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DNA 분석에 효율적인 서픽스 트리 재구성 알고리즘
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요  약  서픽스 트리는 주어진 모든 문자열의 모든 서픽스를 트리 형태로 나타내는 자료구조로서 선형시간에 구성
할 수 있으며 문자열에 대한 많은 문제를 효율적으로 해결할 수 있다. 하지만 이런 효용성에도 불구하고 서픽스 트
리로 구성한 문자열을 삽입/삭제하는 경우 트리를 구성하는데 상당히 많은 시간이 소비된다. 본 논문은 이러한 문제
를 해결하기 위한 서픽스 트리 재구성 알고리즘을 제안한다. 제안하는 알고리즘은 부 문자열을 삽입하는 경우와 삭
제하는 경우로 나눈 다음, 발생할 수 있는 모든 경우의 수를 감안해서 설계했다. 알고리즘의 성능을 평가하기 위해
서 기존의 Ukkonen 알고리즘과 비교실험 해 본 결과 서픽스 트리 재구성 시 30% 이상 시간이 절약됨을 알 수 있었다.

주제어 : 서픽스 트리, Ukkonen 알고리즘, DNA 서열, 유전체 서열 

Abstract  This paper introduces a new algorithms for reconstructing the suffix tree of character string, when a 
substring id deleted from the string or a string is inserted into the string as a substring. The algorithem has 
two main functions, delete-structure and insert-structure. The main objective of this algorithm is to save the 
time for constructing the suffix tree of an edited string, when the suffix tree of the original string is available. 
We tested the performance of this algorithm with some DNA sequences. This test shows that 
delete-reconstructing can save time when the length of the subsequence deleted is less than 30% of the original 
sequence, and the insert-reconstructing takes less time with regard to the length of inserted sequence.   
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1. 서론

인간 유전자 프로젝트(Human genome project) 이후 

많은 후속연구가 이어지면서  DNA 서열(sequence) 분석

에 필요한 기법(method)들이 많이 개발되었다. 데이터 

처리 관점에서 DNA 서열은 a, c, t, g 4개의 문자가 무작

위로 섞여 있는 길이가 긴 문자열이다. 이러한 DNA는 

알려진 바와 같이 문자열의 길이가 매우 길고 각 개인마

다 일정부분 차이가 있기 때문에 서열을 분석하기 위한 

효율적인 기법들이 요구되고 있다. 컴퓨터공학에서는 전
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통적으로 문자열 처리 알고리즘이 많이 연구되어 왔는데 

이들을 DNA 서열 분석에 응용할 수 있다. 그 중 응용 효

율성이 높은 검증된 기법으로 서픽스 트리(suffix tree)가 

있다[1-8]. 

서픽스 트리는 주어진 문자열의 모든 서픽스를 트리 

형태로 나타내는 자료구조로써, Weiner, McCreight, 또

는 Ukkonen 알고리즘에 의해 선형 시간에 구성할 수 있

으며, 문자열에 관한 많은 문제를 효율적으로 해결할 수 

있게 한다[9-12]. 예를 들면, 한 문자열이 다른 문자열의 

부 문자열로 존재하는지의 여부를 찾는 패턴 검색

(pattern matching)문제, 반복 부 문자열(substring)을 찾

는 문제, 원본 문자열 오염 여부를 판별하는 문제 등을 

들 수 있다. 하지만 서픽스 트리는 트리로 구성한 문자열

의 극히 일부분이 제거되거나, 문자열이 첨가되는 경우

에 트리를 다시 구성해야하는 문제가 야기된다. 이 문제

는 Dan Gusfield가 이미 제기한 바 있으나 이를 적절히 

해결하는 방법은 아직 연구에 소개되지 않았다[1].  

본 논문은 주어진 문자열의 부 문자열(substring)이 

제거되거나 첨가되었을 때 효율적으로 서픽스 트리를 재

구성할 수 있는 서픽스 재구성 편집 알고리즘을 제시한

다. 제안하는 알고리즘은 크게 두 부분으로 구성된다. 먼

저, ‘삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘’은 주어진 문자

열의 부 문자열이 제거되었을 때 서픽스 트리를 재구성

하는 역할을 하며, ‘추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘’

은 다른 문자열이 추가 되었을 때 트리를 재구성하는 역

할을 한다. 이러한 서픽스 트리 재구성 알고리즘은 선형 

시간에 서픽스 트리를 구성할 수 있는 Ukkonen 알고리

즘에 기반을 두고 있기 때문에 Ukkonen 알고리즘으로 

구성한 서픽스 트리에 적용할 수 있다.

