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基于频率的 Ｒｅａｄ Ｍａｐｐｉｎｇ 种子选择算法

马海涛ꎬ 祁　 实ꎬ 于长永ꎬ 赵宇海
(东北大学 计算机科学与工程学院ꎬ 辽宁 沈阳　 １１０１６９)

摘　 　 　 要: 选择具有最低频率的最优种子是一个复杂的计算问题ꎬ往往需要很长时间. 提出了一种 ｒｅａｄ 的

基于频率的合并种子选择算法(ＦＭＳＳ)ꎬ该算法能够高效地选择接近最优的种子集合ꎬ可用于改善现有映射

工具的性能. 实验对比了平均种子选择方法和当前最优的种子选择策略(ＯＳＳꎬｏｐｔｉｍａｌ ｓｅｅｄ ｓｏｌｖｅｒ)ꎬ结果显示

ＦＭＳＳ 算法能够用很少的时间代价给出接近 ＯＳＳ 的最优种子集合ꎬ这表明 ＦＭＳＳ 算法可集成到现有映射工具

中用于处理更大规模的 ｒｅａｄ ｍａｐｐｉｎｇ 问题.
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　 　 Ｓｅｅｄ － ａｎｄ － ｅｘｔｅｎｄ 启发式方法是近些年被

广泛研究的简化大规模基因数据库搜索工作的主

要方法ꎬ高效的种子选择算法可以大大加速 ｒｅａｄ
ｍａｐｐｉｎｇ 的处理过程. 现有基于 ｓｅｅｄ － ａｎｄ －
ｅｘｔｅｎｄ 的映射器集成了大量有效的子选择机制ꎬ
如 Ｈｏｂｂｅｌ Ｍａｐｐｅｒ[１]ꎬ 带有自适应种子过滤器的

ＧＥＭ Ｍａｐｐｅｒ[２]ꎬ支持 Ｋ － ｍｅｒ 的 ＦａｓｈＨＡＳＨ[３]ꎬ
最优种子选择方法 ＯＳＳ[４] 等. 这些映射器都采用

了鸽笼原理的种子过滤技术ꎬ通常把 ｒｅａｄ 划分成

不重叠的多个短的片段ꎬ称为种子( ｓｅｅｄｓ) . 种子

可以用于索引基因序列来减少搜索空间大小和提

高映射处理速度. 将种子在基因序列中的匹配位

置预先存储到种子数据库中ꎬ从而可以通过数据

库的查找来快速检索匹配位置. 常用的存储方法

包括 Ｈａｓｈ 表和 ＢＷＴ ＦＭ － Ｉｎｄｅｘ 方法[５ － ６] . 构建

高效映射器的关键问题就是如何从基因序列中选

择具有最小频率的种子集合来保证快速地检索操

作. 然而ꎬ从 ｒｅａｄ 中选择具有最小频率的种子集

合是一项困难的工作ꎬ原因是一个任意长度的种

子可以从 ｒｅａｄ 的任意位置选择ꎬ导致相应的搜索

空间庞大并且随着种子数量的增长呈指数增长.
本文基于 ｓｅｅｄ － ａｎｄ － ｅｘｔｅｎｄ 的 ｒｅａｄ ｍａｐｐｉｎｇ

映射器提出一种基于频率的合并种子选择 ＦＭＳＳ
(ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｂａｓｅｄ ｍｅｒｇｅ ｓｅｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ)算法ꎬ该算

法通过区分位置频率来确定最小频率种子ꎬ只需

要扫描 ｒｅａｄ 的每一个位置一遍ꎬ然后通过合并具



　 　

有高频率种子为低频率种子并调整种子分隔位置

来减少种子集合的总体频率. 最后与目前最好的

最优种子选择算法(ＯＳＳ) [４ꎬ７] 进行比较ꎬ验证了

ＦＭＳＳ 的准确性和有效性.

