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摘 要:近似串匹配在众多研究领域都有广泛的应用,如文本检索、生物信息学等。 文中对基于过滤技术的 Off-line 模式

近似串匹配算法进行了相关研究。 首先介绍了串匹配的基础知识和近似串匹配技术的应用分类;然后阐述了 Off-line 模
式近似串匹配算法常用的索引结构;接着详细介绍了近似串匹配过滤算法的研究现状,并阐述了几个经典过滤算法的过

滤原理;最后在实验中对比了这些经典过滤算法的性能差异,实验数据显示提高过滤效率和减少过滤时间是加快过滤算

法匹配速度所要解决的关键问题。 研究表明,基于留空 q-gram的过滤算法是近似串匹配未来研究的方向。
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Research on Filtering Algorithm of Approximate String Matching
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Abstract:Approximate string matching is widely used in many areas,such as text retrieval,computational biology,etc. In this paper,a
survey on filter-based approximate string matching algorithm of Off-line mode is done. First,the preliminaries of string matching and the
classifications of approximate string matching techniques are introduced. Next,some index structures which are often used in Off-line ap-
proximate string matching algorithms are illustrated. Then,the research status quo of approximate string matching is described in detail,
and some classical filter algorithms are illustrated. Last,the performance of these classical filtering algorithms is given in experiment,and
experimental data shows that enhancing filtration efficiency and decreasing filtration time are two key issues of improving matching
speed. The research shows that the filter algorithms based on gapped q-gram is a further research direction of approximate string matc-
hing.
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0 引 言
字符串是定义在有限字母表上的一个字符序列。

字符串匹配是在一个长字符串 T 中搜索给定字符串 P
所有出现位置的过程,其中 T 称为文本串,P 称为模式

串。 字符串匹配包括精确串匹配和近似串匹配二种。
近似串匹配(Approximate String Matching) [1]与精确

匹配不同,它是允许有“错误”发生的字符串匹配。 这

个“错误”数也称“距离”,可以采用编辑距离、汉明距

离、最长公共子串距离或 N-gram 距离等表示。 近似

串匹配技术在众多研究领域都有广泛的应用,如文本

检索、生物信息学、信号处理、入侵检测、模式识别、数
据挖掘和手写识别等。

编辑距离[2] 是指把一个字符串 A经过编辑操作转

变成字符串 B所要进行的最小操作次数,这里的编辑

操作包括插入、修改或删除三种,是衡量字符串间相似

程度最常用的描述方式,用 ED(A,B)表示。 编辑距离
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计算的最基本方式是动态程序法,其主要过程是填充

字符串 A 和 B 的编辑距离矩阵 C0… A ,0… B ,其中

X 为串 X 的长度。 编辑距离矩阵的计算过程[1] 如

下:
C i,0 = i

C0,j = j

C i,j =
C i -1,j -1
1 + min(C i -1,j,C i,j -1,C i -1,j -1

{ )

A[ i] = B[ j]
A[ i] ≠ B[ j]