제시한 서픽스 트리 재구성 알고리즘의 평가는 DNA 

서열을 표본 데이터로 서픽스 트리를 구축하고, 부 문자

열을 제거하거나 다른 DNA 서열을 표본 데이타에 첨가

했을 때 트리가 재구성 되는 시간을 측정하여 기존  

Ukkonen 알고리즘과 비교하였다. 결과적으로 제시하는 

기법의 트리 재구성 시간이 기존 Ukkonen 알고리즘보다 

30%이상 단축됨을 확인 할 수 있었다. 특히 표본 데이터

에 대해서 50%이하 길이의 부 문자열을 제거하거나 첨

가했을 때 더 효율적이었다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서 서픽스 트리

와 Ukkonen 알고리즘에 대해서 소개하고, 3장에서 서픽

스 트리에서 문자열 삽입 삭제가 일어나는 경우 효율적

으로 트리를 재구성하는 기법을 제시한다. 4장에서는 제

시한 알고리즘과 기존 Ukkonen 알고리즘을 비교분석한

다.  마지막으로 5장에서는 결론 및 향후 연구 과제를 기

술한다.

2. 관련 연구

이 장에서는 서픽스 트리의 특성과 선형 시간에 서픽

스 트리를 구성할 수 있는 Ukkonen 알고리즘에 대해서 

간략히 소개한다[1,9].

2.1 서픽스 트리 

임의의 문자열 S에 대한 서픽스 트리는 S의 모든 서픽

스(suffix)로 구성된 트리로 아래와 같이 두 성질을 만족

한다. 

(1) S의 i번째 서픽스 Y는 잎 노드 i까지 Y로 라벨

(label)된 하나의 경로(path)를 가진다.

(2) S의 두 서픽스 Y와 Y'이 동일한 전치열(prefix) X

를 가지고 있다면, 내부노드까지 X로 라벨된 유일

한 경로가 존재한다.

[Fig. 1]은 문자열 S = baaabaaaa$에 대한 서픽스 트

리이다. 위에서 제시한 서픽스 트리의 특징 (1)을 만족시

키기 위하여 서열의 끝에 종료 문자(terminal symbol)인 

‘$’를 첨부한다. 잎 노드(leaf node)에 라벨한 숫자는 서픽

스의 시작 위치를 나타내며 예를 들어 루트로부터 (2)번

째 잎 노드까지의 라벨한 문자열은 S[2..10]이다. 

2.2 Ukkonen 알고리즘 

주어진 문자열 S를 서픽스 트리로 구성하는 알고리즘 

은 Weiner, McCreight 그리고 Ukkonen이 제안한 알고

리즘이 있다[1, 9-12]. 이 알고리즘들은 선형 시간(linear 

time)내에 트리를 구성할 수 있다. 예를 들어 길이가 m인 

문자열 S의 전치열(prefix) S[1..i](1≤i≤m)에 대한 서픽

스 트리를 Ti라고 가정하자. Ukkonen 알고리즘은 T1, T2, 

...Tm 의 순서로 트리를 확장하여 S에 대한 서픽스 트리 

Ti를 만든다. 
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[Fig. 1] Suffix Tree of S= baaabaaaa$ 

b
a
a
a

b
a
a
a

a
$

$

a

a

a
a

ba a a $
a

ba a a $

$

$

$
a$

b
a

$

a

a
a

a

$

(1) (2)

(3)

(4)

(5) (6)

(7)

(8)

(9)

(10)

길이가 m인 문자열 S에 대한 서픽스 트리를 T라 하고 

S(i+1)은 S의 i+1번째 문자라고 한다면 Ukkonen 알고리

즘에 대한 의사 코드(pseudo code)는 다음과 같다. 

Ukkonen_Suffix_Tree(T, S, m) {

   T1을 구성

   for(i= 1; i≤m-1; i++) 

      for(k=1; k≤i+1; k++)

        현재 트리 Ti 에서 루트로부터 S[k..i]로 라벨

        된 지점의 끝에 S(i+1)를 추가로 확장한다;

}

 

루트로부터 라벨된 S[k..i]의 끝에 S(i+1)를 확장할 때, 

다음과 같은 규칙을 적용한다.

• 규칙 1: S[k..i]의 끝이 잎 노드이면 S[k..i]의 끝에 

S(i+1)를 확장한다. 잎노드에 라벨 된 값은 바뀌지 

않는다.

