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摘　要　　类Ａｐｒｉｏｒｉ算法在产生频繁模式时需要多次扫描数据库，并且产生大量的候选集；ＦｒｅｅＳｐａｎ和 ＰｒｅｆｉｘＳ
ｐａｎ等基于投影数据库的算法在产生频繁模式时会产生大量的投影数据库，占用很多内存空间，这些都造成了很
大的冗余。针对以往序列挖掘算法存在的不足，提出一种高效的序列挖掘算法———基于位置信息的序列挖掘算

法ＰＢＳＭＡ（ＰｏｓｉｔｉｏｎＢａｓｅｄＳｅｑｕｅｎｃｅＭｉｎｉｎｇＡｌｇｏｒｉｔｈｍ）。ＰＢＳＭＡ算法通过记录频繁子序列的位置信息来减少对数
据库的扫描，利用位置信息逐渐扩大频繁模式的长度，并且借鉴关联矩阵的思想和 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法中前缀的概
念，深度优先去寻找更长的关键模式。实验结果证明，无论在时间还是空间上，ＰＢＳＭＡ算法都比 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法
更高效。
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０　引　言

序列挖掘是数据挖掘中非常重要的一个研究领

域，一般是指从序列数据库中发现蕴含在其中的，相对

于时间或者其他顺序高频率出现的子序列，并称这个

高频子序列为序列模式。序列挖掘的概念最早由

Ａｇｒａｗａｌ等在针对超市中购物篮数据的分析中提出［１］，

目的是发现某一时间段内客户的购买活动规律。序列

挖掘经过近２０年的发展，其应用范围已经不再局限于
交易数据库，在商业，消费者行为分析，股票趋势预测，

生物序列分析，Ｗｅｂ挖掘等领域都有重要的应用。商
业组织利用序列模式去研究客户购买行为模式特征、

计算生物学中序列模式挖掘来分析不同氨基酸突变模

式、用户Ｗｅｂ访问模式预测以及 ＤＮＡ序列分析和谱
分析，尤其在 ＤＮＡ分析等尖端科学研究领域、Ｗｅｂ访
问等新型应用数据源等方面得到了有针对性的

研究［２－３］。
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ＤＮＡ序列挖掘是序列挖掘最重要的应用之一，通
过挖掘ＤＮＡ序列，研究者可以发现隐藏在序列数据背
后的有价值的规律，用以解读相应生物体中的生命特

征。众所周知，生物的遗传信息被储存在 ＤＮＡ中，而
ＤＮＡ是由两条盘绕在双螺旋结构上的线性链组成，每
条链可以看成是四种核苷酸Ａ（腺嘌呤）、Ｇ（鸟嘌呤）、
Ｔ（胸腺嘧啶）、Ｃ（胞嘧啶）的线性组合，两条线性链严
格遵守碱基配对规则，即 Ａ与 Ｔ配对、Ｃ与 Ｇ配对出
现。例如，一条 ＤＮＡ序列是 ＜ＡＴＧＴＣ…… ＞，则其配
对的链条序列一定是是 ＜ＴＡＣＡＧ…… ＞。对于现代
生物而言，被符号化的ＤＮＡ序列一旦被储存在数据库
中，特别是成为网络上的公共数据集，那么他们就可以

供科研人员研究和使用。比如ＧｅｎＢａｎｋ是目前被广泛
使用的生物基因数据库，它是美国国家生物信息技术

中心 ＮＣＢＩ（ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｆｏｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａ
ｔｉｏｎ）建立的ＤＮＡ序列数据库，其数据来源于科研人员
的直接提供或大规模基因组测序计划，目前已保存有

