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有效挖掘闭合组合序列模式 
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摘 要 序列模式的挖掘是近年来的研究热点之一，目前很多研究都集中在闭合频繁项集与闭合序列模式的挖掘，较 

少涉及更加复杂、有重要应用价值的组合序列模式。针对任意长度和任意组合次数的频繁组合序列模式，提出了一种 

挖掘全部闭合的组合序列的算法 CloCSP。为克服指数量级的候选序列进行闭合检验的困难，提出了既能生成频繁组 

合序列，又能有效剪枝 ，并同时完成闭合检验的混合扩展策略，该策略无需维护候选集。实验表明，CloCSP算法能够 

有效挖掘出隐藏在序列数据中，尤其是稠密数据集内的闭合组合序列模式，有助于揭示更加复杂的序列模式。 
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Mining Closed Composite Sequential Patterns Efficiently 
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Abstract Sequential pattern mining has been an essential mining task and an active research area in recent years．Howe- 

ver，existing sequential pattern mining algorithms are designed for closed itemsets or simple closed sequential patterns， 

and can hardly extract composite sequential patterns，an important class of patterns consisting of several short segments 

separated by gaps．An efficient algorithm for mining frequent closed composite sequences with any number of segments 

of different lengths，CloCSP，was propose&It adopts a novel composite strategy called Mixed Composite，which not only 

can produce all of closed composite sequential patterns，but also can efficiently prune the compo site space and simultane— 

ously check the sequential patterns closure，accordingly reduces the cost in both runtime and space usage．Experiments 

on both synthetic and real data have demonstrated that CloCSP can significantly discover all of closed composite sequen- 

tial patterns． 
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1 引言 

序列模式挖掘的研究内容非常广泛，涉及 DNA序列模 

式_1]、闭合频繁项集_2。]和闭合频繁序列模式 ]等，在分析 

客户购买行为模式、web访 问模式、数据流分析等方面都有 

重要的应用。目前已有的序列模式挖掘方法主要针对简单的 

频繁项集或者序列进行挖掘，较少考虑序列在时间、子模式间 

彼此关联等方面的因素。然而，许多实际应用中有价值的模 

式往往比较复杂，例如DNA序列中，序列的顺序和距离都是 

至关重要的，除了形如 ACCT，ATI'G等的传统频繁项集 ，一 

些结构化的频繁项集具有更高的研究价值，文献[1]在真实 

DNA数据中成功发现了一些已知的、典型的基因序列模式， 

例如CGG(11)CCG，TGTGA(6)TCACA，其中(11)和(6)分 

别表示两个频繁模式之间的距离，或者相隔的任意字符的个 

数。这类模式是由多个频繁序列模式组合而成，一般称为组 

合模式(Composite Pattern 或 Composite Motif)。在数据流 

频繁模式和 Web访问行为等方面，也可以发现类似的组合模 

式。该类模式考虑了时间或位置因素，蕴涵的信息比传统模 

式更丰富。 

考虑如图 1(a)所示的序列，若频繁阈值为 3，3个序列自 

左至右对齐，用闭合的频繁序列模式挖掘算法[4 ]可以很容 

易地发现频繁序列，例如 AC，BB，IX；和 ACBBDC。但是，得 

不到包含位置因素的组合序列模式。如果进行恰当的移位， 

如图 1(b)所示 ，则不但可以发现连续的频繁模式 AC，BB和 

DC，还可得到组合模式 AC(2)船，髓 (2)DC，AC(6)DC，AC 

(2)BB(2)DC 
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sl：B CA CBG BBG TDC 

s2：A CLTBBG D DC AA B 

s3：TA CD TBBA CD CA 

(a)3个字符序列 

s1：B 

s2： 

s3： 

(b)移位对齐后发现组合模式 

图 1 组合模式示例 

2 相关工作 

A B 

最近几年，有关 DNA Motif的挖掘研究非常活跃l6 ]，早 

期的组合模式挖掘工作源 自对 DNA序列组合模式的研究。 

文献1-13首次定义了结构化 DNA序列模式(Structured Mo— 

tif)挖掘问题，之后的研究大多称其为 Composite Motif挖掘 

问题。挖掘时需要预先指定模式中所含子序列的长度、子序 

列的个数和子序列间的距离范围，例如按照模板 NNN(5，6) 

