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一 种带有通配符和长度约束模式匹配问题的动态剪枝算法 

王海平 戴 玮。郭 丹 

(合肥工业大学计算机与信息学院 合肥 230009) (陆军军官学院基础部 合肥 230031)。 

摘 要 近年来，随着生物信息学、信息检索等领域的发展，串模式匹配问题被不断扩展。其中，具有代表性的是在模 

式中引入可变长度的通配符而形成带有通配符的模式匹~(PMWL)。该问题定义的灵活性给用户提供 了方便，却也 

造成了求解上的困难。因此，如何在 多项式时间内得到更好的匹配解成为研究的焦点。提 出了一种启发式的小兵算 

法。小兵算法通过将 PMWL问题转化为路径搜索问题，并借鉴动态剪枝思想，在算法搜索的过程中动态地将不可能 

的匹配位置剪枝，从而提高解的质量。实验在真实DNA序列上进行，并人工生成了196个模式。结果表明，相比于目 

前最有效的 sAIL算法，小兵算法在绝大多数的尾部有重复字符的模式中可以获得更好的匹配解。 

关键词 模式匹配，通配符，剪枝 ，约束 

中图法分类号 TP301 文献标识码 A DOI 10．11896／j．issn．1002—137X．2015．4．050 

Dynamic Pruning Algorithm for Pattern Matching with W ildcards and Length Constraints 

W ANG Hai—ping DAI W ei。 GUO Dan 

(School of Computer Science and Infomation，Hefei University of Technology，Hefei 230009，China) 

(Department of Basic，Chinese Peoples Liberation Army Academy，Hefei 230031，China) 

Abstract Recently，with the development of bioinformatics，network security and information retrieval，wildcards are 

playing an increasingly key role in pattern ma-tching problems．Among these，the challenging problem of pattern ma- 

tching with wildcards and length constraints(PMW L)further extends the flexibility of pattern matching，thus bringing 

convenience to the user but producing the expense of higher computational complexity．Therefore，how to get a better 

matching solution in polynomial time has been well studied and developed．Based on the previous work，we presented a 

heuristic Pawn algorithm for PM WI ．After transforming the PMW I problem into path search problem，a dynamic 

strategy is adopted with a pruning procedure in an alternating iterative manner．Experiments demonstrate that，compa— 

ring with the state-of-the-art algorithm，Pawn algorithm can improve the number of matching occurrences in most cases 

of 196 artificial patterns with certain characteristic and the DNA sequences． 
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1 引言 

模式串匹配问题作为计算机科学的基本问题之～，是网 

络安全、信息检索与过滤、计算生物学等重要领域的核心问 

题口]，同时也是模式挖掘技术的核心与基础l_2J。通配符的引 

入使得匹配问题更加灵活E ，也更加符合实际应用的需要。 

给定字母表 ∑，通配符 可以匹配 ∑中的任意字符。带有通 

配符的字符串匹配问题最主要 出现在生物信息学_4]、查询 

XML文档l_5 和模式挖掘[6]。目前 ，在带有可变长度通配符的 

模式匹配问题的研究中 ，Chen等lg]定义了带有通配符和 

长度约束的模式匹配问题(Pattern Matching with Wildcards 

and Length constraints，PMWL)，模式 P中任意两个相邻字 

符间带有一段通配符序列56，且序列长度满足约束 ，地]， 

可记为P—P cEz ，U ]．．·P 一 [z 一 ，‰一 ] ，约束区间长度 

城--l +1为通配符跨度 gap 。此外，同一文本字符至多只能 

被一个匹配解使用，记为 one-off约束条件。例如，给定文本 

T=aaggcc，模式 P—n [0，2]g [O，2]c，可得匹配位置为 

{{1，3，5}，{1，3，6}，{1，4，5)，{1，4，6)，{2，3，5}，{2，3，6}，{2， 

4，5}，{2，4，6}}，则在 one-off约束下，可得匹配解集为{{1，3， 

5}，{2，4，6)}。 

从求解的方法上，Fischer和 Paterson最早使用了 FFT 

方法，其在多项式时间内能得到完备解，然而他们问题中的通 

配符是一个固定的长度_3 ；Chen等提出的 SAII 算法是 目前 

处理 PMWL问题最具代表性的方法_g]，SAIL算法最早提出 

用 left-most贪心匹配策略。该策略的特点是将文本资源优 

先分配给位置靠前的候选匹配解。在模式中无重复字符时该 

策略能得到完备解_】 ，而当模式中出现重复字符特别是尾部 

出现重复字符时 SAIL算法尚不完备。 
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本文针对PMWL问题中尾部带有重复字符的模式 ，力求 

