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时序数据库中相似序列的挖掘 
M ining Similar Sequence in Time—Series Database 
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Abstr I Tm1e series data are of growing importance in many new database applicatior~s'such as data 

mlⅡing or warehousing Se quences COnstitute a large portmn ot data stored in computers There have 

been severa1 eftorts to model time sequenced data，to design languages to query such data，and to devel— 

oD access structures to efficiently process such a queries M ost ot the workthowever，is focussed o12 

‘‘exact” queries New emerging application，particularly database mining applications'require that 

databa5es be enhanced with the capability to process“similarity”queries Three methods of similarity 

based search are introduced tand the characteristics of these methods are also discussed 

Key words Time series，Similarity based search 

1 引言 

时 间序 列是 指按 时间顺 序取 得 的一 系列观 测 

值 H]，这里 的“时间”具有广义坐标轴的含义，既可 

指按时间的先后顺序排列的效据 t也可 指按空间的 

前后硕序排列的随机效据 ]。从经济到工程技术，从天 

文到地理和气象，几乎在各种领域都会遇到时间序列。 

例如某地区的逐月降雨量 ，其实际记录结果 ，按月份先 

后 排列 ，便是一个时阿序列。在科技飞速发展 的今天 ， 

越来越多的时间序列信息被存储在计算机上，例如证 

券公司的计算机积累了大量的股票信息，商场的 POS 

系统搜集了大量的销售信息，人造卫星观测的气象信 

息和科学仪器所检测到的大量生物、地矿等信息也都 

被存储在计算机上 。 

时间序列中包含着根多有用的信息。例如 ，心电图 

和陆电图就包含着关 于人健康状况的丰富信息。对时 

间序列进行分析具有根重要 的价值。在效据挖掘和效 

据仓库这些新的效据库技术中，已经开始对时间序列 

分析重枧起来。目前 ，在时间序列方面的研究主要集中 

在 ，时间序列查询语盲和快速存取结构的设计上 t这些 

工作着重于精礴查找 ，而大多效新型的效据库应用 ，特 

别是数据挖掘应用需要效据库具备相似(similarity)查 

找能力 。如何在几兆 ，甚至几十兆的时间序列效据 

库中发现两个模式相似的序列 ，显然，靠手工处理根难 

胜任这样的工作，传统的效据库查找方法也难 完成 

此类任务，因此时 间序列相似性查找成为 目前效据挖 

掘领域 的一个新的研究课题 。 

在本文 中，费们用如下符号来表示序列_1叫 及序 

列的相似性 ]： 

(1) ( lt=0，1，2，⋯，n一1)表示一个序列； 

(2)Len(X)表示序列 的长度 ； 

(3)First(X)表示序列 的第一个元素； 

(4)Last(X)表示序列 的最后一个元素； 

(5) [c]表示 在 i时刻的取值 ， [c]一薯； 

(6)序列上元素之 间的“< ”关 系，在序列 上 ，如果 i 

<J，那么 [t]< [力； 

(7)本文用 表示 的于序列，如果序列 有 K 个 

子序列 ，则把这些 子序列分别表示为 凰 ，Xs2t⋯ ， 

s ； 

(8)子序列 问的<关系， 凰 为 的子序列t如果 

First(X )~First(Xsj)，则称 Xs < } 

(9)子序列重叠。假定 为 的两个子序列 ，如 

果 First( L)≤ First( z)≤ Last( sI】或 First 

( sz)≤First(X )≤Last(Xs2)成立 t则 Xsl与 Xsa 

重叠。 

(10)序列的相似性查找就是在序列效据库中发现与给 

定序列的模式很相似的序列，在进行序列的相似 

性查找之前要培定一十相似性评价函效和一个阈 

值 c，如果函效值小于等于 e，则表 明序列相似 。通 

常 用 x 与 之间的距离 函效 D(Xt )来作为序 

列X与Y的相似性判别函效湘 似性匹配可分为 

两类 ①完全匹配。给定N个序刊 ， ，⋯， 

r_和一个查询序列 X，这些序列有相同的长度 ， 

如果存在 D(X， )≤￡，那么我们称 与 完全 
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匹配 

