد و از اين طريق مي مختلف را مي
سـاختار درخـت   مثـال زيـر   . و پـروتئين پرداخـت   DNAهاي  ييك پايگاه اطلاعاتي وسيع مانند توال

 ABABهـاي   يافتـه بـراي رشـته    شكل زير درخـت پسـوندي تعمـيم   . كند يافته را بهتر نمايان مي تعميم
  .است  BABAو
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  (Wikipedia 2002) يافته درخت پسوندي تعميم  . 8شكل 

هـا را   تـوان رشـته   با اختصاص كاراكترهاي انتهايي اختصاصي براي هر رشته مي ،به اين ترتيب
 رايها بخـش اول جفـت شـاخص ب ـ    براي جداسازي هر يك از لبه ،از سوي ديگر. موداز هم جدا ن

در  ،در نتيجـه . دهد و بخش دوم ابتداي زيررشته را نشان ميكار رفته  بهمربوطه  ةكردن رشت مشخص
 jمربوطـه،   ةرشـت  ةدهنـد  نشان iخواهد داشت كه ) i, j, l(ها، سه قسمت  كل براي نمايش برچسب لبه

 ). Mehta & Sahni 2005, 4-29( انتهاي آن خواهد بود lشته و ابتداي زيرر

  پسوندي  ةآراي. 8

كـه از نظـر    طراحي كردنـد سازي  را براي نمايه 3آراية پسوندي 1993در سال »2مايرزو  1مانبر«
ــا درخــت پســوندي داشــت   ــادي ب ــود   ،ســاختار شــباهت زي ــه شــكل درخــت نب ــا ســاختار آن ب  ام

)Schurmann, & Stoye 2005(. شكل يك  اي است از پسوندهاي يك رشته به  آراية پسوندي آرايه
                                                                                                                                                                        
1. Manber 2. Myers 3. suffix array 
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سازي متون استفاده  ها، تحليل ژنوم و فشرده اين ساختار براي تطبيق رشته. سازي شده فرهنگ مرتب
  ).Dementiev, Karkkainen, & Sanders 2006(شود  مي

عنـوان كـاراكتر پايـاني     بـه  $باشـد و   با حـروف الفبـايي    و nيك رشته به طول  S[1..n]اگر 
 S ةاز رشـت  يپسـوند  i = 1, 2, …., n ،S[i…n]ازاي هـر   بـه  ،فرد رشـته در نظـر گرفتـه شـود     به منحصر

بـراي مثـال،   . باشد با ترتيب الفبايي مي Sپسوندهاي  ةمجموع (SA[1..n])پسوندي  ةآراي. خواهد بود
  ؛ است $GOOGOLشكل زير پسوندهاي رشته 

 ند موقعيت پسو

1. GOOGOL$ 
2. OOGOL$  
3. OGOL$ 
4. GOL$ 
5. OL$ 
6. L$  
7. $ 

 & ,Hon, Lam( خواهـد بـود   1مطـابق جـدول   پسـوندي ايـن رشـته بـه      ةايـن ترتيـب آراي ـ   بـه 

Sadakane 2007.(   

 $GOOGOLپسوندي رشته  ةآراي  . 1جدول 

i SA[i]  پسوند رشتهS 

1 7 $ 

2 4 GOL$ 

3 1 GOOGOL$ 

4 6 L$ 

5 2 OOGOL$ 

6 3 OGOL$ 

7 5 OL$ 

تـوان دريافـت كـه ايـن سـاختار حجـم كمتـري         اين ساختار و درخت پسوندي مـي  با بررسي
برابر حجم كمتر نسبت به درخـت   4سازي ژنوم در حدود  براي نمايهآراية پسوندي . خواهد داشت

وجـوي دودويـي بـا توجـه بـه ترتيـب        جسـت . )Manber & Myers 1993( كنـد  پسوندي اشـغال مـي  
رساني اطلاعـات را   روز اما همين، ساختار به. را بالا برده استفرهنگي آن سرعت بازيابي اطلاعات 

  . مشكل نموده است
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وجـو در   هـاي مقلـوب كـه يكـي از پركـاربردترين سـاختار جسـت        فايلبا  اين ساختارمقايسة 
  : دهد كه رود، نشان مي شمار مي بههاي اطلاعاتي  پايگاه

 ؛شود هاي مقلوب بهتر انجام مي يلدر مقايسه با فاهاي پسوندي  آرايهوجوهاي عبارتي  جست   
  ؛وجوي صرف كلمات را ندارد محدوديت جستآراية پسوندي   
 دارنـد آرايـة پسـوندي    تري نسبت به وجوي مناسب فضا و زمان جست ،هاي مقلوب فايل )Seki 

2005(.  
براي ايجـاد   زياد ، هنوز حجم زياد ساختار و زمانآراية پسوندي ةهاي گسترد دبا وجود كاربر