超过７００００种生物的核苷酸序列。
二十一世纪是生物技术的时代，生物技术是当前

最热门的研究领域之一［４］。ＤＮＡ数据量庞大，其中蕴
藏着海量的信息，我们有理由相信，ＤＮＡ序列挖掘将
会帮助人类解开更多的基因之谜，在遗传、疾病、物种

学上带来更多的突破。ＤＮＡ全序列具有什么样的结
构、由这４个字符排成的看似随机的序列中隐藏着什
么规律、各碱基的功能等都有待于进一步的研究。因

此，ＤＮＡ序列模式挖掘成为序列挖掘最重要、最有价
值的应用。

１　相关工作

在早期，序列挖掘算法大多基于 Ａｇｒａｗａｌ等提出
的关联规则算法—Ａｐｒｉｏｒｉ算法［５］，该算法的核心理论

是频繁模式的任何子模式都是频繁的。Ａｇｒａｗａｌ和
Ｓｒｉｋａｎｔ提出的 ＡｐｒｉｏｒｉＡｌｌ算法、ＡｐｒｉｏｒｉＳｏｍｅ算法和 Ｄｙ
ｎａｍｉｃＳｏｍｅ算法都是基于这个思想而提出，成为序列
挖掘算法研究的基础［１］；１９９６年，Ｓｒｉｋａｎｔ和Ａｇｒａｗａｌ又
提出ＧＳＰ算法，这是一种广度优先的自下而上的算
法，采用不同的剪枝策略产生较少的候选模式，因而效

率相对于ＡｐｒｉｏｒｉＡｌｌ算法有所提高，是目前引用率较高
的算法之一［６］；然而类 Ａｐｒｉｏｒｉ算法自身存在局限性，
学者们纷纷开始寻找更高效的方法。２０００年，Ｈａｎ等
提出了基于模式增长的ＦＰｇｒｏｗｔｈ算法，该算法不产生
候选集，而是使用 ＦＰｔｒｅｅ的树状结构压缩数据库，然
后再利用ＦＰｔｒｅｅ对频繁模式从下向上的挖掘，加快了

挖掘过程［７］。随后，学者们又提出了一系列基于数据

投影的算法，包括 Ｈａｎ和 Ｐｅｉ于 ２０００年提出的
ＦｒｅｅＳｐａｎ算法［８］和２００１年提出的 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法［９］，

这些都是经典的序列挖掘算法。近年来，在经典序列

挖掘算法的基础上，学者们相继提出了优化的序列挖

掘算法。２００７年，张坤等提出一种基于 ＧＳＰ的 ＭＦＳ
（ＭｉｎｉｎｇＦｒｅｑｕｅｎｔＳｅｑｕｅｎｃｅ）算法［１０］，它不需要多次遍

历数据库，通过连接不同长度的已知频繁序列来产生

的候选序列，比 ＧＳＰ算法更高效；张利军等提出一种
基于位置信息的序列模式挖掘算法 ＰＶＳ，在使用 Ｐｒｅ
ｆｉｘＳｐａｎ算法时通过记录每个已产生的投影数据库的
位置信息降低投影数据库的冗余，提高算法效率［１１］；

２０１２年，刘栋等提出了基于 ＭａｐＲｅｄｕｃｅ的序列挖掘
模式，在ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法的基础上，对模式挖掘任务进
行分割，利用Ｍａｐ函数处理由不同前缀得到的序列模
式并构造投影数据库，从而提高挖掘效率及简化搜索

空间［１２］；２０１３年，吴信东等设计了一种带有通配符的
模式挖掘算法ＯｎｅＯｆｆＭｉｎｉｎｇ，通配符的加入使模式的
形式更加灵活［１３］；２０１５年，刘端阳等首次在频繁序列
模式挖掘算法中引入逻辑的思想，提出一种基于逻辑

的频繁序列挖掘算法 ＬＦＳＰＭ，通过逻辑规则过滤，优
化结果集［１４］。

ＤＮＡ序列挖掘作为序列挖掘领域最重要的应用
之一，也获得了很多学者的特别关注。学者们结合

ＤＮＡ序列的特点后对传统的序列挖掘算法进行了有
意识的改造提出了在处理ＤＮＡ序列是更高效的算法。
２００７年，朱扬勇等对于 ＤＮＡ序列挖掘的问题进行了
综述，回顾了ＤＮＡ序列挖掘的发展历程，总结出 ＤＮＡ
序列挖掘经历了三个阶段，依次是基于统计技术的应

用阶段，一般化挖掘方法的应用阶段到如今的专门面

向ＤＮＡ序列挖掘的设计阶段［１５］；２００７年，熊
"

等提出

了一种融合自底向上和自顶向下策略挖掘 ＤＮＡ重复
序列的新算法ＤｎａＲｅＳＭ［１６］，克服了完全自底向上算法
产生大量短候选模式的缺点；２０１１年，周溜溜等提出
了一种基于频繁子树挖掘策略的 ＤＮＡ频繁模式挖掘
算法，绕开了传统序列的对比方式，将序列按照后缀树