②子序列匹配。给定 N十具有任意长度的序列 

Y ，Y ，⋯，Y 和一十查询序列 x．以及参数 e 子 

序列 匹配就是在 (1≤一≤Ⅳ)上找到某个子序 

列，使这个子序列与 x之间的距离小于等于 E。 

通常 人们用 x与 Y之间的欧几里德距离或城 区 

距 离(City—block Distance)来代替 D(X，y) ．如果计 

算结果小于等于给定的阐值 e，则表明 x与 y相似。基 

于上述距 离函数 比较 方法的致命弱 点是对 噪音太敏 

摩 卅，而且一般情况下 ，序列都很长．因此计算距离需 

要比较长的时间Ⅱ]。如果能从序列中抽取少量的．主要 

的特征则可以大大提高序列的查找速度 】，基于此人 

们把时同序列分析的主要模型—— 自回归滑动平均模 

型(ARMA)[1-a]和离散傅立叶变换 (DFT)_5 用在 了 

时间序列的匹配方面。本文分别讨论基于这两种模型 

的时阃序列相似性查找方法 。本文所讨论 的基于规范 

变换的方法 在时序查找 中考虑 了噪音、幅度、偏穆问 

题，与前面两种方法相 比有较高的查询效率 

2 基于 ARMA模型的序列匹配方法 

ARMA(Autoregress[on Moving Average，自回归 

滑动平均)模型(特别是其中的ARC自回归)模型)是 

时序方法中最基本的、实际应用最广的时序模型0卅] 

1927年 ，G U．Yule提出了 AR模型 ．此后 ，AR模型逐 

步发展为 ARMA模 型、多维 ARMA模 型。ARMA锺 

常被广泛用于预测。由于 ARMA模型是一个信息的 

凝聚器，可将系统的特性与系统状志的所有信息凝聚 

在其中0]，因而它也可以用于时间序列的匹配。 

2．1 基本概意 

ARMA(n，m)镬型 叫 对于平稳、正态、零均值 

的时序 x=c丑Jt=0，1，2，⋯， 一1}，若 x在 f时刻的 

取值不仅与其前 步 的各十值 五 ⋯ ⋯，丑～有 

关，而且还与前 步的各个干扰 aj⋯  一 ．⋯，aj一 有 

关 (n，m l，2．．．，)，则按多元线性 回归的思想 ，可得到 

最～般的 ARMA模型 ： 

—  

； 厶 毋 ⋯一 250 口c_I+ ，其中 岛～NjD(O．醴)(1) 

ARMA(n．m)模 型 的特制 

41)白回归 AR(n)模型。在1式中，当 一0时，模 

型 中没有滑动平均部 分，称为 12阶 自回归模型，记为 

AR(n)。其形式为： 

一  厶 竹五一。+ ，其 中a,~NID(O． ) 42) 

42)滑动平均 MA(m)模型。在式1中，当 毋 o时． 

模型中没有 自回归部分．称为m阶滑动平均模型，记 

为 MA(m)。其形式为： 

·40· 

一  

丑一 2 ⋯ 其中 ～NID(O． ) (3) 

2 2 建立模型 

首先应该建立序列 的 ARMA 模型 ，然后构造判 

别函数作为衡量序列相似的尺度 由于计算速度的要 

求 ，建议采用 AR模型 。建立 AR模型的常 用方法是 

最小二乘法 。具体如下： 

对于 AR(n)模型，丑一 z 一：+他丑一2__⋯+体 卜 

+m． ～N1D(0，醴)，由此得到以下线性方程组 ： 

z。+】一 + 他 — L+ ⋯ + 1+ +L 

z +2一 览z +】+他工l+ ⋯ + 体z2一 + 

却 一 i6z 十 z 一2十 ⋯ 十 z 一 十 

可用式44)所示 的矩阵形式来 表示上述线性方程 

组 ： 

Y z 

式中： 一[z -2⋯z 
一 『蚂 ⋯B] 

口一[口|}1％ -- ] 

