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ｓｅｒｖｅａｓｒｅｌｉａｂｌｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｍｏｄｅｌｓｉｎｍａｎｙｍｏｔｉｆ
ｄｉｓｃｏｖｅｒｙａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ［３，４，７，１２］．Ｔｈｅｃｏｎｔｅｘｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ
ｉｍｐｌｉｃｉｔｉｎｔｈｏｓｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｓｉｍｐｏｒｔａｎｔａｎｄｗｉｌｌｂｅ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｖａｌｉｄａｔｅｔｈｅ
ｆｅａｓｉｂｉｌｉｔｙｏｆｕｓｉｎｇχ

２ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｔｏｔｅｓｔｈｉｇｈｅｒｏｒｄｅｒ
ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ，ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｒａｎｄｏｍｓｅｑｕｅｎｃｅｓｄｅｆｉｎｅｄｗｉｔｈ
４ｌｅｔｔｅｒＤＮＡ ａｌｐｈａｂｅｔΣ ＝ ｛Ａ，Ｇ，Ｃ，Ｔ｝ ａｒｅ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎｍｏｄｅｌｓ
（ＭＣｍ）．Ｔｈｅｎｂｙｖｉｒｔｕｅｏｆχ

２ｔｅｓｔｉｔｗｉｌｌｂｅｄｉｓｃｕｓｓｅｄ
ｗｈａｔｉｓｔｈｅａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅｏｒｄｅｒｆｏｒｍｏｄｅｌｉｎｇ ｒｅａｌ
ｎｏｎｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＳ．ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅｗｉｔｈＭａｒｋｏｖ
ｃｈａｉｎ．

１ χ
２ＴｅｓｔｆｏｒＣｈｏｏｓｉｎｇＯｒｄｅｒｏｆＭａｒｋｏｖ
Ｃｈａｉｎ

χ
２ｓｔａｔｉｓｔｉｃｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓｔｈａｔｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ

ｏｂｓｅｒｖｅｄＯａｎｄｅｘｐｅｃｔｅｄＥｓｃｏｒｅｓｓｈｏｕｌｄｂｅａｔｔｒｉｂｕｔｅｄ
ｔｏｓｏｍｅａｃｔｕａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｎａｔｕｒｅｏｒｔｏｃｈａｎｃｅ；ｉｔｃａｎ
ｂｅｃｏｍｐｕｔｅｄｂｙ

χ
２ ＝∑

Ｉ

ｉ＝０

（Ｏｉ－Ｅｉ）２

Ｅｉ
～χ

２（Ｆｄｏｆ）

ｗｈｅｒｅＦｄｏｆｉｓｔｈｅｄｅｇｒｅｅｏｆｆｒｅｅｄｏｍ，ａｎｄｉｔｉｓｔｈｅｔｏｔａｌ
ｎｕｍｂｅｒｏｆｆｒｅｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓ．

Ｆｏｒｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ， ｗｅｄｅｎｏｔｅｔｈｅｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｍｏｄｅｌａｓａ０ｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎ．Ｃｏｎｓｉｄｅｒ
ａｎｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｍｏｄｅｌｆｏｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ｔｈｅ
ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂｉｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙｉｔｓｍ
ｐｒｅｃｅｄｉｎｇｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ．

Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｔｈｅｉｄｅａｂｅｈｉｎｄχ
２ ｔｅｓｔｉｓｔｏ

ｃｏｍｐａｒｅｏｂｓｅｒｖｅｄｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｗｉｔｈ
ｔｈｏｓｅｔｈａｔｗｏｕｌｄｂｅｅｘｐｅｃｔｅｄｉｆｎｕｌｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓＨ０ｏｆ
ｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎｗｅｒｅｔｒｕｅ．Ｉｆχ

２ ＞χ
２
１－α，Ｈ０

ｃａｎｂｅｒｅｊｅｃｔｅｄａｔａｇｉｖｅｎｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｌｅｖｅｌα ＝００５，
ｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅｍｏｓｔｔｙｐｉｃａｌｖａｌｕｅ．χ

