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摘　要　求解病毒准种单体型有助于了解其基因结构特点,对疫苗的研制及抗病毒治疗具有重要意义.文中通过引

入模糊距离,构造一种带权的片段冲突图,并提出了基于彩色编码技术的病毒准种单体型重建算法 CWSS.CWSS算

法先根据给定阈值对片段冲突图进行预处理;然后根据顶点的边权和及饱和度取值为图中顶点着色,着色遵循相邻顶

点颜色相异的原则,直至所有顶点完成着色;最后将相同颜色的顶点片段进行组装,得到准种单体型.CWSS算法的

时间复杂度为 O(m２n＋mn).采用模拟测序片段数据进行实验测试,对CWSS算法和Dsatur算法的重建性能和质量

进行对比分析.实验结果显示,相比于 Dsatur算法,CWSS算法能获得更准确的准种单体型,具有更高的重建性能.
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Abstract　ThereconstructionofviralquasispecieshaplotypescontributestoknowaboutthestructureofviralgeneＧtic,

andisofgreatsignificanceforvaccinepreparationandantiviraltherapy．Inthispaper,aweightedfragmentconflict

graphwasconstructedbyintroducingfuzzydistance,andaviralquasispecieshaplotypesreconstructionalgorithmCWSS
wasproposedbasedoncolorcodingtechnology．Firstly,theCWSSalgorithmpreprocessesthefragmentconflictgraphin
accordancewithagiventhreshold．Secondly,undertheconditionthatadjacentverticesmusthavedifferentcolors,all
verticesofthegrapharecoloredaccordingtotheirsumofedgeweighandsaturationvalue．Finally,quasispecieshaploＧ
typesareobtainedbyassemblingthefragmentwiththesamecolor．ThetimecomplexityoftheCWSSalgorithmis
O(m２n＋mn)．Simulatedsequencingfragmentwereadoptedtocomparethereconstructionperformanceandqualityof
theCWSSalgorithmandtheDsaturone．TheexperimentalresultsshowthatCWSSalgorithmcanobtainmoreaccurate

quasispeciesandhigherreconstructionperformancethanDsaturalgorithm．
Keywords　Quasispecies,Haplotype,Weightedgraph,Colorcoding,Fuzzydistance

　

１　引言

在生物医学领域,根据病毒的固定基因或蛋白来研制的

病毒疫苗和抗体能有效防御和治疗艾滋病、流感等 RNA 病

毒导致的疾病.RNA病毒在宿主细胞中呈现高复制率和高

变异率,即病毒基因在复制过程中自我纠正能力差,每个复制

周期中均有大量的碱基发生突变,很容易形成一系列基因组

高度相似的变异体,即一些核酸序列结构高度相似的单体型,

称这些单体型为病毒准种[１Ｇ３],其构成的群体成为病毒在宿主

内的存在形式.在抗病毒药物和宿主自身免疫系统所带来的

强大选择压力下,病毒种群中的准种快速演化,产生抗原性变

异,导致疫苗效果减弱乃至失效[４].因此,掌握病毒的基因结

构和发展方向,重建病毒种群中不同准种单体型的基因序列,

对推进病毒疫苗和药物的研究尤为必要,可为制定合理抗病

毒治疗方案提供重要依据[５].

由于技术的限制,直接通过生物手段获得病毒准种单体



型的费用和时间成本很高.高通量测序技术的快速发展,使

得检测病毒种群中比例很低的准种成为可能.例如,对于人

类免疫缺陷病毒(HumanImmunodeficiencyVirus,HIV)和乙

型肝炎病毒(HepatitisBVirus,HBV)等常见的病原性病毒

基因组,利用Illumina测序仪可以测得１０４~１０５ 的测序深

度,从患者病毒分离物中获取数百万个长度为１００个碱基对

(basepair)的读长(read),以保证能够检测到种群中准种比率

很低(如０．１％)的单体型[６].因此,利用病毒准种测序片段

数据,通过计算手段重建准种单体型的计算问题应运而生并

深受关注.