(1)
通过公式(1)可计算出矩阵的所有元素,其中元

素 C i,j 表示字符串 A[1,…,i] 和字符串 B[1,…,j] 间

的最小编辑次数,即它们间的编辑距离。 矩阵的最后

一个元素 C A , B 就是字符串 A和 B间的最小编辑距

离,即 ED(A,B) = C A , B 。
因不同应用对近似串匹配的需求也不同,近似串

匹配算法可分为全局匹配、局部匹配等[3]。 全局匹配

是指在文本串中查找所有模式串的匹配串的过程。 局

部匹配是指在文本串中找出所有模式串子串的匹配串

的过程,一般用参数 w 来限定模式串子串的最短长

度。 局部匹配并不是多次全局匹配的简单组合,它需

要在匹配过程中充分利用模式串中多个子串的重叠信

息来加快匹配速度。
近似串匹配算法又根据应用中是否允许对文本串

进行查询前的预处理,可分为 On-line模式和 Off-line
模式[3]。 On-line模式的匹配算法只允许对模式串进

行预处理,而对文本串不能。 该模式的匹配算法已被

广泛研究[1],一些算法的时间复杂度已经达到了

O(k T ) ,甚至 O( T ) 。 但当文本串非常长,且要

频繁使用不同的模式串进行匹配时,即使最好的 On-
line算法的匹配速度也无法达到实际应用的要求。 相

对而言,Off-line 模式的匹配算法允许匹配前对文本

串进行预处理,在处理过程中收集和存储文本串的组

成信息,最后构建一个索引[4]。 实际使用中索引的创

建时间并不计算在查询时间之内,因查询中可以充分

利用索引中已存储的信息,所以其匹配速度要远快于

On-line模式的算法。
最早的近似串匹配算法都是基于动态程序法的

On-line算法。 动态程序法是 1970 年由 Needleman和
Wunsch[5]提出来的,后来众多学者在此基础上进行了

改进,其中最著名的是 1981 年由 Smith 和 Waterman
提出的 Smith-Waterman 算法[6]。 Smith-Waterman 算

法能找出所有的局部匹配,但该算法的时间复杂度是

平方阶的,并且会花费大量时间去计算那些并不存在

匹配串的文本区域。 为提高近似串的匹配速度,尤其

是在较大的文本库中进行匹配,此后一些学者提出了

具有启发式的算法,例如,BLAST 家族[7]、FASTA[8]、
PatternHunter[9]、SST[10]等。 但启发式算法可能丢失真

实匹配,且其匹配速度仍无法满足当前应用的需要。
过滤算法[3]是采用了过滤技术的新一代匹配算法,其
思想兴起于 90 年代中期。 经过众多学者的研究,过滤

算法中涌现出了众多优秀的匹配算法。
文中主要探讨 Off-line模式下近似串匹配过滤算

法的基本知识、研究现状、关键问题以及研究趋势,希
望能为近似串匹配技术的研究以抛砖引玉的作用。

1 Off-line模式常用索引结构
在 Off-line 模式的近似串匹配中,文本串是由大

量文本文件构成的文本库。 为提高算法的匹配速度,
首先需要对文本库进行预处理,即建立一个适当的索

引结构。 在匹配过程中可以充分利用索引中已存储的

信息加快匹配速度。 因此选择适当的索引结构是设计

一个 Off-line匹配算法的前期基础。
目前,索引主要分为词索引和序列索引两种。 词

索引是以文本库中的词为基本单位建立的索引,主要

应用于自然语言处理方面。 建立词索引首先需要一个

所处理领域的词典,建立索引时需要根据词典从文本

库中抽取每个文本文件中包含的词。 序列索引是以文

本库中的字符为基本单位建立的索引,在近似串匹配

中应用较广泛。 序列索引有多种组织形式,常用的索

引结构[4]有后缀树、后缀数组和倒排索引等。
(1)后缀树。
在文本串中,从某字符开始到串结束构成的子串

被定义为文本串的一个后缀串。 后缀 trie是由文本串

的所有后缀串构成的一个树形数据结构,其中每一个

叶子节点对应一个后缀串的开始位置,每个中间节点

表示一个在文本串中出现一次以上的不同子串。 每个

文本串中的子串都能从树的根节点出发找到一条路

径,当到达叶子节点时可继续从根节点查询。 后缀树

是后缀 trie的压缩存储形式,它要求除根节点外不允

许其他内部节点只含有一个子节点,它的空间耗费要

低于后缀 trie。 后缀树建立时间消耗为 O(n) ,空间消

耗为 O(n) 。 在后缀树中查找文本串子串的时间复杂

度为 O(m) 。 后缀树的缺点是占用内存空间巨大,一
般未压缩的索引占存储空间是文本串的 12 倍,另外,
后缀树的存储空间也难于管理。

(2)后缀数组。
后缀数组是后缀树的一种弱化的以数组存储的压

缩形式,它比后缀树需要更少的存储空间,但查询效率

有所下降。 一个后缀数组构建过程是先提取出文本串

的所有后缀串及其地址,然后按字母表顺序排列这些

后缀串,此时地址顺序所构成的一维数组就是后缀数
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组。 后缀数组建立时最坏情况下所消耗的时间为 O(n
log2n) ,平均时间为 O(n log2 log2n) 。 在后缀数组中