１　 问题定义

定义 １ 　 最优种子选择问题:给定长度为 Ｌ
的 ｒｅａｄ Ｒꎬ参考基因序列 ｒｅｆꎬ编辑距离门限 τ. 设
ｆｒｅｑ( ｒ)表示任意字符串 ｒ 在参考基因组序列 ｒｅｆ
中出现的频率. 设 π∈Πꎬπ ＝ { ｓｅｅｄｉ ｜ ｉ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬ
τ ＋ １}表示 ｒｅａｄ Ｒ 拆分的一组种子集合ꎬ其中 Π
表示种子选择的空间. 最优种子选择问题就是找

到一组种子满足:

Ｚ ＝ ｍｉｎ
π∈Π

∑
τ＋１

ｉ ＝１
ｆｒｅｑ(ｓｅｅｄｉ) . (１)

式中ꎬ一组种子 π 是 ｒｅａｄ Ｒ 的一个划分ꎬ即顺序

连接 ｓｅｅｄｉ 就会构成 ｒｅａｄ Ｒꎬ也就是将 ｒｅａｄ Ｒ 拆成

τ ＋ １ 段. 将 ｒｅａｄ Ｒ 拆成 τ ＋ １ 段共有 Ｃτ
Ｌ － １种方法ꎬ

因此ꎬｒｅａｄ Ｒ 的种子选择共有 Ｃτ
Ｌ － １ 种方法. 最优

选择方法就是在这些方法中选择频率和最小的作

为最优的种子.
目前ꎬ常见的方法有 Ａｖｅｒａｇｅ 种子选择方

法[８] . 例如已知长度为 １５ 的 ｒｅａｄ Ｒꎬ编辑距离 τ
为 ３ꎬ也就是将 ｒｅａｄ Ｒ 划分成 ４ 段ꎬ那么每段 ｓｅｅｄ
的长度就是 ４ꎬ４ꎬ４ꎬ３. 然而ꎬ当数据集和种子数量

较大时ꎬ这种方法的代价是十分高昂的ꎬ原因是需

要考虑所有子串中的全部候选种子的组合.
文献[４]提出了 ＯＳＳ 种子选择方法ꎬ它是一

种动态规划算法ꎬ是目前所有基于鸽笼原理的

ｓｅｅｄ － ａｎｄ － ｅｘｔｅｎｄ 种子选择策略中最优种子选

择方法.最优种子选择意味着超矩阵 Ｆ ＝ ∑(τ ＋

１)ｆｒｅｑ(ｓｅｇＲ( ｉ)) 上的所有 Ｋ － ｍｅｒ 的总匹配位

置的数量是最小的. 现在要将 ｒｅａｄ Ｒ 划分为 ｋ ＝
τ ＋ １个段ꎬ使用 Ｈ( ｉꎬｊ)表示通过把 Ｒ[０ꎬｊ]划分成

ｉ 段的最小频数ꎬ那么 Ｈ[ｋꎬＬ]表示将 Ｒ 分成 ｋ 段

的最小频数. 为了计算 Ｈ[ｋꎬＬ]ꎬ通过以下动态规

划公式计算矩阵 Ｈｋ × Ｌ确认方法.
Ｈ(１ꎬｊ) ＝ ｆｒｅｑ(Ｒ[１ꎬ􀆺ꎬｊ]) ꎬ (２)

