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基于枚举策略的三倍体个体单体型重建算法 
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摘 要 求解三倍体个体单体型对于探索三倍体物种的遗传特性和表型差异等方面的研究具有重要的推动作用。针 

对带基因型信息的最少错误更~-(MEC／GI)模型，提 出了一种基于枚举策略的三倍体个体单体型重建算法 EHTR。 

该算法依次重建3条单体型上的每一个单核苷酸多态性住点取值，对于给定位点，首先根据其基因型取值枚举该位点 

的3种单体型取值情况，然后选择片段支持度最高的取值作为该位点的重建值，算法的总时间复杂度为O(mn+ 

mlogm+cn1)。采用CELSIM 和 MetaSim两种测序片段模拟生成器生成实验测试数据，在片段覆盖率、错误率、单片 

段长度、单体型长度和单体型海明距离等参数的不同设置下，对算法EHTR，GTIHR，W-GA和Q-PSO的重建率和运 

行时间进行对比分析。实验结果显示，算法EHTR在不同的参数设置下均能以更短的运行时间获得更高的重建率。 
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Abstract Determining triploid individual haplotype plays an important role in promoting the study of exploring genetic 

traits and phenotypic differences of triploid species．In this paper，based on the minimum error correction with genotype 

information(MEC／GI)model，an enumeration strategy based enumeration haplotyping triploid(EHTR)algorithm was 

proposed for solving triploid individual haplotype reconstruction problem．The EHTR algorithm reconstructs the SNP 

sites of the three haplotypes one after another．When reconstructing a given SNP site，it enumerates three kinds of SNP 

values in term s of the genotype of the site，and chooses one with the most high suppo rt degree coming  from the SNP 

fragments that are covering the corresponding SNP site The total time complexity is 0( + log +c72Z)．In the ex- 

periments，two kinds of simulators CELSIM and MetaSim were invoked to generate SNP fragm ents．The reconstruction 

rate and running time were compared and analyzed among algorithms EHTR，GTIHR，W-GA and Q-PSO with different 

parameters setting ，such as fragm ent coverage，error rate，sing le fragm ent length，haplotype length and haplotype ham— 

ming  distance．Under different parameter setting，the EHTR algorithm can obtain higher reconstruction rate in shorter 

running time，which is proved  by a number of experiments． 

Keywords Sequence analysis，Triploid，Haplotype，Genotype，Minimum error correction，Enumeration 

1 引言 

基因测序技术的飞速发展产生了大量的基因数据，使后 

基因组研究工作不仅在人类等二倍体生物上展开，还过渡到 

动植物等三倍体生物。在生物界中，三倍体普遍存在于鱼类、 

贝类和高等植物中，通常三倍体鱼、贝类的生长周期更短，成 

熟鱼寿命更长、存活率更高、抗病力更强，而三倍体植物也普 

遍具有生长旺盛、果实大且少籽或无籽、产量高、适应性和抗 

逆性强等优点。因此，研究三倍体生物基因组对于探索三倍 

体物种的遗传特性起到了重要的推动作用。 
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单核 苷 酸 多态 性 (Single Nucleotide Polymorphism， 

