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基于 Contig 的单面基因组框架填充 2-近似算法
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(山东建筑大学 计算机科学与技术学院,山东 济南 250101)

摘摇 要:随着基因测序技术的持续发展,基因组框架填充问题受到广泛关注。 该文针对基于 contig 的单面含重复基因的基

因组框架填充问题开展研究。 通过设计有效的近似算法,完成根据参照基因组,将缺失基因填充至基因测序获得的不完

整框架中,提高基因组框架的完整性。 前期研究的基因组框架填充问题,缺失基因可以插入到不完整序列的任意两个基

因之间,而基于片段重叠群(contig)的基因组框架填充,缺失基因的插入位置被限制在两个 contig 之间,更具一般性,该问

题已被证明是 NP 完全问题。 现有的近似算法中,2-近似算法处理的实例具有特殊性,2. 57-近似算法针对一般实例,但近

似性能比不够理想。 该文以缺失基因、基因位点和断点三者之间的对应关系为基础,采用贪婪策略和最大匹配相结合的

方式避免在填充过程中出现冗余公共邻接,并通过生成新的 contig 增加外邻接的数量,将针对一般实例的算法近似性能比

提高到 2,完成了基于 Python 的可视化程序开发,进一步验证了算法的有效性。
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A 2-Approximation Algorithm for Contig-based One-sided
Genome Scaffold Filling

LIU Nan,BIAN Zhong-yong,LI Yang,ZHU Yong-qi
(School of Computer Science and Technology,Shandong Jianzhu University,Jinan 250101,China)

Abstract:The problem of genome scaffold filling gets more and more attention with the advancement of genome sequencing technology.
The contig-based one-sided genomic scaffold filling problem is researched. Effective approximation algorithms are devised to enhance
the integrity of the genome scaffold. The objective of algorithms is to insert the missing genes derived from genome sequencing into the
scaffold according to the reference genome. In previous research on genome scaffold filling,missing genes can be inserted between any
two genes in an incomplete sequence. While in genome scaffold based on contigs,the insertion position of missing genes is limited to
between two contigs. This problem has been proven to be NP-complete and more general. Two related algorithms are analyzed. The 2-
approximation is not for general but special case, and the approximation performance ratio of the 2. 57 - approximation algorithm is
considered unsatisfactory. A new algorithm focusing on the correspondence between missing genes,gene slots and breakpoints is designed
by using greedy method and maximal matching. The algorithm not only solves the redundant common adjacencies problem,but also
increases the number of external adjacencies by generating new contigs. As a result,the approximation performance for general case is
improved to a ratio of 2. The effectiveness of the algorithm is further verified by developing a visualization program based on Python.
Key words:genome;scaffold filling;approximation algorithm;greedy strategy;maximum matching

0摇 引摇 言
近年来,为了高效获得完整的生物基因组序列,基

因测序和组装技术的发展受到广泛关注[1-2]。 很多时

候,使用生物测序手段无法直接获得完整的基因组序

列,通过使用计算机技术将多次测序获取的基因组框

架进行组装,将缺失基因填充到基因组框架,能够提高

基因组序列的完整性[3-4]。
2010 年,Mu觡oz 等人提出了基因组框架填充问

题[5],给定完整基因组 R 和待填充框架 I ,规定 R 和 I
均不含重复基因,将缺失基因全部插入到框架 I 中得

到 I ' ,使 I ' 与 R 之间的基因重组距离(DCJ 距离)最

小[6],Mu觡oz 等人证明了这个问题是多项式时间可解
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的。 为使基因组框架填充问题更接近于现实情况,接
下来许多研究的问题定义中,基因序列包含了重复基