测序片段长度短、测序错误、突变位点少等因素使得病毒

准种重建问题的求解非常困难.该问题主要分为错误校正、

单体型重建和单体型频率估计３个子问题,本文主要针对单

体型重建这一子问题进行研究.目前,研究者们大多基于图

论的方法对该问题进行求解,取得了一些相关的研究成果.

Eriksson等[７]运用聚类方法对测序片段进行错误校正,然后

基于片段图根据链分解重建单体型,再利用最大期望算法估

算准种单体型的频率.Mancuso等[８]基于扩增子构建片段

图,通过最小二乘法求解叉平衡问题来解读图的顶点频率偏

移.一旦图得到了平衡,则用最大带宽或贪婪算法解决准种

谱重建问题.Zagordi等[９]提出了求解方法ShoRAH,该方法

通过贝叶斯方法校正测序误差,利用图论重建单体型并估算

频率[７],但该方法的重建精确率不高.Huang等[１０]提出了制

定片段冲突图的方法,通过对图中顶点着色来求解准种的重

建问题.文献[１１]利用 BronＧKerbosch算法构造无向图,找

出所有子图来重建病毒准种.Bu等[６]构造了测序片段的无

权冲突图,并运用贪心策略进行顶点着色(本文称其为 Dsatur
算法),获得了比ShoRAH 软件[９]更好的重建效果.上述方

法均基于无权图进行问题求解,忽略了片段之间的冲突程度

等有效信息.针对该问题,本文引入一种衡量片段之间差异

度的模糊距离,并构造带权的片段冲突图,提出了基于彩色编

码技术的病毒 准 种 单 体 型 重 建 算 法 CWSS(Coloringwith

WeightSumandSaturation).实验结果表明,基于带权冲突

图的CWSS算法能够获得比 Dsatur算法[６]更少的准种单体

型,并且能够获得更高的重建精度.

２　问题及符号定义

病毒准种群内含有一组核苷酸结构高度相似的病毒准种

单体型序列,每种单体型在群内有一个单体型比例(prevaＧ

lence).在这组序列上,存在一些单核苷酸变异(SingleNuＧ

cleotideVariation,SNV)位点,在某位点上出现频率最高的基

因称为主要等位基因(majorallele),频率次高的基因称为次

要等位基因(minorallele).假设给定某病毒准种群内一组长

度为n的单体型,经测序产生 m 条测序片段,记为片段矩阵

Matm×n,其中每行 Mati(i＝１,􀆺,m)代表第i条片段,每列代

表一个核苷酸位点,元素 matij ∈{A,T,C,G,－}(i＝１,􀆺,

m,j＝１,􀆺,n)(－表示空值,即片段i未覆盖第j个位点,或

片段i在第j个位点的取值未知).

令X＝‹x１,􀆺,xn›和Y＝‹y１,􀆺,yn›为两条字符序列,

海明距离 HD(X,Y)定义为 X 和Y 中对应位置取值不同的

位数,如式(１)所示:

HD(X,Y)＝∑
n

j＝１
d(xj,yj) (１)

其中,

d(xj,yj)＝
１, 若xj≠－,yj≠－,且xj≠yj

０, 否则{ (２)

模糊距离FD(X,Y)用于衡量字符序列X 和Y 的差异程

度,其定义如式(３)所示:

FD(X,Y)＝
∑
n

j＝１
xj⊗yj

|{j|xj≠－或yj≠－,j＝１,􀆺,n}|
(３)

其中,

xj⊗yj＝

０, 若xj＝yj

１, 若xj≠yj,且xj,yj≠－

０．５, 否则
{ (４)

当X 和Y 表示两条片段时,HD(X,Y)＞０意味着片段

X 和Y 之间存在冲突,否则不存在冲突.若存在冲突,则表

示其可能来自于不同的单体型,或存在测序错误.FD(X,Y)

体现了片段X 和Y 的冲突程度,FD(X,Y)越大,则片段X 和

Y 来自不同单体型的可能性越大.假定当所有片段均没有测

序错误或错误已校正时,片段矩阵 Mat中的行可被划分成一

组只含有相容片段的子集,且每个子集中的片段确定一条单

体型.病毒准种重建问题即给定片段矩阵 Mat,试图重建一

组包含最少单体型的准种群,并为每个单体型估算比例.

