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带通配符的模式匹配问题及其解空间特征分析 
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(合肥工业大学计算机与信息学院 合肥 230009) 

摘 要 随着生物信息学、信息检索等领域的发展 ，带有通配符和长度约束的模式匹配问题引起 了广泛关注。该问题 

扩展了精确模式匹配问题，使匹配更加灵活，同时也增加 了匹配的复杂性，极大地提高了非线性匹配算法的复杂度。 

求解该问题的匹配算法的效率与问题的解空间密切相关，而目前针对该问题的解空间及其特征尚缺乏系统的研究。 

鉴于此，描述了该问题的解空间，并分析了解空间的可分性。之后，提 出解空间划分算法 SPLIT，并分析 了SPLIT的 

时间复杂性。实验部分以 3个匹配算法为对照，在真实DNA数据集下，使用了 5109组模式。实验结果表 明，SPI IT 

不影响匹配解的结构，且可以有效降低非线性匹配算法的时间消耗。 
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Abstract With the developments in bioinformatics and information retrieva1，pattern matching with wildcards and 

length constraints has attracted wild attention．This problem extends the exact pattern matching，SO it brings more flexi— 

bility as well as complexity．Meanwhile。the time complexity of non-linear algorithms is greatly increased．The solution 

space makes great difference tO the efficiency of matching algorithms，but the characteristics of the problem solution 

space is stilIIack of systematic research．Therefore，the problem solution space was presented，and the divisibility of the 

space was analyzed．Afterwards，a solution space partitioning algorithm，named SPLIT，was proposed，and its time corn— 

plexity was also illustrated．In our experiments，three pattern matching algorithms were used as baselines running on real 

DNA data sets with 5109 sets of patterns．0ur empirical results verify that SPLIT can effectively reduce the time con— 

sumption of non-linear matching algorithms without influencing the matching solution． 
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1 引言 

目前 ，带有通 配符和长度约束 的模 式匹配问题 (PM— 

WL)[1]受到越来越多的关注。PMWL问题可描述为，给定字 

母表 ∑、文本 丁和模式 P，其中，模式任意两字符间带有通配 

符 ，且 可指代区间约束范围内的字符串 S(S∈ )，对 S 

长度的限制即为长度约束，其任务是找出 P在 T 中的匹配 

解。PMWL问题在生物信息学E 、模式挖掘E。“]、信息检索与 

过滤[5]中有广泛的实际应用。例如，TATA框有助于研究者 

从数以亿计的DNA序列中快速定位内含子的起始位置，它 

常常出现在 CAATCT序列下游 3O～50bp处 ，因此可以表示 

为⋯cAATcT [30，50]TATA⋯[ ，以提高序列特异性。 

PMWL问题定义在增加灵活性的同时也增加了求解的 

困难。在已有研究工作中，Fischer和Paterson首次将通配符 

引入到模式匹配问题【7]中，随后文献[1，8-lO3研究了带有不 

同约束的通配符的匹配问题。其中，PMWI 问题的任务是找 

出模式在文本中的最大匹配解集[1]。针对该问题，大多数匹 

配算法采用贪心策略得到近似最优解。具有代表性的有： 

Chen等人提出的SAIL算法_1]使用滑动窗口结构和left-most 

贪心匹配策略得到在线情况下的完备解，但离线情况下不完 

备；Guo等人提出的 BPBM算法用位并行技术处理 PMWI 

问题n ，降低了时间复杂度，但贪心匹配策略与 SAIL相同； 

武等人的SBO启发式算法使用了网树结构口 ，采用最小相 

关度和最右双亲的贪心策略，增加匹配数目，其时间复杂度与 

文本长度呈非线性关系；侯等人在PMWL问题中对文本构建 

后缀树，该索引结构构建所需时间与文本长度呈非线性关 

系E 。 

上述算法本质上是在解的数 目和时间效率上折中，匹配 

策略决定了算法得到解的数目，而合理的数据结构能在不影 

响匹配解的前提下提高时间效率。对组合优化的问题 ，可从 
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解空间角度进行算法设计和分析L1 。此外，解空间已在点模 