SNP)是基因组中最常见的一种遗传多态性，它是由染色体 

基因组在单个核苷酸碱基尺度上的变化而引起的 DNA序列 

多态性。研究 SNP对于探索三倍体生物的遗传性状和表型 

差异l1。3以及植物分子育种_4 ]等发挥着着重要的作用。由 

于连锁不平衡现象以及缺乏遗传重组事件，染色体上某一区 

域的一组SNP位点趋于共同遗传，这组位于一条染色体上的 

相关SNP位点序列称为单体型 (Haplotype)。研究表明，单 

体型数据比单个SNP位点携带更多的遗传信息，其在生物个 

体的表型差异、基因表达和疾病预测等方面发挥更大的作用。 

但在当前的实验技术水平下，获取完整单体型数据的成本很 

高，而获取基因型数据和 SNP片段数据则较为容易，因此通 

常采用计算的方式，由测序片段数据推测单体型，由此产生了 

个体单体型重建问题，也称为个体单体型组装问题。 

目前，对三倍体个体单体型重建问题的研究较少，有文献 

基于最少错误 更正模 型 (the Minimum Error Correction， 

MEC)E 、带基因型最少错误更正模型 (the Minimum Error 

Correction with Genotype Information，MEC／GI)_6]及最少片 

段删除模型 (the Minimum Fragment Removal，MFR)̈7]提出 

求解K一个体单体型重建问题的算法。Wang等基于MEC和 

MEC／GI模型，提出重建二倍体单体型的遗传算法，并指出对 

其稍加修改后可用于重建 K一个体单体型_6](本文称为 W_ 

GA)。该算法的编码长度与片段数 目相等，这使得算法 w— 

GA的解空间庞大，制约了算法的求解性能[ 。Li等[ ]基于 

MFR模型，针对无空隙片段的问题实例，提出时间复杂度为 

O(m + K+ )的多项式算法，其中 m表示片段个数 ， 表示 

SNP位点数；针对片段中洞的最大个数不超过t的问题实例， 

提出时间复杂度为 0(2zt 。 +2(K+1)t  ̈)的动态规划算 

法，该算法仍然只适用于Tt／值(片段数 目)较小的情况，随着 

m值的增大，算法扩展性不好，性能受到很大的影响。Qian 

等基于 MEC和 MEC／GI模型，提出求解二倍体重建问题的 

粒子群优化算法 ，并指出对其稍加修改后可用于求解 K一个体 

单体型重建问题_g](本文称为 Q-PSO)，该算法的的编码方式 

与算法 W-GA相同，故性能仍受到片段数 目的制约。吴碌莉 

等_10_通过引入新颖的染色体编码方法及有效的爬山算子，提 

出了求解 MEC模型的三倍体个体单体型重建算法 GTIHR， 

该算法编码长度等于单体型中杂合位点数，当单体型长度增 

长或杂合率增大时，算法性能受到较大的影响。 

本文针对 MEC／GI模型研究 了三倍体个体单体型重建 

问题 ，提 出基 于枚举 策略的三倍体个 体单体型重 建算法 

EHTR。对于每个待重建的 SNP位点，算法 EHTR根据其 

基因型枚举出 3种取值情况，并选择片段支持度最高的取值 

作为该位点的取值，以此依次重建出3条单体型上的每个 

SNP位点。由于三倍体测序数据很难得到，本文采用模拟数 

据对算法 EHTR，W-GA，Q-PSO和 GTIHR进行实验测试。 

实验结果显示 ，在不同的参数设置下，算法 EHTR均能有效 

地求解问题，与其它 3种算法相 比，算法 EHTR能在更短的 

时间内获得更高的重建率，有较强的实用价值。 

2 问题及符号定义 

三倍体生物体细胞中含有 3个染色体组 ，其上一段连续 

区域内相关的SNP序列即构成 3条单体型序列。由于 SNP 

位点的二态性，即每个 SNP位点仅有两种不 同的变异形式， 

可以采用定义在字符集{0，1}上的二进制序列表示单体型，而 

无需采用真实的{A，T，C，G}4个碱基字符。在 3条染色体 

上共同表现出来的 SNP复合序列构成了基因型序列，若 3条 

染色体在某 SNP位点的碱基取值相同，则这个位点上的基因 

型称为纯合子 ，否则称为杂合子El1]。例如，(ooo) 和(111) 

