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一 种支持多种子近似串匹配的 q-gram 索引 
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摘 要 如何在大型文本库中快速找 出给定串的近似串是大数据时代要解决的关键问题。基于多种子的近似 串匹配 

算法因匹配速度快而得到众多学者的青睐，但 巨大的索引空间消耗也使其难以处理大型文本库。提出了一种支持 多 

种子的 q-gram 索引结构，通过该索引能够快速地计算出给定任意长度连续种子的地址集合，解决了多种子近似 串匹 

配算法中种子的数 目和长度受存储空间限制的问题。实验数据显示，新索引方案成倍地减少了存储空间的消耗。实 

验结果表明，提 出的索引方案在大数据环境下的多种子近似 匹配中具有一定的优势。 
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Q-gram Index for Approximate String Matching with Multi‘seeds 
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Abstract How to find out all approximate strings of a given string from a big text database quickly is a key issue in 

the age of big data．Approximate string matching algorithm based on multi-seeds is researched for its fast searching 

speed．But it is difficult to process large text database due to its huge memory consumption．Here，a new q-gram index 

was proposed to solve the problem of multi—seeds used in approximate string matching algorithms．In the proposed in— 

dex，the addresses of consecutive seed with arbitrary length can be computed out quickly．The experimental results demon- 

strate that the space consumption is decreased largely．As a result，the proposed index is of great practicality to deal 

with large database in the age of big data． 
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1 引言 

随着互联网技术的飞速发展，大数据时代已来临，随着信 

息的急剧膨胀 ，巨大的信息库使得个人的接受能力严重超载。 

因此如何从这巨大的信息库中快速找出所需的近似信息一直 

是计算机科学研究的基本问题，即数据近似匹配问题_1]。近 

似串匹配能从大文本库中快速找出与给定查询近似的字符 

串，是解决文本数据近似匹配的关键技术。近似串匹配技术 

应用领域较为广泛，如生物信息学、文本检索、信号处理和模 

式识别等。 

近似串匹配(Approximate String Matching，ASM)[2,33是 

在一个相对较长的文本串中查找所有与给定的相对较短的模 

式串之间错误数不大于一定阈值的近似串，而错误数最常用 

的表示方法是编辑距离l_4]。当文本库非常大，且要频繁采用 

不同模式串进行匹配时 ，基于索引的On-line近似匹配算法具 

有非常快的匹配速度[5]。近似串匹配中常用的索引结构有后 

缀树[ 、后缀数组[ ]和 q-gram索引等。q-gram索引[。 ]因其 

占用内存少、容易管理，且在等存储空间下索引的速度要快于 

后缀数组l1 ，因此在近似串匹配中被广泛采用。 

近似串匹配算法中多采用定位查询串子串的方法，常称 

这些子串为种子。生物信息学中经典的基因序列 比对算法 

BLASTE11,12]是一个启发式算法，它首先选取查询串中一些子 

串作为种子，然后通过定位这些种子在库中的位置，对被定位 

种子的区域进行扩展进行匹配串的查找。文献1-13，14-]把模 

式串分成 是+S个种子，然后验证在文本串中出现至少 S个种 

子且位置也正确的文本区域，如文献[13]中s一1，而文献[14] 

中s>l；文献El5～17]对文本串和模式串进行连续重叠q-gram 

拆分，称为连续种子，然后验证出现一定数 目以上种子的文本 

区域；文献[18]从文本串中选取一部分种子，出现一定数 目种 

子的文本范围将会被扩展和验证；还有文献E19，2o3等基于留 

空种子的算法及相关优化，以及文献[21，223中采用近似种子 

进行匹配的相关算法。 

种子是由任意个字符构成且允许留空的字符串，因此受 

长度和字符变化影响其形式多种多样，即使固定长度且连续 
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的种子也因其长度和各个位置字母的不同而数量巨大。近似 