Ｈ( ｉꎬｊ) ＝ ｍｉｎｊ － １
ｌ ＝ ｉ － １ (Ｈ( ｉ － １ꎬｌ) ＋ ｆｒｅｑ(Ｒ[ ｌ ＋

１ꎬ􀆺ꎬｊ])) . (３)
但是该方法的计算复杂度高达 Ｏ(ｋＬ２)ꎬ运行

的时间代价很高.
为了提高种子选择方法的性能ꎬ提出一种新

的算法 ＦＭＳＳꎬ该方法能够高效地选择接近最小

频率的种子集合. ＦＭＳＳ 算法分为两个步骤:首

先ꎬ算法通过计算 Ｒ 中每一个位置频率识别出频

繁出现种子的位置ꎬ通过合并相邻频繁位置的高

频率种子来产生具有较低频率的新种子ꎬ直到产

生 ｘ 个种子为止ꎻ然后ꎬ通过调整选择的种子之间

的分隔位置来进一步减少选择种子的总频率.
１􀆰 １　 种子位置频率

通常从一个给定 ｒｅａｄ 中选择具有最小频率

的种子集合的困难在于随着种子数量的增加需要

在一个指数空间内搜索候选种子集合[８]ꎬ由于一

个种子可以从 ｒｅａｄ 中的任意位置选取ꎬ观察到从

ｒｅａｄ 中的不同位置选取的种子的频率会有很大差

异. 为了描述这种差异性ꎬ定义 ｒｅａｄ 中任意位置

的位置频率见定义 ２.
定义 ２ 　 位置频率:给定一个长度为 Ｌ 的

ｒｅａｄ Ｒꎬ让 ｐｏｓ 表示 Ｒ 上的位置ꎬ且满足 ０≤ｐｏｓ≤
Ｌ － １. 设(ｐｏｓꎬｍ)表示通过从位置 ｐｏｓ 向左或向

右扩展 ｍ 个位置选取的有效子串(即 ｐｏｓ － ｍ≥０
和 ｐｏｓ ＋ ｍ ＋ １≤ ｜ Ｒ ｜ )ꎬｋ 表示扩展子串的个数ꎬｒ
代表一个整数. 求位置 ｐｏｓ 的频率就是基于位置

ｐｏｓ 进行扩展子串ꎬ求出所有子串频率之和的平

均数:

Ｆ(ｐｏｓꎬＡＶＥꎬｒ) ＝(∑
ｋ

ｍ ＝０
ｆｒｅｑ(ｐｏｓꎬｍ)) / ｋ .

定义 ３ 　 种子分段频率:给定一个长度为 Ｌ
的 ｒｅａｄ Ｒꎬ 让 ｐｏｓ 表 示 Ｒ 上 的 位 置ꎬ 且 满 足

０≤ｐｏｓ≤Ｌ － １. ＳＥＧ( ｉ)代表 ｒｅａｄ Ｒ 的分段ꎬＲ ＝
{ＳＥＧ( ｉ) ｜ ｉ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬτ ＋ １}ꎬ 求 位 置 ｐｏｓ 的

ｓｅｇｍｅｎｔ 频率意味着求位置 ｐｏｓ 所占的分段 ｉ 在
参考序列出现的频数. 所以定义位置 ｐｏｓ 的分段

频率为

Ｆ(ｐｏｓꎬＳＥＧꎬｒ) ＝ ｆｒｅｑ(ＳＥＧ( ｉ)) .
例 １ 　 给 定 一 个 ｒｅａｄ Ｒ ＝ ＣＣＡＧＴＧＣＡＴＡ

ＴＡＣＧＡＣＴＴꎬ选定参考基因序列为:ＣＣＡＧＴＧＣＴＡＧ
ＣＴＧＣＣＣＴＧ ＣＣＡＧＴＧＣＡＡＴＣＣＡＧＧＣＴ ＣＣＡＧ
ＴＧＣＧＣＡＴＧＣＴＡＧＣＴ ＣＣＡＧＴＧＣＧＣＴＡＧＣＴＡＣＡ
ＣＣＡＧＴＧＣＡＡＡＴＡＣＧＡＣＴＴ ＣＣＡＧＴＧＣＡＡＧＣＣＧＧ
ＧＧＴ ＣＣＡＧＴＧＣＴＡＣＧＴＡＣＧＡＧＴ ＣＣＡＧＴＧＣＴＡ
ＴＴＣＧＡＴＡＴ ＣＣＡＧＴＧＣＡＡＧＣＴＡＧＣＡＴＧ.

要想计算位置 ５ 的频率就是在位置 ５ 周围进

行扩展子串ꎬ如图 １ 所示ꎬ可以得到 ｎ１ꎬ􀆺ꎬｎ６ 子

串ꎬ那么位置 ５ 的频数计算如下:
Ｆ(５) ＝ [ ｆｒｅｑ(ｎ１) ＋ ｆｒｅｑ(ｎ２) ＋ ｆｒｅｑ(ｎ３) ＋

ｆｒｅｑ(ｎ４) ＋ ｆｒｅｑ(ｎ５) ＋ ｆｒｅｑ(ｎ６)] / ６.
若将 ｒｅａｄ Ｒ 先进行平均分段ꎬ也就是分成

" ＣＣＡＧＴ" ꎬ" ＧＣＡＴＡ" ꎬ" ＴＡＣＧ" ꎬ" ＡＣＴＴ" ４ 段.
这个分段策略的匹配 ｒｅｆ 的频数为:(９ꎬ１ꎬ３ꎬ１)ꎬ
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总频数为 １４. 其中" ＣＣＡＧＴ" 明显是一个频数高

的分段. 如果利用最优分段技术ꎬ 就会分成

" ＣＣＡＧＴＧＣＡＴ" ꎬ" ＡＴＡＣ" ꎬ" ＧＡＣ" ꎬ" ＴＴ" . 这个

分段策略的匹配频数为:(１ꎬ １ꎬ １ꎬ ２)ꎬ总频数为

５ꎬ大大降低了种子 ｓｅｇｍｅｎｔ 的频数. 图 ２ａ 表示

ｒｅａｄ Ｒ 上 １８ 个点的位置频数ꎬ平均分段策略和最

优分段策略的频数.