• 규칙 2: S[k..i]의 끝에서부터 시작하는 하위 경로가 

존재하고 S[k..i] 다음의 문자가 S(i+1)와 불일치

(mismatch)하면, S(i+1)로 라벨된 잎 간선(leaf 

edge)을 S[k..i]의 끝 지점에서부터 연결함으로써 

S(i+1)을 확장한다. 만약 S[k..i]의 끝이 간선의 시

작과 끝 위치 사이에 존재한다면, 내부 노드를 먼

저 생성하고 S(i+1)로 라벨한 잎 간선을 연결한다. 

잎 간선의 끝인 잎 노드는  k로 라벨한다.

• 규칙 3: S[k..i] 다음의 문자가 S(i+1)와 일치하면, 

S(i+1)를 확장하지 않는다.

[Fig. 2]는 S= adad$에 대한 서픽스 트리를 Ukkonen 

알고리즘으로 구성하는 과정을 나타낸다. Ukkonen 알고

리즘 의사 코드로 서픽스 트리를 구성할 때, 길이가 m인 

문자열에 대해서 루트로부터 라벨된 문자열과 S[k..i]를 

문자별로 비교하기 때문에, 시간 복잡도(time 

complexity)가 O(m3)이다. 이와 같은 시간복잡도는 너무 

부하가 크므로, 문자를 비교하는 횟수를 줄임으로써 서

픽스 트리의 구성 시간을 줄일 필요가 있다. Ukkonen은 

서픽스 링크와 스킵/카운트를 이용하여 문제를 해결한다. 

[Fig. 2] Step of Ukkonen Algorithm
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[Fig. 3] Suffix Link
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2.2.1 서픽스 링크

x를 문자, α를 문자열이라고 할 때, [Fig. 3]과 같이 루

트로부터 노드 v와 s(v)까지의 경로에 각각 xα와 α로 라

벨되어 있다면, v에서 s(v)를 가리키는 서픽스 링크를 둔
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다. 만약 루트로부터 노드 v까지 x로 라벨되었다면, v에

서 루트로 향하는 서픽스 링크를 둔다. k-1번째 잎 노드

의 끝에 문자를 확장한 상태에서 k번째 잎 노드의 끝을 

확장하고자 할 때, k-1번째 잎 노드에서부터 시작하여 v

에서 서픽스 링크를 따라 s(v)까지 이동하므로 루트로부

터 s(v)까지 라벨한 문자열 α를 비교할 필요가 없게 된다. 

따라서 문자를 비교하는 횟수가 줄어든다.

Ukkonen 알고리즘으로 서픽스 트리를 완성했을 때, 

각각의 내부 노드들은 모두 서픽스 링크가 존재한다. 임

의의 노드 v에서 s(v)로 이동하는 서픽스 링크가 존재할 

때, v의 하위 트리(subtree)에 라벨된 문자열들은 s(v)의 

하위 트리에도 라벨되어 있다. 

2.2.2 스킵/카운트(Skip/Count)

스킵/카운트는 서픽스 링크와 더불어 좀 더 빠른 시간

내에 트리를 구성하기 위하여 서픽스 링크를 통해 이동

한 노드에서부터 하위 트리의 간선에 라벨된 첫 번째 문

자만 비교하면서 하위 경로로 이동하는 방법으로, 문자

를 비교하는 횟수가 줄어들기 때문에 시간을 줄일 수 있

다. 예를 들어 [Fig. 4]에서 노드 v와 s(v)는 서픽스 링크

로 연결되어 있으며, 노드 v에서 노드 c까지 라벨된 문자

열을 W라고 할 때, s(v)에서부터 W로 라벨된 경로가 존

재한다. 루트로부터 s지점까지 라벨된 문자열이 W와 같

다면, 간선 ①, ②, ③에 라벨된 각각의 첫 번째 문자만을 

비교하면서 s지점까지 이동하여 규칙 1, 2, 3에 따라 i+1

번째 문자를 확장한다. 간선에 라벨된 문자열 전체를 비

교하지 않기 때문에 문자를 비교하는 횟수가 줄어들게 

되므로 서픽스 트리의 구성 시간을 줄일 수 있다.