串匹配中常采用单形式的种子进行匹配，如文献El5—17]中的 

固定长度为q的q-gram种子。近年来，为提高近似串的匹配 

速度和灵活性，基于多种子 的匹配算法 已成 为研究 的热 

点[19,zt),z33，如 PatternHunterL ]是一个基于双种子的近似串 

匹配算法，其匹配速度快且精度高，但其索引结构仅仅采用两 

个种子的独立索引的简单合并，因此该种索引空间消耗巨大， 

当采用多种子时不仅难以推广，更难应用到大型文本库的处 

理中。另外也有学者研究变长种子的索引结构 2̈ ，但使用 

该类索引进行近似匹配时，种子的使用又受到索引结构的限 

制 ，不够灵活。 

本文解决的主要问题是研究用于大型文本库近似串匹配 

的且支持多种子的索引结构。本文在 q-gram索引结构的基 

础上提出了支持多种子的索引策略，通过该索引能够快速地 

计算出给定的任意长度的连续种子在文本库中出现的地址集 

合，减少了索引的内存空间消耗。本文第 2节介绍了q-gram 

索引结构。第 3节给出了任意种子的地址集合计算理论和算 

法；第 4节析了索引的时间和空间消耗；第 5节进行了相关实 

验并分析了实验结果；最后则给出了本文的结论。 

2 支持多种子的 q-gram索引结构 

2．1 支持多种子 q-gram索引结构 

q-gram索引 。 是一个倒排索引，其索引项为固定长度 

为 q的字符串，即q-gram。为方便基于多种子匹配算法的近 

似匹配，本文采用的q-gram索引包括文件顺序表、词汇表、倒 

排列表和遗漏种子 4部分。遗漏种子是为防止计算中丢失种 

子的地址分配的一个字符数组 C，用于存储文本库中首 q一1 

个字符或尾 q一1个字符(见 3．1．2节)。 

文本库是众多文本文件的集合，如图 1(a)所示。这里把 

文本库中所有文件的内容在逻辑上按顺序依次连接，形成一 

个长文本串 T，如图 1(b)所示。 

fileO： ACCACA 

Jilel： CACCAAC 

a1ExampleTextDatabase 

fileO filel 

l 曼 I竺 ! 垒 曼ll__ 
I U 1 2 3 4 5 I 6 7 9 10 11 12 l 

b、Logical Long Text r 

0 1 ······ 

船 Pa血：l兰!竺 竺 l墨堕丝 ： l == ⋯ 
Endpos：L——— ————J————坚————L—————== —一  

c、File Table 

图 1 逻辑文本串 丁和文件顺序表 

2．1．1 文件顺表 

文件顺序表是一个长度为文本库中文件的总数的一维数 

组 FT，下标从 0开始。文件顺序表中存储了文本库中每个文 

件的路径及其尾字符在逻辑文本串 丁中的结束位置，如图 1 

(c)所示。对于给定的任意文本范围 丁[n，6]，定位其包含内 

容所属的文件及范围过程如下： 

1)在 FT中二分查找定位元 素 i，使 FT[ ]满足： ≤ 

FT[ ]，i=0或FT[ 一1]<a≤FTEi]，i>O。 

2)从 i位置开始向后顺序查找定位元素 ，使其满足 ：6≤ 

FTEj]， —O或 F丁[ 一1]<6≤FTFj]，j>0。 

3)此时，如果 i=j，则该内容对应文件i中范围[n， ， 一 

0或 一F1、[ 一1]一1，6～FT[ 一1]～1]， >o。如果 i<j， 
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则该内容对应文件 i的后部分，文件J的前部分 ，文件 H‘1到 
一 1的全部内容 ，文件 i的后部分内容为[a，FT[ ]]，i一0或 

[n—FT[ ～13—1，rTEi3一FⅡ 一1]～13，i>0，文件 的前 

部分内容为[O，6一F兀 一1]一1]。 

2．1．2 词汇袁 

词汇表是文本库中所有不同的 q-gram 的集合，常采用 

B 树或哈希表存储结构。为能在词汇表 中快速定位任意 

q-gram~ l项的位置，本文词汇表的结构采用哈希表存储。 

为确定哈希函数，首先为文本库字母表的每个字符建立和整 

数一一对应的映射，这里设字母表大小为 。若基因数据库 

中只有 4个字符(口一4)，则可采用式(1)进行映射。 

( )一 

z一 A 

z一 C 

z一 G 

z一 T 

因词汇表中索引项为 q-gram，本文采用 Karp-Rabin函 

数 作为哈希函数，该函数能把任何一个长度为 7"／的字符串 

映射成为唯一的整数，如式(2)。 

H(S)一∑I(SEi3) 
i一 0 

(2) 