表示同合 SNP位点的基因型取值 ，(001) 和(011) 均表示 

杂合 SNP位点的基因型取值。假设给定某号染色体上 3条 

长度为 的单体型 ，经测序产生一组 条 SNP测序片段，记 

为 SNP矩阵M埘× ，其中每行表示一条 SNP片段，每列表示 

一 个 SNP位点，每个元素 d∈{0，1，一}(i一1，2，⋯，m， 一 

1，2，⋯， )(一表示片段 i未覆盖第J个 SNP位点，或者片段 i 

在第j个位点的取值未知)。令g一(g ，gz，⋯， )表示对应 

的基因型矩阵，其中毋一(gjl， 2，蜀3) (g ∈{0，1}，是一1，2， 

3， 一1，2，⋯， )表示第 J个 SNP位点的基因型。 

下面介绍本文采用的符号： 

给定矩阵M 的列Mq( 一1，⋯， )，令 r(J)表示覆盖第 J 

个位点的片段集。给定矩阵M 的行M 一( 一1，⋯， )，令Z( ) 

表示第 i行中元素m ≠一 (』：1，2，⋯， )的最小列号。 

给定两条字符序列 u一<“ “， >和 V一( ，⋯， )，且 

“n ∈{0，1，一}J一1，⋯， )，海明距离 HD(U，V)定义为 U 

和y中对应位取值不同的位数，如式(1)所示： 

HD(U， = Ed(uj， ) (1) 