因,这使得缺失基因插入位置的选择变得复杂[7]。 在

基于公共邻接的含重复基因的基因组框架填充问题

中,给定含重复基因的完整基因组 G 和待填充框架 S ,
使填充缺失基因后获得的 S ' 与 G 之间公共邻接数最

大[8],Jiang Haitao 等人证明该问题是 NP 完全问题,并
提出 1. 33-近似算法[9-10]。

前面两问题中基因组框架的基本单元都是单个基

因,对缺失基因插入位置不做限制。 但实际应用中,框
架多由一系列片段重叠群( contig)组成,缺失基因只

允许在 contig 的两端插入[11]。 对于基于 contig 的单

面框架填充的研究[12],Jiang Haitao 等人通过将哈密顿

路径问题多项式变换到本问题,证明它是 NP 完全问

题,然后使用贪婪策略和最大匹配提出 2 -近似算

法[13],Tan Guanlan 等人指出这个算法不具一般性,并
通过构造辅助图和最大匹配设计验证了 2. 57-近似算

法[14]。 Bulteau L 等人基于最大邻接数、最小断点距离

提出了 k-Mer 参数的 FPT 算法[15],Ma Jingjing 等人

提出以 duo-preservations 作为度量,设计实现了近似

比为 2 的一个基本算法,并通过贪婪策略将近似比提

高到 1. 71[16]。
该文研究的问题是基于 contig 的单面含重复基因

组框架填充问题,研究发现该问题的 2-近似算法不能

避免出现冗余公共邻接,使近似性能比无法达到 2,文
献[14]提出了一种解决方案,但近似性能比只能达到

2. 57。 该文通过构造以缺失基因、基因位点、断点为节

点的辅助图,配合最大匹配、贪婪策略,设计了一个近

似算法,证明了算法的近似性能比可达到 2,并实现了

算法的验证程序。

1摇 相关定义
给定集合 撞 , 撞 包含所有用于标识基因的字符。

设 A 是由 撞 中元素构成的字符串, A 中每个元素可多

次出现,称 A 为序列。 用 M(A) 表示 A 中的字符集合,
由于 M(A) 可能是多重集,为方便计算,用 NM(A) 记

录每 个 字 符 的 重 数。 例 如 撞 = {a,b,1,2} , A =
ab12a2, M(A) = {a,a,b,1,2,2} , NM(住) = {a:2,b:
1,1:1,2:2} 。 若 x 和 y 在 A 中相邻,则称 xy 为 A 中的

一基因对,用 P(A) 表示 A 中所有基因对的集合,
P(A) 也可能是多重集,用 NP(A) 记录基因对重数。
前面例子中 P(A) = {ab,b1,12,2a,a2} , NP(A) =
{ab:1,b1:1,12:1,2a:2} 。 易知基因对 2a 与 a2 无区