『‘ ⋯ ] 
—

f‘ 轧 ⋯ l (4) l
⋯  ⋯  _J 

根据多元线性回归理论，参数矩阵 甲的最小二乘 

估计为 ： 

；一(zrx) z v 45) 

2 5 构造判别函数 

根据(5)式可以获得待测序列 x一{z Jf=0．1，2． 
⋯ ， 一 1}的参数模型 体．同样我们也可以得到序列数 

据库中的其它序列的参数模型 钟。住 和卿都是 n维 

向量，故均可视为 It维空间上的点，待检点与哪个参考 

点近，就表明相应的序列非常相似。从而，把同题归结 

为实 n维空间 R。中的距离问题 ，可以采用如下几种距 

离判别函数 。 

41)趾几里砖J巨离 这里，住表示待检模型，仕表 

示参考模型 ，序列 的相似性查找 同题转化为 住 与 仕 

的欧几里德距离计算。住 与 红之间的酞几里德距离： 

f琏(张 ，红) (张 一仕) (张 一仕) (6) 

如果待检模型与某个参考模型的酞几里德距离最 

小，则相应的两个序列最相似。酞几里德距离的最大缺 

陷是未考虑模式向量 中各元素重要性的不 同，而将 

P中的所有 均等同对待．为了克服这一缺陷．应将酞 

几里德距离进行加投处理，加权后欧几里德函数形式 

为； 

Z (住 ，红 ) (住 一红 ) W (~x--红 ) 

其中 w 为相应的加权矩阵。 

42)残羔偏移J巨离判别 ARMA模型的残差向量 
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中包含了时间序列与 自回归参数两部分的信息 因 

此也可以根据 。来构造距离函数 张 与 竹 之间的残差 

偏移距离函数为 ： 

(卿 竹 )一 _Ⅳ(卿 一 竹 ) r (惭 一 竹 ) (7) 

其中， 是待检序列的协方差矩阵，N表示待捡序列的 

长度。 

(3)Mahalanobts距 离判 利 
^r 

D (卿，竹)一蔷(卿一竹)『，r( 竹) (8) 

其中， 是参考序列的协方差矩阵。 

(4)Mann距 离判 别 

D (竹r卿) 釜(竹一脚) 7"X(竹一惭) f9) 

其中，rx为待捡序列的协方差矩 阵．矾 为待测时序的 

方差 

上面介绍 的四十距离函效 ，均具有 明显的几何距 

离的形式 ．其实质都是加权的欧几里德距离函数 ，只不 

过是形式不同而 已。欧几里德距离 Dt的权矩阵是单 

位矩阵 ，残差偏移距离 的权矩阵是待检序列的协 

方差矩阵．Mann距离中还含有待测时序的方 差 醵 这 
一 特性 ，所以其判别能力较残差距离强“ 。 

AR模型对序列的长度要求并不很苛刻 只要序 

列足够长，就可 以获得相应的参效模型。为了方便 比 

较 ，对每十序列都提取 AR(n)模 型，实质上并不是每 

十序列都适合 AR(n)模型，这是该方法的缺点 另外 

利用 ARMA模型很难实现于序列匹配问题。 

5 基于离散傅立叶变换的时间序列相似性快 

速查找 

在时间序列分析方面，离散傅立叶变换具有 独特 

的优点 ]。给定一十时间序列 ，可 用离散傅立叶变换 

把其从时域空间变换到频域空间。根据 Parseval的理 

论 r时域能量函效与频域能量谱函数相同 叫】，且频域 

空间的大部分能量集中在前几十系效上 ，因此可 不 

考虑离散博立叶变换得到的其它系效，把这些被保留 

的系效看作从时间序列上提取的特征 这样从每个序 

列获得k十特征 并进一步把它们映射到 k维空间上； 

然后用一些 目前被广泛采用的多维索引方法(如 R’ 