[Fig. 4] 스킵/카운트(Skip/Count)
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3. 서픽스 트리 재구성 알고리즘 

이 장에서는 본 논문에서 제안하는 주어진 문자열에 

대해서 임의의 부 문자열(substring)이 제거되거나 추가

되었을 때  서픽스 트리를 재구성하는 알고리즘을 구체

적으로 기술한다. 주어진 문자열의 부 문자열이 제거되

었을 때 서픽스 트리를 재구성하는 알고리즘을 삭제-서

픽스 트리 재구성 알고리즘이라 하고, 문자열이 추가되

었을 때 트리를 재구성하는 알고리즘을 추가-서픽스 트

리 재구성 알고리즘이라한다.

3.1 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘 

삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘은 길이가 m인 문

자열 S로 만들어진 서픽스 트리에서 부 문자열 S[i..j]를 

제거하여 길이가 m'(=m-(j-i+1))인 문자열 S'로 이루어

진 서픽스 트리로 재구성하는 알고리즘이다. 
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[Fig. 5] Step of Restructured Suffix Tree
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예를 들어 [Fig. 5]와 같이 문자열 S= baaabaaaa$에서 

S[6..7]을 제거한 S'= baaabaa$의 서픽스 트리를 S에 대

한 서픽스 트리를 재구성해서 만든다. 이러한 방법은 S'

을 가지고 서픽스 트리를 만드는 것보다 시간이 단축되

는 이점이 있다.
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[Fig. 6] Step of Delete-Suffix Tree Phase

제안하는 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘은 3단계

로 진행된다. 먼저 문자열 S의 서픽스 트리를 S[1..i-1]까

지의 서픽스와 S[j+1..m]의 서픽스로 나누는 Truncate()

를 실행한다. 그 다음은 j+1이상의 모든 잎 노드(leaf 

node)에 대해서 루트로부터 잎 노드까지 라벨된 정보를 

변경하는 Edit_PathLabel()을 실행한다. 마지막으로 루트

로부터 라벨된 S[1..i-1]의 각 서픽스의 끝에 S'[i..m']을 

확장하는 Append()를 실행하여 S'의 서픽스 트리를 완

성한다. 삭제-서픽스 재구성 알고리즘에 대한 의사코드

는 다음과 같다. 

DelEdit_Suffix_Tree(T, S, i, j, m) {

     Truncate(T, S, i, j, m)  

     Edit_PathLabel(T, i, j, m)

     Append(T, S', 1, i, m')

}

[Fig. 6]은 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘을 이용

해서 S= baaabaaaa$를 처리하는  단계별 과정을 보여준다. 

3.1.1 Truncate( ): 서픽스 트리 S를 S[1..i-1]의 

서픽스와 S[j+1..m]의 서픽스로 재구성

Truncate( )는 루트로부터 S[1..i-1]와 S[j+1..m]의 서

픽스로 라벨된 트리로 재구성하기 위하여 S[1..i-1]와 

S[j+1..m]의 서픽스는 제거하지 않고, 나머지 문자열을 

트리에서 제거하는 역할을 한다. 이는 j이하의 모든 잎 

노드에 대해서 잎 노드에서부터 S[i..m]를 제거하고, 루

트로부터 잎 노드까지 라벨된 문자열이 S[i..m]보다 작으

면, 그 문자열 전체를 제거함으로써 가능하다. 제거할 문

자열의 전치열이 S[1..i-1]의 부 문자열이거나 S[j+1..m]

의 부 문자열이면 그 전치열(prefix)을 제외한 나머지 문

자열을 제거한다. Truncate( ) 알고리즘의 의사코드는 다

음과 같다. 아래 기술된 알고리즘에서 delstring은 삭제

하고자 하는 문자열을 저장하는 역할을 한다.

Truncate(T, S, i, j, m) {

  for(leafNode = j; leafNode >= 1; leafNode--)

   if (i-1 < leafNode ≤ j)

     then delstring = 루트에서부터 leafNode까지

     라벨된 문자열;
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   else delstring= S[i..m];

   if (leafNode에 대한 leaf_edge의 길이

       <= delstring의 길이)

      then { leafNode에 연결된 간선 제거;

            leafNode의 부모 노드에서 자식 노드가 

            하나라면 부모 노드를 제거; 

           }

   else leafNode의 leaf_edge에 라벨된 문자열에서

       S[i..m]을 제거;

}

예를 들어 [Fig. 7]과 같이 루트노드 r로부터 임의의 

노드 v까지 라벨된 문자열을 X라 하고, 노드 v에서 

leafNode까지 현재 현재 서픽스 트리에 저장된 문자열을 

leaf_edge라고 가정하자. 만약  delstring의 길이가 

leaf_edge의 길이보다 크다고 한다면, 이때 X는  

S[j+1..m]의 부 문자열이거나 X의 전치열이 S[1..j]의 서

픽스인 두 가지 경우뿐이므로 이에 대한 세부 처리과정

은 다음과 같다.

