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系统发生网络构建算法综述
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摘 要: 物种的进化史通常被描述成一棵有根系统树，但是当物种进化过程中发生网状进化事件( 如，杂交、重组和水平基因转

移) 时，物种的进化史不再适合被描述成系统树。系统发生网络是系统树的一般化，也是被用来描述物种的进化史，并可以描述物

种的网状进化事件。而且系统发生网络也可以可视化冲突数据集，如由不同的基因得到的物种树。因此，系统发生网络的研究是

生物信息的一个重要领域。介绍了系统发生网络的概念、发展、研究现状，总结了现有的系统发生网络构建算法。
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A Survey of Phylogenetic Network Construction Algorithms
WANG Juan，GUO Maozu

( School of Computer Science and Technology，Harbin Institute of Technology，Harbin 150001，China)

Abstract: The evolutionary history of species is traditionally represented with a rooted phylogenetic tree，but when the evo-
lution of species involves significant amounts of reticulate events ( e． g．，hybridization，recombination and horizontal gene
transfer) ，the evolutionary history of the species has been described as the system is no longer suitable for tree． Phylogenet-
ic networks are a generalization of phylogenetic trees，which is used to describe the evolutionary history of the species，and
can describe the reticulate evolutionary events species． And the system network can also be visualized conflict data sets，
such as obtained by different genes of the species tree． Therefore，research on phylogenetic networks is an important field of
biological information． This paper introduces the system network concept，development，research present situation，summa-
rizes the existing system network construction algorithm．
Key words: Phylogenetic Network; Ｒeticulate Event; Abstract Network; Explicit Network

0 引 言
通常用系统树来表示一组分类单元的进化关系，这一模

式有利于假设的讨论和检验。然而当描述更复杂的进化关
系时，系统树的功能则略显不足。随着研究的逐渐深入，科
学家们发现有些物种在进化过程中发生了网状进化事件，如

反转( reversal) 、移位( translocation) 和转位( transposition) 、重
组( recombination ) 、水平基因转移( horizontal gene transfer，
HGT) 、杂交( hybridization) 、基因转移或者基因重复和丢
失［1 － 6］等，则此时生物的父代即不止一个，系统树不能描述

各代之间的进化关系，因此促动了系统发生网络( phylogenet-
ic network) 的出现。系统发生网络构建方法及理论分析的研
究是计算生物学的一个重要方向。系统发生网络是系统树
的一般形式，又可译作系统演化网络、系统进化网络、进化网
络。该种网络更适合那些发生了网状进化事件的数据，而
且，对于树式进化模式( 碱基的替代、插入、删除等) 进化而来
的数据，系统发生网络也可以实现数据中冲突信息的清晰表

达，如由于不完全谱系分类机制或者是由于进化模型假设的

不足引起的冲突信息［7］。系统发生网络是一个无环图，图中
有些节点的父节点个数 ≥ 2 ( 这种节点也被称为网络节

点) ，如果图中没有网络节点，那么这时的系统发生网络就是

一棵树。
系统发生网络根据拓扑结构分为无根( unrooted) 网络和

有根( rooted) 网络; 根据功能分为隐式( implicit) 和显式( ex-
plicit) 网络［8］。隐式网络( 例如分割网络和准中位数网络)
则可用来表示冲突信息，这些冲突信息可能来自各种原因，

如模型误设( model misspecifi cation) ; 而显式网络则是尽力
捕获生物进化过程中的网络进化事件，如杂交( hybridiza-
tion) ［9 － 10］、重组( recombination) ［11 － 15］及水平基因转移( hori-
zontal gene transfer，简称 HGT) ［7，16 － 18］。显式网络中的内部
节点表示祖先物种，且其中的网络节点对应所考虑的生物进