别,故后面讨论中 xy 与 yx 视为相同基因对。
给定两条序列 住 = a1a2…am 和 B = b1b2…bn ,若

P(A) 中的一基因对 a ia i +1 ,在 P(B) 可以找到 bkbk+1

与之对应( a ia i +1 = bkbk+1 或 a ia i +1 = bk+1bk ),称 a ia i +1

和 bkbk+1 是公共邻接,用 a(A,B) 记录 A 和 B 全部的公

共邻接,易知 DA(A,B)= P(A) - a(A,B) 和 DB(A,B)=
P(B) - a(A,B) 分别表示 A和 B中没有匹配到公共邻

接的基因对,这些基因对称为 A 或 B 中的断点。 示例

如图 1 所示。

图 1摇 公共邻接和断点的示例

在基于 contig 的情况下,两条序列中一条是完整

的基因序列 G ,另一条是待填充的基因框架 S =
誗[C1]誗[C2]誗…誗[Cn]誗 , S 由多个 contig 序列

C i 组成,contig 两边的 誗 为可插入的基因位点,称为

slot。
下面正式给出基于 contig 的单面基因组框架填充

问题(contig-based one-sided scaffold filling, Contig-
One-Sided-SF-max)的定义。

定义 1:Contig-One-Sided-SF-max。
输入:一条含重复基因的完整基因序列 G =

g1g2…gm 和 一 条 缺 失 部 分 基 因 的 框 架 S =
誗[C1]誗[C2]誗…誗[Cn]誗 ,其中 g i 为单个基因, C i

是 contig,且 P(S) 哿 P(G) , m > n 。 设 X = M(G) -
M(S) 为 S 中的缺失基因集合, X 屹 堙 。

问题:将 X中的基因插入 S中的 slot 得到 S ' ,使得

a(G,S ') 最大。
输出:填充后的完整序列 S ' 。

2摇 Contig-One-Sided-SF-max 近似算法
给定实例 (G,S) ,研究目标是设计算法将缺失基

因插入 S 得到 S ' ,实现公共邻接数 a(G,S ') 最大

化。 初始公共邻接数 a(G,S) 由已知可直接计算,故
算法关注的重点是 a(G,S ') - a(G,S) ,即新增公

共邻接数量。 另外注意到 a(G,S ') - a(G,S) 哿
DG(G,S) ,因此在算法中判断基因插入位置需要以 G
中的断点集合 DG(G,S) (简称 D )为依据,用 ND 记录

D 中每个断点的重数。 新产生的公共邻接与 D 中的元

素需一一对应,避免出现冗余公共邻接。
新产生的公共邻接根据缺失基因的插入位置的不

同可以分为两类:
(1)外邻接: C i = ci start…ci end 是 S 中的 contig, x 属

于 S 的缺失基因集合 X ,若 xy 可以构成公共邻接,且
y =ci start 或 y = ci end ,则称 xy 为外邻接。
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(2)内邻接:除外邻接以外的其他新增公共邻接

称为内邻接。
缺失基因串根据其插入 S 后所产生的公共邻接数

量可以分为三类:
n -type玉串:由 n个缺失基因组成的字符串(记做

Len- n 串)插入 S 中,新增 n +1 个公共邻接,将该基因

串称为 n -type玉串。 显然 n -type玉串只能插入形如

ci end]誗[ci +1start 的位点,该类位点记为 slot玉。
n -type域串:Len- n 串插入 S 中,共新增 n 个公共

邻接,就将该基因串称为 n -type域串。 显然 n -type域
串只能插入形如 誗[ci start 或 ci end]誗 的位点,该类位点

记为 slot域。
n -type芋串:Len- n 串插入 S 中,共新增 n -1 个

公共邻接,就将该基因串称为 n -type芋串。
如图 2 所示,Len -5 串 deegg 插入 S ,新增 cd ,

de , ee,eg,gg,g4 六个公共邻接,故 deegg 是 5-type玉
串, c]誗[4 为 slot玉型位点。 Len-1 串 a,a,b 插入 S ,
分别得到 a2,a3,ab 各一个公共邻接, a2 和 2a 记为

a2,故 a,a,b 都是 1-type域串, 誗[a , 2]誗 , 3]誗 都

是 slot域型位点。 在新增公共邻接中 a2,a3,ab,cd,g4
为外邻接, de,ee,eg,gg 为内邻接。

图 2摇 Contig-One-Sided-SF-max 问题示例

2. 1摇 算法核心思想框架

为方便理解,算法的大致轮廓如图 3 所示。

图 3摇 算法核心思想

2. 2摇 算法初始化

对实例 (G,S) 进行初始化,得到 S 中的缺失基因

集合 X 和断点集合 D ,具体算法如算法 1 所示。
算法 1:Init (G,S) 。
输入:完整基因序列 G ,基因框架 S
输出:缺失基因集合 X ,断点集合 D
1摇 X 饮 堙 , D 饮 堙 ;
2摇 for a 沂 M(G) do
3摇 if NM(G)[a] > NM(S)[a] and a 埸 X then
4摇 添加 NM(G)[a] - NM(S)[a] 个 a to X ;
5摇 for ab 沂 P(G) do
6摇 if NP(G)[ab] > NP(S)[ab] and ab 埸 D then
7摇 添加 NP(G)[ab] - NP(S)[ab] 个 ab to D;
8摇 return X and D

2. 3摇 算法实现

下面对算法每一步做出详细介绍:
步骤一:采用贪婪策略插入 1-type玉串。
对于 X 中的元素 a ,从左向右扫描框架 S ,发现有

a可插入的 slot玉型位点,便将 a插入 S ,将 a从 X中移

除一个,更新 S 中的基因位点并将新增的两个公共邻

接从 D 中删除。 具体算法如算法 2 所示。
算法 2:Greedy-one( X , D , S )。
输入: 缺失基因集合 X , 断点集合 D , 基因框架 S =