式中，S为一个长度为 1"1的字符串，因这里索引项为 q-gram， 

所以这里 一q，sEi]是串S中的第i个字符。H(S)是串 s的 

哈希值，其范围为[O， ]。对于连续重叠 q一1个字符的相邻 

2个 q-gram项，第 2个 q-gram 项的哈希值不需重复采用式(2) 

计算，而式(3)能在 O(1)的时间内获得其哈希值，如m +1， 
⋯

，j+q]的哈希值能通过前一个 q-gram计算得出。 

H(75 +1，⋯， +q])一j(TE +q])+(H(丁[ ，⋯， + 

q--1])～j(TEj])X )× 

(3) 

本索引中作为词汇表的哈希表长为索引项的总数 ，因 

此这里分配一个长度为 的一维数组作为哈希表，如图 2所 

示 。 

毫 

蹇 

图2 q-gram索引实例的词汇表和倒排列表 

2．1．3 倒排列表 

词汇表中每个 q-gain项后都连有一个倒排列表，用来存 

储该 q-gram项在逻辑长文本串T中出现的地址集合 ，这里分 

配变长的一维数组作为倒排列表，如图 2所示。 

2．2 q-gram索引创建 

给定q-gram索引项的长度 q值，创建索引只需一次完整 

地扫描文本库，预处理过程如下： 

1)分配一个长度为 的一维数组HT作为哈希表，分配 
一 个变长数组 FT作为文件顺序表。对文本库中的文件顺序 

编号，按编号处理文件。 

2)选定一个文件，在文件顺表中记录路径，并读取文件的 

内容，记录尾字符对应逻辑上文本串 T的位置。对文本内容 

进行连续的q-gram拆分(包括上一个文件中剩余的q一1个 



字符)，并记录其在文本 串 T中对应的偏移量。采用式 (2)、 

式(3)计算每个 q-gram项的哈希值定位其在词汇表 中的位 

置，同时把每个 q-gram对应文本串T的位置添加到相应的倒 

排列表中。选定下一个文件 ，转 2)。 

3)直到文本库中所有的文件都处理完毕，q-gram索引建 

立完成。 

在索引创建过程中，文件按顺序编号依次处理，且每个新 

地址都添加到倒排列表的尾部，因此 q-gram索引中所有倒排 

列表都是按地址升序顺序排列的。如图 1中的基因库，采用式 

(1)作为映射函数，当q一2时建立的q-gram 索引如图2所示。 

3 任意连续种子地址集合的计算 

3．1 种子及地址集合计算理论分析 

q-gram索引中存储了文本串 T中所有长度为 q的子串 

的地址信息，通过 q-gram索引中的信息能够计算出任意长度 

连续种子在文本串 r，中出现的地址集合。根据连续种子的 

长度值 m不同，相应的计算理论和方法也不同，以下分 3种 

情况进行讨论：即m—q、rn％q和m>q。 

3．1．1 连续种子 长度值 m—q 

当连续种子的长度 m正好等于索引项长度 q时，对于给 

定的连续种子 S只需通过式(2)计算其哈希值(n—q)，即哈希 

表中的位置。该哈希地址后的倒排列表就是种子 S在文本 

串丁中出现的地址集合。 

3．1．2 连续种子 长度值 m％q 

当连续种子的长度 m小于索引项长度q时，该种子的地 

址分布在多个索引项的倒排列表中，如种子 GTG的地址可 

在 AGTG，CGTG，⋯等索引项的倒排列表中。另外，如文本 

存在形如“⋯CGTGA⋯”的串，设 GTG 的地址 为 P，则在 

CGTG的倒排列表中存储的地址为 P一1，而在 GTGA的倒 

排列表中存储的地址为 P。因此 ，计算种子 S的地址集合并 

不需要所有包含种子的索引项都参加运算 。首先需要确定哪 

些索引项参加运算，即确定哈希地址集合。对于给定的种子 

S，可以通过固定种子位置的方法来确定哈希地址集合，而不 

必关心其他位置的种子(否则会得到重复的地址)。然后处理 

哈希地址集合中每个哈希地址后的倒排列表。最后再补充上 

索引中遗失的地址就得到了种子 S的地址集合。固定种子 