其中， 

( ， ，)一f ， 若uj：~--, ≠一，且 ≠ (2) 
l0， 否则 

HD(U，y)可用于求解两条 SNP片段之间的距离、SNP 

片段和单体型之间的距离以及两条单体型之间的距离。当 

HD(U，V)表示两条 SNP片段之间的距离时，若 HD(U，V)大 

于 0，表示片段 U和y冲突，否则表示它们相容。冲突的片段 

一 般来自于不同的单体型或是含有测序错误。如果所有片段 

均没有测序错误或者错误已被更正，矩阵M 中行可被划分成 

3个彼此不相交且均包含相容片段的子集 ，每个子集决定一 

条单体型，则称矩阵M可行 ”]。 

假设给定单体型 Jl一(Jl ，h2， )(玩一( t， 2，⋯， )， 

志一1，2，3)，基因型g一(gl，g2，⋯， )(岛一( 1， 2， 3)，J一 

1，2，⋯， )，当 一五gsk( 一1，2，⋯， )时，称单体型h与 

基因型g相容。 

2002年，Lippert等[ 提出重建二倍体单体型的最少错 

误更正模型(the Minimum Error Correction，MEC)。由于基 

因型数据较单体型数据更容易测定，Wang等l6 引入带基因 

型信息的最少错误更正模型(the Minimum Error Correction 

with Genotype Inform ation，MEC／GI)，本文将 MEC／GI模型 

延伸到三倍体个体单体型重建问题。 

带基因型信息的最少错误更正模型：给定 SNP矩阵 M 

及基因型矩阵g，修改最少数 目的矩阵元素(0改为 1或将 1 

改为 O)以使得 SNP矩阵可行 ，且重建的 3条单体型与给定基 

因型相容。 



●  

第l期 张 倩，等：基于枚举策略的三倍体个体单体型重建算法 77 

本文用重建率 m (Reconstruction Rate，RR)衡量重建 

单体型的精度。令 一( ，h2， )为原始单体型， 一(矗 ， 

， )为重建单体型，RR定义为单体型Jl 中正确构建的核 

苷酸比例，如式(3)所示： 

RR(̂ 。h )一 

一  畚 ：圣 三 。 1 =』 一々l =l ⋯ 

其中，rikj =HD(h如， )(ik， 々一1，2，3)。 

3 EHTR算法 

本节提出一种基于枚举策略重建三倍体个体单体型的启 

发式算法 EHTR(Enumeration Haplotyping Triploid)。算法 

的输人为片段矩阵 M 和基因型矩阵 g，输出为单体型 h一 

(Jl ，Jl2，hs)。EHTR首先预处理基因型矩阵 g和 SNP矩阵 

M，删除基因型中的纯合子及矩阵中的纯合 SNP位点；然后 

根据某个 SNP位点的基因型枚举其 3种可能取值，选择片段 

支持度最高的取值作为该 SNP位点的取值，并以此循环生成 

3条只含杂合位点的单体型 Jl 一(Jl ， z ，h3 )；最后将单体 

型h 扩展成为h一(Jl ，hz，h。)。下面详细介绍算法 EHTR的 

主要步骤。 

3．1 预处理 

由于纯合位点对单体型重建工作没有作用，首先删除基 

因型矩阵 g和片段矩阵M 中的纯合位点，以提高求解问题的 

效率。删除g中满足条件毋 = z一 。( 一1，2，⋯， )的项， 

并将片段矩阵M 中的对应列删除，记该列取值为gj 。经过 

列删除后，矩阵 M 中会产生某些空行(元素值全为一)，将这 

些行也删除。预处理后基因型全为杂合子，SNP矩阵中保留 

的SNP位点也均为杂合位点。为描述方便，仍用 Mm× 和g 

表示新的片段矩阵和基因型矩阵。将片段矩阵的行 ，一] 

( 一1，⋯，m)按照 Z( )值非降序排列，令 n，⋯，r啪为排序后的 

行，则 l(rp)≤Z(rq)( <q，P，q一1，⋯， )。对于给定列 ( ： 

1，⋯，，z)，计算覆盖该列的行集r(J)。 

3．2 枚举计算单体型 

如前所述，算法EHTR按列构建3条只含杂合位点的单 

体型 h 一(Jl ，h2 ，h3 )。假设 3条单体型 矗 的前J一1列即 

( ： ”，％一1)(忌一1，2，3， 一2，⋯， )已经构建好，当前重建 

列为第 列  ̂。首先根据 gj取值枚举该 SNP位点的 3种可 
3 

能取值：1)若
。 

一1，则 3种取值可能为 (h 1j—o，h 2j一0， 

h 3f：1)，( 一0， 一1，̂； —O)和( 一1， ，一O，矗： ：O)。 
3 

2)若暑gjk一2，则3种取值可能为 (乩一0，̂ 一1， —1)， 

( ，=1，̂ ，一O，̂： 一1)和( 一1，̂； 一1，̂；f=o)；然后选择 

片段支持度最大的取值作为第J列的重建值。令 s( ， ， 

)记录第 j列取值为( ，̂ ，hI3j)的片段支持度，其定义如 

式(4)所示。 

竹， i一 1 

s(矗； ， ， ； )一Emax{ ∑c( ，m ，̂ ，̂ )I z一1，2， 
i= l 兰々 1 

3)，7—2，⋯， (4) 

。，x2,yl,Y2)= 

’ 

(5) 

3．3 扩展结果 

最后 ，需要将预处理时删除的纯合 SNP位点重新加回。 

对于重建的仅含杂合位点的单体型 h 一(Jl。 ， ，h3 )，若某 

个已删除位点的取值记为 蜀 ，则将单体型 ， 和|Il。 的相 

应 SNP位点处插入 岛-，由此扩展成最终的单体 一(Jl ，hz， 

|Il3)。根据上述算法设计，算法EHTR的详细描述如算法 1 

所示。 

算法 1 算法 EHTR 

输入：SNP矩阵 M × ，基因型矩阵 g 

输出：单体型 h一(h1，h2，h3) 

1．对 M和 g进行预处理，得到新的片段矩阵M 和基因型矩阵g 

2．令 h 1=g1i(i一1，2，3) 

3．forj=2，⋯，n do 

4． support= 0 

3 

5． if(∑gjk=1)then 
k— l 

6． if(S(O，0，1)> suppo rt)then 

7． 5'1j—h，2j—o， =1，support：S(0，0，1) 

8． if(S(0，1，0)> support)then 

9． h =hlj—o，his=1，support=S(O，1，o) 

10． if(S(1，0，O)> suppo rt)then 

l1． h j=hli—o，h'll一1，support：S(1，o，0) 
3 

12． else if(
，

∑ gjk一2)then 

13． if(S(O，1，1)> support)then 

14． = 一1'h，_一o，support=S(0，1，1) 