誗[C1]誗[C2]誗…誗[Cn]誗
输出:更新后的缺失基因集合 X ,断点集合 D ,基因框架 S
1摇 for a 沂 X do
2摇 for C i = ci start…ci end 沂 S do
3摇 摇 if i < n and {ci enda,aci +1 start} 哿 D and
4摇 摇 ( ci end 屹 ci +1 start or ( ci end = ci +1 start and
5摇 摇 ND[ci enda] 逸 2)) then X 饮 X - {a} ,
6摇 摇 摇 C i 饮 ci start…ci enda , C i = C i 胰 C i +1 ,
7摇 摇 摇 D 饮 D - {ci enda,aci +1 start} ,
8摇 摇 摇 ND[ci enda] 饮 ND[ci enda] - 1,
9摇 摇 摇 ND[aci +1 start] 饮 ND[aci +1 start] - 1;
10摇 return X and D and S

对于图 2 的例子,这一步的操作是将 d 插入到

c]誗[4 中,与 2-近似算法结果一致。
步骤二:采用最大匹配插入 1-type域串。
设 S域 = { s1,s2,…,s2n} 为 S 中 slot域位点集合, n

等于 S 中 contig 的数量, S域e = {e1,e2,…,e2n} , ei 为
位点 s i 处相邻的基因,构造集合 X , D , S域 之间辅助

图 祝, EXS 记录 X中元素与 S域中元素之间的边, ESD 记

录 S域 中元素与 D 中元素之间的边。
构造 祝 后,从中计算出匹配结果 M1,M1 是多个三

元组 (a,s i,xy) 的集合,根据 M1 来插入 1-type域串和

更新断点集合 D 。 具体算法如算法 3 所示。
算法 3:Max-match( X , D , S , S域 , S域e )。
输入:缺失基因集合 X ,断点集合 D ,基因框架 S ,slot域位
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点集合 S域 , S域e

输出:更新后的缺失基因集合 X ,断点集合 D ,基因框架 S
1摇 EXS 饮 堙 , ESD 饮 堙 , V 饮 堙 , E 饮 堙 ;
2摇 newS域 饮 堙 , newS域e 饮 堙 ;

3摇 D忆 饮 D 中由 X 和 S域e 元素组成的断点;
4摇 for a 沂 X do
5摇 for si 沂 S域 do

6摇 摇 if asi 沂 D' then EXS[a][ si] 饮 1;
7摇 摇 else EXS[a][ si] 饮 0;
8摇 for si 沂 S域 do

9摇 for xy 沂 D' do
10 摇 if si = x and y 沂 X and EXS[y][ si] = 1
11摇 摇 then ESD[y][ si][xy] 饮 1;
12摇 摇 else ESD[y][ si][xy] 饮 0;

13摇 V 饮 S 胰 S域 胰 D' , E 饮 EXS 胰 ESD ;
14摇 求出 祝 (V,E) 上匹配结果 M ;
15摇 for M[ i] 沂 M do
16摇 将 M[ i][0] 插入到 S 中的 M[ i][1] 位点,
17摇 newS域 饮 newS域 + M[ i][1] ,
18摇 newS域e 饮 newS域e + M[ i][0] ,
19摇 X 饮 X - {M[ i][0]} , D 饮 D - {M[ i][2]} ;
20摇 return X and D and S

对于图 2 的例子,2-近似算法在这一步是将缺失

基因 a,a,b 与 slot域位点做最大匹配,如图 4 所示,经
过二分匹配后将 a 插入到 b]誗 ,将另一个 a 插入到

誗[b , b 插入到 誗[a ,三个基因插入后得到三个基因

对 ab ,而断点集合中只有一个断点 ab ,故经过此步操

作只能得到一个新增公共邻接 ab 。

a
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b
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d
b

b
c
d
4
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2

6
1
1
3

a

a

b

a
d
b
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d
4
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2