位置包括前置种子 、中置种子和后置种子，中置种子法与前 

置、后置法类似这里不讨论。 

1．前置种子法 

该方法首先用种子构造一个长度为 q的字符串B，指定 

该字符串中前连续 m个字符为种子，而后 q—m个字符为任 

意字符。如此构造的字符串的哈希值计算可由式(2)变形为 

式(4)。 
q一 1 

H(B)一H(S)+ ∑2／7，O-) (4) 
J=卅 

一

1 

其中，H(S)一 ∑ J(sE g2) ，而因后 q—m个字符为任意字 

符，所以 而(m≤ ≤q--1)可取[O， 一1]中任意值。通过分析 

式(4)可知，对于给定的种子 S，其哈希地址前部分为固定值， 

而后部分的可能取值为一个等差数列 ，最小值为 0，公差为 
㈣ 一 】 

，且最大值为( ∑ ( 一1) )×am ，即 H(S)为首个哈希地 
J= 0 

址，以后依次加 为下一个哈希地址 ，即哈希地址序列为： 
0一 l 

H(S)，H(S)+ ，H(S)+2×am ，⋯ ，H(S)+ (∑ ( 一 

1) )×am (5) 

最后 ，合并这些哈希地址后的倒排列表就得到了地址集 

合 A。此时集合 A 中尚缺 少逻辑 文本 串 T 中最后 一个 

q-gram的后 q一1个字符中包含的种子的地址。因此建立索 

引时需要在字符数组 C中存储文本库中最后q一1个字符及 

其地址，通过扫描数组 C计算其中存在的种子及地址 ，并添 

加到集合 A中，此时修正后的地址集合 A就是种子 S在文本 

串 T中出现的地址集合。 

2．后置种子法 

该方法中构造的长度为 q的字符串B中，指定该字符串 

中后连续 m个字符为种子，而前 q—m个字符为任意字符。 

如此构造的字符串的哈希值计算可由式(2)变形为式(6)。 
㈣ 1 

H(B)一 ∑ XjO-J+H(S) 一 (6) 

其中，H(s)同上，而(o≤ ≤q— 一1)可取[o， 一1]中任意 

值。因此对于给定的种子 S，后部分为定值 ，而前部分的可能 
⋯ ——1 

取值为一个等差数列，最小值为0，公差为 1，且最大值为 ∑ 
J一 0 

⋯ ——1 

(a--1)d，即人口范围为EH(S)d一 ， ∑ ( 一1) +H(s) 

一]，如图 3中种子 GTG使用后置种子法得到的哈希地址 

范围为E184，187]。 

184 

185 

186 

187 

q=4，S=’GTG’，m=3 

AGTG 

CGTG 

GGTG 

T0TG 

图 3 后置种子法实例 

最后 ，把这些哈希地址后的倒排列表中的每个地址分别 

加上 口一 后得到种子 S的真正地址，然后把恢复的地址添 

加到集合 A中，此时集合A中尚缺少逻辑文本串丁中觚 一1 

个字符中包含的种子地址。因此索引建立时要在字符数组 C 

中存储文本库中前 q一1个字符及其地址 ，通过扫描数组 C计 

算其中存在的种子及地址 ，并添加到集合 A 中，此时修正后 

的地址集合A就是种子s在文本中出现的地址集合。 

前置种子法和后置种子法各有优点：前置种子法不需要 

地址差值变换运算，运算量少；而后置种子法能得到连续的哈 

希地址，容易处理。 

3．1．3 连 续种子 长度值 m>q 

当连续种子的长度 m大于索引项长度q时，因单个索引 

项长度不足而无法确定种子的地址 ，因此需要多个索引项共 

同确定其地址集合 ，如图 4中的索引 中 q一3，种子 S一 

‘CGAGGCC’可由3个索引项 ‘CGA’，‘GGC’和‘GCC’共同 

确定其地址集合。 

9 

●● ● 

22 

● ● ● 

26 

q=3，S=’CGAGGCC’，m=7 

Adar(S)={18} 

图 4 种子长度大于索引项长度地址计算实例 
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为计算地址集合 ，首先对种子 S进行连续但不重叠的 