NNN挖掘 ，其中NNN表示长度为 3的频繁子序列 ，(5，6)表 

示两个序列间距离为 5或 6。如果挖掘前对存在的模式缺乏 

了解，则只能猜测一个结构模板。目前已有的几个算法，例如 

RISO算法l_6]和文献E73，基本都采取了这种挖掘方式。 

该方法存在两个明显的局限：第一，虽然指定模板可以有 

效降低挖掘组合模式的难度，但也极大地降低了算法发现未 

知模式的能力，因为在现实数据中存在很多结构未知的模式。 

事实上，在研究真核生物的基因转录时发现存在更加复杂的 

组合 motif结构_9 ，在某些情 况下，甚 至可 以有 12个基 

部l_】 。第二，算法一次运行只能发现一种结构的组合模式， 

如果需要挖掘全部组合模式，则需要穷举各种结构模板并多 

次运行，挖掘效率低。 

针对上述不足，有必要设计不需限定组合模式的结构，即 

无需指定模板、并能挖掘全部组合序列模式的算法，这对于缺 

乏数据中模式结构先验知识的挖掘任务无疑是有益的。 

此外，组合序列模式的另一个意义在于它适用于对稠密 

序列数据的挖掘。传统的频繁序列挖掘算法通常是针对稀疏 

序列数据集设计的，并不适于挖掘稠密序列数据。例如，根据 

文献[5]的实验，算法 CloSpan和 BIDE在挖掘稠密数据时， 

当最小支持度小于 88 时，获得的频繁闭合序列数量高达 

10。量级，同时算法运行时间也达 10000s量级。然而，挖掘组 

合序列模式，则可在较短时间得到一些值得探究的结果。 

算法面临的主要困难在于，潜在的组合序列模式数量是 

指数级的。虽然挖掘闭合的组合序列模式将使结果更紧凑， 

但挖掘难度和复杂度更高。传统的闭项集挖掘算法通常都需 

要维护候选项集，以便检验新生成的候选项是否已被包含，或 

者已有的候选项是否被新生成的候选项包含，这些都将导致 

巨大的时间与空间开销。 

针对上述挑战，本文针对一般序列数据 ，定义了包含任意 

数目子序列、不限定子序列长度和彼此间距离的闭合组合序 

列模式 ，提出了一个可挖掘全部闭合组合序列模式的算法 

CloCSP，算法采用的混合搜索策略可以直接输出闭合序列， 

无需维护候选闭合模式集合。 

3 闭合组合序列挖掘算法 

设 ∑为字母表，M是序列数据库D上的频繁序列模式， 

并且是连续的无间隔的序列模式 ，M—aia，⋯ ，a ∈∑，称 M 

为简单序列模式 。 

定义 1(组合序列模式，corr~site sequential pattern) S— 

(ni)Mi+1( )⋯(nq)Mi+ ，其中M ，M+ 一，M+ 表示k个 

长度≥len的简单序列模式 ，五≥2，( )表示两个简单序列模 

式之间的距离，对应 个任意字母，，z ≥1，len为简单序列的 

最短长度。 

为了简化形式，在需要时也可表示为 S— M —M州一⋯一 

M+ ，其中下划线一表示任意距离。 

对于 S：k的形式 ，正整数 k表示该模式的支持度。 

与文献E13不同，本文定义的组合序列模式不限制简单序 

列模式的个数、长度和间隔距离。 

定义 2(闭合组合序列模式) 对组合序列模式 S，不存在 

组合序列模式 S ，使 SCS ，并且 sup(S )一sup(S)，则称 S是 

闭合组合序列模式。 

从图 1可以看到，为了获取组合序列模式，应该按照一定 

的方案将各个序列对齐。显然，不同的对齐方案可能得到不 