３　CWSS算法

本文提出一种基于彩色编码技术的病毒准种单体型重建

算法CWSS.算法输入为片段矩阵 Mat和参数p,输出为一

组单体型Q︵＝(Q︵１,Q︵２,􀆺,Q︵K)(K 的取值未知).如图１所

示,对于输入的片段矩阵 Mat,CWSS算法首先对其进行错误

校正和简化处理,即仅保留片段上的SNV 位点;然后构造带

权冲突图,并对冲突图进行顶点着色,将着相同颜色的顶点片

段分别组装,得到一组结果单体型Q︵′＝(Q︵１′,Q︵２′,􀆺,Q︵K′);

最后将单体型 Q︵′扩展为Q︵ ＝(Q︵１,Q︵２,􀆺,Q︵K ).下面给出

CWSS算法的详细步骤.

图１　算法流程

Fig．１　Algorithmflowchart

３．１　错误校正

虽然病毒准种群中比例很低(低于１％)的个体上的SNV
位点极易与测序错误(Illumina测序仪的错误率低于１％,实

际为０．１％~０．５％)发生混淆,但借助新一代测序技术[１２]的

超高测序深度可以将其有效地区分.假设某个准种的比例低

于１％,但对于某个特定的SNV 位点,可由多个准种与其共

享取值来提高此位点上共享取值的总体比例,通常认为若

SNV位点上的次要等位基因取值比例大于１％,则该位点是

SNV位点,即变异位点;否则,该位点是非变异位点,其上所

有与主要等位基因不同的取值均认定是测序错误.变异位点
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上出现频率小于１％的位点或在非变异位点存在测序错误的

位点取值均设为空值－[１３].经过错误校正后,矩阵 Mat上每

个位点只有３种取值:主要等位基因取值、次要等位基因取值

和空值－.为方便处理,用０(１)表示主要等位基因(次要等

位基因)取值,即matij∈{０,１,－}(i＝１,􀆺,m,j＝１,􀆺,n).

３．２　简化处理

由于测序片段数量很大,为有效控制片段冲突图的规模,

对片段矩阵进行如下３个方面的化简处理:１)删除冗余片

段[６].对于矩阵中任一片段 Mati,若存在片段 Matj 满足

matik＝matjk(i,j＝１,􀆺,m,i≠j,k＝１,􀆺,n),则删除片段

Mati.２)合并重叠片段[６].若片段 Mati 和 Matj(i,j＝１,􀆺,

m,i≠j)在其所有重叠位点{c１,􀆺,ck|１≤c１,􀆺,ck≤n,maticl≠

－,matjcl≠－,l＝１,􀆺,k}上取值均相同,则将其合并,即

matil＝matjl(l＝１,􀆺,n),删除片段 Matj.３)移除同值位点.

由于取值相同的列对重建工作没有作用,若矩阵中片段在列

j(j＝１,􀆺,n)上的取值全为０(或１),则将列j移除,并记该

列的取值为 ０(或 １).为描述方便,化简后的新矩阵仍用

Matm×n表示.