树 k—d—B树、线性四叉树 格子文件(grid—file))来存储 

和捡索这些多维空间的点。下面分别描述 一下如何琏 

行基于离散博立叶变换的完全匹配和子序列匹配。 

5 1 完全匹配 

对于完全匹配来说 ，被查找的序列与给出的序列 

有相同的长度。与子 序列匹配相比，相对来说比较简单 
一 些 ，下面给出该方法的数学描述 

(1)特征提取 给定一十时间序列 x一{ jt一0， 

1，2，⋯，H一1}，对 x进行离散傅立叶变换 ，得到 ： 

r  

一 1／,／ 厶 z．exp( i27r ／n) ，一0—1 r⋯， 1 
— D 

(10) 

这里 ，x与 丑 代表时域 信息 而x与 x，代 表频域 信 

息 x一(X，f，一0 1，2，⋯，n一1}，X，为傅立叶系数 

(2)首次筛选 根据 ParsevaL的理论 时域能量谱 

函数与频域能量谱函数相同。 

『『x—y 三 —y『『2 (11) 

衡量两个序列是否相似的一般方法是用欧几里德 

距离 ，如果两个序列的欧几里德距离小于 e的话 ，认为 

这两个序列相似 即满足如下式子： 
^一 1 

j『 —yII。一厶 Ix,-y,J ≤e (12) 

按照 Parsers1的理论 (11)式 如下式子也应该成 

立 ： 
— t 

一 一  n  

IIx-Yl[ 2 f 一Y，I ≤￡2 (13) 

对大多效序列来说，能量集中在傅立叶变换后的 

前 几个系数，也就是说一个信号的高频部分相对来说 

并不重要 ，因此我们只取前面 个系数 。显然 

‘一 ⋯  

一 一  25 fxr Y
，f ≤ 25 fx厂一y，f ≤￡2 (14) 

因此(15)式成立 ： 
f

一 1 

厶 IX，一y，f≤￡2 (1 5) 

首次筛选所做 的工作就是 ，从提 出特征后的频域 

空间中找 出满足 (1S)式的序列 。这样就滤掉一大批与 

给定序列的距离大于 e的序列。 

(3)最蚌验证 按 照(1S)式 可 以滤掉一大批与给 

定序列的距离大于 e的序列 ，但是 由于只考虑了前 面 

几个 傅立叶系效 ，所 并不 能保证剩隶 的序列就相 

似 ，还希要进行最终验证工作 即计算每十首次被 

选 中的序列与给定序列在时域空间的欧几里德距离 ， 

如果两个序列的欧几里德距离小于或等 于 ￡，则接受 

该序列 

实践表明，上述方法在完全匹配查找方面非常有 

效 ，而且只取1～3个系效就可 达到很好的效果，随着 

序列的效日和序列长度的增加 其执行救果更好 。 

5．2 子序列匹配 

子序列匪酉己比完垒查找要复杂刚，在N十长度不 

同的序列 ，yz，⋯．y。中找到与给定的查询序列 x 

相似的于序列，如果对 y y 一 的任何一个可能 

匹配的位置都扫描，则其复杂度为O(N )(￡为 y、， 

yz r⋯， 的平均长度) 因此设计准确、快速 适台任 

意查找长度的子序列匹配算法是非常必要的。由于离 

散博立 叶变换在完全匹配方面非常成功，ChristosEs]在 
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前人工作的基础上 ．提出了基于离散傅立 叶子序列。蜜 