v

k’ leafNode

leaf_edge

X

r

[Fig. 7] Example of Deleted leaf_edge

3.1.1.1 X가 S[j+1..m]의 부 문자열인 경우

leafNode에서 점선으로 표시된 leaf_edge를 제거하면 

S[j+1..m]의 부 문자열인 X는 남게된다. 문자열 X는 루

트로부터 라벨되어 있으며, j이하의 잎 노드에 대해서만 

delstring을 제거하기 때문에 결과적으로 S[j+1..m]의 모

든 서픽스는 제거되지 않는다.

3.1.1.2 X의 전치열이 S[1..j]의 서픽스인 경우

만약 X의 전치열이 S[1..j]의 서픽스라면, 노드 v의 하

위 트리에 존재하는 모든 잎 노드들은 j이하의 잎 노드이

다. [Fig. 7]에서 X의 전치열을 S[1..j]의 서픽스인 S[k'..j]

라고 할 때, Truncate()는 내림차순으로 진행되므로 

leafNode에서 leaf_edge를 제거하면, 노드 v는 자식 노드

가 k'번째 잎 노드뿐이므로 제거된다. 그 다음에 k'번째 

잎 노드에 대한 delstring이 제거되기 때문에, X의 전치

열이 S[1..i-1]의 서픽스라면 X의 전치열은 제거되지 않

고, S[i..j]의 서픽스라면 제거되어 결과적으로 루트로부

터 S[1..i-1]의 서픽스만 남게된다. 그러므로 leafNode에

서는 leaf_edge를 제거한다. 

따라서 j이하의 잎 노드에 대해서 leaf_edge가 

delstring보다 크면 delstring을 제거하고, leaf_edge의 

길이가 delstring보다 작으면 leaf_edge를 제거할 때, 루

트로부터 S[1..i-1]와 S[j+1..m]의 각 서픽스로 라벨된 트

리로 재구성된다.

3.1.2 Edit_PathLabel( ): j+1이상의 모든 잎 노

드에 대해서 루트로부터 잎 노드까지 라벨

된 정보를 변경

길이가 m인 문자열 S에서 부 문자열 S[i..j]를 제거한 

후 변경된 길이 m'(= m-(j-i+1))의 문자열 S'가 될 때, 

S[1..i-1]의 서픽스는 S'[1..i-1]의 서픽스와 같다. 

S[j+1..m]은 S'[i..m']과 문자열이 서로 같으나 위치는 서

로 다르므로, S'의 서픽스 트리를 구성하기 위하여 루트

로부터 S[j+1..m]의 서픽스로 라벨된 경로의 간선과 잎 

노드의 정보는 S'[i..m']의 정보로 변경해야한다. 따라서 

j+1이상의 잎 노드에서부터 루트까지 라벨된 정보를 변

경하기 위하여 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘 2단계

인 Edit_PathLabel( )를 실행한다. 

단, S'[i..m']의 전치열이 S'[1..i-1]의 서픽스일 수 있

으므로, 간선에 라벨된 값이 S'[1..i-1]의 부 문자열에 해

당하거나, 한번 정보가 바꿔진 간선인 경우에는 변경하

지 않는다. leafNode > j 인 leafNode에서 루트까지의 경

로에 있는 간선에 (p, q)로 라벨되어 있을 때 

Edit_PathLabel( )의 알고리즘은 다음과 같다.

Edit_PathLabel(T, i, j, m) {

   for(leafNode = j+1; leafNode <= m; leafNode ++)

     leafNode에 라벨된 값을 변경;

     (p, q)로 라벨 되어 있는 각 edge에 대해서 
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        if not (변경된 간선이거나 q <= i-1)

           then p, q 값을 변경;

}

3.1.3 Append( ): 루트로부터 라벨된 S[1..i-1]의 

각 서픽스의 끝에 S'[i..m']을 확장하여 S'의 

서픽스 트리를 완성

앞서 기술된 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘의 두

단계를 마친 서픽스 트리는 루트로부터 S'[1..i-1]와 

S'[i..m']의 서픽스로 구성된 트리이다. Append( )는 S'의 

서픽스 트리를 완성하는 마지막 단계이다. Append( )의 

의사코드는 다음과 같다.