改进匹配解的质量。本文在 SAIL的基础上引入动态剪枝的 

思想，提出一种启发式算法——小兵算法。算法思想是将模 

式匹配问题转化为在棋盘上小兵的路径搜索问题 ，且在小兵 

行进过程中，通过不断更新棋盘上的位置元素，对小兵可能行 

进的路径进行动态剪枝，以减小搜索空间；同时，通过设置 4 

条规则 ，规范小兵行进方向，特别是当不同小兵之间出现位置 

抢占时，合理地分配资源，以满足 one-off约束条件。实验在 

真实的 DNA序列文本上进行 ，模式尾部带有重复字符 ，共分 

为两组，一组是 16个有代表性的例子；另一组是 180个人工 

随机生成的例子。结果表明，相比于 SAIL算法，小兵算法能 

在绝大多数模式中获得更好的匹配解。 

本文第 2节是对 PMWL问题发展和相关算法的介绍；第 

3节重点介绍 PMWL问题中最具代表性的 SAIL算法，并详 

细阐述它与小兵算法内在的思想联系；第 4节给出PMWL问 

题的定义和关键概念；第 5节给出小兵算法中涉及的概念及 

算法流程；第 6节为实验设计、结果及探讨；最后是对全文的 

总结。 

2 相关工作 

模式串匹配问题是指给定一个文本 丁和模式 P作为输 

入，找出P在 T中所有的出现即匹配数或匹配位置作为输 

出。1974年 Fischer和Paterson将通配符 don’t cares引入模 

式匹配问题l3]，之后模式匹配的定义出现了各种各样非标准 

形式。Muthukrishna等将各类非标准问题统称为Non-standard 

Stringology[ ]
。 这些问题的应用已渗透至各行各业。 

经过多年的发展，这种非标准的模式匹配始终围绕一个 

问题 ，即如何将通配符与传统的模式匹配有效结合，而通配符 

出现在模式(或文本)中的位置以及它所能指代的字符个数是 

问题的关键。文献[3]提出通配符存在于两两字符间，是一个 

由用户定义的常数。这其中，最具代表性的定义是通配符指 

代的字符数不仅仅用一个固定的常数表示，而是一个可 由用 

户 自定义的区间，即带有上下限约束[1 。如生物序列 中的 

⋯ ⋯ cAATCT E3o，50]TATA⋯⋯，文献E18，19]将该带有 

区间的通配符扩展至任意两两相邻的字符之间，而所有的通 

配符上下限相同，如A E1，3]CG[1，3]G EI，3]C。为了进 
一 步放宽约束，文献ElO]的问题定义中通配符彼此独立，因此 

可以有不同的约束 区间。Chen等将上述定义归纳为如下 3 

个条件：首先，任意两两相邻的字符问都存在通配符，且各 自 

带有独立的上下限范围，如 A [O，1]T [0，2]G EI，3]c； 

其次，在匹配过程中文本串的字符至多只能使用一次。这些 

条件分别称为长度约束和 one-off约束_9]。针对带有这两个 

约束条件的匹配问题，本文将之定义为 PMWL”问题。值得 

注意的是，one-off条件在传统的模式匹配问题 中并未提及， 

因为在传统的模式匹配定义下不会发生匹配位置的冲突。这 

本质上是因为PMWL问题中通配符的约束区间造成了匹配 

解之间可能出现嵌套情况，例如{1，4，7}和{2，5，8}。综上，与 

以往通配符定义相比，PMWL将通配符从固定匹配单个字符 

变为灵活的匹配一段带有长度约束的字符区间，更适合当前 

应用领域，但也隐含了求解的复杂性 。 

Pattern Matching with Wildcards and Length constraint 

3 问题定义 

定义 1 给定字母表∑，t ∑，其中 O≤ < 一1。称字 

