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ABSTRACT

Repetitive strings such as periods have been studied vigorously in so diverse fields as data compression, computer-assisted music 

analysis, bioinformatics, and etc. In bioinformatics, periods are highly related to repetitive patterns in DNA sequences so called tandem 

repeats. In some cases, quite similar but not the same patterns are repeated and thus we need approximate string matching algorithms to 

study tandem repeats in DNA sequences. In this paper, we propose a new definition of approximate periods of strings based on distance 

sum. Given two strings    and   , we propose an algorithm that computes the minimum approximate period distance 

based on distance sum. Our algorithm runs in    time for the weighted edit distance, and runs in   time for the edit 

distance, and runs in   time for the Hamming distance.

Keywords : Approximate Period, Distance Sum, Approximate String Matching
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정 주 희†․김  호†․나  채††․심 정 섭†††

요     약

주기와 같은 반복문자열에 한 연구는 데이터압축, 컴퓨터활용 음악분석, 바이오인포매틱스 등 다양한 분야에서 진행되고 있다. 바이오인포

매틱스 분야에서 주기는 유 자 서열이 반복 으로 나타나는 종렬 복과 한 련이 있으며 이는 근사문자열매칭을 이용한 근사주기 연구

와 련이 있다. 본 논문에서는 기존의 근사주기에 한 정의를 보완하는 거리합기반 근사주기를 정의하고 이에 한 연구 결과를 제시한다. 

길이가 각각 과 인 문자열 와 가 주어졌을 때, 의 에 한 거리합기반 최소 근사주기거리를 가 편집거리에 해    시간, 

편집거리에 해   시간, 해 거리에 해   시간에 계산하는 알고리즘을 제시한다.

키워드 : 근사주기, 거리합, 근사문자열매칭

1. 서  론1)

문자열매칭(string matching)알고리즘은 많은 분야에서 활발

히 연구되고 있다. 특히 주기(period)와 같은 반복문자열에 
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한 연구는 데이터압축, 컴퓨터활용 음악분석, 바이오인포매틱

스 등 다양한 분야에서 진행되고 있다[1-3]. 주기에 한 정의

는 다음과 같다. 길이가 각각 과 인 문자열 와 에 해 

를 가 번 반복된 문자열이라 하고 ′을 의 두사라 할 
때,   ′ ≥ 이면 를 의 주기라 한다. 를 들어 

  이면 가 의 주기이다. [4]에는 시간
에 문자열의 주기를 찾는 알고리즘이 제시되어 있다.

바이오인포매틱스 분야에서 주기는 유 자 서열이 반복

으로 나타나는 종렬 복(tandem repeats)과 한 련이 

있다. 인간 유 체의 10%는 이러한 종렬 복으로 이루어져 

있다고 알려져 있다[6]. 인간의 30억 개의 유 자에서 이러

한 반복된 서열이 나타나는 부분에는 인간의 유  특성과 

련된 정보들을 담고 있어 유 체 분석에서 요하게 다루

어지고 있다[3,5-7]. 그런데 유 체에서는 정확히 일치하는 

서열들만 반복되어 나타나는 것이 아니라, 어느 정도 다르

지만 유사한 부분들이 반복되는 경우들이 자주 발생한다. 
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Fig. 1. A. An example for period blocks, B. An example 

for period blocks based on distance sum

   ∆
 0 2 1 2

 2 0 2 1

 1 2 0 1

∆ 2 1 1 0

Fig. 2. A penalty matrix

이 게 바이오인포매틱스 분야에서 발생하는 유사한 부분들

의 반복에 한 연구와 련된 문제들은 근사문자열매칭

(approximate string matching)알고리즘을 이용하여 해결할 

수 있으며 특히 종렬 복과 련하여 근사 으로 반복되는 

문자열에 한 연구가 다양하게 진행되고 있다[6-7]. 

[8]에서는 반복되는 문자열 사이의 불일치를 허용한 근사주

기에 한 연구를 수행하 다. 이때 문자열 사이에 나타나는 

불일치 정도를 오차(error) 는 거리(distance)라 하며 이는 편

집거리(edit distance), 가 편집거리(weighted edit distance), 

해 거리(Hamming distance)와 같은 거리함수를 이용하여 계

산할 수 있다. [8]에서 제시된 근사주기의 정의는 다음과 같다. 