式 ]、序列模式 等匹配问题中得到广泛研究。然而尚未 

有工作对 PMWL问题的解空间进行充分研究。因此，本文以 

PMWL问题的解空间为研究核心，一方面系统研究了解空间 

的特征性质；另一方面在不影响匹配解的前提下优化已有算 

法的数据结构，以提高匹配效率。 

以此为基础，本文工作如下 ：(1)给出了PMWL解空间的 

定义；(2)提出一种 PMWL解空间划分的算法 SPI IT，并给出 

了SPLIT的时间复杂度分析。实验部分以 SBO、PAIG和 

SAIL算法为对照，列举了 9组代表性模式和 5100组不同特 

征下的随机模式，文本为真实 DNA序列和人工随机序列，在 

不同模式特征、文本长度、子空间数目下进行了比较。结果表 

明，SPLIT能对PMWL解空间完备划分，同时可以有效降低 

非线性算法的时间复杂度。 

本文第 2节给出PMWL问题的解空间描述；第 3节提出 

一 种解空间划分算法 SPLIT；第 4节给出实验结果和分析；最 

后总结了全文。 

2 问题描述 

2．1 PMWL问题解空间定义 

定义 1 带有通配符和长度约束的模式匹配问题(Pat— 

tern Matching with W ildcards and Length constraints，PM— 

wL)可以描述为： 

Q一{丁，P， ，LC，RC，H，OCC} (1) 

其中，T一{(T1 T2，⋯，L )l ∈∑，1≤ i≤ )为文本，P一 

{(户 Pz⋯P )lP ∈∑，1≤ ≤m}为模式，∑为字母表，LC为模 

式相邻字符的位置约束，RC为匹配解之间的约束，H为解空 

间，OCC为匹配结果。其中 h 为 P[ ]在 T中匹配位置的集 

合 ，即h 一{kjP 一 ，1≤ ≤，2}。本文认为，匹配问题的解空 

间，本质上是模式各个字符匹配位置集合的笛卡尔积，于是得 

到 ： 

H={h1×h2X⋯Xh )一{(口1，a2，⋯，a )1a ∈h ，1≤i≤ 

m} (2) 

模式相邻字符的匹配位置存在长度约束。本文用 LC 

(Length Constraint)表示。形式化描述为： 

LC={(a1，d2，⋯，口 )llc(a ，口f+1)，1≤ i<m} (3) 

例如，在模式P：A E1，2]Tf2[2，4IT中，l≤lc(a ，a2) 

≤2，2≤lc(a2，劬)≤4。 

此外，匹配解之 间也存在约 束，用 RC(Relation Co n— 

straint)表示。描述为： 

RC(A1，A2，⋯ ，A～)一{V i， ，R (A ，Aj)，1≤ ， ≤ N， 

i=／=j 7 (4) 

其中，A是解空间中的一组匹配解，R，，是匹配解 A 和A，之 

间的关系，可描述为： 

R 一{A ，Aj fA 一(口 ， ，⋯， i)∈H，AJ一( ， ，⋯， 

)∈H，r(A ，Aj)} 

例如，在 one-off条件中，r(A，A，)约束了任意两个解A 

和A，之间不同解使用相 同的匹配位置_】]，如 A 一{1，3，5}， 

Aj一{2，4，6}满足条件，而A 一{1，3，5}，A，={2，5，7)不满足 

条件。 

在满足上述约束条件的情况下，问题将输出匹配结果 ，用 

· 270 · 

OCC表示 ： 

()cC一{Al，A2，⋯，AN fA ∈H，A ∈LC，1≤ ≤N， 

RC(A1，A1，⋯ ，AN)} (5) 