结构方式进行组织约减提升识别效率［１７］；２０１３年，姜
华等在引入近似度的概念的基础上，构造频繁近似模

式，提出了频繁近似模式的挖掘算法 ＳＦＡＰ［１８］；２０１５
年，毛国君等在分析 ＤＮＡ序列的特点的基础上，提出
了一种基于关联矩阵（ＡＭＳＭＡ）的算法，将扫描数据库
得到的 ＤＮＡ序列信息储存在关联矩阵（Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
Ｍａｒｉｘ）中，利用矩阵压缩空间使用率，体现出较好的时
间和空间效率［１９］。这些算法关注于 ＤＮＡ序列的特
点，大大提升了算法的效率。
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本文中汲取了上面多个算法的精华，分别是 Ｐｒｅ
ｆｉｘＳｐａｎ算法中基于前缀的思想［９］、ＰＶＳ算法中位置信
息的概念［１１］和ＡＭＳＭＡ算法中关联矩阵的概念［１９］，利

用这些算法的优势提出一种高效的基于位置信息的

ＤＮＡ序列挖掘算法 ＰＢＳＭＡ（ＰｏｓｉｔｉｏｎＢａｓｅｄＳｅｑｕｅｎｃｅ
ＭｉｎｉｎｇＡｌｇｏｒｉｔｈｍ）。

２　ＰＢＳＭＡ算法描述

２．１　基本概念
定义１　ＤＮＡ序列（ＤＮＡＳｅｑｕｅｎｃｅ）：给定字符集

合Ｅ＝｛Ａ，Ｔ，Ｃ，Ｇ｝，一个 ＤＮＡ序列被表示为 Ｓ＝
＜ｓ１，ｓ２，…，ｓＬ ＞，其中对于任意的ｓｉ∈Ｅ。
定义２　前缀（Ｐｒｅｆｉｘ）：给定序列α＝＜ｅ１，ｅ２，…，

ｅｎ ＞，β＝＜ｅ′１ｅ′２，…，ｅ′ｍ ＞，（ｍ ＜ｎ），如果 ｅ′ｉ ＝
ｅｉ（ｉ≤ｍ－１），ｅ′ｍ∈ｅｍ，并且（ｅｍ－ｅ′ｍ）中的项目均在
ｅ′ｍ项目的后面，则称β是α的前缀

［１７］。

例如，在序列ａｂａｃｄ中，ａｂａ是ａｂａｃｄ的前缀，而ｂａ
不是。

定义３　关联矩阵：给定 ＤＮＡ序列 Ｓ＝＜ｓ１，ｓ２，
…，ｓＬ＞，其中ｓｉ∈｛Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ｝。关联矩阵Ｐｉｊ（Ｍ×４）
总是有４列，对应｛Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ｝四个字符；矩阵的行数
是动态变化的，每行对应Ｓ的一个长度为ｋ（ｋ≥１）的
频繁子序列，矩阵中元素Ｐｉｊ的值为ｉ行对应子序列和ｊ
列对应字符连接后的子序列在序列 Ｓ中出现的次数，
即Ｐｉｊ＝ｓｕｐｐｏｒｔ（ｉ∞ｊ）。特别的，当行对应的频繁模式
长度为ｋ时，矩阵Ｐｉｊ称为ｋ阶关联矩阵

［１９］。

例如在序列 ｓ＝＜ＡＴＧＴＣＧＴＧＡＴＴＧＣＡＴＴＡＣＴＡＣＴ
＞中，它的１阶关联矩阵如图１所示。其中，子序列
ＡＡ的支持度为０，ＡＴ的支持度为３……由此关联矩阵
可以得到所有长度为２的子序列的支持度。

图１　关联矩阵举例

定义４　位置信息：一个子序列在数据库Ｓ中的位
置信息为这个子序列在数据库Ｓ中的序列号和在序列
中的结束位置，记为（ｓ，ｖ），其中ｓ表示Ｓ中包含该模式
序列的序号；ｖ表示对应的序列关于该模式的结束位
置。当一个子序列在数据库中多次出现时，这个子序列