6
1
1
3

图 4摇 基于缺失基因、基因位点的匹配算法

文中算法在这步将缺失基因 a,a,b与 slot域位点、
断点 ab , 3a , 2a 之间做最大匹配,如图 5 所示,匹配

结果 M1 = {(a,s6,3a),(a,s4,2a),(b,s1,ab)} ,根据

M1,将 a 插入到 3]誗 ,另一个 a 插入到 2]誗 , b 插入

到 誗[a ,这样便得到 2a , 3a , ab 三个新增公共邻接。
步骤三:采用最大匹配,在上一步更新的位点上插

入内邻接。
与步骤二相似,这一步仍在缺失基因、位点和断点

之间做最大匹配, S域 只取上一步更新得到的位点即

可,调用 Max-match( X , D , S , newS域 , newS域e )
算法完成内邻接的插入。
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图 5摇 基于缺失基因、基因位点、断点的匹配算法

对于图 2 的例子, X = {e,e,g,g} , D = {a2,a2,
a3,a3,ab,b1,b5,b5,cd,de,d1,d4,ee,eg,gg,g4,61} ,
步骤二中更新的位点为 誗[b , a]誗 , a]誗 ,显然 D
中与缺失基因存在边的所有断点都不能和这些位点构

成边,无法构图进行匹配,故跳过此步。
步骤四:采用贪婪策略,在 X 中匹配内邻接对,将

获得的内邻接对作为新 contig 置入集合 S + 。
对于 X 中的元素 a ,依次扫描其后面的其他元素,

若有元素 b ,满足 ab 是 D 中的断点,则将 ab 作为长度

为 2 的新 contig 置于 S + 中,并从 D 中移除一个断点

ab 。 具体算法如算法 4 所示。
算法 4:Greedy-two( X , D )。
输入:缺失基因集合 X ,断点集合 D
输出:更新后的缺失基因集合 X ,断点集合 D ,新 contig 集

合 S +

1摇 i 饮1, S +饮 堙 ;
2摇 for a 沂 X do
3摇 for b 沂 X - {a} do
4摇 摇 if ab 沂 D then
5摇 摇 摇 C i 饮 ab , S +饮 S +胰 C i ,
6摇 摇 摇 i 饮 i + 1, D 饮 D - {ab} ;

7摇 return X and D and S +

对于图 2 的例子 X = {e,e,g,g} ,实际计算中 X中

元素顺序并不确定,故经过步骤四会有两种可能:
(1)先得到内邻接 ee ,然后又得到内邻接 gg ,所

以 S + = 誗[ee]誗[gg]誗 。
(2)先得到内邻接 eg ,剩下缺失基因只有 e 和 g ,

但是 D 中已经没有断点 eg ,所以 S + = 誗[eg]誗 。
步骤五:采用最大匹配在 S + 中插入 1-type域串。
调用算法 Max -match ( X , D , S + , S + 域 , S +

域e )得到填充了 1-type域串的 S + ,下面对步骤四中

两种可能的结果继续进行讨论:
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(1)若步骤四中得到的 S + = 誗[ee]誗[gg]誗 ,则
X 为空,此步无任何操作。

(2)若步骤四中得到的 S + = 誗[eg]誗 ,调用算法

Max-match( X,D,S +,S + 域,S + 域e), 得到的匹配结

果为 M2 ={(e,s1,ee), (g,s2,gg)} , 填 充 后 S + =
誗e[eg]g誗。

步骤六:合并 S 和 S + 为 S ' , X 中的剩余基因,在不

破坏现有邻接情况下,可插入 S ' 中任意位点。
步骤七:输出 S ' 。
可以将步骤三 ~ 步骤五合并称为匹配内邻接。 在

2-近似算法中也有相关操作,该算法是将插入 1-type
玉串后的剩余所有基因(包括二分匹配后插入的基

因)构造多重图,在多重图上计算最大匹配,对于图 2
中的例子,以 {a,a,b, e,e,g,g} 为顶点构造多图,断
点有 {a2,a3,b1,b5,b5,de,d1,ee,eg,gg,g4,61} 。