Append(T, S', 1. i, m') {

   for(k= 1; k<= i-1; k++)

     루트로부터 라벨된 S'[k..i-1]의 끝에 S'[i..m']을

      확장;

}

삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘은 Ukkonen 알고

리즘으로 구성한 서픽스 트리를 대상으로 편집하기 때문

에 기존의 서픽스 트리에 존재하는 서픽스 링크를 이용

할 수 있다. 그래서 루트로부터 라벨된 S'[k..i-1]의 끝지

점을 s라 할 때, s까지 서픽스 링크와 스킵/카운트 방법

으로 이동하고 S'[i..m']을 확장한다.

S'[i..m']을 확장하는 방법은 s에서부터 시작하는 하위 

경로의 유무에 따라 달라진다. 만약 s에서부터 시작하는 

하위 경로가 없으면 s의 끝에 S'[i..m']을 바로 확장할 수 

있다. 그렇지 않고 s에서부터 하위 경로가 존재한다면, 

이 하위 경로에 라벨된 문자열은 S'[1..i-1]의 서픽스 또

는 S'[i..m']의 서픽스이거나 S'[1..i-1]의 서픽스에 

S'[i..m']의 서픽스가 연결된 문자열이다. 왜냐하면 앞서 

삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘 1, 2단계에 의해 

S'[1..i-1]의 서픽스와 S'[i..m']의 서픽스로만 구성된 트

리에서 S'[1..i-1]의 서픽스에 S'[i..m']을 확장하기 때문

에 하위 경로에 라벨된 문자열은 위의 두 경우만 존재한다. 

S'[1..i-1]의 서픽스를 문자열 X라 하고, S'[i..m']의 서

픽스를 문자열 Y라고 할 때 X, Y로 라벨된 경로는 루트

에서부터 존재하고, s지점에서 확장할 문자열인 S'[i..m']

도 루트에서부터 경로가 경로가 만들어진다. 그래서 s에

서부터 라벨된 문자열이 X 또는 Y라 한다면, 그 문자열

과 S'[i..m']의 가장 긴 공통 전치문자열(prefix)을 루트로

부터 찾을 수 있다. s지점에서부터의 하위 경로는 하나 

이상이므로, 공통된 전치열을 찾아서 이동하기 위하여 

스킵/카운트를 적용하며, 불일치하는 지점에서 확장한다.

s지점에서부터 문자열 XY로 라벨된 경로가 존재할 

때는 X와 Y로 나누어 스킵/카운트를 이용한다. 우선 X

와 확장할 문자열의 가장 긴 공통된 전치열을 루트로부

터 찾아서 그 길이만큼 스킵/카운트로 이동하고, 불일치

하면 확장한다. 만약 X의 길이만큼 s지점에서 스킵/카운

트로 이동했다면, Y와 나머지 확장할 문자열의 가장 긴 

공통된 전치열을 루트에서부터 찾아서 그 길이만큼 역시 

스킵/카운트로 이동하며, 불일치할 때 확장한다. 
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[Fig. 8] Example of append( )

[Fig. 8]은 append( )의 예시로서, 삭제-서픽스 트리 

재구성 알고리즘을 나타낸 [Fig. 6]의 append( ) 단계 서

픽스 트리에서 잎 노드 번호 (1), (2), (3), (4)를 확장 한 

후 (5)번 잎 노드를 확장하는 과정을 나타낸다. (5)번째 

잎 노드를 확장하기 위하여 루트로부터 S'[5..5]= b가 라

벨된 지점인 s까지 이동한다. s지점에서부터 S'[6..8]을 

확장해야하는데, s지점에서의 하위 경로가 

S'[2..8]=S'[2..5]S'[6..8]로 라벨되어 있다. S'[2..5]와 

S'[6..8]은 루트로부터 라벨되어 있으므로, 우선 확장할 

문자열 S'[6..8]과 S'[2..5]의 가장 긴 공통된 전치열을 루

트로부터 찾는다. 루트에서 노드 v까지가 가장 긴 공통된 

전치열이므로 그 길이만큼 스킵/카운트로 이동한 후, 비

교결과 $가 불일치하므로 트리를 확장한다. s지점에서부

터 하위 경로에 라벨된 문자열은 위의 경우에서 살펴본 

바대로  루트에서부터 존재하기 때문에 스킵/카운트를 
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이용하여 루트로부터 라벨된 S'[1..i-1]의 각 서픽스의 끝

에 S'[i..m']을 확장할 수 있으며, Append()가 종료되면 

S'에 대한 서픽스 트리가 완성된다.