图 １　 扩展位置得到的子串
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｓｕｂｓｔｒｉｎｇｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ

１􀆰 ２　 合并频繁种子算法

根据定义 ３ꎬＦ(ｐｏｓꎬＡＶＥꎬｒ)给出了查询字符

串上每一个点处的一个频率值ꎬ这个值越高说明

在该点周围的 ｓｅｇｍｅｎｔ 在 ｒｅｆ 上出现频数会越大ꎬ
反之该点周围的 ｓｅｇｍｅｎｔ 出现频数会越小[９] . 如
图 ２ 所示ꎬ在一个 ｒｅａｄ Ｒ 上ꎬ各个位置的 ＰＡＦ 值

差异很大. 利用图 ２ꎬ可以将 Ｒ 分为 Ｎ 段ꎬ总频数

用式(４)计算.

∫Ｎ
０
Ｆ(ｐｏｓꎬＡＶＥꎬｒ)ｄｐｏｓꎬ

∫Ｎ
０
Ｆ(ｐｏｓꎬＳＥＧꎬｒ)ｄｐｏｓ.

ü

þ

ý

ï
ï

ïï

(４)

也就是 Ｆ(ｐｏｓꎬＡＶＥꎬｒ)曲线与 ｘ 轴围成的区

域的面积. 而分段后的分段总频数可以通过

Ｆ(ｐｏｓꎬＳＥＧꎬｒ)曲线的积分面积来计算[１０] .
一个很好的性质是ꎬ两段相邻的 ｓｅｇｍｅｎｔｓ 合

并后的 ｓｅｇｍｅｎｔ 的频数会小于等于合并前的任意

ｓｅｇｍｅｎｔ 的频数. 那么有 ３ 种合并策略:①低频

ｓｅｇｍｅｎｔ 和低频 ｓｅｇｅｍｅｎｔ 合并ꎬ找到当前频数和

最小的两个相邻 ｓｅｇｍｅｎｔ(如位置 １７ 和 １８)并将

它们合并ꎬ接着在合并后的分段中继续找当前频

数和最小的两个 ｓｅｇｍｅｎｔꎬ直到产生 ｘ 个种子为

止. ②低频 ｓｅｇｍｅｎｔ 和高频 ｓｅｇｍｅｎｔ 合并ꎬ找到当

前频数差距最大的两个相邻 ｓｅｇｍｅｎｔ 合并(如位

置 ７ 和 ８)ꎬ接着在合并后的分段中继续执行上面

的操作ꎬ直到产生 ｘ 个种子为止. ③高频 ｓｅｇｍｅｎｔ
和高频 ｓｅｇｍｅｎｔ 合并ꎬ通过每次找到当前频数和

最大的相邻的两段 ｓｅｇｍｅｎｔｓ 进行合并(如位置 ６
和 ７)ꎬ逐步将所有的高频的 ｓｅｇｍｅｎｔｓ 都合并为尽

量低频数的 ｓｅｇｍｅｎｔｓꎬ直到产生 ｘ 个种子为止. 种
子初始化分段会将种子划分为每段只有一个字符

的 ｓｅｇｍｅｎｔꎬ每个 ｓｅｇｍｅｎｔ 的位置频率如图 ２ａ 所

示ꎬ就初始化分段对 ｓｅｇｍｅｎｔ 进行 ３ 种合并策略

进行讨论.

图 ２　 种子位置频数和三种合并策略
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｓｅｅｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ

ｔｈｒｅｅ ｍｅｒｇｅ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ
(ａ)—平均和最优分段策略的频率ꎻ (ｂ)—低频率与低频率ꎻ

(ｃ)—低频率与高频率ꎻ (ｄ)—高频率与高频率.