문자열 와   그리고 거리함수가 주어졌을 때 

    ≠ ≤ ≤ 과 같이 를 서로 겹치지 않

는 들로 나  수 있다. 를 문자열 , 의 거리라 하고 

′을 의 두사라 할 때   ≤  ≤  이고 

′  ≤ 를 만족하면 를 의 -근사주기라고 한다. 이때 
각 를 주기블록이라 하고 그러한 들  최소값을 의 에 

한 근사주기거리라 한다. [8]에서는 가 편집거리에 해 

시간, 편집거리에 해 시간, 해 거리에 해 

시간에 근사주기거리를 계산하는 알고리즘을 제시하 다.

DNA 서열분석 과정에서 [8]에서 제시된 근사주기의 정의를 

이용할 때 바람직하지 않은 경우가 발생할 수 있다. DNA 서

열분석 과정  염기서열결정과정(sequencing)에서는 실험  

오류가 발생할 수 있다. 를 들어 어떤 DNA 서열이 

 다고 가정해보자. 이 서열에 해 염기서열

결정과정에서 오류가 발생하여 Fig. 1과 같이 

로 결정될 수 있다. 실제 서열에서는   

서열이 세 번 반복되어 있지만 [8]에서 제시된 근사주기의 정

의를 이용하면 Fig. 1A의  친 부분과 같이 와 

로 주기블록이 나 어지게 된다. 이 결과 실제로 오

차가 없는 주기블록을 오차가 발생한 블록으로 단하게 되며 

주기의 반복 회수도 3회인 서열을 2회로 잘못 분석하는 결과

를 만들 수 있다. 이와 같은 경우는 Fig. 1B와 같이 한 주기블

록에서는 큰 오차가 발생하지만 나머지 2개의 주기블록에서는 

오차가 없도록 분할하는 것이 더 바람직하다고 할 수 있다.

본 논문에서는 길이가 각각 과 인 문자열 와 가 

주어졌을 때, 의 에 한 거리합기반 근사주기를 정의하

고 최소 근사주기거리를 찾는 문제를 제시한다. 그리고 가

편집거리에 해 시간, 편집거리에 해 

시간, 해 거리에 해 시간에 각각 거리합기반 근사

주기거리를 계산하는 알고리즘을 제시한다. 본 논문에서 제

시한 근사주기 정의  해결 알고리즘을 이용하면 Fig. 1B

의  친 부분과 같이 주기블록이  ,  , 로 

나 어지게 되어 Fig. 1A에서와 같은 바람직하지 않은 결과

를 보완할 수 있다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서는 본 논문의 알

고리즘을 한 선행연구에 해 설명한다. 3장에서는 거리

합기반의 근사주기와 근사주기거리를 찾는 문제를 정의하고 

이를 해결하는 알고리즘을 제시한다. 그리고 4장에서 결론

과 향후연구 방향을 제시한다.

2. 선행 연구

2.1 거리함수

문자열은 알 벳 집합 에 속한 0개 이상의 문자들의 나

열이다. 문자열 의 길이는 로 나타내며 

≤ ≤ 는 의 번째 문자를 나타낸다. 한 

의 ..는 로 표기한다. 그리고 ∆는 
공백(empty)문자를 나타낸다.

문자열 와 에 해서 거리함수 는 를 로 

변환하는데 필요한 최소 비용을 나타낸다. 표 인 거리함

수로는 편집거리, 가 편집거리, 해 거리가 있다[9].  편집

거리는 를 로 변환하는데 필요한 최소 편집연산의 수이

다. 이때 편집연산은 삽입, 삭제, 교체연산으로 구성된다. 해

거리는    일 때 를 로 변환하는데 필요한 최소 

교체연산의 수이다. 가 편집거리는 모든 문자 에 해 삽

입, 삭제, 교체비용을 나타낸 비용행렬(penalty matrix)이 주

어졌을 때 를 로 변환하기 해 필요한 최소 비용이다. 

만약 모든 문자 ∈에 해 다음 네 가지 조건을 만족
하면, 비용행렬을 메트릭(metric)이라고 한다. 

≥ 

  

  

≤  

Fig. 2는 메트릭인 비용행렬에 한 이다. 가 편집거리

는 Fig. 2와 같이 비용행렬이 주어졌을 때 비용행렬에 장

된 값들을 참조하여 두 문자열 사이의 거리를 계산한다. 편

집거리는 각 문자  사이의 거리가 모두 1인 경우이다.

2.2   테이블

두 문자열 와 가 주어졌을 때 잘 알려진 동 로그

래  기법을 이용하여 편집거리  가 편집거리를 계산할 

수 있다. 이때 계산된 ×  크기의 테이블을 

  테이블이라 하자. 

  테이블을 기화 하는 방법은 다음과 같다.