的位置信息表示为（（ｓ１，ｖ１），（ｓ２，ｖ２），…，（ｓｎ，ｖｎ））。

２．２　算法思路
ＰＢＳＭＡ算法是一种基于前缀的深度优先的挖掘

算法，以ＤＮＡ数据为例，在使用 ＰＢＳＭＡ算法处理上，
首先通过扫描数据库来获取大１项集 Ｌ１ ＝｛Ａ，Ｔ，Ｃ，
Ｇ｝，然后依次以Ｌ１中的元素为前缀构造关联矩阵，例
如先以Ａ为前缀产生所有以Ａ开头的关键模式，深度
优先直到不再有关键模式产生时，再以 Ｔ为前缀……
依次类推，直到遍历过Ｌ１中的所有元素后停止。

ＰＢＳＭＡ算法的步骤如下：
（１）扫描序列数据库，得到长度为１的序列模式

Ｌ１，作为初始的种子集；
（２）对于Ｌ１中的每一个元素，依次取出一个元素

作为新候选模式的前缀，以此来划分搜索空间；

（３）将上一步得到的前缀作为关联矩阵的行，以
Ｌ１中的所有元素作为关联矩阵的列，生成关联矩阵。
计算关联矩阵中每一个候选模式在数据库中出现的次

数（即支持度）并保存每次出现的位置信息；

（４）检测关联矩阵中候选模式的支持度是否大于
设定的最小支持度，若大于，则该子序列为关键序列，

加入到Ｌ２并更新其位置信息；若不大于，则不是关键
序列，删除之前保存的位置信息；

（５）利用Ｌ２和位置信息依次生成更高阶关联矩
阵，得到Ｌ３，Ｌ４……直到没有新的序列模式或新的候选
序列模式产生为止。

重复步骤（２）－步骤（５），直到遍历完Ｌ１中的所有
序列。

值得注意的是，与从单条序列中挖掘关键模式不

同，在多条序列的挖掘中，如果某子序列在一条记录中

多次出现，仍然只计数一次，但需要记录该子序列出现

的每一个位置信息，后面的例子中将会详细说明这

一点。

２．３　算法举例
例１　例如在表１中的 ＤＮＡ序列数据库，设最小

支持度为２，则子序列 ＡＴ是一个频繁模式，它的位置
记为（（１，２）、（１，７）、（２，４）、（２，９）、（３，４））。其中在
（１，２）中，１表示Ｓ中的第一条序列，２中表示 ＡＴ这个
子序列的最后一个字符在序列１中所处的位置为２，
后四者亦同。

表１　例１中ＤＮＡ序列数据库

ＩＤ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｓ１ ＡＴＴＣＧＡＴＴＡ

ｓ２ ＣＴＡＴＣＧＧＡＴ

ｓ３ ＣＧＡＴＴＡＣＴＡ
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　　在上例中，首先构造 Ａ为前缀的关联矩阵，构造
关联矩阵如图２所示。

图２　前缀为Ａ的一阶关联矩阵

扫描计数的同时，记录到的 ＡＴ的位置信息
（１，２）、（１，７）、（２，４）、（２，８）和（３，４），ＡＣ的位置信息
（３，７）。当支持度为 ２时，ＡＴ是频繁模式，而 ＡＣ不
是，因此进行剪枝，不再保留ＡＣ的位置信息。

利用上一步得到的长度为２的频繁模式构造２阶
关联矩阵。此时无需扫描数据库，利用上一步得到的

位置信息，直接去序列中寻找 ＡＴ的后缀，构造关联矩
阵并计数，同时更新位置信息。在上例中，出现在（１，
２）位置的ＡＴ直接后缀为Ｔ，则在关联矩阵相应位置将
子序列ＡＴＴ的支持度增加１，并保存位置信息（１，３），
出现在（２，４）位置的ＡＴ直接后缀为Ｃ，则子序列 ＡＴＣ
的支持度增加１，并保存位置信息（２，５）…依次找到每
一个位置信息下的ＡＴ的后缀形成关联矩阵并保存位
置信息，得到如图３的二阶关联矩阵。