３．３　构造冲突图

利用化简后的矩阵 Mat来构造片段冲突图G＝{V,E,

W},其中V＝{v１,􀆺,vm}为顶点集,E＝{eij|eij＝(vi,vj),vi,

vj∈V}为边集,W ＝{wij|eij ∈E}为边权集,其中 wij ＝FD
(Mati,Matj),顶点vi 对应矩阵中的片段Mati(i＝１,􀆺,m),

边eij∈E表示片段Mati 和Matj 冲突,即HD(Mati,Matj)＞

０且wij＞p.顶点vi 的边权和ws(i)定义为vi 与其所有邻接

顶点相连边上的权值和,如式(５)所示:

ws(i)＝ ∑
eij∈E

wij (５)

３．４　冲突图着色

本节给出基于贪心策略的启发式顶点着色方法,利用顶

点的边权和及饱和度来选择着色点,试图运用最少的颜色数

完成图G 的顶点着色.为便于算法描述,给出如下符号定

义:给定顶点vi(i＝１,􀆺,m),令cl(i)表示其所着颜色,集合

st(i)记录顶点vi 所有邻接点的颜色,且|st(i)|定义为vi 的饱

和度,即其邻接顶点所具有的不同颜色数.为冲突图着色时,

首先选定边权和最大的顶点进行着色,然后迭代选择饱和度

最大的顶点进行着色,若迭代过程中顶点饱和度都相同,则选

其边权和最大的顶点着色,直至所有顶点均被着色.算法详

细步骤如算法１所示.

算法１　顶点着色

输入:顶点未着色的片段冲突图 G
输出:顶点已着色的片段冲突图 G

１．fori＝１,２,􀆺,m

２．　st(i)＝Ø;cl(i)＝０;

３．i＝argmax
vi∈V

(ws(i));

４．cl(i)＝１;

５．U＝V－{vi};//U记录未着色的顶点

６．foreachvj(eij∈E)//遍历vi的邻居vj

７．　st(j)＝st(j)∪{cl(i)};//更新vj的邻接顶点颜色集

８．while(U≠Ø)

９．{

１０．Ns＝{vi|argmax
vi∈U

|st(i)|};//Ns 为最大饱和度顶点集

１１．i＝argmax
i∈Ns

(ws(i));//选 Ns 中最大边权和的顶点

１２．if(max(st(i))＞|st(i)|)then//st(i)中最大颜色号大于i的饱

和度

１３．　　cl(i)＝min{k|１≤k≤max(st(i)),k∉st(i)};

１４．elsecl(i)＝|st(i)|＋１;//分配新的颜色号

１５．foreachvj(eji∈E)　

１６．　　if(cl(i)∉st(j))then

１７．　　　st(j)＝st(j)∪{cl(i)};//更新vj的邻接顶点颜色集

１８．　U＝V－{vi};

１９．}

３．５　单体型组装及其比例估算

组装单体型时,先对图中顶点vi(i＝１,􀆺,m)按照其

cl(i)取值进行归类,即将cl(i)取值为k的顶点片段归类到第

k种颜色的片段集中(k＝１,􀆺,K,K＝max(cl(i)),vi∈V).

将K 种颜色集中所包含的片段拼接成K 条单体Q︵′＝(Q︵１′,

Q︵２′,􀆺,Q︵K′).然后,将简化处理时删除的列重新加回.对于

重建单体型Q︵′＝(Q︵１′,Q︵２′,􀆺,Q︵K′),若某个已删除位点的取

值记为０(或１),则在单体型Q︵′中各单体型相应缺失位点处

插入０(或１),由此扩展成最终的单体型 Q︵ ＝(Q︵１,Q︵２,􀆺,

Q︵K).单体型Q︵k在重建准种中的比例 (prevalence)定义为着

色为k的片段数(count)占简化处理后的片段量(m)的百分

比,如式(６)所示:

prevalence＝count
m ×１００％ (６)

３．６　算法复杂性

本节对CWSS算法的时间复杂性进行分析.算法分为４
个阶段:１)错误校正阶段,处理片段矩阵的时间复杂度为

O(mn);２)简化处理阶段,处理 Matm×n片段矩阵的时间复杂

度为 O(mn),计算取值相同的列集的时间复杂度为 O(mn);

３)构造冲突图阶段以及冲突图着色阶段,冲突片段顶点连边

和图中片段顶点着色的时间复杂度为 O(m２n);４)单体型组

装以及扩展阶段的时间复杂度为 O(mn).因此,算法总的时

间复杂度为 O(m２n＋mn).