符序列 T=tot ⋯t 一 为一段长度为 的文本。给定∑，P。∈ 

∑，其中O≤ <m一1。称二元组 P一(p，g)，p： P1⋯ 一1， 

g 一eel ，U ]为带有通配符和长度约束的模式。其中，P为模 

式的字符，g为模式的通配符， m]为第 i个通配符的作用 

区间，O≤ <m一1。称 m为模式长度，max{啦一厶}为通配符 

跨度，记为gap。例如，P—a [O，2]g [1，4]g，则 L一3， 

gap=max{2一O，4—1)一3。 

定义 2 给定模式串 P—PoP ⋯ ，若 P 一P⋯ 一 · 
一  

一  ，1≤ ≤ 一1，则认为该模式串的尾部带有重复元素。 

定义3 给定文本 丁和模式P，如果有一组匹配位置A一 

(＆ ，a2，⋯，a 一 )满足tea ]一 ]，其中0≤ ≤ 一1，且同时 

满足长度 约束，即 tEa ]一tEa ]∈[z ，啦]，其 中 0≤ i≤ 

m一2，则称 A是模式 P 的一组匹配解。不 同匹配解之间同 

时需要满足 one-off条件，该条件的定义是文本中的某个位置 

tEj](o≤ ≤ 一1)至多只能出现在一组匹配解中。例如，匹 

配解{0，3，5)和{1，3，6)并不满足 one-off条件。特别地，多组 

匹配解 A1，Az，⋯，A 构成一个匹配解集 U，其中t是匹配数， 

记为 N(U)。 

定义 4 给定文本 T—to， 一，t ，其中 t ， 是 丁的 

某两个字符，O≤ ≤ 一1，给定模式 P=poP ⋯Pm ，P 是 

P的某个字符 ，O≤r≤m一1。若满足 t 一ti—P ，则匹配过程 

中P会优先选取t 作为匹配位置，直观上看就是位置标号较 

小的，或是最左边的。因此把上述带有贪心思想的匹配方式 

称为最左最优策略，记为 left—most策略。 

4 SAIL算法描述及不完备原因分析 

4．1 SAIL算法描述 

SAIL算法是 目前处理 PMWL问题最有效的算法。该 

算法可描述如下： 

输入：文本 T=tot1．一tn一1，模式P=popl⋯Pm 1，长度约束 gi一 l。，ui] 

输出：P在 T中满足约束的匹配解 

算法步骤 ：总体上，SAIL扫描一遍 T，判断当前文本字符 tEi]是 

否与模式的尾部字符 p[m一1]匹配，记为 Location过程。在此阶段 

若匹配 ，则进入Forward过程，判断是否存在一个潜在的匹配解 ，若存 

在，则调用 Backward过程，找出满足 left—most策略的一组解。Ix)ca— 

tion过程结束后，输出所有的匹配解。 

Ix)cation：①扫描位置 i，其中 tEi]一p[m一1]。匹配后 ，定位位置 

k，其中 t[k]一p[o]；②从 T中截取 t[-k]到 tEi]的字符，得子串 T ； 

③构建表格，其中行、列分别对应 T 和 P。 

Forward：从前向后扫瞄表格，标记所有满足长度约束的匹配位 

置作为潜在的匹配解。 

Backward：从后向前扫描表格，根据 left—most策略，为每一行的 

字符选择对应的匹配位，满足如下条件：①标记过的；②满足长度约 

束；③最左边的。扫描完成后，将每行选出的匹配位置组成一组匹配 

解，同时记录这些位置已使用过。 

4．2 不完备匹配的引例 

Text：aabbcccc 

Pattern：a [o，1]bG Eo，1]cG E0，1]c 
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SAIL算法在 T中搜索模式最后一个字符 C，当匹配第一 