同的组合序列模式。序列对齐是一个时间代价高昂的过程， 

如果穷举对齐方案，其时间复杂度为各序列长度的乘积。 

3．1 基本算法 

算法主要分为两个阶段。 

第一阶段，获取序列数据的各种对齐方案，并挖掘频繁序 

列模式 ，即获取简单序列模式集合 Q。 

第二阶段 ，逐个提取 Q中的简单序列模式 Mi，作为种子 

模式 ，搜索组合空间，生成全部包含 Mi的组合序列模式，若 

闭合 ，则输出闭合组合序列模式。 

在第一阶段 ，本文利用泛化后缀树l_1 ]的优 良性能，设计 

有效算法。有关后缀树的研究和应用非常广泛，主要用于字 

串搜索、提取最长公共字串等。其突出的特性是 ，可以将一个 

长度为 的序列在 O( )时间内插入后缀树。在将序列插入 

到后缀树的过程中，例如插入序列 abcdef，算法将分别把后缀 

abcdef，bcdef，cdef，def，ef，f插入。如果在插入时，将序列本 

身的插入位置保存下来 ，就可以在各节点中获得各种序列对 

齐方案 ，遍历树中的节点可以获得频繁的序列模式。 

性质 1 泛化后缀树中每个非根节点都对应一个字符序 

列。对于支持度大于给定频繁阈值的内部节点 ，如果存在 

后缀链 一 ，并且支持度 sup(nj)~sup(n )，则 对应一个 

闭合频繁序列。 

证明：当存在后缀链 吩一 时 ， 是 的后缀，节点 

对应的序列 比，z 的长 1，当 sup(nj)< sup(n )时， 不能包 

含 ，所以 编对应一个闭合频繁序列。 

同理可证性质 2。 

性质2 设泛化后缀树中内部节点 的孩子节点中有叶 

子节点 leaf，存在后缀链 一 ， 中有与 leaf对应相同序 

列的叶子节点leaf’，如果 leaf的支持度大于给定频繁阈值， 

并且 sup(1eaf’)~sup(1eaf)，则 leaf’对应一个闭合频繁序 

列 。 

根据上述性质，可以设计出从泛化后缀树中挖掘简单序 

列的算法。 

算法 1 ExtraetMotif(／V／／，△，flag) 

输入：字符序列数据，频繁阈值 

输出：简单序列模式队列 
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1 if(flag~1)字符匹配方式为：相对位置相同并且符号相同 

2 else字符匹配方式为：仅需符号相同 

3 将节点 M 所含各序列数据插入泛化后缀树 

4 while(还有节点未访问){／／遍历后缀树 

5 提取节点 node 

6 if(sup(node)>&)then{／／如果是频繁序列 

7 if(node是内部节点)then( 

8 if(不存在后缀链 nodei---~node) 

Queue=input(node) 

9 else if(存在后缀链 nodei--~-node， 

且 sup(nodei) sup(node)) 

10 Queue~input(node)) 

11 else if(node是叶子节点)then{ 

12 if(存在 node．-'ffather(node)，且存在 leafE chil— 

dren(nodei)的字符序列与 node相同) 

13 if(sup(1eaf)< sup(node)) 

Queue=input(node) 

14 else Queue=input(node)) 