４　实验结果

由于真实的片段数据很难得到,本文利用具有真实测序

数据特征的模拟数据集[６]进行实验测试,对 CWSS算法和

Dsatur算法[６]的重建效果进行比较分析.实验在一台服务

器(英特尔至强处理器E５２６２３２．６０GHz,内存为１２８GB)上

进行,操作系统为 WindowsServer２００８R２,编译运行工具为

Python２．７．１３.

４．１　实验数据

本文采用了文献[６]提供的实验数据.数据选用人类免疫

缺陷病毒Ⅰ型(HIVＧ１)HXB２株 (GenBankKo３４５５)envgp１６０
(基因中６２２５Ｇ８７９２碱基对所在位)作为参考序列来产生模拟

准种,生成c＝２０条相对于参考序列变异率为２．５％的原始单

体型基因序列,且各序列之间存在平均４．７％的相异位点.
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为仿真病毒群体中准种的实际比例,设置２０条序列的比例分

别约 为 １８．０％,１３．０％,１３．０％,１０．０％,１０．０％,８．０％,

８．０％,５．０％,５．０％,３．０％,３．０％,１．０％,１．０％,０．６％,

０．６％,０．３％,０．３％,０．１％,０．１％和０．１％.针对模拟准种,

分别根据０％和０．１％两种测序错误率来产生两组模拟测序

片段数据,将其分别记为 A组数据和B组数据.两组数据各

含有２４５８５２条片段(１２２９２６对,或１００００X 覆盖),通过删除

相同片段等数据处理后,A组数据剩余２２４７９条片段对,B组

数据剩余３９６２１条片段对.

４．２　评价指标

本文用以下７个指标来评价算法的重建效果.

１)重建单体型种数(a):根据测序片段重建的单体型

个数.

２)成功重建的单体型种数(b):一个原始单体型和一个重

建单体型的序列比对一致率和比对长度均达到８０％以上时,

称为有效比对.对于一个重建单体型,若有一个原始单体型

是其有效比对,则称该个体为成功重建的个体.本文采用

Blastn软件[１４]进行序列比对.

３)精确率(precision)[１３]:重建单体型中被成功重建的原

始单体型比例,如式(７)所示:

precision＝b
a

(７)

４)重召率(recallrate)[１３]:原始单体型中被成功重建的比

例,c表示原始准种群中的单体型种数,如式(８)所示:

recallrate＝b
c

(８)

５)F值(FＧmeasure)[１３]:测试精度的度量,综合了考虑病

毒准种单体型重建精确率和重召率,如式(９)所示:

FＧmeasure＝２(precision×recallrate)
precision＋recallrate

(９)

６)正确率(CorrectBase,CB):用于衡量原始准种Q 与重

建准种Q︵ 之间的吻合度,即重建准种Q︵ 正确构建单体型的核

苷酸比例,如式(１０)所示:

CB(Q,Q︵)＝１
c ∑

c

i＝１
cbi (１０)

其中,cbi＝(１－HD(Qi,Q︵k)
n

)×１００％,Q︵K (Q︵K ∈Q︵)为与Qi

差异最小的个体,即Q︵k ＝arg min
j∈

{HD(Qi,Q︵j)|k＝１,􀆺,

K},Q︵k记为Qi的重建个体.

７)单体型比例正确率(PrevalenceCorrect,PC):原始准种

群和重建准种群中对应单体型的比例(prevalence)符合度,采

用皮尔逊相关系数来衡量,如式(１１)所示:

PC＝ １
c－１∑

c

i＝１
(xi－x－

σ(x))(yk－y
－

σ(y)) (１１)

其中,xi 和yk 分别为Qi(i＝１,􀆺,c)和Q︵k(k＝１,􀆺,K)的比

例(Q︵k为Qi的重建个体);x－和y
－
分别为对应比例均值;σ(x)和

σ(y)分别为对应比例的标准差.