个字符 c时，调用 forward过程无法构建表格 ，则继续往前查 

找，直至匹配第二个 C时，构建表格 ，如表 1所列。 

表 1 SAII 算法不完备匹配的引例 

b b 

l 1 

此时，SAIL算法调用 backward将把{0，2，3，4)作为一组 

查找的结果，在 one-off约束条件下，SAIL的输出仅此一解 ， 

而完备解为{{0，2，4，6}，{1，3，5，7}}。 

4．3 SAIL不完备的原因 

backward过程采用了 left-most策略，以保证把更多的字 

符留给之后的匹配解。该策略在模式中无重复字符的情况下 

完备[“]。然而当 P的尾部出现连续字符时，如引例的 a 

[O，136~[o，13 c [o，1]c，SAIL可能会丢解。本文认为， 

SAII 是一种带有贪心思想的启发式算法，丢解的原因是算法 

在贪心策略下陷入了局部最优。因此，本文将在匹配中采用 

动态剪枝技术，以提高匹配解的质量。 

5 小兵算法 

5．1 小兵算法思想 

中国象棋中双方棋手按 回合制行走，象棋中的小兵每次 

只能走一步，且不能后退；敌对的小兵间可以互相吃子。本算 

法借鉴了象棋的思想，对 SAIL表格做出修改，加入通配符 

行，将之看作棋盘，特别是将模式匹配问题转化为棋盘中的路 

径搜索问题。此外，PMWL问题中带有 one-off约束条件，使 

得文本中的字符至多只能出现在一个匹配解中。因此，在搜 

索过程中，如何合理分配文本中的字符，是提高匹配数的关 

键。本文将棋盘上可能匹配解看作小兵，按照回合制的方式 

轮回访问，并引入优先级，处理文本字符的分配问题。此外， 

本文将引入 4条规则，以控制小兵行走的方向和步骤。 

5．2 小兵算法中的概念 

定义 5 算法中的棋盘，类似 SAIL算法 中的表格，加入 

了通配符行，棋盘上元素初始值为 0。元素值为一1时，代表 

无法通行 ，用于标注不可能行进的位置，从而降低搜索空间， 

是算法剪枝策略的关键 ；一2表示该位置“已被某小兵占用”， 

但可以被优先级更高的小兵抢占。1，2，⋯， 表示该位置已 

被第 1，2，⋯， 个小兵使用。 

表 2列出棋盘的初始值。 

定义 6 通配符行上的位置可以让任何小兵行走，一个 

位置也可以让几个小兵同时行走 ，然而要离开通配符行，需要 

比较小兵当前 的得分与该行所对应通配符的长度约束范围 

(详见第 5．3．2节通配符行规则)。 
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定义7 小兵表示可能匹配的模式串，棋盘内可能存在 