15 )／／while循环结束 

上述算法第 6行和第 11行提取闭合的简单序列，第 12 

行提取当前无法判断是否闭合的简单序列。该阶段不需要一 

定提取闭合的简单序列，闭合性将在第二阶段完成。 

每个简单序列都存储了当前的序列对齐方案。另外，为 

了获取序列的各种对齐方案，根据后缀树性质，对于同一序列 

内的重复子序列，将重复插人树中同一个节点，因为每次插入 

时对应的位置不同，所以视作独立的序列，每次插入都记一个 

支持度。 

针对类似A—B_A_A这种模式，当缺乏位置信息时，无法 

区分第一个 A与第二个 、第三个 A的不同，即存在类似 A一 

⋯一A的环。在组合过程中，必须判断并恰当地终止因环所 

导致的循环。解决方法是，在第二阶段，提取简单序列模式内 

的对齐方案，将该模式对应的序列集合重新插入一个新的后 

缀树，在字符匹配时，相对位置相同且符号相同才视为匹配， 

这样因为位置确定，可将类似 A—B—A—A的有环模式转化为 

形如A —B —Az—A3的无环模式，简化了组合问题。 

3．2 混合扩展 

本文提出了一种混合扩展策略来生成组合序列模式。该 

策略结合剪枝技术，可以直接得到闭合模式，而不必维护候选 

集合用于闭合性检验，从而节省时间与空间开销。 

所谓混合扩展，指在由简单序列扩展出组合模式过程中， 

混合使用双向扩展与前 向扩展的组合策略，以求快速并无重 

复地生成全部组合序列模式。 

定义3(前向扩展) 设组合序列模式 s—M ( )M+ ⋯ 

M+ ，扩展为 S 一M ( )M+1⋯M十 (nk)Mi+̈ 1，称为前 向 

扩展，又记为 S 一S(nk)Mi+抖1。 

定义4(后向扩展) 设组合序列模式 s—M (ni)Mi+ ⋯ 

M “，扩展为 S =lVI,一1(n )M (璁)M +1⋯M件 ，̂称为后向扩 

展，又记为S 一M—l( 是)S。 

由简单序列M 扩展生成的全部组合序列模式集合记为 

CSP( )。 

由于作为种子的简单序列 记录了对齐方案，因此该 

序列模式所包含的各序列间的相对位置确定 ，对于可以和 M 

进行组合的候选简单序列模式，可按照相对位置进行排序。 

排序方法 ：以种子 M 为基准位置，以各候选 简单序列 
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MI中首字符相对基准的位置作为该简单序列的起始位置，位 

置编号较小的排在前面，即如果 pos(Mj)~pos(Mi+1)≤⋯≤ 

pos(M+ )，其中pos(M )表示简单序列的位置编号，则排序 

为 ≤MJ+ ≤⋯≤ + 。 

显然，如果候选模式集合中各简单序列是有序的，则相对 

位置靠前的将先被扩展，那么在其后的简单序列，只需要做前 

向扩展，故可得如下性质。 

性质3 如果候选的简单序列是有序的M ≤M+，≤⋯≤ 

M+ ，则对候选的简单序列只需做前向扩展，不必做后向扩 

展 。 

算法 ExtractMotif()提取 的种子是一个二元组 Node 

( )=(M ，Si)，其中M 是对应的简单序列模式，Si={岛I 

V ，M A ∈D)是支持 M 的字符序列集合。N~de(M ) 

与 Node(Mj)的组合操作定义为：Node(M )。Node(Mj)： 

{M—M orM,-一M,-，SNS,-}，简记为 M 。 。 

设 一{M 1M 是候选的简单序列模式)，集合 P 为 

扩展完毕的种子集合。 

基本混合扩展过程： 

1)提取一个种子 M ∈( ； 

2)如果 无序，双向扩展 ， 一M 。 一{M 。 l 

∈Q )； 

3)否则 ，前向扩展， 
一 M 。 一{M 。Mk 1 ∈Q M̂ ≤ } 

4)如果 不为空，对Q 中简单序列模式按相对位置 

先后排序，并插入组合模式树，如图 2所示； 

5)对 中的每个简单序列模式，Q 一 ，执行第 1) 
一 5)步骤。 

6)将扩展完毕的M 加入集合P ， 一P一+ 嗄̂。 

如图2所示，树中每个节点代表一个简单序列模式，每个 

分枝可以拼出一个组合模式。上述过程会重复生成一些组合 

模式，下面通过剪枝避免重复生成相同的组合序列模式，并提 

高模式组合的效率。 

⑩ ／／＼＼＼ 
0layer ④ ⑩ ⑨ ⑩ @ 

八 ／＼ 
äye @ ⑥ @ ⑥ 

。 

图2 组合模式树示例 

3．3 剪枝与闭合性检验 

为便于描述，以 Father(B)表示节点 B的父亲节点，以 

Prey(B)表示上一层中同样是 B的节点；如果组合模式 S是 

由A组合生成的，记为A—s，即SECSP(A)。 

定理 1(剪枝定理) 设简单序列AE P ，候选组合序列 

模式S，如果S =S(nk)A或者S =A( )S，则A—S，，可以 

安全地将 S 删除。 

证明：因为A已经被扩展过，即存在 CSP(A)，使得 S ∈ 

CSP(A)，所以A—S ，同理 CSP(S，) c5P(A)，没有必要继 

续扩展S ，故可删除S 。 

推论 1 设 Prey(A)∈ ，M S，如果 S，=S(nk)A或者 

— A( )S，并且支持度 sup(S')一sup(M)，则 CSP( )一 



CSP(M) CSP(A)，可以安全地将 M 从候选集合内删除。 

证明：因为 M— S，且 S—S ，所以 M—S ，即 S ∈CSP 

(M)，又 sup(S )一sup( ，所以 CSP(S )一CSP(M)，根据 

剪枝定理 ，CSP(S ) CSP(A)，则 CSP(S )一CSP(M) 

