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创建 ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ进化树的快速算法
陈宁涛１　 王能超２　施保昌２

（１华中科技大学计算机科学与技术学院，武汉 ４３００７４）
（２华中科技大学并行计算研究所，武汉 ４３００７４）

摘要：为了改善Ｓａｉｔｏｕ和Ｎｅｉ提出的ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ进化树算法（ＳＮ）及Ｓｔｕｄｉｅｒ和Ｋｅｐｐｌｅｒ的改进
算法（ＳＫ），降低计算的时间复杂度，设计了一种快速算法．该算法涉及３种技术：第一，引入一个线
性数组Ａ［Ｎ］，用于存储距离矩阵每一行的值，以减少许多重复计算；第二，Ａ［ｉ］的值在算法开始时
全部计算，在迭代步中间只进行更新３个变化的值；第三，设计了一个紧凑的公式用于计算 ＯＴＵｓ
之间的边长，并对该公式进行了证明．实验结果表明：随着节点数的增多，该算法比ＳＮ算法快几十
倍到上百倍，比ＳＫ算法快２倍以上；在一台桌面计算机上，该算法能在３ｍｉｎ左右创建具有２０００
个节点的进化树．以空间换时间，减少最内层循环的计算量是设计多重循环算法的基本思路．
关键词：进化树；邻接法；快速算法；进化多序列比对
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