图３　以Ａ为前缀的二阶关联矩阵

对应位置信息为 ＡＴＴ（１，３）、（１，８）、（３，５），ＡＴＣ
（２，５）。在支持度为２时，得到长度为３的频繁序列
ＡＴＴ，删除ＡＴＣ的位置信息。同样，利用长度为３的频
繁序列构造４阶关联矩阵，利用位置信息找到长度为
４的候选序列，计数并记录位置信息后发现长度为４
的频繁模式 ＡＴＴＡ，位置信息为（１，９）、（２，６），如图４
所示。利用长度为４的频繁模式构造五阶关联矩阵，
如图５所示，没有发现支持度大于２的频繁模式。至
此，以Ａ为前缀的频繁模式全部找到。

图４　以Ａ为前缀的三阶关联矩阵

图５　以Ａ为前缀的四阶关联矩阵

同样的，应用上面的方法分别建立以Ｔ、Ｃ、Ｇ为前
缀的各阶关联矩阵，采用深度优先的原则分别发现以

Ｔ、Ｃ、Ｇ为前缀的频繁模式。产生的所有频繁模式如
表２所示。

表２　例１中的所有频繁模式

前缀
下列长度的频繁模式

２ ３ ４ ５ ６
Ａ ＡＴ ＡＴＴ ＡＴＴＡ — —

Ｔ ＴＴ，ＴＡ，ＴＣＴＴＡ，ＴＣＧ — — —

Ｃ ＣＴ，ＣＧ ＣＴＡ，ＣＧＡ ＣＧＡＴ ＣＧＡＴＴ ＣＧＡＴＴＡ
Ｇ ＧＡ ＧＡＴ ＧＡＴＴ ＧＡＴＴＡ —

由此可得到最大关键模式有：ＣＴＡ，ＴＣＧ，ＣＧＡＴ
ＴＡ。

２．４　算法伪代码
算法描述：ＰＢＳＭＡ算法伪码
输入：稀疏项目集序列数据库 Ｓ；最小支持度

ｍｉｎｓｕｐ
输出：Ｓ的关键子序列ＫＳ
１．ｓｃａｎＳｔｏｇｅｔＬ１｛｝；

／／扫描数据库找到所有的频繁１序列
２．ＦＯＲｍ＝０ＴＯＬ１．ｓｉｚｅ（）

／／深度优先，最外层循环依次遍历Ｌ１中的每个序列
３．　ｆｏｒｍｅｒ＝Ｌ１．ｇｅｔ（ｍ）；
４．　ＦＯＲｎ＝０ＴＯＬ１．ｓｉｚｅ（）；

／／该层循环意在获取初始位置
５．　　ｌａｔｅｒ＝Ｌ１．ｇｅｔ（ｎ）；
６．　　ｓｔｒｉｎｇ＝ｆｏｒｍｅｒ＋ｌａｔｅｒ； ／／子序列连接
７．　　ＣａｌｃｕｌａｔｅｓｕｐｐｏｒｔｏｆｓｔｒｉｎｇｏｃｃｕｒｉｎＳ；

／／计算子序列支持度
８．　　　ＩＦ（ｓｕｐｐｏｒｔ＞＝ｍｉｎ＿ｓｕｐ）

／／大于等于最小支持度为频繁模式
９．　　　　ａｄｄｓｔｒｉｎｇｔｏＫＳ；
１０．　　　　ｓａｖｅＰｏｓｉｔｉｏｎｏｆｓｔｒｉｎｇ；

／／记录子序列位置信息
１１．　　　　ＷＨＥＮ（Ｐｏｓｉｔｉｏｎｉｓｎｏｔｅｍｐｔｙ）ＤＯ
１２．　　　　ｕｓｅＰｏｓｉｔｉｏｎｔｏｅｘｔｅｎｄｌｏｎｇｅｒｓｕｂｓｅｑｕｅｎｃｅ；
１３．　　　　ｃａｌｃｕｌａｔｅｓｕｐｐｏｒｔ；
　　 ／／利用位置信息寻找更长的频繁模式并计算支持度
１４．　　　　ＩＦｓｕｐｐｏｒｔ＞＝ｍｉｎｓｕｐ
１５．　　　　　ａｄｄｓｕｂｓｅｑｕｅｎｃｅｔｏＫＳ；
１６．　　　　　ｕｐｄａｔｅＰｏｓｉｔｏｎ； ／／更新位置信息
１７．　　ＥＬＳＥ
１８．　　　　ｄｅｌｅｔｅＰｏｓｉｔｉｏｎ；