４．３　结果与分析

本节对 CWSS算法和 Dsatur算法的性能进行测试对比

分析.经过多组实验测试可知,当参数p设置为０．４时,算法

CWSS重建效果最佳,下文实验中阈值p设置为０．４.

表１给出 A组数据的测试结果.如表１所列,两种算法

在成功重建的单体型种数、重召率两个指标上具有相同的结

果.相比于 Dsatur算法,CWSS算法在运行效率、重建单体

型种数、精确率和 F 值指标上获得了更好的求解效果.例

如,CWSS算法的运行时间为３３６min,Dsatur算法的运行时

间为５７０min,前者比后者快约０．７６倍;CWSS重建出２０种

单体型,而 Dsatur重建出２６种单体型,前者比后者少６种;

两种算法对应的精确率分别为１和０．８,F值分别为１和０．９.

虽然CWSS算法在正确率和单体型比例正确率两个指标上

略低于 Dsatur算法,但仍具有较高的正确率,且重建准种群的

单体型比例与原始准种群的单体型比例具有较高的匹配度.

表１　A组数据的实验比较结果

Table１　ExperimentalcomparisonresultsofgroupA

参数 原始准种 Dsatur CWSS
运行时间/min ５７０ ３３６

原始单体型种数(c) ２０ ２０ ２０
重建单体型种数(a) ２０ ２６ ２０

成功重建的单体型种数(b) ２０ ２０ ２０
精确率(b/a) １ ０．８ １
重召率(b/c) １ １ １

F 值 １ ０．９ １
正确率(CB)/％ １００．０ ９９．７ ９８．４

单体型比例正确率(PC) １ ０．８ ０．７
cb& 比例 比例 cb 比例 cb 比例

单体型１/％ １８．０ １００．０ ７．６ ９８．９ ５．６
单体型２/％ １３．０ １００．０ ８．１ ９８．４ ７．９
单体型３/％ １３．０ ９９．５ ６．２ ９６．７ ７．９
单体型４/％ １０．０ ９９．１ ６．６ ９８．８ ７．２
单体型５/％ １０．０ ９９．４ ６．９ ９９．１ ９．２
单体型６/％ ８．０ １００．０ ７．６ ９８．８ １０．８
单体型７/％ ８．０ ９９．６ ７．０ ９９．３ １０．５
单体型８/％ ５．０ ９９．３ ６．８ ９９．０ ６．７
单体型９/％ ５．０ １００．０ ７．８ ９８．９ ７．０
单体型１０/％ ３．０ ９９．６ ５．１ ９８．９ ４．３
单体型１１/％ ３．０ １００．０ ６．４ ９８．８ ４．６
单体型１２/％ １．０ ９９．５ ３．２ ９９．１ ２．９
单体型１３/％ １．０ ９９．８ ３．２ ９８．９ ３．３
单体型１４/％ ０．６ ９９．６ ２．６ ９９．０ ２．３
单体型１５/％ ０．６ １００．０ ３．１ ９８．９ ２．３
单体型１６/％ ０．３ １００．０ ２．１ ９８．８ １．５
单体型１７/％ ０．３ ９９．７ １．９ ９６．４ １．４
单体型１８/％ ０．１ ９９．３ １．８ ９６．０ ２．２
单体型１９/％ ０．１ １００．０ ０．８ ９６．１ ０．８
单体型２０/％ ０．１ １００．０ １．１ ９８．９ １．２

表２给出B组数据的测试结果.如表２所列,CWSS算

法和 Dsatur算法在运行效率、重建单体型种数、精确率、正确

率和单体型比例正确率等指标上与表１的结果类似.由于

CWSS算法和 Dsatur算法针对 B组数据得到的重建单体型

种数分别为２１和４４,均大于原始准种种数,故此处忽略重召

率和F值指标.从表２中可以看出,CWSS算法在运行效率、

重建单体型种数、精确率３个指标上具有明显优势,但正确率

和单体型比例正确率等指标略低于 Dsatur算法.此外,PC
指标值的明显下降说明了测序错误率的引入对重建准种群中

各单体型的比例估算有较大的负面影响.
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表２　B组数据的实验比较结果