２
１－α ｉｓｔｈｅｃｒｉｔｉｃａｌ

ｖａｌｕｅｔｈａｔｃｕｔｓｏｆｆｔｈｅｕｐｐｅｒ５％ ｏｆｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｗｉｔｈａｐａｒｔｉｃｕｌａｒｄｅｇｒｅｅｏｆｆｒｅｅｄｏｍ．ＩｆＨ０ｉｓｒｅｊｅｃｔｅｄ，
ｉｔｃａｎｂｅｃｏｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈａｔｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎ
ｏｂｓｅｒｖｅｄｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓａｎｄｅｘｐｅｃｔｅｄｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｉｓｍｏｒｅ
ｔｈａｎｗｈａｔｍｉｇｈｔｏｃｃｕｒｂｙｃｈａｎｃｅ，ａｎｄｉｔ’ｓｎｏｔｓｕｉｔａｂｌｅ
ｆｏｒｍｏｄｅｌｉｎｇｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈ ｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖ

ｃｈａｉｎ．Ｉｎｓｕｃｈａｓｉｔｕａｔｉｏｎ，ａｈｉｇｈｅｒｏｒｄｅｒｍｏｄｅｌｓｈｏｕｌｄ
ｂｅｔｒｉｅｄ．Ａｓａｒｕｌｅｏｆｔｈｕｍｂ，ｔｈｅｕｓｅｏｆχ

２ｔｅｓｔｓｈｏｕｌｄ
ｂｅａｖｏｉｄｅｄｉｆａｎｙｅｘｐｅｃｔｅｄｆｒｅｑｕｅｎｃｙｉｓｌｅｓｓｔｈａｎ５．
Ｗｅａｌｓｏａｐｐｌｙｐｖａｌｕｅｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｏｆｔｈｅｒｅｓｕｌｔ．Ａ ｌｏｗ ｐｖａｌｕｅｆｏｒｔｈｅ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｔｅｓｔｐｏｉｎｔｓｔｏｒｅｊｅｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｕｌｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ
ｂｅｃａｕｓｅｉｔｉｎｄｉｃａｔｅｓｈｏｗｕｎｌｉｋｅｌｙｉｔｉｓｔｈａｔａｔｅｓｔ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃｗｈｉｃｈｉｓａｓｅｘｔｒｅｍｅａｓｏｒｍｏｒｅｅｘｔｒｅｍｅｔｈａｎ
ｔｈｅｏｎｅｇｉｖｅｎｂｙｔｈｉｓｄａｔａ，ｗｉｌｌｂｅｏｂｓｅｒｖｅｄｆｒｏｍｔｈｉｓ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｆｔｈｅｎｕｌｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｉｓｔｒｕｅ．Ｗｈｅｎαｉｓｓｅｔ
ｔｏ００５，ａｎｙｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎａｐｖａｌｕｅｕｎｄｅｒ００５
（ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏχ

２ ＞χ
２
１－α）ｗｏｕｌｄｂｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ；

ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｎｕｌｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｓｈｏｕｌｄｂｅｒｅｊｅｃｔｅｄｔｏｂｅ
ｉｎｆａｖｏｒｏｆｔｈｅａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ．

Ｆｉｒｓｔｏｆａｌｌ，ｗｅｃａｎｃｏｎｓｉｄｅｒｔｈｅＤＮＡａｓａｒａｎｄｏｍ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｛ｂｉ｝ ｗｉｔｈ ｓｔａｔｅ ｓｐａｃｅ Σ． Ｌｅｔ
Ｎ（ｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１） ｂｅ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｃｏｕｎｔ ｏｆ
ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１ ｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ａｎｄ
ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１） ｂｅ ｉｔｓ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ． Ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ，

ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）＝
Ｎ（ｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）
ｎ－ｍ－１ ．

ＡＭａｒｋｏｖｍｏｄｅｌｉｓｓｐｅｃｉｆｉｅｄｉｎｗｈｏｌｅｂｙｉｔｓ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ：ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｍａｔｒｉｘａｎｄｉｎｉｔｉａｌ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ．Ｉｎｔｈｉｓｐａｐｅｒ，ｔｈｅｉｎｉｔｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｓ

ｓｅｔｔｏ １
Σ

ｅｑｕａｌｌｙ，ａｎｄｉｔｓｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

π（ｂ１…ｂｍ，ｂｍ＋１），ｗｈｉｃｈｉｓｔｈｅｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｏｆｂｍ＋１ ｇｉｖｅｎｔｈａｔｉｔｓｍ ｐｒｅｃｅｄｉｎｇｌｅｔｔｅｒｓｂ１…ｂｍ
ｏｃｃｕｒｒｅｄ，ｉｓｅｓｔｉｍａｔｅｄｂｙｔｈｅｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄａｓ
Ｎ（ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）
Ｎ（ｂ１…ｂｍ·）

［１１］

． Ｉｔ ｉｓ ｗｏｒｔｈ ｎｏｔｉｃｉｎｇ ｔｈａｔ

Ｎ（ｂ１…ｂｍ·）＝∑
ｂ∈Σ
Ｎ（ｂ１…ｂｍｂ）ｉｓｔｈｅｂｏｕｎｄａｒｙ

ｃｏｕｎｔ，ｉｔｅｑｕａｌｓＮ（ｂ１…ｂｍ）ｅｘｃｅｐｔｆｏｒｔｈｅｌａｓｔｍ
ｌｅｔｔｅｒｓｏｆｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｆｏｒｗｈｉｃｈｔｈｅｃｏｕｎｔｄｉｆｆｅｒｓｂｙ１
ａｔｍｏｓｔ．Ｓｏｗｈｅｎｎｉｓｌａｒｇｅ，π（ｂ１…ｂｍ，ｂｍ＋１）ｃａｎｂｅ

ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｄｂｙ
ｆ（ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）
ｆ（ｂ１…ｂｍ）

．

Ｓｕｐｐｏｓｅ ｔｈｅ ｎｕｌｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ Ｈ０ ｉｓ “ＤＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｃａｎｂｅｍｏｄｅｌｅｄｗｉｔｈｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎ
（ｍ ＞０）”，ａｎｄｔｈｅａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅＨ１ ｉｓｔｏｂｅ“ＤＮＡ
ｃｏｕｌｄｎ’ｔｂｅｍｏｄｅｌｅｄｗｉｔｈｍｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎ”．
ＵｎｄｅｒＨ０，ｔｈｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１ ｃａｎｂｅ
ｄｅｓｃｒｉｂｅｄａｓ
ｆ^（ｂ０ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）＝ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ）π（ｂ０ｂ１…ｂｍ，ｂｍ＋１）＝
ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ－１）×π（ｂ０ｂ１…ｂｍ－１，ｂｍ）π（ｂ１…ｂｍ，ｂｍ＋１）≈

ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ－１）×
ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ－１ｂｍ）
ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ－１）

ｆ（ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）
ｆ（ｂ１…ｂｍ）

＝

ｆ（ｂ０ｂ１…ｂｍ）×ｆ（ｂ１…ｂｍｂｍ＋１）
ｆ（ｂ１…ｂｍ）

（１）

２１３ ＸｉｅＸｕｅｙｉｎｇ，ＳｕｎＸｉａｏ，ａｎｄＬｕＺｕｈｏｎｇ



ｓｏｅｘｐｅｃｔｅｄｎｕｍｂｅｒｅｑｕａｌｓｎ×ｆ
∧
（ｂ０…ｂｍ＋１）．

ＷｉｔｈＨ１，Ｎ（ｂ０ｂ１ｂ２…ｂｍｂｍ＋１）ｉｓｔｈｅｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｎｕｍｂｅｒｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，

χ
２ ＝∑

ｂ０∈Σ

…∑
ｂｍ＋１∈Σ

（Ｎ（ｂ０…ｂｍ＋１）－ｎｆ^（ｂ０…ｂｍ＋１））２

ｎｆ^（ｂ０…ｂｍ＋１）
（２）

Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｔｅｓｔｍｏｒｄｅｒｃｏｎｔｅｘｔｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ，ｔｈｅ
（ｍ＋２）ｌｅｔｔｅｒｓｈｏｕｌｄｂｅｔａｋｅｎｉｎｔｏｃｏｎｓｉｄｅｒａｔｉｏｎ．Ｉｔｓ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｉｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙａｎｔｅｒｉｏｒ（ｍ＋１）ｌｅｔｔｅｒ’ｓ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｎｄｉｔｓｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｙｔｏ（ｍ＋２）ｔｈ
ｌｅｔｔｅｒ．Ｓｏｔｈｅｄｅｇｒｅｅｏｆｆｒｅｅｄｏｍｉｓ