15． if(S(1，0，1)> support)then 

16． h 一 = 1，hztj— o，suppo rt= S(1，0，1) 

17。 if(S(1，1，O)> support)then 

18． h，j=h =1，h 一o，support=S(1，1，o) 

19．扩展单体型 h r一(hl ，hz ，h3 )，输出h一(hl，h2，h3) 

3．4 算法复杂性 

本节对算法 EHTR的时间复杂性进行分析。算法主要 

分为 3个阶段：1)预处理阶段 ，处理基因型矩阵的时间复杂度 

为 O(n)，处理 SNP片段矩阵的时间复杂度为 O(ran)，片段排 

序的时间复杂度为 O(mlogm)，计算覆盖列的行集的时间复 

杂度为 O(mn)；2)重建阶段，重建仅含杂合位点单体型的时 

间复杂度为O(cn1)，c表示片段的平均覆盖率，z为片段的平 

均长度；3)扩展阶段，其时间复杂度为 O( )。因此，算法的总 

时间复杂度为 O(mn+mlogm+cn1)。 

4 实验结果 

由于很难得到真实的生物数据，本文利用具有真实测序 

数据特征的模拟数据集对算法 EHTR，W-GA[ ，Q-PSO~。 和 

GTIHR[ 的重建率和运行时间进行 比较分析。由于文献 

[6]和文献[9]没有介绍算法W-GA和Q-PSO求解 MEC／GI 

模型时杂合位点的修正方法，因此本文仅与其求解 MEC的 

结果进行了实验测试。本文实验在一台索尼工作站 (Inter 

Core i5 2．50GHz，内存为 6GB)上进行，操作系统为 Windows 

7，程序编译器为 Microsoft Visual C# 2012。 

4．1 实验数据 

本文实验采用的模拟单体型由如下方法产生[ ]：随机生 
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成长度为 的单体型h ，根据单体型的海明距离 d随机生成 

