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为确有必要的全特征计算设计大内存运行方案
完整操作教程 · 参考固定 · 往返恢复验收

对方法上确需的特征集合估算输出数量级，独立测量全流程峰值，并区分分块保存和真正的流式分析。

运行边界：示例代码需按安装版本和真实项目输入复核；未提供真实生物数据，语法或小样本检查不代表科学结果和性能验收。

有些后续方法确实需要较完整的特征集合，此时不能只靠减少基因数来解决ScaleData内存问题。应先估算必要输出的数

量级，再测量临时峰值和保存过程，最后确定是否采用大内存环境或支持分块的另一条计算路径。

本文适合已经能说明“为什么需要这些特征”的分析任务。它不建议所有单细胞项目都做全特征缩放，也不把增加内存当

作选择回归变量和统计方法的替代。普通PCA或其他工作流是否需要全特征，应先按方法确认。

把必要输出的数量级算清楚
在常见双精度稠密矩阵的假设下，仅元素载荷约为特征数乘细胞数乘8字节。这个算式不分配矩阵，只说明可能的数量级

；实际后端可能采用其他表示，整体峰值还包含原矩阵、元数据和临时对象，不能把载荷数字直接当作服务器最低内存。

estimate_dense <- function(nfeatures, ncells) {
  stopifnot(nfeatures>0, ncells>0)
  bytes <- as.double(nfeatures) * as.double(ncells) * 8
  data.frame(features=nfeatures, cells=ncells,
             payload_GiB=bytes/1024^3)
}
# ■■■■■■■■■■■■■■■■■■■■■■■

print(estimate_dense(20000, 100000))
print(estimate_dense(20000, 200000))

资源部分 如何取得依据 不能省略的内容

必要输出 特征数、细胞数与实际矩阵类型 不是只看原始压缩文件

原输入与旧对象 用对象清单及进程记录核对 新结果生成时的重叠

临时计算 代表性任务的峰值日志 回归与转换的中间对象

磁盘 输入、检查点、输出与临时目录 保存过程和迁出安排

并发 实际同时运行的任务 不能只按单任务峰值报价

在独立进程中验证明确的全特征需求
先准备仅保留必要内容、已经完成归一化的单层RNA对象，并将最终特征清单保存成文本。下面示例限定内存型稀疏data

输入，不对未知后端进行强制转换。文件中的特征必须来自相同参考，缺失时停止，不用交集悄悄改变任务范围。

library(Seurat)
obj <- readRDS("rna-normalized.rds")
DefaultAssay(obj) <- "RNA"
ly <- grep("^data($|\.)", Layers(obj[["RNA"]]), value=TRUE)
if (length(ly)!=1L) stop("■■■■■■■■■■■■■")
m <- LayerData(obj, assay="RNA", layer=ly)
stopifnot(inherits(m, "sparseMatrix"))
features <- unique(readLines("required-features.txt"))
stopifnot(length(features)>0L, all(features %in% rownames(m)))
print(estimate_dense(length(features), ncol(m)))
rm(m)
obj <- ScaleData(obj, assay="RNA", features=features,
                 block.size=500, verbose=TRUE)
out <- LayerData(obj, assay="RNA", layer="scale.data")
stopifnot(all(features %in% rownames(out)))
print(list(class=class(out), dim=dim(out)))
saveRDS(obj, "full-required-scaled.rds")
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运行脚本时将上一个代码块的estimate_dense函数一并放入文件，并用外部工具记录整个R进程。先在代表性细胞子集确

认流程，随后在接近正式规模上复验。结果保存可能有额外时间和临时占用，必须包含在测量范围中，不能只测

ScaleData函数返回的瞬间。

分块导出需要后续方法支持
如果后续程序可以逐块消费缩放结果，可以设计分块计算、写盘与检查点，但应明确每块的缩放统计、回归设置和输出索

引。把数据拆开各自做PCA或模型训练，并不天然等价于原来的全量模型。若后续接口会立即把所有块重新读入内存，前

面的分块导出并没有解决最终需求。

对于磁盘型矩阵，应核对当前版本相应方法的能力，不把内存型ScaleData的参数直接照搬。任何改变实现的方案都需要

验证目标特征、细胞顺序和必要数值，并记录与原方法可能的差异。

将容量与验收条件写进运行方案
资源方案应说明可用内存、单任务或多任务安排、工作盘、保存位置、失败后从哪里恢复。验收包括所需特征完整、细胞

名一致、下游程序可读取、日志未出现失败，以及新会话能够载入结果。稀有或低表达特征的零方差等问题还应按方法处

理，不能由硬件自动修正。

容量验收应覆盖真实可用额度
核对的是当前账号、容器或作业实际可用的内存，不能只看宿主机总量。还应确认保存文件写到约定工作盘、共享节点是

否有其他负载，以及单个任务失败后的日志保留位置。这样才能将“任务放不下”区分为配置额度、环境限制或流程本身

的问题。

若正式计划允许多个大对象任务并发，应使用相同并发安排复验。只提供单任务返回对象大小，无法证明整台服务器在计

划使用方式下足够。

有明确全特征需求且实测超出本地资源的团队，可以据此沟通大内存CPU环境；特征清单、矩阵类型、峰值、回归设置和

租期是比笼统细胞数更有用的配置依据。

参考与版本核对

配套练习包
本PDF对应的ZIP包含本文代码块、主题练习模板或合成数据、README和SHA256校验文件。请从同一教程页面下载练习

包；先核对校验值，再在独立目录复现。

参考资料
Seurat：ScaleData参考 · 来源资料
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操作建议：先在合成小样本上验证流程，再依据项目参考、标签合同、存储策略与获配资源验收真实数据。

https://satijalab.org/seurat/reference/scaledata
https://satijalab.org/seurat/articles/bpcells_interaction_vignette.html
https://stat.ethz.ch/R-manual/R-devel/library/base/html/Memory-limits.html
https://www.gnu.org/software/time/manual/html_node/Memory-Resources.html