一 个或多个，小兵的行走需要符合算法的 4个规则。它将携 

带已走路径的信息，当其成功走至最后一行时，被认为成功匹 

配，并输出匹配位置。 

定义 8 小兵每进入一个通配符行时，需要初始化得分 ， 

当其在通配符行上每走一步时，得分加 1。离开通配符行时 

需要判断得分是否满足所对应通配符的长度约束。 

定义 9 不同小兵优先级不同，初始位置更小的小兵，优 

先级更高。如果某～小兵重新游戏、寻找出发点，则其优先级 

也会相应改变。该定义表明，算法在不遇到文本资源分配的 

情况时，将采用 left—most策略。 

定义 10 算法执行过程中将采用回合制，轮回访 问每个 

小兵，当满足规则时，当前小兵会行走。 

定义 11 小兵在棋盘中有横纵坐标，记为 -r、 ，则小兵 i 

与小兵 的距离可定义为：f37 + 一刁一 l。 

5．3 小兵算法的4条规则 

5．3．1 方向规 则 

所有小兵都是从棋盘的“左上”往“右下”前进，所有小兵 

的目标是搜索一条可达到棋盘最后一行的路径 ，即为找到一 

组匹配解。小兵在行进一步时，有 4种可能情况：(1)向下 ； 

(2)向右下；(3)抢 占方式向下；(4)向右。小兵行进的方向规 

则如图 1所示。 

丘 塑查 ， 

向 
下 
① 

图 1 小兵行进的方向规则 

方向优先级的高低为：下>右下>下(抢占)>右。 

行走过程中，如果前方单元格为一1，则不能通过；如果前 

方为一2，则通过比较两者的优先级判断能否抢占，若不能则 

寻找其它方向。 

5．3．2 通 配符行规则 

通配符行的规则是针对 PMWL问题中的长度约束条件 

而设计的。当小兵进入通配符行时，SCOFe将初始化为 一1。 

规则如下所示。 

1．该行任意一个位置可以被多个小兵共同使用 ； 

2．在该行横向移动一次 ，SCOre的值加 1，直观上说 ，横向 

移动就是利用通配符在 T中往后“跳”了一个字符； 

3．小兵离开该行的判断条件： 

设 ， ]为该行的长度约束范围，则 

a．若满足 ≤SCOrC~U ，则小兵往下方行走 ； 

b．若满足li~score+1≤地，则小兵往右下方行走。 

5．3．3 停等规则 

停等规则的引入是为了更合理地分配匹配位置，特别是 

匹配解中出现的嵌套情况。例如引例中的解集{{0，2，4，6}， 

{1，3，5，7})。为了便于处理该规则，本文引入缓冲队列，记录 

等待进入棋盘的小兵。停等发生的条件如下所示。 

(1)缓冲队列为空； 

(2)与其他小兵距离合适 ，即在棋盘上构建直角坐标系， 

左上角设为原点(O，O)，小兵 A在第37行 Y列记为S ( ， )。 

sup(A)为小兵 A的优先级，则满足： 



 

(z， )≥SB(z，y)C=~sup(A)>sup(B) 