单体型|Il ，最后生成单体型 ，且 h 按均匀概率随机取值为 

hl 或h 2，(． 一1，2，⋯， )。 

片段数据采用 CELSIIV~“ 和 MetaSimC ]两种模拟片段 

生成 器 生成，分别 称为 CELSIM 实例 和 MetaSim 实例。 

CELSIM实例的生成方法如下l】 ：CELSIM 模拟鸟枪法测 

序，对于每组测试数据，生成 条长度范围为Ef—rain，，_ 

max]的单片段和 2条长度为n／lO的 mate-pair片段，两种 

片段的覆盖率均为 c／e，总片段覆盖率为 C。根据错误率 P 

在片段中置人测序错误。实际测序中，[-厂_rain，，_mx]取值 

为[3，7]，C的取值范围为 5～10，P 的取值范围为 2 ～ 

5 |l6]
。 MetaSim实例的生成方法如下：MetaSim模拟 454测 

序，对于每组测试数据，生成 77z条片段，包括 ml一(1一 )× 

条单片段和 2一Pm×m条 mate-pair片段，其中 表示 ma— 

te-pair片段的比率，实验中取值为 0．25。单片段的期望长度 

为 ￡，mate-pair片段的期望长度为 3Z。由于一条 mate-pair片段 

由同条单体型的一对单片段构成，因此片段覆盖率 c一[(rnl+ 

2m2)×l~／3n。 

4．2 性能评价 

本节在不同的测序参数取值下对算法 EHTR，W-GA，Q- 

PSO和 GTIHR的性能进行测试分析，每组测试参数生成 100 

个数据集，实验结果取 100次重复测试的平均值。算法 GTI— 

HR，W-GA和Q-PSO的参数设置分别与文献E6，9，10]一致。 

表 1一表 5列出了对 CELSIM 实例进行测试的结果。表 

1针对错误率 设置了 12组参数，其中 c一10，f_min=3，，_ 

max一7， 一100， 一0．3。表 1显示，在各错误率取值下，算 

法 EHTR均获得较 GTIHR，W-GA和 Q-PSO算法更高的重 

建率。错误率 P 为 0时，算法 EHTR的重建率为 0．971，较 

算法 GTIHR，W-GA和 Q-PSO的重建率分别高出 4．O ， 

7．2％和 15．5 。当 P 增加到 0．2时，EHTR算法仍获得 

0．926的重建率，较 GTIHR，W-GA和 Q-PSO的重建率分别 

高出5．3 ，4．9 和5．5 。此外，算法EHTR的运行速度很 

快，较算法 GTIHR，w—GA和 QPS0的平均运行速度分别提 

高了约 1133倍 、952倍和 341倍。 

表 1 不同错误率下的比较(cELsIM实例) 

表2针对片段覆盖率c设置了9组参数，其变化范围为 

2～10。在这 9组实例中， 一100，f_min=3，-厂_max一7，P 一 

0．05， 一0．3。表 2中数据显示，在不同的覆盖率下，算法 

EHTR均能获得较算法 GTIHR，W-GA和 Q-PSO更高的重 

建率。当覆盖率C为2时，算法EHTR的重建率为0．940，较 

算法 GTIHR，W-GA和 Q-PSO 的重建率分别高出 7．1 ， 

13．8 和16．o 。随着覆盖率的增加，算法能运用的片段原 

始信息越多，重建率 有所提高。当 C增加 到 10时，算法 

EHTR，GTIHR，w—GA和 Q-PSO的重建率分别达到0．964， 

0．935，0．904和 0．849。算法 EHTR的运行速度很快且受片 

段覆盖率的影响不大，当C由 2提高到 1O时，算法 EHTR的 

运行时间增加了 1倍，由0．01s增加到0．02s，而算法 GTI— 

HR，W-GA和 QPSO的运行时间分别增加了 3．63倍、3．61 

倍和 3．61倍。 

表 2 不同片段覆盖率下的比较(CELSIM 实例) 

表 3针对单体型长度 设置了 6组测试实例，其 中 C一 

10，f_min=3．厂_max一7，P 一0．05， 一0．3。从表 3中可以 

看出，在各组参数设置下，算法 EHTR均获得最高的重建率。 

随着 值的增大，算法 EHTR，GTIHR和 W-GA的重建率都 

有所下降。当 从 100增加到 1000时，算法 EHTR的重建 

率从0．964下降到 0．924，算法 GTIHR的重建率从 0．935下 

降到0．876，算法w GA的重建率从0．904下降到0．874，而 

QPS0的重建率在 0．849到 0．886之间波动。 值的增加对 

4种算法的运行 时间都 有显著影 响。当 一100时，算法 

EHTR，GTIHR，w—GA和 QPSO的运行时间分别为 0．02s， 

20．78s，18．77s和 6．59s；而当 一1000时，它们 的运行时间 

分别增加到 11．08s，1207．61s，1051．55s和326．50s。 

表 3 不同单体型长度下的比较(CELSIM实例) 

表4针对单片段长度范围[f_min，f_max~设置了3组参 

数，其中c一10，P 一O．05， 一100，d=0．3。表 4中数据显示， 

在不同的单片段取值范围下，算法 EHTR都能获得较算法 

GTIHR，W-GA和 QPS0更高的重建率 。同时，算法 EHTR 

的运行时间的增长速度很缓慢，当单片段长度范围从[3，7]减 

fl~N1-]，2]时，算法 EHTR，GTIHR，W-GA和 Q-PSO分别增 

加了0．01s，12．12s，45．55s和 16．65s。 

表 4 不同单片段取值范围下的比较(CELSIM实例) 