3.2 추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘 

완성된 서픽스 트리에 문자열을 추가하는 경우 서픽

스 트리를 새로 만드는 방법을 사용한다면 문자열의 길

이에 비례해서 많은 시간을 소비하게 되어 상당한 부하

(overhead)가 된다. 이와 같은 문제점을 해결하기 위해서 

구성된 서픽스 트리에 문자열을 추가하는 경우에 적용할 

수 있는 추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘을 제시한다. 

예를 들어 [Fig. 9]와 같이 문자열 S= adad$의 서픽스 트

리에서 S의 인덱스 2번부터 H=dd를 첨가한 S'= 

adddad$인 서픽스 트리로 재구성 할 수 있다.
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[Fig. 9] Step of Insert-Suffix Tree Phase
   

추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘 5단계로 실행된다. 

먼저 1단계와 2단계는 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리

즘에서 제시한 Truncate( ), Edit_PathLabel( )를 이용한

다. 3단계는 Ukkonen 알고리즘을 구현한  

Ukkonen_Suffix_Tree( )를 사용해서 추가하려는 문자열 

H를 서픽스 트리에 추가한다. 4단계는 앞장에서 설명한 

Append( )를 이용해서 루트로부터 라벨된 문자열 H의 

각 서픽스의 끝에 S'[i+n+1..m']을 확장한다. 마지막 5단

계는 Append( )를 이용해서 루트로부터 라벨된 S'[1..i]

의 각 서픽스의 끝에 HS'[i+n+1..m]을 추가해서 서픽스 

트리를 확장한다. 길이가 m인 문자열 S에서 인덱스 i와 

i+1사이에 길이 n인 문자열 H를 첨가하여 문자열 S'를 

만들고 이를 이용해서 서픽스 트리 T'을 만든다. 추가-

서픽스 트리 재구성 알고리즘의 의사 코드는 다음과 같다.

InsEdit_Suffix_Tree(T, S, i, i+1, m) {

     Truncate(T, S, i, i+1, m)

     Edit_PathLabel(T, i, i+1, m) 

     Ukkonen_Suffix_Tree(T, H, n)

     Append(T, S', i+1, i+n+1, m')

     Append(T, S', 1, i+1, m')

 }

4. 알고리즘 평가

이 장에서는 서픽스 트리 재구성 알고리즘의 성능을 

평가한다. 평가에 쓰인 표본 데이터는 DNA 유전자 서열

인 Drosophila Realse 4 유전자 서열을 300kbp로 잘라서 

사용하였다[13]. 추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘에서 

첨가할 문자열은 DNA 서열인 HMR195를 사용하였다

[14, 15]. HMR195는 서열이 길이가 짧은 대신 종류가 많

기 때문에 5만, 10만, 15만, 20만, 25만, 30만 길이의 서열

로 조정하였다. 평가 방법은 표본 데이터로 만들어진 서

픽스 트리에 서로 다른 길이의 부 문자열을 제거하는 경

우와 HMR195 서열을 추가하는 경우로 나눠서 실험했으

며, 각 실험에서 본 논문에서 제시한 알고리즘과 기존의 

Ukkonen 알고리즘을 이용하여 서픽스 트리를 재구성하

는 시간을 비교 측정하였다. 

4.1 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘 평가 

표본 데이터를 이용해서 구성된 서픽스 트리에서 특

정 위치에 있는 서로 다른 길이의 부 문자열을 제거하는 
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경우, 제안한 알고리즘을 이용해서 서픽스 트리를 재구

성하는 데 필요한 시간과 기존의 Ukkonen 알고리즘으로 

서픽스 트리를 재구성 하는 필요한 시간을 비교해 보았

다. [Fig. 10]은 제거한 부 문자열의 길이 비율(%)에 따라 

나타난 서픽스 트리의 구성 시간 변화를 그래프로 나타

낸 것이다. 본 논문에서 제안한 삭제-서픽스 트리 재구성 

알고리즘은(Proposed)이 기존의 Ukkonen알고리즘

(Ukkonen)에 비해서 서픽스 트리를 재구성하는데 필요

한 시간이 현저히 적음을 알 수 있다. 제거한 부 문자열

의 비율이 80%가 되더라도 제안한 알고리즘의 시간이 

평균 30%이상 절약된다. 이와 같은 시간절약은 DNA서

열의 삽입, 삭제 실험이 빈번한 바이오 부분 응용에 매우 

유용하다.
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[Fig. 10] Comparison of Reconstructing Time at 
Sequence Delete