化过程［14 － 16］，而隐式网络中网络节点没有任何生物解释。
显式网络通常是有根的，因为生物进化过程本质上是有向

的。然而有根系统发生网络可能是隐式网络，这取决于对相
应网络进行构建和解释的具体方式［8］。

1 无根系统发生网络构建算法
无根系统发生网络是无根树的一般化。无根系统发生

网络都是隐式网络，主要包括两类: 分割网络( Split network)
和准中位数网络( Quasi － median network) 。在无根系统发生



网络方面，分割( Split) 的概念起了重要作用。下面将详细给
出分割的定义。
定义 1 设 X是一物种集合，A和 B是 X的非空子集，且

A∩B = 和 A∪B = X，则 S = A |B称为 X的一个分割。

有时将分割 A | B 记为 A
B 或者

B
A 。分割 S 的大小记为

size( S) = min{ | A |，| B | }。大小为 1 的分割称为是平凡的
( trivial) 分割，否则称为非平凡的( non － trivial) 分割。设 T
是 X上的一棵无根系统树，那么 T上的每一边定义了 X的一
个分割。
分割网络可以从很多不同的数据集( 如距离矩阵、无根

系统树集、序列及四分体) 构建得到。从这些数据构建分割
网络时，大部分算法都是首先计算出一个加权分割集( 这里

的权重可能表示的是距离或者特征变化量等) ，然后再由此

加权分割集得到分割网络。由加权的分割集构建分割网络
主要有两种方法: 凸包算法( convex hull) ［19］和圆形网络算法
( circular network) ［20］。对于任何一分割集，凸包算法都能为
S构建一个无根系统发生网络，且最坏情况是此网络包含指
数级的节点数和边数。而圆形网络算法构建的网络仅包含
平方级的节点数和边数。
从距离矩阵得到加权分割集的方法主要有 Neighbor －

Net方法［21］和分割分解方法［22］。从无根系统树构建加权分
割集的主要方法有一致分割网络( consensus split network) 方
法［23 － 24］和 Z － 闭包( Z － closure ) 算法［25 － 26］。软件 Spitl-
Tree4［27］是一个用来推导无根系统发生网络的非常方便的工
具，此软件可以从序列、距离、树或者是分割来推导得出无根
系统发生网络，软件中收集了很多方法，如 Neighbor － net 方
法以及 Z －闭包算法。

2 有根系统发生网络构建算法
有根系统发生网络分为显式网络和隐式网络。显式网

络理论上能很好地反映分类单元间的网状进化事件，由于进

化是有向的，所以显式网络是有根的。Maddison 基于 rSPＲ
( rooted Subtree Prune and Ｒegraft ) 距离构建了系统发生网
络［28］。Nakhleh 等［29］对 Maddison 的算法作了改进，提出了
构建含有一个网络节点的系统发生网络的多项式算法，且此

算法通过对基因树压缩的方式考虑了基因树中所带有的误

差，使得此算法更具有实际应用价值。Wang 等［30］及 Gus-
field 等［31］提出了从序列特征构建重组系统发生网络的算
法。

Hein［32］首次对构建系统树的最大简约法延伸到构建系
统发生网络上。此后，Nakhleh 等［33］旨在促进系统发生网络
的构建和评估，而为每个网络定义了最简标准。文献［33］中
提出的算法 Net2Trees 可用来计算网络的最简值，Net2Trees
算法的时间复杂度是指数级的。之后 ，Jin 等［34］改进了这一
Net2Trees 算法，并提出了解决此问题的线性时间算法［35］。
以上介绍的最大简约法都是用相同的方式定义网络的最简

值，都是将网络包含的所有树的最简值的最小值作为此网络

的最简值。Kannan 等［36］提出了另一种网络最简值的定义，
即可定义为网络所有边的替换代价之和，并将计算系统树最

优简约值( optimum parsimony score) 的 Sankoff 等［37 － 38］方法

延伸到系统网络上。
Jin 等［39］提出了构建系统发生网络的最大似然法，首

先，基于树的似然值给出此网络的似然值计算公式，且设计

了启发式算法来计算此值，然后利用分支定界启发式算法及

EM 算法搜索最优网络，并且对真菌和质体中 的 15 种生物
及古细菌中的 14 种生物分别构建了水平基因转移网络。
Snir 等［40 － 41］为构建和分析系统发生网络提出了一个新的概

率模型 NET － HMM。模型中结合了最大似然法及马尔科夫
模型，且假设 DNA 序列或者核苷酸序列上的相邻位点的进
化是相互依赖的，这一假设与生物实际过程更为相符。在此
模型中，隐状态是系统发生网络所包含的树。
隐式网络方面，Huson 等提出的 cluster network 方法是