定义 2 one-off条件是指同一个匹配位置至多只能用在 

一 个匹配解中。两个匹配解之间的若满足 one-off条件，则认 

为这两个解存在 OFF关系： 

OFFi， 一{Ai，Aj fA 一( ，a ，⋯， )∈H，Aj一( ， ， 

⋯

， )∈H，V 5，t，a ≠ ，1≤s，￡≤m)) 

则： 

RCoFF(A1，⋯，AN)一{Vi， ，0lFF (Ai，At)，1≤ i， 

≤N，睁 } (6) 

例如，匹配解 {0，3，5}和{1，3，6}不满足 one-off条件，因 

为有共同的匹配位置 3。因此，OFF关 系可视为 RC关系的 

实例。 

由以上定义可知，PMWI 问题的解空间是模式各字符在 

文本中匹配位置的笛卡尔积 ，且受到 LC和 RC的条件约束， 

定义为： 

oCCP 一{Al，⋯，AN l A ∈H，A ∈LC，1≤是≤N， 

RGw (Al，⋯，AN)} (7) 

2．2 PMWL问题解空间的相关性质 

定义 3 匹配问题的解空间划分可描述为：如果存在集 

合 UH一{H l 1≤ ≤B，H H且 U H 一H}，则认为 H 是H 

的子空间，B是子空间的数 目，U一是子空间的集合。 

假设输出的一组匹配解是： 

OCC={A1，⋯，A 1A ∈H，A ∈LC，1≤ ≤N，RC(Al， 

⋯

，A～)} 

其中，解A 一( ，a ，⋯，a )是字符出现位置的序列，因此可 

对解集合 A ，Az，⋯，A 使用字典排序，得到解与解之间的 

关系。 

定义 4 任意给定解 A 和A ，若满足a ≤ ≤ ≤ ， 

则 A 和A，存在嵌套关系 ER(Embed Relation)。由此 N组 

解之间的嵌套关系为： 

ER(Al，A “，AN)：V i S．t．W nW ≠0，1≤ <N 

(8) 

其中，W 一{[ ， ]1A 一( ， ，⋯， ，⋯， )∈H}。 

传统匹配问题的解空间较容易划分，满足 U 一W ，子空 

间的数目等于匹配解的数目。传统匹配问题的滑动窗口即为 

划分解空间的数据结构 。然而，在 PMWL问题中匹配解之间 

的嵌套关系影响了子空间的划分。例如 SAII 算法[】]的数据 

结构为滑动窗口(见图 1)，窗口的区间由匹配策略决定，在离 

线情况下可能丢失完备解。 

正确的窗口，匹配解{0,2，4}，(1，3，5} 

SAILg~窗口，匹配解{O，2，3) 

图 1 SAII 算法的滑动窗口 

定义 5 解空间中的分割点可描述为 UUi，1≤ < 

N。在分割点位置划分解空间不影响原有匹配解的结构，即 

保持划分前后匹配数不变。特别地，文本的起始位置 TEll和 

终止位置 TEn]也可被视为分割点。例如，匹配解{0，3，5}和 



{2，4，6)存在嵌套关系，匹配解{0，3，5}和{7，9，11}不存在嵌 

套关系，可选取位置 6作为分割点。 

定义6 PMWI 解空间划分是指：给定输入 T、P、∑、LC、 

RC，输出 ，一{32 l 1≤ ≤B，a2 是分割点 }构成分割点的集 

合 ，其中 B是分割点的数 目。考虑到文本两端的位置可作为 

分割点，有 B>1。 

由此，文本 丁可被划分成 

U T一{sub l sub = ⋯ ⋯ ，五∈U ，1≤ ≤B} 

(9) 

其中，子空间数目为 B一1。 

2．3 PMWL问题的匹配完备性 

由上文知，PMWL问题的解为 OCC，模长为lOCCI，因为 

该集合是有限集，一定有最大值 MAX。对于任意满足 PM— 

wI 问题约束的解，当解的个数等于 MAX时，称其为完备 

解 。 

定义 7 问题的完备解集定义如下： 

u m ={OCC ll OCCl—MAX} (10) 