SA(z， )--SB(z， )≤ 1㈢ p(A)--sup(B)一1 

即优先级高的小兵距离棋盘坐标原点的距离大于优先级低的 

小兵，而当两个小兵的优先级相差 1时，它们之间的距离差距 

应该保持在 1以内。该规则约束了小兵在行进过程中的相对 

位置，避免了有效资源过于集中在某一个匹配解的情况。由 

于算法采用的是回合制访问，则在停等规则下，需要等待的小 

兵将停止一回合，停等规则的实例如表 3所列。 

例 T：accaebddb P：a 『1，4]6 

表 3 停等规则的实例 

0 1 

a c 

a 1 

[1， 1 1 

b 

2 3 4 5 6 7 8 

C a e b d d b 

2 

1 1，2 1，2 2 2 2 

1 2 

小兵 2根据规则，在位置(0，3)等待优先级更高的小兵 

1。匹配结果为：{{0，5}，{3，8}}。 

5．3．4 抢 占规 则 

在某些情况下，会出现部分匹配位置被优先级较低 的小 

兵提前使用。抢占是为了保证上述位置仍能被更高优先级的 

小兵使用。抢占条件需满足： 

(1)被抢 占者优先级低于抢 占者； 

(2)抢占只能发生在小兵从上往下行进 ，因为抢占是因为 

不同的匹配解需要获得同一个文本字符，因此一定发生在棋 

盘的同一列上。 

5．4 总体算法 

5．4．1 总体 流程 

设棋盘为M，M[．z][ ]表示位置( ， )的元素值。 

1．根据字符 pFo]在文本 T中的匹配位置，生成 K个互 

不相交的棋盘。 

2．对于每个棋盘，初始化棋盘大小及小兵初始位置，并设 

定各棋盘不可行进的位置。 

3．对当前的小兵，假设位置为(z， )，在 4条规则的约束 

下，按照回合制的方式在棋盘上行走。对于每一回合 ： 

a)若已达最后一行，则记录该小兵的行走路径，作为一组 

匹配解，同时在棋盘上标记上述位置已无法使用，以保证 one-- 

off约束条件。退出循环。 

b)若满足停等规则条件，则需要停止一回合 ，则不做任何 

移动，退出循环。 

c)若 +1]Ey]一O 

i．若第 行不是通配符行，则向下移动，退出循环。 

若第 ．32行是通配符行，且满足长度约束的条件，则 向 

下移动，退出循环。 

d)若 -z+1][ +1]一O 

i．若第 z行不是通配符行，则向右下移动，退出循环。 

若第 行是通配符行，且满足长度约束的条件 ，则向 

右下移动，退出循环。 

e)若 MEx+1]Ey]> o，即已被其余小兵使用，则按照抢 

占规则执行。 

i．若满足抢占条件，则向下移动，且将被抢 占的小兵放入 

缓冲队列，退出循环。 

ii．否则，执行 f)步骤。 

f)若 M[z][ +1]一O且第 行是通配符行 ，则向右方移 

动，退出循环。 

g)若不满足上述所有条件 ，则将该小兵撤离棋盘，且将该 

小兵所有经过的位置更新为 0。 

4．若缓冲队列不空，则队首的小兵出队，执行 3；若为空， 

则执行 5。 

5．汇总所有的匹配解作为最终输出。 

5．4．2 回到引例 

T：aabbcccc P：＆ Eo，1]6 Eo，1]f Eo，1]f 

(1)先根据 T、P生成 8*9的棋盘，而后初始化 ，用～1标 

记出不可行进的位置； 

(2)确定小兵数 目为 2； 

(3)选定出发位置，小兵 1在位置(O，O)，小兵 2在(O，1)； 

(4)执行算法，当小兵 1，2的路径搜索完毕时算法结束； 

(5)如图4所示，获取的匹配位置为{{0，2，4，6}，{1，3，5， 

7)}。 

表 4 小兵算法对引例的求解 

O l 

a a 

a 1 2 

[O，1] 1 1，2 

b ——1 ——1 

Eo，11 

C ——1 ——1 

Eo，1] 

C ——1 ——1 

4 5 6 7 

C C C C 

1 — 1 — 1 — 1 

一

l 一 1 —1 — 1 

2 

1 2 

1 1，2 2 

1 2 

6 实验设计 

实验部分将在更多实例和真实文本下比较小兵算法与 

SAIL的完备性和时间效率。实验中文本源 自 NCBI中的 

AX829174的 DNA数据集 ，模式包括两组：第一组是 16个有 

代表性的模式；第二组是随机生成 180个尾部有重复字符的 

模式。实验运行的软硬件环境为：奔腾双核 E5200、主频2．49 

GHz、内存 2．0G、WINDOWS 7操作系统。 

6．1 实验结果 

实验 1 在 16个有代表性的模式上的匹配数 比较 ，其 

中，匹配时间单位为毫秒。 

实验 2 在 180个人工随机模式上的匹配数比较，其中 

模式特征满足 lPl一3，gape Eo，41。 

实验 2定义 ： 

一 N(小兵篡法)一N(sAIL算法) 
N(SAIL算法) 

由定义 3，N表示匹配数。 

6．2 结果分析 

针对尾部带有重复字符的模式串，总体上，小兵算法可以 

在绝大多数模式中得到更好的匹配解。在实验 1中，由表 5 

可知，平均情况下小兵算法能比 SAIL算法多找出 6个 匹配 

解；最好情况下，小兵算法能找到 29个 SAIL无法定位 的匹 

配解，占匹配总数的 4．76 。在实验 2中，本文随机生成了 

180个模式，以区分在选择代表性实例中可能产生的偏向性。 

由图 2可知，在 54个模式 中，小兵算法 比 SAIL算法获得 了 

更多的匹配解，而仅有 3个模式的匹配解数 目比 SAIL少，其 

余模式中两算法匹配数相等。由此可知，小兵算法有效地弥 

补了SAIL算法处理尾部带有重复字符模式串时的不足。 
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表 5 小兵算法与 SAIL算法在 16个模式上的匹配结果 
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⋯
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⋯ 。 ⋯  ⋯ ’ 

模式序号 

图 2 小兵算法与 SAII 算法在 180个模式上的匹配结果 

结束语 针对PMWL问题，本文提出一种基于动态剪枝 

的小兵算法。小兵算法借鉴了最具代表性的 sAIL算法，在 

其数据结构中引入通配符行，以此构建棋盘，并将模式匹配过 

程假想成小兵在棋盘上行走，从而将匹配问题转化成路径搜 

索问题。此外，小兵算法中引入了通配符行、行走方向、停等、 

抢占 4条规则，并以回合制的方式规范小兵行走的时机和方 

向。同时，在每次访问时，将棋盘上位置分配给优先级较高的 

小兵，从而将文本资源更合理地分配给多个匹配解。当小兵 

到达最后一行后，将返回一组匹配解，同时将更新棋盘，并标 

记该小兵已访问的位置，以缩小搜索空间。实验在真实 DNA 

序列文本和 196个模式上进行，结果表明，小兵算法相比于 

SAIL算法更适合处理尾部带有重复字符的模式。下一步我 

们将进一步分析模式特征在 PMWL问题的分析和算法设计 

中的作用。 
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