如图 6 所示,通过构造多重图获得匹配结果是两

对基因对 eg 和 eg ,而断点中只有一个 eg ,所以 2-近
似算法匹配内邻接只新增一个公共邻接,最终得到

S ' =誗b[adb]a誗a[bc]d[452]a誗[6113]a誗eg誗eg誗 ,
总计新增 ab , cd , d4, eg 共 4 个公共邻接。 在最优解

S* = 誗b[adb]誗[bc]deegg[452]a誗[6113]a誗 中共

有 9 个新增公共邻接,近似比为 9 / 4,出现这种情况的

原因就是在最大匹配内邻接和外邻接时,都出现了冗

余公共邻接现象,从而影响了该算法的近似比。

a

a

b

e

e

g

g

a

a

b

e

e

g

g

图 6摇 2-近似算法中多重图最大匹配

摇 摇 对 于 图 2 的 例 子, 文 中 算 法 结 果 S ' =
誗b[adb]誗[bc]d[452]a誗[6113]a誗[ee]誗[gg]誗
或 S' = 誗b[adb]誗[bc]d[452]a誗[6113]a誗e[eg]g誗,
分别新增 7 个和 8 个公共邻接,近似比小于 2。

2. 57-近似算法同样考虑到了避免冗余公共邻接

的问题,通过在缺失基因和 contig 端点基因之间构造

辅助图的方式消除冗余边,求出最大匹配来填充基因。
但是该算法对于匹配结果与缺失基因和位点之间的对

应关系没有做出判断。 对于图 2 的例子,依据 2. 57-
近似算法,可以得到最大匹配结果中的 (a,b) 这样一

组匹配,但是依据 (a,b) 是将 a 插入 誗[b ,还是将 b
插入 a]誗 并没有明断判断,若是前者将导致 b 无法插

入框架,若是后者则 a 和 b 都可以插入。 由此可见

2郾 57-近似算法虽然做到了避免冗余公共邻接,但是

对于外邻接处理不佳,导致近似比大于 2。
2. 4摇 算法的性质

在本节,通过对比最优解中和文中算法所求近似

解中各类型串新增公共邻接数,证明算法近似性能比

为 2。 设 OPT 为最优解中的新增公共邻接数, OPT砖 ,
OPT域 , OPT芋 分别为最优解中由 type玉,type域,type
芋类型基因串新增公共邻接数,可得:

OPT = OPT砖 + OPT域 + OPT芋 (1)
设 APP 为文中算法所求近似解中新增公共邻接

数, APP砖 ,APP域 ,APP芋 分别为近似解中由 type玉,
type域,type芋类型基因串新增公共邻接数,可得:

APP = APP砖 + APP域 + APP芋 (2)
文中提到的“新增公共邻接比冶指一条或多条基

因串在最优解中新增公共邻接数与在文中算法中新增

公共邻接数之比。 设某最优解中的 Len-k 串经过步

骤四、五得到的内邻接数为 nl(k) 。

引理 1摇 nl(k) 逸 k
2

证明:假设 k 个缺失基因在最优解中可以组成长

度为 k 的连续基因串,则这些缺失基因通过最大匹配

可得到 骔k / 2夜 个匹配,即 骔k / 2夜 个内邻接。 在步骤四

中,使用的是贪婪策略,在最坏情况下,最大匹配中两

个匹配对错位匹配,会使得两个基因无法匹配,如:断
点有 ac , ab , cd ,缺失基因有 a , b , c , d ,最大匹配

为{ ab , cd },若 ac 匹配到一起,则 b , d 无法匹配,称
ac 为错位匹配。

因此,在步骤四使用贪婪策略可得到 m 个内邻

接, m 的取值范围是:
1
2 骔 k

2 夜 臆 m 臆骔 k
2 夜

m = 1
2 骔 k

2 夜 时,在步骤五每个新 contig 两端均可

以新增公共邻接,所以在步骤四、五总计得到的内邻接

数为:

nl(k) = 1
2 骔 k

2 夜*(1 + 2) = 3
2 骔 k

2 夜

用数学归纳法证明
3
2 骔 k

2 夜 逸 k
2 :

k =1 和 2 时显然成立。

设 k = l ( l >2)时成立,即 3
2 骔 l

2 夜 逸 l
2 ,则 k =

l +1 时, 3
2 骔 l + 1

2 夜 逸 3
2 * l

2 = l
2 + l

4 ,因为 l >2,所

以
3
2 骔 l + 1

2 夜 逸 l
2 + l

4 逸 l + 1
2 ,故 nl(k)= 3

2 骔 k
2 夜 逸
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k
2 成立。

1
2 骔 k

2 夜 < m < 骔 k
2 夜 时,设最大匹配中的基因对

中在步骤四正确匹配的有 u 对,不正确匹配的有 v 对,
u + v =骔k / 2夜 。 在步骤四、五总计得到的内邻接数为:

nl(k) = u + v
2 *(1 + 2) = 2(u + v)

2 + v
2 =

骔 k
2 夜 + v

2

因为 v 逸2,故 nl(k) 逸 k
2 。

m =骔 k
2 夜 时,若 k 为偶数,则在步骤四便获得 k / 2

个内邻接;若 k 为奇数,步骤四获得 骔k / 2夜 个内邻接后

在步骤五可再获得一个内邻接,故 骔 k
2 夜 + 1 逸 k

2 。

综上所述,引理 1 成立。

引理 2摇
OPT砖

APP砖
臆2

证明:步骤一中使用贪婪策略插入 1-type玉串,在
最坏情况下,一个错位的 1-type玉串 s1,会导致一个 u -
type玉串 su 变为 type芋,一个 v -type玉串 sv 和一个 w -
type玉串 sw 变为 type域, u,v,w 表示各类型串的长度。

用 OPT( s) , APP( s) 分别表示基因 s 在最优解和

近似解中获得的公共邻接数,则 s1, su , sv , sw 新增公

共邻接比为:
OPT( s1) + OPT( su) + OPT( sv) + OPT( sw)
APP( s1) + APP( su) + APP( sv) + APP( sw)

首先看
OPT( s1) + OPT( su)
APP( s1) + APP( su)

部分:

u =1 时, su 在最优解中可以得到两个外邻接,在
本算法中变成 1-type芋串无新增公共邻接,所以

OPT( s1) + OPT( su)
APP( s1) + APP( su)

= 2 + 2
2 + 0 = 2

2臆 u 时, su 在步骤四、五得到 nl(u) 个内邻接,
所以

OPT( s1) + OPT( su)
APP( s1) + APP( su)

= 2 + u + 1
2 + nl(u)

臆 u + 3

2 + u
2

摇 摇 摇 (根据引理 1)

= u + 3
1
2 (u + 4)

臆 2 - 1
u + 4 臆 2

故
OPT( s1) + OPT( su)
APP( s1) + APP( su)

臆 2 恒成立。

再看
OPT( sv) + OPT( sw)
APP( sv) + APP( sw)

部分:

1臆 v,w 时, sv 和 sw 在步骤二均可获得一个外邻

接。 2臆 v,w 臆3 时, sv 和 sw 在步骤二获得外邻接后,
在步骤三又均获得一个内邻接。

故 1臆 v,w 臆3 时, sv , sw 新增公共邻接比如下:

( v,w )= (1,1): 2 + 2
1 + 1 = 2,

( v,w )= (1,2): 2 + 3
1 + 2 = 5

3 ,

( v,w )= (2,2): 3 + 3
2 + 2 = 3

2 ,

( v,w )= (2,3): 3 + 4
2 + 2 = 7

4 ,

( v,w )= (3,3): 4 + 4
2 + 2 = 2

4臆 v,w时, sv 和 sw 在步骤三结束后都得到两个公

共邻接,剩余长度为 v -2 和 w -2 的串在步骤四、五获

得的公共邻接数分别为 nl( v -2),nl( w -2),所以

OPT( sv) + OPT( sw)
APP( sv) + APP( sw)