图 ２ｂ ~ 图 ２ｄ 分别表示对 ３ 种策略执行 ７
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次ꎬ１１ 次和最终合并的结果. 如图 ２ｂ 所示ꎬ可以

观察到策略①是不断地将低频逐步合并ꎬ一直利

用的是低频的分段ꎬ合并最终原来高频的 ｓｅｇｍｅｎｔ
频数依旧很高ꎬ并且高频率和低频率位置的 ＰＡＦ
值差异很大ꎬ浪费了低频资源ꎬ显然这种方法是不

可行的. 如图 ２ｃ 所示ꎬ策略②这样的合并方法反

而会使高频和低频的差值变大ꎬ每一次都要将合

并后的低频与相邻高频进行合并ꎬ浪费低频资源ꎬ
时间代价也很大. 而图 ２ｄ 所示的策略③可以很快

降低高频率的 ｓｅｇｍｅｎｔꎬ也没有浪费低频资源. 相
比图 ２ｂ 和图 ２ｃꎬ图 ２ｄ 各个位置的 ＰＡＦ 值差异也

很小ꎬ曲线与 ｘ 轴围成的面积也是最小的. 综上ꎬ
高频 ｓｅｇｍｅｎｔ 与高频 ｓｅｇｍｅｎｔ 合并是最好的策略.

ＭｅｒｇｅＳｅｅｄ 算法实现了合并种子策略(算法

１) . 为从 ｒｅａｄ Ｒ 中选择 ｘ 个种子ꎬ算法 １ 分为 ３ 个

步骤. 首先ꎬ计算 ｒｅａｄ Ｒ 中全部的位置频率ꎻ然
后ꎬ算法根据位置频率找出具有最高频率的相邻

种子ꎻ最后ꎬ通过合并具有最高频率的相邻种子为

一个新的低频率种子直到获得 ｒｅａｄ 的 ｘ 个种子

终止. 给定长度为 Ｌ 的 ｒｅａｄꎬ 算法 １ 至多迭代 Ｌ －
ｘ 次终止计算.
　 　 定理 １　 算法 ＭｅｒｇｅＳｅｅｄ 复杂性. 从长度为 Ｒ
的 ｒｅａｄ 中确定 ｘ 个种子ꎬ算法 １ 最坏情况下需要

Ο((Ｌ / ｋ － ｘ) × Ｌ / ｋ)步操作. 算法首先计算 Ｒ 的

全部位置频率ꎬＲ 中至多有 Ｌ / ｋ 个位置ꎬ接下来算

法迭代 Ο(Ｌ / ｋ － ｘ)次来确定 ｘ 个种子ꎬ在每一次

迭代中ꎬ算法检查 Ο(Ｌ － ２ｋ)个种子对并进行合

并种 子 操 作. 综 上ꎬ 整 个 算 法 的 复 杂 性 为

Ο((Ｌ / ｋ － ｘ) × Ｌ / ｋ) .

算法 １　 种子合并

输入:ｒｅａｄ Ｒ 和种子数目 ｘ
输出:ｒｅａｄ Ｒ 的 ｘ 个种子集合 Ｓꎬ频率和接近于最小频率
１:初始化种子位置 Ｓ ＝ { ｜Ｒ ｜ / ｋ 种子的长度相等}
２:Ｆｏｒ Ｒ 中每一个种子位置 ｐ
３:　 　 计算 Ｒ 的位置频率
４:ｅｎｄ ｆｏｒ
５:Ｆｏｒ ｉ ＝ １ ｔｏ ｜Ｒ ｜ / ｋ
６:　 　 从 ｐ 位置选取频率最高的两个相邻种子 ｓｉ 和 ｓｊ
７:Ｉｆ ｆｒｅｑ(ｓｉ) ＋ ｆｒｅｑ(ｓｊ) > ｆｒｅｑ(ｓｋ) ｔｈｅｎ
８:　 　 合并 ｓｉ ａｎｄ ｓｊ 称为种子 ｓｋ 并且把 ｓｋ 加入 Ｓ 集合

９:ｅｌｓｅ
１０:考虑下一组种子对
１１:Ｅｎｄ Ｉｆ
１２:Ｅｎｄ Ｆｏｒ
１３:返回种子集合 Ｓ

１􀆰 ３　 调整种子分隔算法

合并相邻高频率种子之后ꎬ可以获得一个相

对较低频率的种子集合ꎬ还可以通过调整已选择

种子之间的分隔位置来进一步降低种子集合的总

体频率. 对种子之间的频率差值ꎬ通过调整位置 ｐ
左移 １ 个位置获得新的种子对为(ｓ′ｉ ꎬｓ′ｊ )ꎬ则

Δ( ｆ) ＝ ( ｆｒｅｑ( ｓｉ) ＋ ｆｒｅｑ( ｓｊ)) － ( ｆｒｅｑ( ｓ′ｉ ) ＋
ｆｒｅｑ(ｓ′ｊ )) .