表 5针对海明距离 d设置了1O组参数。在这 1O组参数 

中，f_min=3， Hmx一7，c一10，P 一0．05，72—100。从表 5 

中可以看出，随着 d值的增大，算法 GTIHR，W-GA和 QPS0 

镰  
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的重建率均有所降低，而算法 EHTR的重建率在0．964～ 

0．992之间波动。当 一0．1时，算法 EHTR，GTIHR，w—GA 

和Q-PSO的重建率分别为 0．986，0．972，0．966和0．897；当d 

增加到 1时，它们的重建率分别为 0．992，0．738，0．672和 

0．654，算法GTIHR，W-GA和Q-PSO重建率的下降率分别 

为 24．1 ，30．4 和 27．1 。此外，d值 的增加对 算 法 

EHTR和 GTIHR的运行时间有显著影响，而对 W—GA和 Q 

PSO算法 的影响不显著。当 d由 0．1增加到 1时，算 法 

EHTR和 GTIHR的运行时间分别增加了 0．24s和 61．31s， 

而 、 GA和 Q-PSO算法的运行时间基本保持不变。 

表 5 不同海明距离下的比较(CELSIM实例) 

0．900 

0．891 

0．890 

0．887 

0．885 

0．883 

0．840 

0．880 

0．891 

0．889 

0．885 

0．886 

0．04 42．68 38．88 13．62 

0．31 166．05 159．13 51．86 

1．03 356．57 328．83 105．45 

4．15 l193．31 837．29 262．75 

18．14 4224．58 2427．49 748．90 

35．04 6610．63 3249．52 1014．95 

表 9 不同海明距离下的比较(MetaSim实例) 

表 6一表 9对 MetaSim实例进行了测试。表 6针对覆盖 

率设置了 1O组测试实例，其 中 一100，P 一0．05，z一5，d一 

0．3 o表 7针对单体型长度设置了6组测试实例，其中c一2O， 

—O．05，Z一5，d=O．3。表 8针对单片段取值设置了 3组测 

试实例，其中 ：100，cz20，P 一0．05， 一0．3。表 9针对海 

明距离设置了 1O组测试实例，其中 —100，c=20，P 一0．05， 

z一5。从表中数据可以看出，在各种参数设置下，相较于算法 

GTIHR，W-GA和 Q-PSO，算法 EHTR均能获得更高的重建 

率，且运行速度更快。 

结束语 单体型数据在研究三倍体物种的基因表达和遗 

传特性等方面发挥着重要的作用，个体单体型重建问题是获 

得单体型数据的有效手段。本文针对带基因型信息的最少错 

误更正模型，对三倍体个体单体型重建问题进行研究，提出基 

于枚举策略的重建算法 EHTR。算法 EHTR根据 SNP位点 

的基因型取值枚举出单体型在该位点上的 3种取值情况，并 

选择获最高片段支持度的取值作为位点的重建值 。大量实验 

结果显示，在各种参数设置下，算法 EHTR都能以更快的运 

行速度获得比算法GTIHR，W-GA和 Q-PSO更高的重建率， 

具有较好的实用价值。该枚举策略还可扩展用于四倍体或者 

更高倍体的单体型重建，今后将对其展开进一步的研究。 
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图5显示了分组的平均端到端时延随 cbr流数目的变化 

情况。从图中可知，随着负载的增加 ，分组的平均端到端时延 

不断增加，主要是由分组在节点处的排队时延引起的。改进 

后的协议具有预测负载的功能，使用负载较轻的节点作为中 

间节点转发分组，降低了端到端的时延；相 比原来的协议 ，采 

用本协议后平均时延降低了约 16 。 

耄 
-口 

g 

3 

图5 端到端平均时延随数据流数目的变化情况 

结束语 本文提出了一种基于流量预测机制的负载均衡 

协议 NNP-L2MPM，用于进一步改善路由选路的性能。协议 

利用RBF神经网络预测模型，实现了对节点流量负载的预 

测，进而实现了负载均衡。实验表明，NNP-L2MPM 协议具 

有较好的性能。 
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