CsP(A)，所以无需再对 M 和S 做进一步的组合 了，可将 M 

从候选集合内删除。 

推论 2 设 Prey(A)∈P ，并且 sup(A)一sup(Father 

(A))，则 CSP(Father(A)) CSP(A)，可以安全删除 Father 

(A)。 

证明：设 S=Father(A)对应的模式 ，S扩展为S 一S(nk) 

A或者 S 一A( )S，因为 sup(A)一sup(Father(A))，所以 

sup(S )一sup(S)，则 CSP(S)一CSP(Father(A))一CSP 

(S )，根据推论 1可得 ，CSP(Father(A))一CSP(S ) CsP 

(A)，CSP(S)已经被 CSP(A)包含 ，故可以安全删除 S。 

推论 2是推论 1的特例。 

推论 3 设 Prey(A) 并且 sup(A)一sup(Father 

(A))，则无需扩展A，将 A从候选简单序列集合中移出，与 

Father(A)合并。 

证明：设 S—Father(A)对应的模式 ，S扩展为 S 一S(nk) 

A或者S 一A(nk)S，因为 sup(A)一sup(Father(A))，所 以 

sup(S)一sup(S )，则 CSP(S)一CSP(Father(A))一CSP 

(S )，因此不需对A做组合 ，只需组合扩展 S (将 A与Father 

(A)合并)。 

同理可证推论 4。 

推论 4 设 P 口(A) P ，S 一S(nk)A或者 S =A 

( 忌)S，如果 sup(A)一sup(Prey(A))，则 CSP(P (A)) 

CSP(S )，可以安全删除 PrP (A)。 

定理 2 闭合定理(充要条件) 

当且仅当(1)sup(S)>Max{sup(Sk)l ∈s。Q }，即s 

的支持度大于S经一步扩展所得的每个模式的支持度，并且 

(2)S中不存在某个简单序列 M ∈ ，则 S为非重复生成 

的闭合组合序列模式。 

充分性证明：若 S非闭合且是重复生成的，则只有两种 

情况，(1)S被已生成的模式包含，(2)已生成的模式被 S包 

含。只要证明上述两种情况不存在即可。 

反证：混合扩展可以生成 由种子序列 M 扩展出的全部组 

合序列，设当前组合模式为 S，如果 闭合组合序列 X，使得 

S X，则 sup(S)一sup(X)，说 明 X可 以进一步扩展，即 

j S，sup(S)=sup(X)， ∈X。Q ，这与条件(1)矛盾。 

对已有的模式 X，必 jM ，使得 M —X且M ∈P ，如 

果 XCS，则有 —S，根据剪枝定理必有 ，M —S，M ∈P ，S 

应该在扩展过程中被删除，这与条件(2)相矛盾。 

必要性证明：若 S为闭合组合序列模式 ，根据闭合定义， 

不存在 ，S一 ，使得 sup(S)≤sup( )，即条件(1)成立 ；若 

S为非重复生成的，则重复的模式被提前删除，这由剪枝定理 

保证，即条件(2)成立。 

满足闭合定理的组合序列模式是闭合的非重复生成的， 

因此可以直接输出结果，不需要维护候选闭合模式集合以验 

证闭合性，从而节省了这部分的空间与时间开销。 

3．4 CIoCSP算法 

下面给出CloCsP算法的具体描述。 

算法2 剪枝算法 PatternsPruning(Queue) 

输入：未被扩展过的候选简单序列队列 

输出：剪枝后的候选简单序列队列 

1 while(候选简单序列队列 Queue不为空){ 

2 M=dequeue(Queue) 

3 if(PrevM )∈P ed) 

／／in果 M的上一级节点已经被扩展过 

4 then if(sup(M)一 sup(father)) 