q-gram~分，可得到 训( ≥1)个完整的 q-gram项，如最后存 

在长度不足q的剩余串则从后向前重叠取一个 q-gram项，如 

图 4中种子 S的最后一个 q-gram为 GCC与前面的 GGC重 

叠 2个字符。因此最后一个 q-gram在 S中的位置为 m—q。 

对于给定种子 S，其地址集合计算步骤如下： 

1)置J一0，第一个 q'gram项为sEj，J+q一1]，采用式 

(2)计算其哈希地址，并提取该哈希地址后的倒排列表记为集 

合 Al。 

2)j： +q，此时有 3种情况： 

①如 <Lm／qJ×q时还存在完整的q-gram，提取q-gram 

项sEj， +q一1]，采用式(2)计算其哈希地址，并提取该哈希 

地址后的倒排列表记为集合 Az。对集合 A 和集合 Az进行 

差 交运算。差 交运算规则如下： 

A1 nA2一{tltCA1八( +J)CA2} (7) 

在式(7)中，其运算的含义为如集合 A 中存在地址 t，同 

时集合 A。中存在地址值 +J，则 t为交运算的结果。最后， 

用 A nA。的结果替换 A ，即集合 A 中始终存储 的是 串 

sEo， +q一1]的地址集合，转 2)。 

②如j—一Lm／qjXq且j<m时存在不足q的剩余串， 

置 一优一q，提取最后一个 q-gram项 SEj，m一1]，计算哈希并 

提取地址列表记为 Az，计算 A nA z并替换 A ，转 3)。 

③如 一一m时刚好无剩余串，转 3)。 

3)此时A 为种子 S的地址集合。 

3．2 任意长度连续种子地址集合的计算算法 

算法名称 ：ComputeSeedPositionI ist 

输入：种子 S q-gram索引QI。 

输出：种子 S在逻辑文本串T中出现的地址集合 A。 

功能：计算给定种子 S的地址集合，其中getList(HTEt])函数功能为 

提取 HT[-Q后的倒排列表。 

1．ComputeSeedPositionI ist(S，QI) 

2．(m—length(S)；／*计算种子长度 *／ 

3． A—O；B—O； 

4． if(m—一q)／*长度等于 q，直接提取 *／ 
一 】 

5． (t一∑I(s[i]) ；A—getIJist(HT[t])；) 

6．else if(m<q)／*长度小于q，后置种子法 *／ 

7． (t=H(s)dq—m；v—t+ (O--1)aJ； 
J= 0 

8． for(i—t；i< 一 v；i+ + ) 

9． {B=getList(HTEi])；A—AU(B十q—m))) 

10．else／*长度大于 q，连续交运算 *／ 

11．{j—O；t—H(SEj，j+q一1])；A=getList(HT[t])； 

12． for(j=q；j<m一1；j+一q) 

13． {t—H(SEj，j+q一1])；B=getList(HT[t])； 

14． A=A riB} 
__】 

15． j—m--q；t—H(SEj，m一1])；B—getList(HTEt])； 

16． A—A NB} 
十 】 

17．return A；) 

4 索引的时空分析 

为便于分析 ，这里设文本库的总长度为 ，z，字母表大小为 

，q-gram索引项长度为q，种子长度为m。 
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4．1 空间需求分析 