=

v + 1 + w + 1
2 + nl(v - 2) + 2 + nl(w - 2)

臆 v + w + 2
v - 2
2 + w - 2

2 + 4
摇 摇 (根据引理 1)

= v + w + 2
1
2 (v + w + 4)

= 2 - 2
v + w + 4 臆 2

1臆 v 臆3,4臆 w 时,
OPT( sv)
APP( sv)

比值最大为 2,故只

需讨论
OPT( sw)
APP( sw)

即可,而

OPT( sw)
APP( sw)

= w + 1
2 + nl(w - 2)

臆 w + 1
w - 2

2 + 2
= w + 1

1
2 (w + 2)

摇 (根据引理 1)

= 2 - 1
w + 2 臆 2

因 此
OPT( sv) + OPT( sw)
APP( sv) + APP( sw)

臆 2 恒 成 立, 故

OPT( s1) + OPT( su) + OPT( sv) + OPT( sw)
APP( s1) + APP( su) + APP( sv) + APP( sw)

臆2 得证。

最优解中类型为 r - type玉串且没有受到错位插

入影响的基因串 sr ,在步骤二后均可以获得两个外邻

接,若 r 逸4 在步骤三后又可以获得两个内邻接。
易知 r 臆7 时,新增公共邻接比臆2 成立。
当 r 逸8 时,新增公共邻接比

r + 1
4 + nb( r - 4) 臆 r + 1

4 + r - 4
2

= 2 - 2
r + 4 臆 2
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综上所述,引理 2 得证。

引理 3摇
OPT域

APP域
臆2

证明:最优解中 l -type域串,在步骤二获得一个外

邻接,若 l 逸2 在步骤三又可以获得一个内邻接。
易知,1臆 l 臆3 时,新增公共邻接比臆2 显然

成立。
当 l 逸4 时,新增公共邻接比

l
2 + nb( l - 2) 臆 l + 2 - 2

1
2 ( l + 2)

= 2 - l
l + 2 臆 2

综上所述,引理 3 得证。

引理 4摇
OPT芋

APP芋
臆2

证明:由引理 1 易证得。

定理 1摇 OPT
APP 臆 2

证明:

OPT
APP =

OPT砖 + OPT域 + OPT芋

APP砖 + APP域 + APP芋
(3)

臆
2APP砖 + 2APP域 + 2APP芋

APP砖 + APP域 + APP芋
(根据引理 2-4)

=
2(APP砖 + APP域 + APP芋)

APP砖 + APP域 + APP芋
= 2

文中算法的时间复杂度主要取决于在 X , S域 , D
集合元素之间求最大匹配,最坏情况下集合的 X 每个

元素,要考虑每条与 S域 中元素构成的无向边,接着还

要考虑每条由相连的 S域 中元素与 D中元素构成的无

向边,这需要 O( X S砖砖 D ) 时间。 所以,算法时

间复杂度为 O(nml) ,其中 n,m,l 分别指缺失基因个

数、两倍的 contig 数量以及断点个数。

3摇 算法的程序实现
完成 Contig-One-sided-SF-max 问题的多项式时

间近似算法后,用 Python 语言实现了该算法,并编写

了具有可视化界面的 Contig-One-sided-SF-max 问题

的程序,增强人机交互体验。
程序主界面如图 7 所示。

图 7摇 程序主界面

摇 摇 用户在程序输入框中输入 G 和 S ,点击确定,程序

将根据文中设计的算法自动完成基因组框架填充,并
给出填充结果和新增公共邻接总数。

程序的执行如图 8 所示。

图 8摇 程序运行界面

4摇 结束语
该文重新审视了基于 contig 的单面含重复基因的

基因组框架填充问题。 在设计算法时以缺失基因、基

因位点、断点的对应关系为依据(而不像以往研究中,
只关注于其中两个之间的对应),解决了 2-近似算法

的冗余公共邻接问题,又解决了 2. 57-近似算法精确

度较低的问题。 对于近似比的优化方面,还需要进一
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步研究,希望能够吸引更多人共同学习来完善这一

问题。
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