／／如果 M的支持度等于父亲节点的支持度 

5 then Pseed一+father，retum／／推论 2 

6 else P eed一十M ／／剪枝定理 

7 else／／上一级 M 尚未被扩展过 

8 if(sup(M)= sup(father))then 

9 将 father=MUfather，Pseed一+M ／／推论 3 

10 else if(sup(M)一 sup(Prev(M ))) 

l1 then P eed一+ Prey(M)／／推论 4 

12 M = Prev(M) 

13 while(sup(M )一 sup(Prev(M ))){ 

14 P5eed一+ Prev(M )／／推论4 

15 M 一 Prev(M )) 

16}／／while循环结束 

算法 3 混合扩展算法 Mixed-Composite(Queue，S) 

输入：候选简单序列队列，组合模式 

输出：闭合组合序列模式 

1 PatternsPruning(Queue) 

2 if(sup(S)>Max{sup(Mi)f M ∈S。Queue}AND S中简单序列 

数 目>1) 

3 输出闭合组合序列模式 S 

4 Mi— dequeue(Queue) 

5 Queuel—ExtractMotif(Mi，△，1)／／插入泛化后缀树，位置相同并 

且符号相同的字符才视为匹配 

6 对 Queuel中的简单序列排序 

7 while(Queuel≠仍)Mixed-Composite(Queuel，S)／／递归调用 

8 P 一+Mff／标记 M．为已扩展 

算法 4 闭合组合序列模式算法 CloCSP(SeqData，／x) 

输入：字符序列数据集，频繁阈值 

输出：全部闭合组合序列模式 

1 Queue~ExtractMotif(SeqData，0，a)／／将原始数据插入泛化后缀 

树，匹配方式为仅需符号相同 

2 while(种子队列 Queue≠D){ 

3 M— dequeue(Queue) 

4 Queue1一 ExtractMotif(M，A，1)／／将 M 中包含的各序列数 

据插入泛化后缀树中，匹配方式为位置相同并且符号相同的字符 

才视为匹配 

5 Mixed-Composite(Queuel，S—D)／／混合扩展 

6 Pseed=+M )／／标记种子 M为已扩展 

3．5 算法复杂度分析 

设 为数据库中序列的个数，序列平均长度为m，组合模 

式中最大组合个数为 尼，简单序列最小长度为 len。 

算法第一阶段，主要是后缀树的创建和遍历，根据后缀树 

可在序列长度的线性时间内创建的性质易知，树的创建与遍 

历的时间复杂度为 O(mn)。设算法第一阶段生成 N个简单 

序列模式。 

算法第二阶段，对 ～个简单序列模式递归地进行混合扩 

展，最大递归层数即组合模式中最大组合个数为 矗≤m／(1en+ 

1)。扩展时主要耗费为对每个种子模式重新创建后缀树，复 

杂度为 O(mn)，k次递归，对候选简单序列模式队列进行 k次 
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排序，复杂度为 O(kNlogN)，与每个候选简单序列做组合。 

因为组合时候选模式队列是有序的，所以每次递归时，候选模 

式都至少比上一层少 1，根据组合模式树，可以计算组合次 

数： 

第0层有N个简单序列，对第一个种子， 

第一层组合次数≤N一1，第二层组合次数≤N一2，⋯ 

第 k层组合次数≤』＼，一是， 

第一个种子组合次数≤i∑=k(N一愚)一是N一 
， 

l= l 厶 

第二个种子有 N一1个候选简单序列，所以 
害  

第二个种子组合次数≤ ∑(N一1一k)一k(N一1)一 
l l 

(查± 2 
2 ’ 

第 N一1个种子组合次数≤愚(N—N+2)～ ， 

所以 ～一1个种子共需最大组合次数为 
r= N一 2 i=k 

∑ ∑(r—k)一k[N+ (N一1)+⋯ +2]一 
r=0 l兰 J 

! 二 2 (垒± 2 
2 

一 [ (N一1)(N+2)一是(N--1)(愚+ 

1)-]／2 

一  l_(kN2一是 N+愚 一1) 
厶 

所以，算法最坏复杂度为 

(N一1)O(mn)+(N一1)O(志NlogN)+O(kⅣ 一愚。』＼，)一 

O(mnN+kN。logN+愚N 一是。N) 