如果 Δ( ｆ)大于 ０ꎬ可以通过调整位置 ｐ 左移

１ 个位置来把种子对( ｓｉꎬｓｊ)优化成( ｓ′ｉ ꎬｓ′ｊ ) . 算法

通过不断调整具有最大频率差值的相邻种子对ꎬ
可以进一步降低 ｒｅａｄ 中已选择的种子集合的总

体频率.
ＳｈｉｆｔＤｉｖｉｄｅｒ 算法实现了种子移动位置策略

(算法 ２) . 为进一步降低 Ｒ 中已选择的种子集合

Ｓ 的总体频率ꎬ算法 ２ 首先计算 Ｓ 中相邻种子对

的频率差值ꎬ然后调整种子之间的分隔位置来减

少种子对的频率和ꎬ通过至多 Ｌ 次迭代ꎬ将获得

具有更低总体频率的种子集合.
定理 ２　 算法 ＳｈｉｆｔＤｉｖｉｄｅｒ 复杂性. 为减少长

度为 Ｌ 的 ｒｅａｄ 的 ｘ 个种子集合的总体频率ꎬ算法

２ 最坏情况下需要 Ο((ｘ / ２) × ｘ)步操作. 算法迭

代检查 Ｒ 中具有最大频率差值的种子对并调整

其分隔位置ꎬ至多有 ｘ / ２ 个种子对需要检查和 ｘ
个位置需要调整. 当不存在两个相邻种子频率差

值大于 ０ 时ꎬ算法终止并返回具有更低总体频率

的种子集合.

算法 ２　 ＳｈｉｆｔＤｉｖｉｄｅｒ

输入:ｘ 个种子的集合 Ｓ
输出:ｘ 个种子的新集合 Ｓ′ꎬ总频率小于 Ｓ
１:初始化 Ｓ′ ＝ Ｓ
２:计算 Ｓ 中所有相邻种子的频率差值

３:ｆｏｒ 最大的 Δ( ｆ)两个相邻的种子 ｓｉ 和 ｓｊ ｄｏ

４:ｉｆ Δ( ｆ) > ０ ｔｈｅｎ
５:　 　 将 ｓｉ 和 ｓｊ 的分隔位置 ｐｉｊ向左移动 １￣ｂｐ 的位置

６:　 　 移除种子 ｓｉ 和 ｓｊ 并且将新种子 ｓ′ｉ 和 ｓ′ｊ 加入到 Ｓ′

中

７:　 　 考虑其他最大频率差值的种子

８:ｅｌｓｅ
９:　 　 返回种子集合 Ｓ′
１０:ｅｎｄ ｉｆ
１１:ｅｎｄ ｆｏｒ
１２:返回种子的集合 Ｓ′

２　 实验结果

本文比较了提出的算法 ＦＭＳＳ、采用平均长

度种子选择策略 ＡＶＥ 最优种子选择算法 ＯＳＳ 的
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准确性和有效性. 准确性采用给定 ｒｅａｄ 的选取种

子集合的总体频率的平均值度量ꎬ有效性采用选

取种子集合的平均时间代价度量. 全部算法采用

Ｃ ＋ ＋ 语言实现ꎬ运行在一台 ＣＰＵ 为 Ｉｎｔｅｌ(Ｒ)
Ｃｏｒｅ(ＴＭ) ｉ７ － ２６００ ３􀆰 ４０ ＧＨｚꎬ 主存大小为 ３２
ＧＢ 的 ＰＣ 机上ꎬＵｂｕｎｔｕ １６ 的操作系统.