能够应用后缀树的匹配算法,但以增加 O( log2n) 匹配

时间为代价。
(3)倒排索引。
倒排索引也称为反向索引、置入档案或反向档案,

是文本检索中一种最常用的索引方法。 倒排索引存储

的是某个单词或字符串在一个文本或一组文本中存储

位置的映射,倒排索引由词汇表和倒排列表两部分组

成。 词汇表为文本库中所有不同词汇的集合。 词汇根

据提取形式不同,可以是词,也可以是字符串。 词汇表

常采用 B*树或哈希表形式存储。 倒排列表也称地址

列表,是当前索引项在文本库中出现的所有地址的集

合。 倒排索引分为词倒排和序列倒排两种,其中序列

倒排在近似串匹配中应用较多。

2 近似串匹配过滤算法
2. 1 过滤算法基础

过滤算法是一种先使用过滤条件剔除大量文本片

段,再采用 On-line 算法验证未过滤掉文本片段的近

似串匹配方法。 过滤算法因采用了过滤技术能在前期

快速去除大量文本区域,特别适合 Off-line 模式下的

大文本库近似匹配,具有匹配速度快、实现简单等优

势,具有广阔的应用前景。 过滤算法主要分为二个阶

段[3]:过滤阶段和验证阶段,如图 1 所示。

图 1 过滤算法的二个阶段

如图 1 所示,过滤算法的过滤阶段使用过滤准则

快速地过滤掉文本串中大量的文本区域,而通过过滤

的文本区域则为匹配串和非匹配串的集合,称这些文

本区域为“候选串”。 验证阶段则采用 On-line算法对

每个候选串进行精确验证,最终找出所有匹配串,以及

这些匹配串与模式串或模式串子串间的编辑距离。
如过滤算法的过滤准则限制得非常严格,则不会

过滤掉任何一个匹配串,即无漏报,这样的过滤算法称

为无损过滤算法。 如过滤准则限制不严格,允许漏掉

一小部分可能存在匹配串的文本区域,即存在漏报,则

称为有损过滤算法。 一个过滤算法根据不同应用中过

滤准则的设置可能是无损的,也可能变成有损的。
评价算法性能的最基本标准是时间效率和空间效

率。 空间效率由过滤算法的设计结构决定。 过滤算法

的匹配时间主要分为过滤时间和验证时间二部分。 另

外,过滤效率也是评价过滤算法的一个重要参数,定义

如下:

fe =
n - n f
n - n t

(2)

式中,n表示整个文本库的长度,即 n = T ;n f 表
示过滤算法在本次匹配中未过滤掉的文本区域的总长

度; n t 表示本次匹配文本库中真实存在的所有匹配串

长度总和。
过滤效率的大小体现了过滤算法抛弃与匹配无关

文本的能力,即过滤能力。
过滤效率和验证时间是一对密切相关的参数,过

滤效率高,则验证时间就短,反之验证时间则长。 过滤

效率和过滤时间也是一对矛盾的参数,过滤效率的高

低与过滤过程中使用的过滤准则密切相关,如过滤准

则简单,则过滤时间短,但过滤效率一般较低;如过滤

准则复杂,则过滤时间长,但过滤效率一般较高。 优秀

的过滤算法能在较短的过滤时间内获得较高的过滤效

率,因此如何平衡过滤时间和过滤效率是提高过滤算

法整体匹配速度的关键,也是众多过滤算法研究者所

要解决的关键问题。
2. 2 过滤算法的研究现状

基于过滤思想的匹配算法主要源于 90 年代初,已
有算法根据采用的匹配方法不同,大致可归为二类[4]:
精确匹配子串法和近似匹配子串法,如图 2 所示。

图 2 近似串匹配过滤算法的分类

(1)精确匹配子串法。
精确匹配子串法利用索引查找模式串的部分子串

在文本串中出现的所有精确匹配位置,然后再对出现

精确匹配子串附近的文本区域进行验证,从而找到满

足要求的匹配串,如图 2(a)所示。 如文献[11-12]把
模式串分成 k + s部分,在文本串中至少出现 s部分且

位置正确的文本区域才会被验证,例如文献[11] 中采

用了 s = 1,而文献[12]中采用了 s > 1。 如文献[13-
15]对文本串和模式串都进行连续的 q -gram拆分,匹
配时对至少存在 P + 1 - (k + 1)q个 q -gram的文本