4 实验与分析 

本文使用 C++语言和标准模板库 STL实现算法；程序 

运行平台为 Windows XP操作系统 ，PC机配置为 Intel Core2 

CPU l_8GHz，1GB内存。 

实验数据分别采用 IBM合成数据生成器 GenData生成 

的稠密数据集和真实 DNA序列数据。因为目前没有其他同 

类型的挖掘闭合组合序列的算法，所以选取挖掘非闭合组合 

序列模式的算法 RISO-STAE (该算法是同类算法的典型代 

表)与 CloCsP做横向比较。 

4．1 稠密合成数据 

该合成数据为稠密序列数据，共生成 35个序列，序列平 

均长度为 100，有 4个不同的符号。 

用该数据考察在不同支持度阈值下，算法的运行时间和 

内存耗费占用情况。为避免生成大量琐碎的无意义的模式， 

设置参数 len(组合模式中简单序列的最短长度)分别取3和 

4，调整支持度阈值 ，考察算法时间与空间耗费，如图 3所示。 

从运行时间来看，即便支持度小于 3O％，算法时间仍 可在 

100s之内。 

support thre~old(％) support threshold(％) 

(a) (b) 

图 3 支持度阈值与时间、空问耗费变化关系 

与 RIS()_ A算法比较： 
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RIs()_sTA算法是根据结构模板进行挖掘，一次运行只 

能提取一种结构的组合序列，而本文的 CloCSP一次运行能 

提取全部组合序列模式，故不能直接对比一次运行的时间和 

内存耗费。 

将 RI A运行两次，分别提取与模板 NNN(2，10) 

NNN和NNN(2，10)NNN(2，10)NNN匹配的组合模式，将 

两次的结果合并 ，与 Cl0CsP进行对比，如表 1所列，当最小 

支持度低于 33 时，RISO-STA两次运行的结果数量已经超 

过 CIoCSP的结果数量，这主要是因为，RIS()- A的结果是 

非闭合的，得到的大量结果中有一些是被其他模式包含的，是 

冗余的，而CloCSP得到的是闭合模式。 

表 1 发现的组合模式数量比较 

从运行时间来看，虽然表 2中的数据显示，RISO-STA单 

次运行时间远小于 CIoCSP，但是考虑到 CloCsP挖掘的是全 

部组合模式，如果以 RISO-STA挖掘全部组合模式，则需枚 

举各种可能的组合结构，其运行时间的总和无疑是高昂的。 

表2 运行时间比较 

从两个算法的特点来看，RIS()- A适合挖掘某种已知 

结构的组合模式，或者单独挖掘某个特定模式；而 CloCSP适 

合挖掘结构未知的模式，或者提取全部的闭合组合序列模式。 

4．2 真实数据 

采用文献[1]提供的枯草杆菌B subtilis数据，提取 300 

个基因序列进行实验，DNA序列长度从 90到300不等。 

本文算法挖掘得到包括文献[1，6]所报告的 TTGACA 

(18)TATAAT等大量组合模式，主要为包含 2个和 3个简单 

序列的组合模式，个别模式包含了4个简单序列，如表 3所 

列。部分组合模式的生物学意义还有待进一步的检验。 

表 3 挖掘出的部分组合序列模式 

TAT(73)AAA：17 

TTGACA(18)T rA T：12．7 

CAG(：16)CCC：3．7 

CCCA(7)GGG：3．7 

C( (7)GGGC：3．7 

GGG (35)Cfff-~ ：3．7 

CcA(8)GGc：4 

TGT(2)GTG(4)TGT：4．7 

CcG(7)GC~ (1O)TTT：4 

oCC(7)GGGG (37)CCA~：4 

GGG (1O)TIT (24)OGG：3．7 

c,cc~ (7)GGG (1O)丁IT：3．7 

CCC (8)GGG (10)rIT：4．7 

ccc(8)GC,G (1O)rIvr(24)cGG：3．7 

结束语 本文提出了挖掘序列数据库中复杂序列模 

式——闭合组合序列模式的问题 ，并给出了一种有效解决该 

问题的挖掘算法Clo 、P。为了达成上述任务，提出了混合扩 
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工作的初步结果。为了进一步提高这种模型和方法 的可用 

性，还有一些难点需要解决，比如解决多表关联查询问题、多 

表嵌套查询问题、根据上下文查询问题和带有表达式语句的 

复杂查询等问题。 
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展策略，在前、后两个方向上对序列模式进行组合，同时进行 

剪枝优化和闭合检验。实验结果表明，CloCSP能够有效挖掘 

闭合组合序列模式。 
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