实验数据来源于真实的公开 ＤＮＡ 数据库和

ＤＢＬＰ 数据库ꎬ随机选取 ４ ０００ 条 ｒｅａｄ 作为查询

串ꎬｒｅａｄ 的长度为 １０８ ｂｐ. 在 ＤＢＬＰ 上选取 ２００ 条

片段作为查询ꎬ每条长度为 ７８ ｂｐ. 将每条 ｒｅａｄ 在

平均长度种子选择策略 Ａｖｅｒａｇｅꎬ最优种子选择

算法 ＯＳＳ 和本文提出的 ＦＭＳＳ ３ 种策略下进行分

段. 图 ３ 表示两个数据库下每条 ｒｅａｄ 在 ３ 种策略

下分成的 ｓｅｇｍｅｎｔ 在 ４ ０００ 条 ｒｅａｄ 中出现的频数

图 ３　 实验结果
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ

表 １　 运行时间

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｕｎｎｉｎｇ ｔｉｍｅ ｓ

段数
ＤＢＬＰ ＤＮＡ

ＡＶＥ ＦＭＳＳ ＯＳＳ ＡＶＥ ＦＭＳＳ ＯＳＳ

１ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ２５ ３􀆰 ８５ ０􀆰 ０９ ２􀆰 ６２ ４４􀆰 ５７
２ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ２８ ８􀆰 ３７ ０􀆰 １０ ３􀆰 １０ ８６􀆰 ８６
３ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ３４ １３􀆰 ７１ ０􀆰 １１ ３􀆰 ２３ １２７􀆰 ９２
４ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ３８ １９􀆰 ８０ ０􀆰 １２ ３􀆰 ２６ １６７􀆰 ２０
５ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ４１ ２６􀆰 ２５ ０􀆰 １３ ３􀆰 ２３ ２０７􀆰 ４４
６ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ４４ ３３􀆰 ２８ ０􀆰 １４ ３􀆰 ０５ ２４５􀆰 ６６
７ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ４７ ４１􀆰 ３８ ０􀆰 １４ ２􀆰 ８８ ２８２􀆰 ３３
８ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ５５ ５０􀆰 ４６ ０􀆰 １４ ２􀆰 ７２ ３２０􀆰 ２６
９ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ５４ ０􀆰 ５４ ０􀆰 １４ ２􀆰 ４０ ３５４􀆰 ２９

１０ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ５６ ７０􀆰 ３３ ０􀆰 １４ ２􀆰 ２２ ３８８􀆰 ８６
１１ ０􀆰 ５０ ０􀆰 ５９ ８０􀆰 ６７ ０􀆰 １４ ２􀆰 ２４ ４２２􀆰 ７０
１２ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ６１ ９２􀆰 ００ ０􀆰 １３ ２􀆰 ０２ ４５５􀆰 ３１

和. 其中ꎬ“ － ａ”表示 ＡＶＥ 方法ꎬ“ － ｂ”表示 ＯＳＳ
方法ꎬ“ － ｃ”表示本文提出的 ＦＭＳＳ 方法. 可以发

现ꎬ对于不同种子数量ꎬ在 ＤＮＡ 数据库下的

ＦＭＳＳ 选择的平均种子频率总和接近于算法

ＯＳＳꎬ但远远小于算法 ＡＶＥ. 在 ＤＢＬＰ 数据库的

ＦＭＳＳ 选择的平均种子频率总和远远小于 ＯＳＳ 和

ＡＶＥ.
　 　 同时ꎬ３ 种策略的运行时间如表 １ 所示ꎬ可以

发现在 ＤＢＬＰ 数据库下 ＦＭＳＳ 消耗的运行时间基

本与算法 ＡＶＥ 接近ꎬ远远低于 ＯＳＳ 算法. 在

ＤＮＡ 数据库下 ＦＭＳＳ 消耗的运行时间高于算法

ＡＶＥꎬ远远低于 ＯＳＳ 算法. 表明 ＦＭＳＳ 能够用更

少的时间ꎬ来选择接近最优频率的种子集合ꎬ因
此ꎬ可用于处理较大规模的 ｒｅａｄ ｍａｐｐｉｎｇ 问题.

３　 结　 　 论

１) 本文提出了一种有效的基于频率的种子

选择算法 ＦＭＳＳꎬ解决了 ｒｅａｄ ｍａｐｐｉｎｇ 过程中低

频数种子的选择问题.
２) 实验结果表明 ＦＭＳＳ 生成种子的频数与

最优种子频数相差很小. 同时 ＦＭＳＳ 算法的时间

花费远远低于最优种子选择算法 ＯＳＳ. 表明

ＦＭＳＳ 算 法 更 适 用 于 处 理 较 大 规 模 的 ｒｅａｄ
ｍａｐｐｉｎｇ 问题.
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