区域进行验证。 如文献[16]间隔地从文本串中抽取 q
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-sample,在匹配中对出现一定数目 q -sample 且位置

正确的文本区域进行验证。
(2)近似匹配子串法。
近似匹配子串法利用索引找出与模式串子串间有

一定错误偏差的文本串的近似子串,然后再验证这些

近似子串附近的文本区域,从而得到满足要求的匹配

串,如图 2(b)所示。 如文献[17]把模式串分成 j 部
分,对存在至少一部分错误不大于 k / j 的文本区域

进行验证。 如文献[18]把模式串分割成 q -sample,匹
配时在索引中查找与模式串 q -sample的近似匹配,并
对出现 q -sample的文本区域进行验证。

以上众多近似串匹配算法中,在过滤过程中常采

用长度为 q的子串(称为 q -gram或 q -sample)进行过

滤,这里称为 q -gram 过滤算法,如文献[13 -16,18]
等。 q -gram过滤算法具有过滤效率高、过滤速度快的

特点,但它们都有个通病,即当匹配要求的错误率超过

某个阈值时, q -gram 过滤算法的过滤效率会突变为

0,即发生崩塌[19]。
近年来,基于留空 q -gram 的匹配算法已被广泛

研究[3,9,20],该类算法介于精确匹配子串法和近似匹配

子串法之间。 留空 q -gram是一些长度为 s( s > q) 的

模式,模式中除 q个固定位置的字符外,其他位置的字

符被认为是空位。 在匹配过程中只需匹配这 q个固定

的字符,而无需关心空位上的字符。 目前,该类算法的

研究主要集中在种子优化上,该类匹配算法具有错误

容忍度高,匹配速度快,可使用多留空 q -gram进行匹

配等优势,是近似串匹配未来的研究趋势。
2. 3 经典过滤算法及原理

1992 年,Wu和 Manber[11]提出一个全局近似匹配

的基础过滤准则,即把模式串分割成 k + 1个不重叠的

子串,如果文本串中存在与模式串编辑距离不大于 k
的匹配串,那么文本串中一定存在至少一个完整匹配

的模式串子串,如图 3 所示。 该过滤准则后来被推广

为分割成 k + s部分,至少存在 s个完全匹配且位置也

满足要求。 当 s = 1 时就是 Wu和 Manber提出的过滤

算法,这里称为 KS1 算法。

图 3 KS1 算法过滤原理图

1999 年,Burkhardt[14] 对 Jokinen 和 Ukkonen[13] 的
工作进行了改进,提出一种近似串局部匹配算法 QUA-
SAR,解决了在基因库中找出所有与查询串中长度不

小于 w的子串满足最大 k不同的匹配问题。 该算法中

采用查找表和后缀数组相结合的索引结构。 算法中首

先把文本串分割成连续重叠的逻辑块,分块大小为 b,
b ≥ 2w ,为避免遗漏任何匹配串,相邻分块间重叠

b / 2,如图 4 所示。 匹配过程中通过移动窗口技术处理

查询串,提取索引中的 q -gram 地址并计算各个逻辑

块内的 q -gram命中数目,并使用计数器进行存储,最
后通过一次扫描计数器抛弃那些命中数目不满足 Jo-
kinen和 Ukkonen基础过滤定理[13]要求的逻辑块。 该

算法在过滤区选择和局部匹配过程上进行了精心设

计,进行局部匹配时速度较快。

图 4 QUASAR算法过滤原理图

2006 年,Rasmussen[15]从基因检索算法 FASTA[8]