   

     ∆ ≤ ≤ 
   ∆    ≤ ≤  





    (1)



DNA 서열분석을 한 거리합기반 문자열의 근사주기  121

KIPS Tran Softw Data Eng

각  ≤ ≤   ≤ ≤  는 식 (2)에 의해 계

산된다.

 min




   ∆
 ∆   

      





는 를 로 변환하는데 필요한 최소의 

비용을 나타낸다. 따라서 ≤ ≤  에 장된 값

은 와 의 편집거리 혹은 가 편집거리이다. 즉, 와 

의 미사의 편집거리 혹은 가 편집거리를 계산하기 해

서   테이블을 새로 계산할 필요가 없다. 그리고  

가 와 의 편집거리 는 가 편집거리를 의미한다. 

∆     
∆ 0 1 2 3 4 5

 1 1 2 2 3 4

 2 1 1 2 2 3

 3 2 2 1 2 2

 4 3 2 2 1 2

Fig. 3. Computation of edit distance between  and 
 using  table

를 들어 Fig. 3은 와 의 편집거리를 계산하기 

한   테이블이다.  의 1은 와 의 편집거리

이며  의 2는 와 의 편집거리이다. 식 (1)과 (2)에 

의해 각  는 에 계산되므로   테이블은 

 시간에 계산된다[9]. 

3. 거리합기반 문자열의 최소 근사주기거리 찾기

3.1 거리합기반 근사주기와 알고리즘

본 논문에서 제시하는 거리합기반 근사주기는 다음과 같

이 정의한다.

정의 1. 거리합기반 근사주기와 근사주기거리

가     ≠ ≤ ≤ 과 같이 로 나 어 

질 수 있고 ′을 의 두사라고 하자. 이때 






  ′  ≤ 이면 를 의 거리합기반 -근
사주기 는 거리합이 인 근사주기라고 정의한다. 이때 각 

를 주기블록이라고 하며    최소값을 의 에 한 거

리합기반 근사주기거리라고 한다. 앞으로는 이를 근사주기

거리라고 표 한다.

거리합기반 근사주기거리를 찾는 문제를 다음과 같이 정

의할 수 있다.

문제 1. 거리합기반 문자열의 근사주기거리 찾기

입력: 길이가 각각 과 인 문자열 와  , 거리함수 

출력: 의 에 한 거리합기반 최소 근사주기거리 

의 거리합기반 근사주기거리 찾기 문제는 [8]에 제시된 

알고리즘을 변형하여 해결할 수 있다. 본 논문에서 제시한 

근사주기거리 찾기 알고리즘은 와 의 부분문자열 사이의 

거리를 계산하는 단계와 실제 최소 근사주기거리 를 계산

하는 단계로 구성된다. 

단계 1. 와 의 부분문자열 사이의 거리 계산

를 와 의 부분문자열  ≤ ≤   사이의 

거리, 을 의 두사들과 사이의 거리의 최소값으

로 정의한다. 이 값들을 계산하기 해 와 의 모든 미

사들 사이의   테이블을 생성한다. 생성된 와 사이

의   테이블에서  가 를 나타낸다. 한 은 

번째 열에서 최소값이 된다. 단계1에서 계산된 값들은 단

계2에서 근사주기거리를 계산하는데 사용된다.

단계 2. 거리합기반 근사주기거리 계산

단계2에서는 의 에 한 거리합기반 근사주기거리 

를 동 로그래  기법을 이용하여 계산한다. 총   번의 

계산과정으로 이루어져있으며 각 계산과정마다 를 계산한

다. 는 의 ≤ ≤ 에 한 근사주기거리를 나

타낸다.   으로 기화하고   부터 까지 차례로 식 

(3)을 이용하여 값을 계산한다.

 min≤                 (3)
문자열은 다양한 크기의 주기블록으로 나  수 있으며 주

기블록을 나 는 방법에 따라 계산되는 가 달라진다. 그러

므로 식 (3)에서 부터 까지 주기블록을 나 는 치를 

변경하여 를 계산하고 이  최소값을 찾아 근사주기거리

를 계산한다. 이때 는 와 의 합을 최소로 만드는 

치이다. 즉, 의 ≤ ≤ 에 한 근사주기거리

를 찾고 주기블록들을 결정했을 때, 는 마지막 주기블록의 

시작 치를 나타낸다. 마지막으로 계산된 이 의 에 

한 거리합기반 근사주기거리가 된다. 를 들어 가 

일 때 근사주기거리는 이 되고 이것은 

가 주기블록 로 나 어 졌을 때 각 주

기블록들과 와의 거리의 합을 의미한다. 이는 주기블록을 

나 는 여러 방법  최소 근사주기거리를 계산한다.