Ｆｄｏｆ＝（４ｍ＋１－１）×（４－１）＝３×（４ｍ＋１－１）
（３）

Ｆｄｏｆａｎｄχ
２
１－α ｗｉｔｈα ＝００５ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｄｅｒｓｍａｒｅｌｉｓｔｅｄｉｎＴａｂ．１．

Ｔａｂ．１ Ｆｄｏｆａｎｄχ
２
１－α ｗｉｔｈｒｅｇａｒｄｔｏｏｒｄｅｒｍ

ｍ Ｆｄｏｆ α χ
２
１－α

０ ９ ００５ １６９２
１ ４５ ００５ ６１６６
２ １８９ ００５ ２２２０８
３ ７６５ ００５ ８３０４６
４ ３０６９ ００５ ３１９９００
５ ４９１４９ ００５ １２５４４００

Ｔｏｃｏｍｐｅｎｓａｔｅｆｏｒｚｅｒｏｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｓｏｆｃｅｒｔａｉｎ
ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ，ａｐｓｅｕｄｏｃｏｕｎｔｓｈｏｕｌｄｂｅａｄｄｅｄｔｏ
ｉｔｓｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｃｏｕｎｔ．ＪｕｓｔａｓＴｈｉｊｓ，ｅｔａｌ．［８］，ｗｅ
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２２２０８ａｎｄ００５（ｉｎｂｏｌｄｔｙｐｅｏｆｔｈｅｃｏｌｕｍｎｓ５ｔｏ６）．
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ｕｓｉｎｇａ３ｏｒｄｅｒＭａｒｋｏｖｍｏｄｅｌ．Ｓｉｎｃｅｕｓｉｎｇｈｉｇｈｅｒｏｒｄｅｒ
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２ ｐ χ
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２ ｐ
ＧＡＬ ７７９１ ０ ６４９３ ００２７４ １６３３６ ０９１１３ ５５００１ １
ＧＣＮ ３７０６７ ０ ２９８１９ ０ ４４１２９ ０ ７６０７９ ０５３６２
ＨＡＰ ８２３４ ０ １１０１３ ０ １７５００ ０７５９３ ６０２３６ １
ＩＮＯ ５９８９ ０ １３６２４ ０ ２３２４８ ００１７１ ６６９９３ ０９９４２
ＭＥＴ ９１０５ ０ １７５８５ ０ ２６１０１ ００００４ ７２９４７ ０８１７４
ＮＩＴ ４８６０ ０ １２９３９ ０ ２０８８５ ０１５３６ ６３８７０ ０９９９７
ＰＤＲ ７４０１ ０ １９０５１ ０ １８３６６ ０５９６０ ５９９８９ １
ＰＨＯ ６８３０ ０ ７４５４ ０００３７ ２０２９０ ０２３２０ ６４４３１ ０９９９４
ＴＵＰ ５４１５５ ０ ４６４１７ ０ ３１９５９ ０ ８４８９０ ００１８４
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卡方检验确定背景序列模型 Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ的阶数
谢雪英 孙 啸 陆祖宏

（东南大学吴健雄实验室，南京 ２１００９６）

摘 要 合理建模非编码序列对正确识别ＤＮＡ序列中的调控元件非常重要．基于卡方统计检验，给
出了选用Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ模型来模拟序列背景分布的原因及如何确定Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ阶数的方法．卡方测
试分析模拟数据发现它能有效地确定模型阶数．选择分析啤酒酵母中１０类基因的上游序列集发现：
所有序列集至少具有一阶以上的上下文相关性，除１组基因外，其余９组数据集具有二阶或三阶的上
下文相关性．这说明用高阶Ｍａｒｋｏｖｃｈａｉｎ来建模背景序列比单碱基模型（零阶）更合理．
关键词 非编码序列；调控元件；卡方测试；马尔可夫链
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