Table２　ExperimentalcomparisonresultsofgroupB

参数 原始准种 Dsatur CWSS
运行时间/min ３０６０ ２３５

原始单体型种数(c) ２０ ２０ ２０
重建单体型种数(a) ２０ ５６ ２１

成功重建的单体型种数(b) ２０ ４４ ２１
精确率(b/a) １ ０．８ １
重召率(b/c) １ － －

F 值 １ － －
正确率(CB)/％ １００．０ ９９．０ ９８．１

单体型比例正确率(PC) １ ０．５ ０．４
cb& 比例 比例 cb 比例 cb 比例

单体型１/％ １８．０ ９８．８ ４．９ ９８．３ １０．６
单体型２/％ １３．０ ９８．７ ０．４ ９８．３ １．９
单体型３/％ １３．０ ９９．１ ５．８ ９８．２ ８．３
单体型４/％ １０．０ ９８．６ １．８ ９８．４ １７．３
单体型５/％ １０．０ ９９．３ ５．８ ９８．５ ８．０
单体型６/％ ８．０ ９９．３ ５．９ ９８．４ ３．２
单体型７/％ ８．０ ９８．９ ４．５ ９８．２ ５．３
单体型８/％ ５．０ ９９．４ ５．６ ９８．１ １．０
单体型９/％ ５．０ ９８．９ ２．９ ９８．１ ０．６
单体型１０/％ ３．０ ９８．６ ０．３ ９８．１ ４．２
单体型１１/％ ３．０ ９９．１ ４．５ ９７．８ ２．３
单体型１２/％ １．０ ９９．２ ２．１ ９７．７ ０．６
单体型１３/％ １．０ ９９．３ ２．６ ９８．０ ０．８
单体型１４/％ ０．６ ９９．４ ２．２ ９８．１ ７．９
单体型１５/％ ０．６ ９９．５ ２．４ ９８．４ １．２
单体型１６/％ ０．３ ９８．９ ２．３ ９８．１ ０．５
单体型１７/％ ０．３ ９９．２ １．３ ９８．０ ５．９
单体型１８/％ ０．１ ９８．９ １．１ ９７．５ ４．９
单体型１９/％ ０．１ ９８．８ ２．１ ９８．１ １．７
单体型２０/％ ０．１ ９８．８ ０．８ ９７．７ １３．１

下面对实验结果进行分析.CWSS算法的主要优势在于

更加精确地重建出原始准种群.由于高通量测序产生大量的

片段数据,由此构建的片段冲突图极其庞大.CWSS算法利

用冲突图中边权值差异度大的数据特点,通过设置合理阈值

p,去除相对权值较小的边,从而减少图中边缘化的片段顶

点,提高片段间的集中度.在此基础上,CWSS算法对冲突图

中的片段顶点进行精准归类,并将这些片段集组装成单体型,

以实现准种单体型的重建.由实验结果可知,CWSS算法能

够在更短的运行时间内获得更少的重建单体型种数和更高的

精确率.

结束语　重建准种单体型对研究病毒准种中不同单体型

的基因结果,从而研发流行性病毒的疫苗和制定合理的抗病

毒治疗方案有重要的实际指导意义,准种重建是获得单体型

数据的有效手段.本文针对带权冲突图模型,对病毒准种单

体型重建问题进行研究,提出了基于彩色编码技术的准种重

建算法CWSS.CWSS算法根据冲突片段顶点相应边权和与

所在着色片段顶点邻接顶点的饱和度,来标记片段顶点并进

行着色,算法所得颜色数即为重建种数.实验结果显示,

CWSS算法能获得更少的重建种数和更高的精确率,具有较

好的实用价值.该彩色编码技术还可扩展用于更高序列错误

的病毒准种单体型重建,但由于数据量大导致内存溢出,相应

的实验对设备性能的要求更高,目前未能获得实验结果.故

今后将对其展开进一步的研究.
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