  . رود شمار مي هاي آن به ختار، از محدوديتسا

  نمودار مارپيچ مستقيم كلمه. 9

هايي از يك كلمه را  نوعي گراف است كه امكان بازيابي بخش 1نمودار مارپيچ مستقيم كلمه
نمـودار مـارپيچ مسـتقيم    . است ژنوم ةهاي داد دهد و يكي از ساختارهاي مورد استفاده در پايگاه مي

 تريمشابه  ها كمتر شده است و تقريباً در اين ساختار تعداد گره. است تري ة دش كلمه شكل خلاصه
نخسـتين   ).Mehta & Sahni 2005, 2-30( نمايـد  روابط بين كاراكترهاي موجود در رشته را ارائه مي

طـور كلـي، يـك نمـودار مـارپيچ مسـتقيم كلمـه شـامل          بـه . اين ساختار را طراحي نمـود  2بولمربار 
  : ير استهاي ز ويژگي

 عنوان گره ابتدايي و گره پاياني وجود دارد؛ دو گره كاملاً مشخص به 

 اي از رشتة اصلي  ها با زيررشته لبهS شوند؛  گذاري مي برچسب 

 كنند، نبايد نويسة مشابه داشته باشند؛  هايي كه يك گره مشابه را ترك مي هاي لبه برچسب 

  هر پسوند از رشتةS  است كه از گره ابتدايي آغـاز شـده و بـه گـره     مربوط به مسيري از گراف
هـاي   به اين ترتيب كه مطابق ترتيب حـروف پسـوندها، برخـي از برچسـب    . شود پاياني ختم مي

 Inenaga(كننـد   هاي مشابه جلوگيري مي هايي با لبه شوند و از تكرار گره ها به هم ملحق مي لبه

et al. 2005 .(  
شكل زير  آن به ةباشد ساختار نمودار مارپيچ مستقيم كلمs= aabcabcaac  اگر عنوان مثال،  به

   :خواهد بود
   

                                                                                                                                                                        
1. Directed Acyclic Word Graph (DAWG) 2. Bulmer 
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S= a a b c a b c a a c  
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10  

  S پسوندهاي رشته
aabcabcaac
abcabcaac

bcabcaac 
cabcaac  
abcaac  
bcaac 

caac  
aac 

ac  
c 

  )aabcabcaac )Ehrenfeucht & McConnell 2002 نمودار مارپيچ مستقيم كلمه براي رشته   .9شكل 

گره ابتدايي در سمت چپ با پيكان مشـخص شـده اسـت كـه گرهـي خـالي و بـدون نويسـه         
هـاي متفـاوت گـره ابتـدايي را تـرك       هـايي بـا نويسـه    ، لبـه Sبه تعداد حروف الفباي رشتة . باشد مي
وط بـه برچسـب لبـة قبـل را نشـان      هـاي نويسـه مرب ـ   رسـند كـه مكـان    هايي مي ها به گره لبه. كنند مي
شـود و در صـورتي كـه بخشـي از      سـپس نويسـة بعـدي پسـوندها، بـه سـاختار اضـافه مـي        . دهند مي

وجـود   ها ملحـق شـده و يـك مسـير واحـد را بـه       هاي پسوندها با هم مشابهت داشته باشند، لبه نويسه
 9شـكل  . خواهـد شـد  مشـخص   تـري پسـوندي  هاي اين ساختار با  با اين بررسي، تفاوت. آورند مي

  دهد نشان مي cocoa ةبراي رشتتري پسوندي مارپيچ مستقيم كلمه را با  نمودارتفاوت بين ساختار 

          
ه براي رشت) شكل سمت راست(و نمودار مارپيچ مستقيم كلمه ) شكل سمت چپ(تري پسوندي    .10شكل 

cocoa )Miyamoto et al. 2004(  



 اسعدي شالي   |   پروتئيني و هاي ژنوم و تواليسازي  نمايهساختارهاي داده   

  597 

را به شـكل افقـي، درخـت پسـوندي آن را      تري پسوندي ه ساختارنمودار مارپيچ مستقيم كلم
وع جديدي از نمودار مارپيچ مستقيم كلمـه بـا نـام    ن). Jain 2004(كند  صورت عمودي فشرده مي به

هـاي پسـوندي را در مـورد نمـودار      عملكـردي مشـابه درخـت    1ة فشرده،نمودار مارپيچ مستقيم كلم
ي متوالي بـدون انشـعاب،   ها به اين ترتيب كه گره). Jain 2004( كند مارپيچ مستقيم كلمه اعمال مي

هـا كـاهش خواهـد     صـورت بـاز هـم تعـداد گـره      كنند و به گره را ايجاد مي با هم ادغام شده و يك
وجـوي زيررشـته در ايـن     سـاخته شـده و جسـت    O(n)نمودار مارپيچ مستقيم كلمـه بـا زمـان    . يافت