本文索引的词汇表采用一维数组作为哈希表，占用存储 

空间为 。文本库中总 q-gram数约为 ，因此倒排列表总空 

间需求为 O(n)，因此地址列表的平均长度为 n／aq。文件顺序 

表的大小由文本库中文件数目决定，且一般要远小于 ，可忽 

略。因此，本文采用的 q-gram索引总空间需求为 O( + )。 

4．2 时间复杂度分析 

4．2．1 索引建立时间复杂度分析 

建立 q-gram索引只需扫描一次文本库，同时提取并哈希 

q-gram项再插入地址。用式(2)计算第 1个q-gram的哈希值 

需要 O(q)时间，用式(3)计算下一个q-gram项的哈希值只需 

O(1)时间，因此平均提取并哈希一个 q-gram的时间是 0(1)。 

所以索引建立的总时间复杂度为 O( )，而不是 O(nq)。 

4．2．2 计算种子地址时间复杂度分析 

索引建立后，在 q-gram索引中定位一个给定的 q-gram 

项的倒排列表的时间需求为 O(g)，地址列表的平均长度为 

7／／o~。给定任意一个种子，计算地址集合并访问一遍的时间 

消耗分析如下 ： 

1)当m—q时，只需定位一个q-gram项，计算哈希地址时 

间为 O(q)。访问地址列表的时间消耗为 0(7／／o~)。因此总 

时间复杂度为 O(q+n／aq)。 

2)当m<g时，计算第一个 q-gram的哈希地址时间消耗 

为 0(q)，从第 2个哈希地址开始就可以通过公差在 0(1)时间 
⋯ ——1 

内计算得出(不论前置种子还是后置种子)，共 ∑ ( 一1)o0 
J=0 

⋯ ——1 

个，哈希地址计算时间复杂度为 0(q+‘∑ ( 一1)口 )。总共 
J10 

㈣ 一 l 

需要访问‘∑ ( 一1) +1个 q-gram项的倒排列表 ，访问地 
J— U 

⋯ ——】 

址列表的时间消耗为 0(( ∑ ( 一1) +1)Xn／aq)。因此 
J= 0 

⋯ m 1 

总时间复杂度为 O(q+( ∑ ( 一1) +1)×(7／／d+1))。 
，一 0 

3)当 m>q时，计算种子地址集合的过程需要计算『m／q] 