利用网络弹出算法( network － popping algorithm) 来构建有根
隐式网络方法［42］。此方法首先构建哈塞图 ( Hasse dia-
gram) ，然后在此基础上以添加边的方式构建网络节点。其
后 Huson 等［43］提出了 galled network 方法，这是首先利用种
子增长算法( seed － growing algorithm ) 找出输入树集合的
ＲMCS 问题的解，即，去掉一些物种后的树集是不冲突的，这
时可以为不冲突的树集构建一棵系统树 T，最后再将去掉的
物种添加到 T 上，从而得到系统发生网络。Van Iersel 等又
提出了 CASS方法［7］，此方法所构建的网络与实际生物网络
更加相符，但是当所构建的网络很大时，该方法速度较慢，运

行时间也长，不利于使用者在较短时间内得到结果网络。
程序 Dendroscope［44］主要可用来计算有根系统发生网

络，其中包含一些构建隐式网络的方法，如 CASS方法、galled
network方法及 cluster network方法; 程序中还包括一些构建
显式网络的方法，如杂交网络方法。

3 结论与展望
本文对现有的系统发生网络构建方法进行概述。系统

发生网络主要用于两种方式: 描述发生了网状进化事件的物

种进化史、表示冲突的进化信息。随着数据量的增加，提出
快速有效的构建系统发生网络的方法则已成为刻不容缓的

研究任务。将系统发生网络应用到实际生物研究必将成为
下一步的发展趋势。
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控制，可对所有器件引脚、SFＲ 总线和 I /O 口弱上拉功能实
现监测和控制。
在设计中，文中采用了 C8051F340 型号，其时钟频率为

48MHz，64K字节的 flash 闪存和 4 352 字节的 ＲAM，内部振
荡器精度达 0． 25%，完全可以省去外部晶振而不会影响通讯
波特率，在通讯接口方面除了 UAＲT 串口外，还增加了 SPI
和 SMBUS等，由此降低了硬件设计的难度［6］。其应用电路
图如图 4 所示。

图 4 C8051F340 应用电路图
Fig． 4 The circuit diagram of C8051F340

3 软件设计
系统整体的软件设计主要分为两部分: 门禁机底层代码

的设计和主机界面信息管理的代码设计，两者间的沟通联系

就是借助通讯协议。因而，对于系统分析师来说，设计一个
性能优良的通讯协议尤为重要。为达此目的，就必须对系统
整体非常了解，对客户的需求和系统实现的功能也必须高度

清楚，其中可以借助一些系统分析工具或语言来实现系统的

分析规划，同时对复杂的系统进行建模［7］。下面分别对这两
部进行分析和阐述。
3． 1 底层设计
底层代码设计只需画出流程图，按照模块化设计思路展

开设计，由于 C8051系列可以通过 JTAG 在线仿真调试，借助
基于 Keil C平台上开发的 C语言，其编译的效率和汇编相差
不到 10%。整个底层代码主要分为:射频模块、通讯模块、I /O

输入输出模块、存储模块。
3． 2 管理界面设计
管理界面一般分为前台界面信息管理和后台数据库，从

软件模块化设计和其后的维护升级来看，多是采用三层结

构: 前台界面层、中间层、后台数据层。其中，前台界面层可
以采用高级语言如: Visual C + +、Visual Basic、C + + Build-
er、Delphi，基于 Web则可采用． net构架的 C#或者 Java语言，
可随编者喜好任意选择，但控制标准则为设计界面简洁、且操
作方便直观。中间层主要为 DLL库或者 Activex 控件，其中包
含一些对底层门禁机操作的代码，这将随硬件改动而同时升

级，一般无需改动［7］。后台数据层就是基于 ODBC或者 JDBC
的数据库连接，一般采用 Microsoft 公司 SQL Server，数据库架
构的灵活设计，可以方便今后数据库的迁移升级，如改为 OＲ-
ACLE、DB2等，也利于日后整合至企业的 EＲP系统里。

4 结束语
本文通过结合作者在实际工程应用中的体会介绍了门

禁系统的组成。近几年来，由于识别技术高速发展和嵌入式
系统性能提高及其成本的相应降低，门禁系统融合了生物识

别、ＲFID身份识别以及图像识别等技术，开展了有关研究，
且其中各有优缺点。如何实现快速有效地识别，以及在不同
的场合下提高识别的效果则是目前正在研究的重点和热点

问题。
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