问题的不完备解集定义如下 ： 

U 一{OCC ll OCCl<MAX) (11) 

定义 ￡一l0CCl／MAX为近似 比，显然 e≤1。 

定义8 在PMWL问题中，如果存在匹配算法 A，在任 

意给定输 入 的情况 下，所得 到 的输 出 CK；C满 足 OCC∈ 

Uf 此 则认为该 匹配算法完备和 PMWL问题可解。特别 

地，当算法 A是多项式时间复杂度时，则认为 PMWL问题多 

项式可解。 

针对不带 one-off条件的 PMWL问题，文献[17]一方面 

分析了该问题的匹配数呈指数级增长，认为不存在多项式算 

法能求得 PMWL完备匹配位置；另一方面给出了仅求解该问 

题完备匹配数的算法。然而，带 one-off条件 的 PMWL问题 

是否在多项式时间内可解仍是开放性问题l】]。 

性质 1 PMWL问题中，子空间匹配数满足加和性。 

设解空间 H，UH一{H J 1≤ ≤B，Hi H 且 UHi—H) 
B 

为完备划分下子空间的集合，则有 }Hl一∑ l H l。由定义 3 

和定义 6可知 ，子空间没有交集 ，不同子空间的匹配解没有位 

置相关性 ，因此子空间满足加和性。 

定理 1 在 PMWL问题中，若解空间不完备 ，则一定存 

在一个子空间不完备。 

证明：假设所有子空间完备，由性质 1知子空间具有加和 

性 ，因此总体解空间完备，与题设矛盾，因此一定存在某个子 

空间不完备。证毕。 

3 PMWL问题的解空间划分算法 

PMWL问题中影响解空间划分的关键因素是相邻匹配 

解之间的嵌套关系 ER。本节将提出一种面向 PMWL问题 

的解空间划分算法 SPLIT。首先将结合实例给出 sPuT的 

算法描述 ，并给出相关分析。 

3．1 SPLIT算法描述 

在匹配解均匀分布的假设前提下，PMWL解空间大小与 

文本长度呈线性关系。然而 ，为得到更高的解的质量 ，匹配算 

法往往需多次扫描文本，使其时间复杂度与文本长度呈非线 

性关系，如SBO： 。因此，本算法的设计动机是通过均匀划 

分文本，一方面可以将解空间均匀划分，另一方面可以降低非 

线性匹配算法的时间复杂度。此外，需保证划分的完备性，从 

而能快速找出离初始分割位置最近的分割点，且不影响原有 

匹配解的结构 。 

3．1．1 SPUT算法流程 

算法 1 解空间划分算法 SPLIT 

输入：文本 T，模式 P，字母表 ∑，初始分割位置 initPost 

输出：分割点cutPost 

流程： 

1．cutPost-*--initPost 

2．flag-- false 

3．begin-*--initPost 

4．for i-*--initPost tO initPost+ (maxLen-- 1)do 

5． if P[m一1]=TI-i]then 

6． end-．--i 

7． if Forward(end，begin)then 

8． SearchPEnd(begin，end，Q) 

9． CUtPost~--min(begin，cutPost) 

1O． flag— TRUE 

11． break 

12．if not flag then 

13． return initPost 

14．ifflagthen 

15． ifQ empty() 

16． return begin 

17． while not Q empty()do 

18． end— Q front() 

19． Q pop() 

2O． if Forward(end，begin)then 

21． SearchPEnd(begin，end，Q) 

22． cutPost~ min(begin，cutPost) 