个 q-gram 项 哈希 地址，所 以计 算哈 希地址 消耗 时 间为 

o(rm／q]q)，约为 O(m)。因地址列表有序，一次地址列表 

的差 交运算时间消耗约为 2 ／ ，计算地址列表时需要进行 

rm／q]一1次交运算，且每次交运算后地址长度缩短，因此地 

址交运算平均时间消耗不超过 O(2n／~X(rm／q]一1))。总 

时间复杂度为 0( +2 ／ ×(rm／q]一1))。 

5 实验 

5．1 实验环境 

本文的实验数据来源于美国国家生物技术信息中,bNCBI 

的人类不同完整基因序列(UniGene Build#223，Homo sapi— 

ens)E。 ]，该库中共约 164MB基因序列文本，共 123252个完整 

人类不同基因序列。 

为构建文中所提出的 q-gram索引，实验中选择基因库中 

89．6MB的基因序列作为实验数据(共 82341427个字符)，为 

测试在本文索引中进行提取种子地址集合实验，随机生成了 

长度分别为 6，7，8，9，10和 11的 6个种子集合，其 中每个种 

子集合中含有 1000个种子。为便于对比索引的空间需求 ，字 

符映射函数采用式(1)，哈希表中每个指向倒排列表的指针采 



用4个字节进行存储，实验中q-gram索引的倒排列表中每个 

地址统一采用 4个字节进行存储 。 

文中所有实验都在同一软硬件环境下进行。硬件环境： 

处理器 AMD X4 630和主存 4GB；软件环境 ：Windows XP 

SP3和 VISUAL C++ 6．0。 

5．2 前置种子法和后置种子法性能对比 

当种子的长度小于q值时，可以选择前置种子算法和后 

置种子算法进行种子地址集合的提取。为对比前置种子法和 

后置种子法的性能差异，实验中取索引项长度q值为 11。分 

别使用长度为 6，7，8，9，10的种子集合采用两种算法进行种 

子地址集合提取实验 ，两种算法随种子长度变化的性能差异 

统计如图 5所示。 

图 5 前置种子法和后置种子法 

由图 5可知，两个算法性能差异很小。后置种子法的性 

能稍好于前置种子法，这是因为后置种子法在哈希表中使用 

连续哈希地址计算地址集合所节省的时间要多于其恢复地址 

操作所消耗的时间。 

5．3 多种子时 q值分析 

当进行单种子近似串匹配时，索引项长度 q的取值等于 

种子长度时种子地址集合提取速度最快。但当采用多种子 

时，需要慎重选择q值才能使得在索引中提取种子地址集合 

的平均速度最快 。本实验将分别统计采用不同 q值、多个种 

子时地址集合的平均提取时间，通过地址平均提取时间来衡 

量对应 q值的好坏。 

首先进行双种子地址集合提取实验，这里选择种子的长 

度为 8和 10，实验中用 8和 10种子集合分别采用不同的q值 

进行地址集合提取实验，实验结果统计如图 6所示。 

图 6 q值分析之二种子 

由图6可知，总体而言，随着 q值增大，因地址数量减少 

而使得其提取时间逐渐减少 ，而当种子长度等于 q值时地址 

集合提取的速度最快。由这两个种子的平均获取时间变化曲 

线可知，当 q值等于最长种子的长度时平均提取时间最短。 

这是因为基因数据库的字母表相对较小，使得地址集合合并 

运算(m<q时)的速度要快于地址集合交运算(m>q时)。 

然后再进行三种子地址集合提取实验，这里选择了种子 

的长度分别为 8，9，11，实验中用这 3个种子集合分别采用不 

同的q值进行地址集合提取实验 ，实验结果统计如图 7所示。 

j 

l 

图 7 q值分析之三种子 

由图 7可知，当 q值等于最长种子长度时，3个种子的地 

址集合平均提取时间最短。 

进行近似串匹配时，当使用多个种子时它们的长度一般 

相差都不大，由以上多种子实验可得出如下结论： 

1)口值越大，因地址集合小而获取速度越快。 

2)当文本库字母表较小时，选择 q值为最长种子长度时 

地址集合提取速度最快。 

5．4 性能分析 

文献1-19]采用双种子双索引的方式解决了多种子的索引 

问题 ，即为每个种子建立一个独立的索引结构，这里称为多索 

引。此种解决方案的优势是使得每个种子的地址集合提取速 

度达到最快 ，但当种子数量增多时多索引的内存空间消耗将 

成倍增大，最后使得内存空间无法容纳这些索引。虽然使用 

虚拟内存能弥补内存空间的不足，但这将严重降低地址集合 

的提取速度。 

5．4．1 存储 空间消耗对 比 

本实验中统计了单种子、双种子、三种子时多索引方案和 

本文索引方案的内存空间消耗情况，对比如表 1所列。 

表 1 多索引和本文索引的存储空间消耗对比 

从表 1中的数据对比可知，当采用多种子时本文的索引 

只有一个最长种子的索引，空间消耗较小，如三种子时只需存 

储 q值为 11的索引。而多索引的存储空间消耗与种子的数 

量和长度有关，如三种子时，需要分别存储 q值为 8，9和  ̈

共 3个索引。多索引的空间消耗随种子数量成倍增长，因此 

较难用于大型文本库的处理。而在大型文本库的处理中，有 

限的内存更容易容纳本文索引，因此本文索引在大型文本库 

处理中具有一定的优势。 

5．4．2 索引读取速度对比 

实验中还进行了多索引方案和本文索引方案的地址集合 

平均提取时间对 比，对比结果如表 2所列。 

表 2 多索引和本文索引的地址集合提取时间对比 

由表 2的数据对 比可知，多种子多索引方案的地址集合 

提取速度达到最佳，虽然本文索引方案的地址集合提取速度 

略慢于多索引，但实验数据显示本文索引方案的地址集合提 

取速度也非常快 ，且对算法的总体性能影响并不大。尤其在 

大型文本库处理中，内存中是否能完全容纳索引直接决定了 

地址集合的提取速度。因此 ，在多种子近似串匹配中本文索 
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引方案较适合对大型文本库的处理。 

结束语 本文提出了一种能够支持多种子近似串匹配的 

q-gram索引结构，通过该索引能够快速获取任意长度连续种 

子的地址集合。文中首先详细介绍了所使用的q-gram索引 

结构，然后详细地阐述了获取任意长度种子的地址集合的相 

关理论 ，最后给出了在本文索引中快速提取任意连续种子地 

址集合的相关算法。相关实验数据表明，相比文献[19]中的 

多索引方案，本文的索引方案在牺牲很小的速度的基础上就 

成倍地减少了索引空间的消耗。因此，本文索引方案较适合 

作为大型文本库多种子近似串匹配的索引结构。 

虽然本文索引方案减少了多种子近似匹配时索引空间的 

消耗，但索引速度却有所下降，本文将进一步研究索引的优化 

方法，以提高索引的性能。另外，近似串匹配中留空种子的研 

究已成为热点问题，作者将研究支持多留空种子的索引方法。 
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