다음은 제안한 삭제-서픽스 트리 재구성 알고리즘에

서 삭제하는 문자열의 위치가 트리 재구성 시간에 미치

는 영향을 알아보았다. [Fig. 11]은 표본 데이터로 만든 

서픽스 트리에서 각각 5만, 10만, 15만, 20만, 25만, 30만

번째 위치에서 표본 데이터의 1%(부 문자열 길이: 3000)

와  16.6%(길이: 50,000) 그리고 33.3%(길이: 100,000)길

이에 해당하는 부 문자열을 삭제할 때 필요한 시간을 나

타낸다. 

그 결과 제거하는 문자열의 위치가 1에서 5만번째 사

이일 때 시간의 변화가 크게 나타났는데, 삭제-서픽스 트

리 편집 알고리즘의 두 번째 단계인 Edit_PathLabel( )에

서 비교적 많은 시간이 소요되었기 때문이다. 이와 같은 

실험 결과를 통해서 삭제-서픽스 트리 편집 알고리즘은 

전체 문자열 대비 50% 이하 길이의 부 문자열이 제거되

었을 경우에 보다 효과적으로 사용할 수 있음을 알 수 있다.
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[Fig. 11] Comparison of Reconstructing Time at  
Position of Deleted Substring
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[Fig. 12] Comparison of Reconstructing Time at 
Sequence Insert

4.2 추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘 평가 

추가-서픽스 트리 재구성 알고리즘의 평가는 표본 데

이터의 각 위치에 따라 첨가하는 HMR195의 길이를 달

리하여 제안한 알고리즘의 시간(Proposed)을 측정하고, 

이를 기존의 Ukkonen의 알고리즘으로 서픽스 트리를 새

로 구성했을 때의 시간(Ukkonen)과 비교하였다.

[Fig. 12]는 표본 데이타에서 HMR195를 길이별로 첨

가했을 때에 대한 서픽스 트리의 구성 시간을 그래프로 

나타낸 것으로, Proposed와 Ukkonen 모두 첨가한 

HMR195의 길이에 비례해서 시간이 증가한다. 하지만 제

안한 알고리즘이 기존 알고리즘 보다 시간이 더 단축됨

을 알 수 있다. 
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5. 결론

Ukkonen 알고리즘을 비롯한 기존의 서픽스 트리 응

용연구는 부 문자열의 삽입 삭제가 발생하는 경우 서픽

스 트리를 재 생성하기 위한 시간 낭비가 심한 문제점이 

있었다. 더구나 DNA 데이터와 같이 대용량 문자열인 경

우 길이에 비례해서 비효율성이 더 증가한다. 본 논문은 

이러한 문제를 개선 할 수 있도록 트리 재구성 시간을 절

약할 수 있는 서픽스 트리 재구성 알고리즘을 제시하였

다. 제안하는 알고리즘은 부 문자열을 삽입하는 경우와 

삭제하는 경우로 나눈 다음, 삽입/삭제 시 발생할 수 있

는 경우의 수를 감안하여 알고리즘을 설계하였다. 

제안하는 알고리즘을 평가하기 위해서 DNA 서열로 

서픽스 트리를 구성하고 상이한 길이의 문자열을 삽입/

삭제하는 실험을 통해 기존 알고리즘과 비교하였다. 그 

결과 부 문자열을 제거하는 경우에 제안한 알고리즘의 

시간이 평균 30%이상 절약됨을 알 수 있었다. 또한 문자

열을 삽입하는 경우에도 제안한 알고리즘이 Ukkonen 알

고리즘으로 트리를 새로 구성할 때보다 시간이 단축됨을 

알 수 있었다. 

본 논문이 제안한 서픽스 트리 재구성 알고리즘은 

DNA 서열의 분석뿐만 아니라 RNA, 단백질 등 다른 생

물학적 서열(biological sequence)에 대해서도 적용가능

하다. 추가적으로 실제 DNA 서열은 그 일부가 제거되거

나 첨가될 뿐만 아니라, 역위, 치환(displacement), 중복

(duplication)등 다양한 돌연변이에 의해 변경된다. 그러

므로 향후에는 DNA의 다양한 돌연변이를 감안한 서픽

스 트리 재구성 알고리즘 연구가 요구된다. 
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