23． return cutPost 

该算法描述如图 2所示。 

Forward(end)=FALSE iniffost-max1．~n+I initPost-maxLen+l 

⋯ 训  ． d上end⋯end⋯。 d』_T【 d．．-in 。。 i． d．．．TI ． 
／ 一／／ 、̂、 ／ 

图2 SPI IT算法描述 

算法2 局部空间匹配解搜索算法 Forward_1] 

输入：尾字符位置 end 

输出：TRUE或 FALSE 

流程： 

1．通过 end和模式最大长度确定滑动窗口大小； 

2．利用通配符的局部约束标记窗口中潜在的匹配解，若没有任何匹配 

解满足条件，返回FALSE； 

3．将窗口起始位置赋给 begin，返回 TRUE。 

算法 3 记 录滑动 窗 口中模式尾字符匹配位置算法 

SearchPEnd 

输入 ：区间上下限begin，end，字符队列 Q 

输出：在[begin，end)区间上，将匹配 P[m—1]的位置人队。 

流程 ： 

1．for i-*--begin to end一 1 do 

2． if P[m～1]一T[|]and T[-i]从未进入队列 Q then 

3． Q push(T[i]) 
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3．1．2 SPI IT算法实例 

给定文本 T=atcattcagtactgcagaccag，模式P—ae Eo，3]c， 

全局长度约束 m ，zLP 一2， 2xLe 一5。 

已知初始分割位置initPost=14，P[0]一a，P[m一1]：c。 

(1)由全局约束，算法将在[14，18-]上搜索尾字符“C”。其 

中，TEi4]一C。调用Forward(14)，返回TRUE，并计算得到 

begin=10。将“14”放人队列 Q，并用 usedEndPost记录“14” 