3.2 시간복잡도 분석 

거리함수로 편집거리, 가 편집거리, 해 거리를 사용할 

때 알고리즘의 수행시간은 다음과 같다. 

먼  메트릭인 가 편집거리를 사용했을 때 알고리즘의 

각 단계별 수행시간을 고려해 보자. 단계1에서 와 의 모

든 미사들 사이의   테이블을 생성하므로 총 개의   

테이블이 생성된다. 따라서 단계1을 계산하는데 시

간이 필요하다. 그리고 단계2에서 각 를 계산할 때 에 

따라 번 비교를 하므로 시간이 필요하다. 따라

서 거리합기반 근사주기거리를 계산하기 해서는 총 

  시간이 필요하다. 가 편집거리에서 사용되는 비

용행렬에서 최  가 치가 상수일 경우에는 [11]에 제시된 

알고리즘을 이용하여 개선할 수 있다. [11]에는 와 

사이의 가 편집거리를 알고 있을 때 와 의 가 편

집거리를 min시간에 계산하는 알고리
즘이 제시되어 있다. 이때 는 최  가 치를 나타낸다. 만

약 가 상수라면 시간복잡도는 이 되므로 단계1

(2)
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에서 개의   테이블을 생성하는 시간은 이 된다. 

따라서 가 편집거리를 사용했을 때 시간에 근사주기

거리를 계산할 수 있다. 

두 번째로 편집거리를 사용할 때 알고리즘의 시간복잡도

를 계산해보자. [6]의 편집거리에 해 근사주기거리를 찾는 

알고리즘은 다음과 같은 속성을 만족한다. 와 주기블록 사

이의 거리가 보다 크면 주기블록을 둘로 나 었을 때 거

리가 더 작아진다. 따라서 근사주기거리를 계산할 때 와 

길이가 을 넘지 않는 의 부분문자열들만 고려한다. 이

러한 속성은 거리합기반 근사주기거리를 계산할 때는 만족

하지 않을 수 있지만 와 주기블록 사이의 거리가 보다 

큰 경우 와 일치하지 않는 문자의 수가 보다 많다는 것

을 의미하므로 반복되는 문자열이라고 보기 어렵다. 따라서 

본 논문에서는 와 주기블록 사이의 거리를 으로 제한하

다. 그러므로 본 논문에서도 편집거리에 해 근사주기거

리를 계산할 때 길이가 을 넘지 않는 의 부분문자열만 

고려한다. 이때 각 단계별 시간복잡도는 다음과 같다. 단계1

에서 크기가 × 인   테이블이 개 생성

되므로 시간이 필요하다. 한 단계2에서 각 를 

계산할 때 길이가 을 넘지 않는 의 부분문자열만 고려

하므로   번 비교한다. 총   번의 계산과정이 필요하

므로 단계2는 시간에 계산된다. 따라서 편집거리를 

사용했을 때 시간에 근사주기거리를 계산할 수 있

다. 한편 [12]의 결과를 이용하면 1단계에 필요한 시간을 

으로 개선할 수 있다. [12]를 통해 와 의 

거리에 한 해를 이용하여 와 의 거리에 

한 해를 시간에 계산할 수 있다. 그러므로 단계1을 

시간에 해결할 수 있게 된다. 따라서 편집거리를 사

용했을 때 시간에 근사주기거리를 계산할 수 있다.

세 번째로 해 거리를 사용했을 때 알고리즘의 시간복잡

도를 계산해보자. 해 거리는 비교하는 두 문자열간의 길이

가 같아야 한다. 따라서 단순 문자비교를 이용하여 근사주

기거리를 계산할 수 있으므로 해 거리를 사용했을 때 

시간에 근사주기거리를 계산할 수 있다.

4. 결  론

본 논문에서 제시한 거리합기반 근사주기의 정의는 기존

의 근사주기를 이용했을 때 발생할 수 있는 오류를 보완할 

수 있다. 즉, 다른 주기블록에 비해 하나의 주기블록에 많은 

오차가 생겼을 때 이로 인해 주기블록을 제 로 분할하지 

못할 수 있는 경우를 해결할 수 있다. 따라서 향후 기존의 

근사주기의 정의와 본 연구에서 제시된 거리합기반의 근사

주기의 정의를 함께 고려한다면 바이오인포매틱스 분야에서 

반복 인 서열에 한 좀 더 의미 있는 분석이 가능할 것으

로 기 된다.
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