速匹配的方法。 

Christos没有对整个序列进行特征提取．而 是设 

定了滑动窗口．对滑动窗口内的于序列进行特征提取 

滑动窗口的长度依据查找长度而定。在算法的第一步． 

先定义一个查找长度 ( ≥1)， 的选 定与具 体的应 

用有关 倒如，在股票丹析中 ，人们所感兴趣的往往是 
一 周或一个月的模式(时间太短，易受噪声的影响)．所 

相 应的 为7天或3O天 接着 ，把长度为 的精动窗 

口放置在每一十序列上的起始位置，此时滑动窗 L==】对 

应序列上的长度为 的一段子序列 ．对这段序列进行 

傅立叶变换 ．这样每一十长度为 的子序列对应 ，维 

特征空间上的一个点 ]。然后滑动窗口向后移 ，再蹦序 

列的第 二个 点为起始单位 ，形成另一个长度为 的子 

序列，依次类推 ，一共可 以得到 Len(S)一 +1个 ，维 

特征空间上的点 

显然．特征空间上的点组成的数据库远远大于原 

来的序列数据库．几乎序列上的每十点都要对应 ，维 

空间上的一个点，这样带来了索引的困难“] 为了方便 

计算，可 只取前 个 (通常2～3十就足够 了)傅立叶 

系数 ．因为能量主要集中在前 十系数上 每个傅立 

叶系数都有一十摸 ， 十傅立 叶系数就有 个模 ，把 

个模映射到 维空间，这样每个滑动窗口对应的序 

列就转化为 维空间上的点。因为相邻的滑动窗 口内 

的序列内容非常相似 所以得到的模的轨迹应该是很 

平滑的 

为了加快查找速度．把模的轨迹分成几段子轨迹， 

每一段用最小边界矩形 MBR来代替，用 R’树来存储 

和检索这些 MBR 】 当提出一十查找子序列请求的时 

候 ．首 先 在 R‘上 进 行检 索，找 到 包 含该 子序 列 的 

MBR·从而避免了对整个轨迹的搜索 

如何将模的轨迹转化为 MBR．也就是如何把轨迹 

分段的问题 ．一种非常直观的方法是 ，根据一十事先给 

定的长度(例如5o)来将模的轨遗分段 ，还可 以用一些 

简单的函数 (如 Len(s))来分段 ，然而这样得到的分 

段结果是非常糟糕的。图I、2显示 了一个有9十点的轨 

迹 的分段情况 ，如果接 上棚(s)来划分轨迹 ，则分段 

如图1所示 ，显然它不如 图2。图2中每十 MBR所包含 

的点的个数并不固定 ．而是 自适应的 ]。 

为得到类似图2所示的自适应分段，Christos给出 

了一十贪心算法。具体做法是 ： 摸的轨迹的第一十点 

和第二十点为基准建立第 一十 MBR(此时 MBR仅包 

括这两十点)，按式(16)计算出边界代价函数值 Inc．然 

后考虑第三十点，并计算新的边界代价 函数 值 mc，如 

果 Inc增大t则 开始 另外一十 MBR．否则把这十点加 

入到原来 的MBR中 ，继续 Christos给 出的边 界代 价 
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圈1 事先固定点个数的丹段情况 图2 自适应丹段 

函数如下 ： 

mf—DA(L)／k (16) 
一  n 一  

其中 DA(L)一 Ⅱ(上，+0-5)，L (上l· t⋯·L )表示 

MBR的边 。 

上面讨论 了如何建立索引的问题 下面讨论如何 

查找 

如果查找长度正好等于 的话 ．待查找序列 被 

映射为 维特征空间上的点 ，查找结果是 一十 以 

为中心， t为半径 的球体 如果待查找序列 的 

长度太于 的话 ，就比较复杂了“]，原因是从 R。树上 

只能 索引到长度等于 的子序列。目前在解决这一 同 

题上 采用了 两种方 法 一种 方法是 前辍 查找 (Prefix 

Search)；另外一种是二次丹段查找法 ，设想 Len(X)是 

的整倍数 ，把 丹为 P段长度为 的子序列 ．处理 

每一段予序列 ．井将子查找结果合并起来 

尽管离散傅立叶变换较好地解决了时间序列的完 

垒匹配与子序列匹配问题 ，但是该方法并没有考虑序 

列取值 『廿]题 ．有些情况下两个仔列的取值相差很大，而 

变化趋势却很相似 例如有两种股 票的历史数据 ． 
一

十价格是在10$附近波动 ，另一种是在75$附近波 

动，在比较这两个序列是否相似之前 ，应该适当做一些 

偏移变换 (Offset Translation)和幅度调整(Amplitude 

scaling) 