已入队，同时更新 cutPost=min(10，16)一10。 

(2)取队列Q首元素位置“14”，则end=14。又由begin=10， 

算法调用 SearchPEnd(10，14，Q)，即在[10，13]范围内查找 

未入队的尾字符 C。发现位置“11”满足条件，进入 Q。队首元 

素“14”出队。 

(3)由于 Q不为空，算法进入主函数步骤 17的循环。取 

队首元素位置“11”，调用 Forward(11)，返回 TRUE，通过计 

算得到6 g锄=7。将“11”放人队列 Q，并用 usedEndPost记 

录“11”已入队，同时更新 cutPost= rain(7，11)一7。 

(4)取队首元素位置“ll”，则 end一11。又由 begin一7， 

算法调用 SearchPEnd(7，11，Q)，在E7，11]范围内查找未人 

队的尾字符 C。未找到满足条件的位置。队首元素 l1出队。 

(5)队列为空，循环停止。算法最终输出 cutPost一7。 

因此 ，SPLIT可在位置“6”与位置“7”之间分割文本串。 

3．2 SPLIT算法分析 

3．2．1 SPLIT时间复杂度分析 

根据文献Eli，Forward的时间复杂度是O(mg)，其中m 

是P的模长，z是 P的最大长度，g是 P中通配符跨度 。若 

Forward返回True，则算法调用 SearchPEnd，其作用是在Ebe— 

gin，end]上搜索 P的尾字符 ，其 中begin和 end分别是 P首 

尾字符的匹配位置。最大长度是全局约束的最大值 ，记为 z。 

因此复杂度是 0(仇g+￡)。设 是为搜索区间上嵌套的匹配解 

数目，则循环步骤 17的复杂度即为 O(k*(mg+Z))。算法 

SPI IT的总时间复杂度是 O(k*B*(m*g+z))，其中，B是 

子空间数目。SPLIT采用的是滑动窗口结构，因此其空间复 

杂度即为窗口大小 0(Z)。 

3．2．2 SPI IT对匹配算法时间性能的影响 

定理 2 设 A是 PMWL算法，其时间复杂度 O(A)与文 

本长度 l丁J关系为 O(A)02 l丁 若 B为 SPI IT子空间数 

目，m是 P的模长，z是 P的最大长度，g是P中通配符跨度， 

志为搜索区间上嵌套的匹配解数目。若 SPLIT对子空问的划 

分是均匀的，且匹配解在文本 中为均匀分布，则算法 A的时 

间复杂度可以降至 O(k*B*(m*g+z)+0(A)／ )。 

证明：考虑到 SPLIT对子空间划分是均匀的，且匹配解 

在文本中均匀分布，因此 SPLIT可以将文本 T均匀划分，且 B 
I rI 

为子空间数 目，则每个子文本长为 。由于 O(A)ccfTl ，则 
上J 

对每个子文本，算法A的匹配时间为 ，从而匹配所有子文 
上J 

本的时间为 。考虑到 SPLIT预处理时间为 O(k*b* 
J 

(m*g+z))，算法A总时间复杂度为O(k*B*(m*g+z) 

()(A)、 十 
。 

由定理2可知，当 > 1时匹配算法为非线性算法，此时 

SPLIT算法可以有效降低其时间复杂度。当 一1时匹配算 

法为线性算法，此时 SPLIT可以与并行计算结合，将其消耗 
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降低至 O(k*B*(m*g+￡)+ +0(c))，其中 0(c)为 
jJ 