به فضـايي بـه    nهايي با طول  سازي داده اما براي ذخيره. شدبا خطي ميO(m + S) ساختار نيز با زمان 
ساختار نمودار مارپيچ مستقيم كلمـه در مقايسـه بـا درخـت     ). Navarro 2003(نياز است  n15اندازة 

  ).Jain 2004(پسوندي كاربرد كمتري داشته است 

  گيري تيجهنبحث و . 10

 بخشـي  مدرك، براي راهنمايي نمايهسازي و مدرك را بپذيريم،  اگر تعريف ذيل براي نمايه 

 آشكارسـاختن ماهيـت   براي كه است اطلاعات پايگاه در مدارك موجود از تعدادي يا مدرك، از

و مـدرك عبـارت اسـت از هـر نـوع نوشـتة       ) 1386پـور   ريزي و كـاظم  اشرفي(شود  مي ساخته آنها
محتـواي آن اطلاعـي    هاي ديگر و هر شيء مادي كه بتـوان از  صورت خطي، چاپي، عكسي، و يا به

سـازي روش بنيـادين سـازماندهي     دانيم كه نمايـه  از سوي ديگر، مي). 1379سلطاني (دست آورد  به
و ســازماندهي اطلاعــات از اركــان مهــم علــم كتابــداري و ) 1385-1381نيــازي (اطلاعــات اســت 

ة اطلاعات رساني محدود به حوز توان گفت كه علم كتابداري و اطلاع پس، مي. رساني است اطلاع
هاي گفتاري بشر نيست و وظيفة سـازماندهي همـة اشـكال اطلاعـات بشـر را بـر        متني وابسته به زبان

بپردازد و برخـي   2محور متن نويسه سازي ماشيني تمام اين مقاله سعي داشته است به نمايه. عهده دارد
  . يدسازي را معرفي نما ها در اين نوع نمايه ساختارهاي ذخيره و بازيابي داده

هاي ژنوم، درخت پسوندي، آراية پسوندي و نمـودار مـارپيچ    در اين مقاله سه نوع نماية توالي
  . هاي آنها مورد بررسي قرار گرفت مستقيم كلمه معرفي و برخي ويژگي

  :طور كلي، ارزيابي ساختارهاي داده از چهار منظر بيشتر حائز اهميت است به
 ن كارايي آن در ارتباط مستقيم است؛بودن ساختار داده كه با ميزا حجم كم 

 روزرساني اطلاعات؛  پويايي و امكان به 

 هاي جانبي؛ و سازي در حافظه امكان ذخيره 

                                                                                                                                                                        
1. Compact Directed Acyclic Word Graph  2. character level 
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 وجوي اطلاعات سرعت جست.  
شده در اين مقاله، ارزيابي ساختارها بـه ايـن ترتيـب خواهـد      با بررسي ساختارهاي دادة معرفي

يم كلمه ساختارهايي با حجم بالا هستند، حـال آنكـه   بود كه درخت پسوندي و نمودار مارپيچ مستق
. بـودن سـاختار، حجـم كمتـري را در حافظـه اشـغال خواهـد نمـود         آراية پسوندي با توجه به خطـي 

هـا در ايـن    روزرساني داده درخت پسوندي و نمودار مارپيچ مستقيم كلمه نسبتاً پويا بوده و امكان به
هـا در ايـن سـاختار     شده بوده و تغيير داده ساختاري مرتب  ساختارها وجود دارد، اما آراية پسوندي

سـازي   هـاي جـانبي ذخيـره پيـاده     تواند بر روي حافظـه  آراية پسوندي مي. گيرد سختي صورت مي به
گيـرد؛ امـا در مـورد نمـودار مـارپيچ        كندي صورت مي ها در آن به شود؛ با وجود اينكه بازيابي داده

هـاي   در حافظة جانبي امكان نداشته و ايـن كـار در مـورد درخـت     سازي مستقيم كلمه امكان ذخيره
شـده   از سوي ديگر، با توجه به اينكه آراية پسوندي ساختاري مرتب. باشد پسوندي نيز ناكارآمد مي

  . وجوي اطلاعات در آن از ديگر ساختارها بيشتر خواهد بود است، سرعت جست
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    عادله اسعدي شالي
عـات و، داراي مـدرك كارشناسـي ارشـد در رشـته علـم اطلا     1360متولد سال 

اكنـون دانشـجوي دكتـري علـم ايشان هـم . شناسي از دانشگاه تهران است دانش
    .شناسي دانشگاه شيراز است اطلاعات و دانش

يـابي، ذخيـره و بازيـابي اطلاعـات از جملـه ارتباطات و اطلاعات، رفتـار اطـلاع  
  .علايق پژوهشي وي است