4 基于规范变换的查找方法 

针对基于距离的 比较方法和基于离散傅立叶变换 

时间序列查找方法的缺点．Agrawal川提 出了一种新 

的方法 ．他认为在比较序列时应该考虑噪音、幅度和偏 

移问题 当比较两个序列是否相似时，首先应适当做一 

些幅度调整和偏移变换 ，并且还可 以忽略一些不 匹配 

的小区域 例如 图3所示的两个序列 ，在序列 s上有非 

常小的区域 gl(这个区域相对于序列 来说报短 +通 

常称这种区域为Gap)，如果狡们把这部分忽略的话 

(如图4所示)，而且做相应的偏移变换(如图5所示)与 

幅度缩放 (如图6所示)，砌这两个序列很相似。 

4．1 基本概念 

Agrawa【认为如果而十序列有足够多的、不相互 
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肖  
图3 序列 x与 y 

俯穆变换 

序 

序 

图4 去掉 Gap后 

的序列 x与 r 

幅厦缩曲 

图5 偏移变换后 图6 幅度缩放后 

的胄列 x 与Y 构胄瓢 x与Y 

重叠、按时间顺序排列且相似的于序列，则这两个序列 

相似“ 。下面是他对序列相似概念的形式化描述 ： 

如果序列 x所包含的不相互重叠的于序列 X ⋯ 

恐 ．和与 y所包含的不相互重叠的于序列 Y ··n 满 

足如下3个条件 、可以认为 x与 是 ∈_相似 ： 

(1)对任意的1≤ ≤J≤ ，Xs．<恐 与 Y <h 都 

成 立。 

(2)存在一些比例因子 和一些偏移 0使得下 式 

成立 ： ． 

V 暑】日(k(Xs,))≈ y (】7) 

其中 ，≈表示两个子序列相似 ， (̂(X )表示对子序列 

x 以 为比例囡于进行缩放 ，按照 进行偏移变换 

㈨ 娶  ≥e ⋯ 

式(18)是两个序列是 否相似的评价函数，如果序 

列 x 与 r匹配 的长度之和与这两十序列的长度之和 

的比值大于 {，则认 为序列 x 与 y是 E_相似的 ，{是事 

先给定的闻值。 

上面是对序列相似的一般性定义，根据具体的应 

用可以对上述公式进行适当修改。例如当被比较的序 

列 x与 y的长度非常悬殊时 ，我们可以用如下 函数 来 

评价相似度： 

min( Len ≥⋯  ， 2× (X)
，Lm(y)) ⋯ ⋯  

4 2 查找方法 

Asrawal把 x与 r的相 似性 比较 问题分 为三个 

子问题 ：原子序列匹配 {窗 口缝合 ；子序列排序 

4，2．1 原 子序列匹配 与基于离散傅立叶变换 

的时同序列查找方法相同 ，Agrawal也采用了滑动窗 

口技术，根据用户事先给定的一个 (通常为5～20)， 

将序列映射为若干长度为 的窗口t然后对这些窗FI 

按照(20)式进行标准化．即进行幅度缩放与偏移变换。 

：一(Ⅳ[ ：一 )／ (2o) 