／／不满足最小支持度的序列删除位置信息
１９．　　ＥＮＤＤＯ
２０．ＲｅｔｒｕｎＫＳ ／／输出所有频繁序列

３　实验分析

本部分实验中 ＤＮＡ数据来源于美国国家生物技
术信息中心（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｉｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）。由于这
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里只探讨算法的可用性和时间空间效率，而不是要解

决生物问题，也无需对实验结果进行解释，因此为了更

好地控制实验变量，实验数据在原始数据上进行了一

定的处理，具体处理方法在下面的各个实验中作了

说明。

实验是在一台 ４ＧＢ内存、使用英特尔酷睿 ｉ３，
１．４０ＧＨｚ处理器的计算机上进行。采用的对比算法是
同样基于分治思想的 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法［９］。实验的目标

主要是检测本文算法的精度和效率（包括时间效率和

空间效率）。

实验１　比较内存空间使用情况
由于ＰＢＳＭＡ算法不需要产生投影数据库，因此占

用更少的内存。实验 １模拟 ＰｒｅｉｆｉｘＳｐａｎ算法和
ＰＢＳＭＡ算法的运行过程，对实验１中的序列数据进行
分析，每一步的占用内存如表３所示。由于两个算法
都是基于前缀的分治思想，因此表３中先讨论以 Ｌ１中
频繁１序列为前缀的情况，最后再从总体上进行讨论。

值得注意的是，ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法的投影数据库保存
投影序列，在本实验中即字符序列，是字符型数据；

ＰＢＳＭＡ算法的位置信息保存坐标位置，由两个整型数
值构成，为方便表示，在表３的讨论中均将其作为字符
处理。

表３　ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法和ＰＢＳＭＡ算法的内存使用情况

前缀

ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法 ＰＢＳＭＡ算法
投影数据

库个数

投影数据

库内存

位置信

息个数

位置信

息内存

Ａ－ ４ ６０ １０ ２０
Ｔ－ ６ ７７ １３ ２６
Ｃ－ ８ ７９ １５ ３０
Ｇ－ ５ ４１ １０ ２０
最大 ８ ７９ １５ ３０
合计 ２３ ２５７ ４８ ９６

从表３的实验结果可以看出，无论利用分治的思
想在每一个小范围内讨论，还是从总体上考虑最大使

用内存和合计使用内存情况，ＰＢＳＭＡ算法的空间效率
都要好于 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法。虽然 ＰＢＳＭＡ算法需要记
录较多的位置信息，但由于每个位置信息仅占用两字

符的内存，相比于 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法投影数据库中的子
序列相比，仍然有优势。

实验１中序列数据量小，并且每条序列长度较短，
当应用于实际的序列数据库时，ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法将产生
更多的投影数据库，因而ＰＢＳＭＡ算法的空间优势将会
更明显。

实验２　比较不同的最小支持度下执行时间
本实验的数据来源于美国国家生物技术信息中心

（ＮＣＢＩ）的序列数据库，序列被随机划分为长度２０～３０
的序列，实验记录１３６９条，共２８７３９个字符，将此实
验数据集命名为ＰＢＳＭＡ实验数据集１。

利用ＰＢＳＭＡ实验数据集１，在两个最小支持度区
间进行实验，分别是小支持度区间（５％ ～３０％）、大支
持度区间（１０％ ～９０％），测试本文提出的 ＰＢＳＭＡ算
法和ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法的运行效率。表４给出的是实验
数据在小支持度区间范围内挖掘出的频繁序列的个

数，图６对应给出在该区间内 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ和 ＰＢＳＭＡ运
行时间效率的对比；表５给出的是实验数据在大支持
度区间范围内挖掘出的频繁序列的个数，图７对应给
出在大支持度区间 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ和 ＰＢＳＭＡ运行时间效
率的对比。

表４　小支持度区间内挖掘出频繁序列个数

最小支持度 频繁序列个数

５％ ９９３
１０％ ７０５
１５％ ４３８
２０％ ２０４
２５％ １０７
３０％ ５７

图６　小支持度区间内算法时间效率对比

由表４和图６可以看出，在小支持度区间，实验数
据集１产生较多的关键模式。随着最小支持度的增
加，ＰＢＳＭＡ和ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法的执行时间都在下降，这
是因为随最小支持度的增加，生成的关键子序列在减