中受到了启发,提出一种近似串局部匹配算法 SWIFT。
该算法采用对角线过滤技术,解决了局部匹配中的 ε
匹配问题,即找出与查询串中子串长度不小于 w 的且

错误率不大于 ε的所有匹配串。 该算法中使用了平行

四边形的过滤区,如图 5 所示。 为避免遗漏匹配串,相
邻过滤区间重叠 k个对角线。 SWIFT算法中的过滤标

准仍是 Jokinen和 Ukkonen 基础过滤定理[13]。 该算法

虽然在过滤阶段的时间开销有所增加,但它的过滤效

率非常高,因而局部匹配速度也非常快。

图 5 SWIFT算法过滤原理图

3 算法性能对比分析
为在同一环境下对比这些经典近似串匹配过滤算

法的性能差异,文中用 C + +实现了 KS1[11]、 QUA-

SAR[14]和 SWIFT[15]。
3. 1 实验环境和参数设置

文中的实验数据来源于美国国家生物技术信息中

·471·                     计算机技术与发展                  第 25 卷



心 NCBI 的人类不同完整基因序列 ( ftp. ncbi. nih.
gov / / repository / UniGene / Homo  sapiens / Hs. seq. uniq.
gz),共约 164 MB基因序列文本,共 123 252 个完整人

类不同基因序列。 为进行批量匹配实验,文中从基因

库中随机选取并构建了一个由 500 个长度都为 2 000
的查询串集合。

因文中实验只对比算法进行全局匹配的性能差

异,所以设置 QUASAR和 SWIFT的窗口长度等于查询

串的长度以进行全局匹配,即 w = P 。 实验中 QUA-
SAR的块大小设置为 2w, SWIFT 的 Bin 大小设置为 k

+ 2 x + 1,x∈N ,2 x > k ,SWIFT和 QUASAR的 q值都

为 11。
3. 2 算法性能对比分析

不同算法在不同匹配错误率下具有不同的匹配速

度。 为分析匹配错误率 e 对各个算法性能的影响,实
验中对查询串集分别采用 KS1、QUASAR 和 SWIFT 进

行批量匹配实验。 实验中设置的匹配错误率分别为

0,0. 005,0. 01,0. 02,0. 03,0. 04。 实验中分别统计了

不同匹配错误率下各个算法的平均过滤时间、平均过

滤效率、平均验证时间和平均匹配时间,如图 6 所示。

图 6 过滤时间、过滤效率、验证时间和匹配时间对比

  从图 6(a)的平均过滤时间对比可知,KS1 的过滤

时间最短,因其过滤过程最为简单;而 SWIFT 的过滤

时间最长,因其采用了平行四边形的过滤区,过滤过程

最为复杂;QUASAR的过滤时间较稳定,因其过滤也较

为简单。
从图 6(b)的平均过滤效率对比可知,SWIFT的过

滤效率最高,因其采用了复杂的过滤过程和严格的过

滤准则,在过滤阶段抛弃了更多的无关文本;KS1 当匹

配错误率较小时,分块数目较少,所以过滤效率也较

高,但随着匹配错误率的增加,算法过滤效率快速下

降;而 QUASAR算法的过滤效率一直都比较低。
从图 6(c)的平均验证时间对比,并结合各算法的

过滤效率可知,算法的过滤效率决定了验证时间的大

小。 QUASAR的验证时间一直都较长;SWIFT 因其过

滤效率最高而验证时间最短;当匹配错误率较低时

KS1 的验证时间处于中档,而匹配错误率较高时验证

时间最长。
从图 6(d)的平均匹配时间对比可知,当匹配错误

率较低时,KS1 的匹配速度最快;但随着匹配错误率的

增大,SWIFT 的匹配速度逐渐变为最快;而 QUASAR
的匹配时间一直都较长。

4 结束语
文中首先介绍了串匹配的基础知识,并给出了 Off

-line模式下近似串匹配常用的索引结构。 然后介绍

了近似串匹配过滤算法的基本原理,并重点阐述了过

滤算法的分类以及各类算法的研究现状,还详细介绍

了几种经典过滤算法的匹配原理。 最后通过实验分析

并对比了这几种经典过滤算法的性能差异。
近似串匹配在文本检索、生物信息学、信号处理等

领域都有广泛的应用,当前研究的关键问题是如何在
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大数据环境下减少存储空间消耗和提高匹配速度。 另

外,基于留空 q -gram的过滤算法具有错误容忍度高、
匹配速度快等优势,是近似串匹配当前研究中的热点,
也是未来的研究趋势。
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