w[i-表示窗 口第 i十点的值 - ⋯ lv ． 分别表示 

窗 口内所有点的最 大值与晟小值 ，通过 (]3)式使得窗 

口中内的每个点的值都落在(一1，一1)之间 把这种标 

准化后的窗 口称为原子 ，这里用 表示窗 口， 表示 

相应的原子 。如果V i1w．ii]一 ii]I≤E，则可认 为原 

子Ⅳ ，铒，2是 e相似。 

上述是对关于原子 匹配的定义 ，在原子匹配阶段 

所 完成的工作是将所有相似的原子都拽 出来 为 了提 

高查找速度，把每 个原子看作 维 空间上 的一个 点， 

采用 R’来建立索引【 。 

具体到序列 x，本文用 x ··x 表示从 x上获 

得的一系列窗口，用x ⋯x 表示相应的原子 。 

4．2．2 窗口缝台 即子序列匹配 ，其主要任务是 

将相似的原子连接起来形成 比较长的彼此相似的于序 

列 设x-⋯x 和r．⋯ 分别为x与 Y上 个标准化 

后的原子 ，且对于任意的 都有X 与y．相似 ，另外对 

于 任何 J>t，Firs~(X )≤ First(X )，First(Y 1≤ 

First( )。除此之外 ，如果还满足下面两个条件 ，则可 

分别缝合x．⋯x 和y-⋯y．使它们形成一对相似的子 

序 列 ： 

(1)对任何 z>1，如果置 不与x一 重叠 ，且x．与 

x一 之间的 Gap小于等于 ，同时 y也满足这个条件； 

如果x．与 ．n．重叠 ，重叠长度为 d，y．与y．n．也重叠且 

重叠长度也为 d 

(2)x 上的每个窗 口进行标准化时所用的比例因 

子 大致相同，y上的每个窗口进行标准 化时所用的比 

纠因子也大致相同。 

倒 如有 x与 y两个序列 ，在原子 匹配过程中，得 

到 三个相似的原 子对 (置 ，Y )，(置 ，Y )，( ，Ys)．并 

且满足上述窗 口缝合的条件 ，因此可以把它们缝合起 

来得到一对相似的子序列 ，图7 8、9描述了窗 口缝合的 

过程。图7中，原子x 与x 重叠，重叠长度为 d，Y．与y： 

也重叠 ，重叠长度也为 d，满足条件1，同时它们满足窗 

口缝合的其它条件，可以把 与x 缝合，y：与y?缝合。 

图8中，原于置 与x 不重叠 两者之间有 一个长度不大 

于 的 Gap，Y 与 也不重叠，两者之间也有一个长度 

不大于 的Gap，满足条件1，同时它们满足窗口缝合 

的其 它条件 ，把托 与墨 缝台 ， 与y 缝 合。图9表示了 

窗口缝 合过程对 相似 的原子对 (x．，Y )，(X：， )． 
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图7 有重叠的情况 图8 不重叠 ．Gap小于等于 图9 缝合结果 

(x ，y。)的缝合结果 。 

窗口缝合技术中考虑了 Gap，这样就把一些噪音 

数据和两个序列上有差异但在相似性比较时可以忽略 

的部分过滤掉，这是此方法较其它方法有显著改进的 

地方 。 

4．2．3 子序列排序 通过对窗 口缝合得到一些 

相似的于序列 ，再对这些子序列排序，则可以找到两个 

镀此匹配的序列。于序列排序 的主要任务是从没有重 

叠的于序列匹配中拽出匹配得最长的那些序列 。如 

果把所有的相似的原于对看作图论中的顶 点，两个窗 

口的缝合看作两个顶点之 间的边的话 ．那么从起点到 

终点有多条路径 ．子序列排序就是寻找最长路径 。 

经过原于匹配与窗口缝合就 拽 出了相似的于序 

列 ．通过对于序列排序完成了序列的相似查找 ．因此该 

方法不仅适用于完垒匹配 ．而且适用于于序列匹配 另 

外 ．这种方法中过撼掉了一些 Gap，而且对序列作幅度 

缩放和偏移变换 ，所以该方法具有 良好的鲁棒性 在算 

法的具体执行中用户可以设 定 ． ，￡．增加了算法的 

适用性 ]。 

结束话 目前在许多领域都涉及到时间序列相似 

性查询 ，除文中所提到的金融决策、股票分析外 ．还有 

DNA分析 以及语音分析、视频流的关键帧提取等多媒 

体信息处理与查询方面。由于被比较的序列可能来 自 

不同的采样频率 、不同的观测环境 ．所以很难保证不同 

观测者对两个完垒相同的序列得 刊的观 测值一 定相 

同，因此很有必要对序列的相似性查询进行研究。 

本文所讨论的三种方法是 目前数据挖掘领域中主 

要采用的时序匹配方法。对于文 中所提 的 ARMA模 

型，要求对待检模型甲x的阶散与所有参考模型 的 

阶效相同0]。基于傅立叶变换的时间序列 查询方法，不 

仅适用于完垒延配查找．而且还适用于于序列匹配查 

找 l。基于规范变换的方法考虑了噪音、幅度和偏移 

问题．从而大大提高了查询教率，在耐阃序列的相似性 

查找中，该方法体现了充分的优越性[ ]。 
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