少，并且在该数据集中，关键子序列减少的速度很快。

同时也可以看出，ＰＢＳＭＡ算法在处理 ＤＮＡ序列时时
间效率明显高于ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法。

表５和图７从更宏观、更全面的角度进行实验，展
现了最小支持度在更大范围内变化时两算法的执行效

率对比。实验结果表明：随着最小支持度的增加，

ＰＢＳＭＡ和ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法的执行时间都在下降，同时，
ＰＢＳＭＡ算法在各支持度下的时间效率明显都要高于
ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法。其中，在支持度在 １０％ ～３０％的范
围内变化时，由于挖掘出的频繁子序列数量减少速度

很快，因此算法执行时间下降速度很快；在 ４０％ ～
７０％的范围内，频繁子序列数量减少速度相对较慢，因
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此挖掘算法的执行时间降速放缓甚至趋于平稳；然而

在７０％及以上的支持度下，由于此时已经不再有频繁
模式被挖掘出来，算法执行时间再一次骤减，并且由于

两算法在扫描一次数据库后基本不用再进行后面的循

环，因此两算法的运行时间都趋于０，ＰＢＳＭＡ算法的优
势也不如产生大量频繁子序列时明显。

表５　大支持度区间内挖掘出频繁序列个数

最小支持度 频繁序列个数

１０％ ７０５

２０％ ２０４

３０％ ５７

４０％ ３５

５０％ ２７

６０％ １７

７０％ ６

８０％ ０

９０％ ０

图７　大支持度区间内算法时间效率对比

实验３　比较不同的ＤＮＡ序列数下执行时间
本实验的数据来源于美国国家生物技术信息中心

（ＮＣＢＩ）的序列数据库，创建５个数据文件，其中存放
序列数量分别为２０００、４０００、６０００、８０００、１００００，每
条序列长度２０～３０。将此实验数据集命名为 ＰＢＳＭＡ
实验数据集２。

本实验在控制最小支持度变量为２０％不变的前
提下，运用 ＰＢＳＭＡ实验数据集２中五个不等长数据
文件，考察随着序列数量攀升的情况下两算法的执行

效率。实验结果如图８所示。

图８　序列数量增加时执行时间的比较

图８表明：在固定的最小支持度下，随着序列数据
库规模的增大，即序列数量的增加，ＰＢＳＭＡ和 ＰｒｅｆｉｘＳ

ｐａｎ算法的执行时间在攀升。在数据量较小的情况
下，两算法的运行时间效率相差不多，但在数据量逐渐

增多的过程中，ＰＢＳＭＡ展现出越来越优于 ＰＢＳＭＡ算
法的表现，特别地，当序列数量为１００Ｋ时，ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ
算法所需要的时间几乎是 ＰＢＳＭＡ算法运行时间的两
倍，并且可以预见的是，当数据量更大时，ＰＢＳＭＡ算法
的优势将更加明显。因此可以得出结论，在任何数据

量下，ＰＢＳＭＡ的算法运行效率都要优于 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算
法，并且数据量越大，ＰＢＳＭＡ算法在时间效率上的提
升越明显。

４　结　语

本文提出了基于位置信息的序列挖掘算法———

ＰＢＳＭＡ算法。ＰＢＳＭＡ算法结合了关联矩阵、基于前
缀、位置信息等的思想，用于从多条序列中挖掘出频繁

模式。较之 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算法，ＰＢＳＭＡ算法有如下的
优点：

（１）不需要产生投影数据库，大大节约了存储
空间；

（２）由位置信息直接定位到序列数据库中，不需
要多次扫描数据库及投影数据库，减少时间花销。

在实验中，ＰＢＳＡＭ算法展现出高于 ＰｒｅｆｉｘＳｐａｎ算
法的时间和空间效率，证明了算法的有效性和高效性。

但是，本文提出的序列挖掘算法在时间和空间上都还

有提升的空间，算法也可以寻找更广阔的应用空间，这

都是未来应该着重研究的领域。
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３０８　　 　　　 计算机应用与软件 ２０１７年

文提出的 ＤＴＪＡＬＯＨＡ算法有一定的实用价值，可应
用在ＲＦＩＤ系统大规模标签待识别环境中。
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