通讯代价。由于 SPLIT划分后 的子空 间彼此独立，因此 

SPLIT算法适用于并行计算，这将作为本文下一步研究工 

作。 

4 实验与分析 

本节实验验证 SPI IT的划分完备性和有效性。实验文 

本包括来自NCBI_1。]上的 DNA序列数据集 AB038490
—

1、 

AX829174和随机文本。模式包括具有代表性的 9组模式和 

在不同模式特征下随机生成的 5100组模式 。考虑到 SPLIT 

用于 预处 理 文本 ，本 文 把 SPLIT 与 匹 配算 法 SAIL[ 、 

PAIG_1 ]和 SBO口 ]相结合 ，根据是否使用 SPLIT划分解空 

间，将实验分成两组进行对照，最终输出匹配数和匹配时间。 

实验运行 的环境为：奔腾双核 E5200、主频 2．49GHz、内存 

2．0G、WINDOWS XP SP2操作系统 

4．1 解空间划分完备性和有效性验证 

为了验证 SPLIT算法的完备性和有效性。实验列举 10 

个代表性的模式，采用真实 DNA数据，(1)对比 SAIL、PAIG 

和 SBO算法在使用 SPLIT划分前后解空间的匹配数；(2)比 

较结合 SBO算法与 SPLIT前后时间消耗的变化。实验中的 

参数如表 1所列，实验结果分别见表 2和表 3。 

表 1 解空间划分完备性实验参数列表 

实验组 SPI IT A 

1．调用 SPI』T算法划分解空间 

2．调用算法 A分别匹配划分后的子空间 

3．将结果汇总 

对照组 A 直接调用匹配算法 A 

表 2 解 空间划分前后不 l司算法匹配解数 目比较 

B一 10． 

单位： P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 

匹配数 

SAIL 14474 6371 2306 6393 7854 2143 1857 152 24916 

63 ⋯ 。s 63 。 78s 21 s 52 24916 

SBO 14474 6448 2306 6579 8332 2220 1892 153 24916 

Ⅲ  e s 。⋯ s 。 sssz z22。 z z 。16 

PAIG 26923 21236 2448 50851 124956 447363 39316 2531 644701 

26923 21236 2448 50851 124956 447363 393l6 2I31 644701 

由表 2可以看出： 

(1)实验组和对照组 的匹配数完全一致。本文同时 比较 

了下节实验中所使用 的 5100组模式，结果也完全一致 。因 

此，SPLIT对解空间的划分并未影响 PMWL问题中解的结 

构。 

(2)对上述模式，PAIG的匹配数均大于 SAIL和 SBO。 

随着模式模长和跨度的增加，PAIG的匹配数急剧增加，与文 

献[17]的结论一致。此外，模式 P3不含通配符，却同样受到 



one-off条件的影响。实验验证了 one-off条件对 PMWL解 

空间大小的约束。 

(3)SBO算法在模式 P2一P8的匹配数好于 SAIL，这与 

文献[12]分析的SBO能得到更高质量的匹配解的结果吻合。 

表 3 解空间划分前后 SBO算法时间性能比较 

由表 3可以看出： 

(1)经过 SPI IT算法对解空间的划分后，非线性匹配算 

法 SBO可以显著提高时间性能，平均大约提高 50倍 ，这超出 

了定理 2的理论预期。本文认为，SPLIT可以将 SBO的空间 

复杂度从 ()( )降至 O(n／B)，空间消耗的下降有助于额外降 

低时间消耗。 

(2)对模式 P1--P8，SPLIT可在 0．2s内将解空间划分成 

10个子空间。因此 SPLIT算法可以迅速定位分割点。 

(3)对模式 P9，SPLIT无法划分其解空间，P9模式在文 

本中即为 2。本文认为，对此情况可以考虑在完备性与时间 

效率上折中，即用已有的能得到更高质量的解的非线性匹配 

算法，如 SBO。针对上述极端嵌套情况，选择匹配数损失较 

小的位置进行划分，以保证时间效率。此外，由文献[12]可 

知 ，在字母表较大时，如在蛋白质序列和中文文本序列中， 

SPLIT更能体现优势。 

接下来，本文以 PAIG为匹配算法 ，对 9组模式调用 

SPLIT
_ PAIG进行了实验。SPI IT将文本 T分割成 100个 

子文本，即B一100，得到了 8组子空间的分布 图，其 中模式 

P9的解空间无法划分。 

由图 3一图 1O可知：SPLIT可以较为均匀地划分解空 

间，这与定理 2的假设前提吻合。例如，对模式 P2，子文本的 

平均匹配数为 21236／100=212，如图4显示，在 100个子文本 

中有 98个文本的匹配数不超过 400。又如在模式 P5中，子 

文本平均匹配数为 124956／100=1250，在图 7中，仅有 4个子 

文本的匹配数超过 2000。 

图3 模式 P1的子空间分布图 

吉 圭 女 南 
子空问匹配数 

空间数目 模式P5 子空闻数目 模式P6 

i i I II j 

图7 模式 P5的子空间分布图 图 8 模式 P6的子空间分布图 

模式P8 

子空间匹配数 

图 9 模式 P7的子空间分布图 图 1O 模式 P8的子空间分布图 

4．2 模式特征对 SPLIT划分效果的影响 

本节实验以模式特征为变化参数，进行 5100(7*6*5O+ 

1O*6*5O)组模式的匹配实验，以验证在不同通配符跨度 g、 

模式模长 m、文本长度 和子空间数 目B 的情况下，SPLIT 

与非线性匹配算法时间效率的关系。 

首先，验证在随机文本中模式模长 m和子空间数 目B对 

SPUT时间效率的影响。实验中参数如表 4所列。 

表 4 实验参数列表 1 

文本 随机文本，字母表为{a，c，g，t)，n一50000 

模式 g=3，m一3，6，9 

B 2，5，10，20，50，100 

实验结果如图 11所示。 

SBO SPLIT(B=2)SPLI'r(I~5)SPLIT(~=10)SPLITCB=~)SPL~ -BO)SPLITIB=IO0) 

Algvrithm 

图 11 模式模长对 SPLIT算法时间效率的影响 

接下来，验证在 DNA数据集中通配符跨度 g和子空间 

数目B对 SPuT时间效率的影响。参数如表 5所列。 

表 5 实验参数列表 2 

文本 

模式 

B 

AX829174，DNA序列，n一10011 

m=5。g= 3，6，9 

2，S，10，20，5O，100 

实验结果如图 12所示。 

图 5 模式 P3的子空间分布图 图6 模式 P4的子空间分布图 

． ． 一  

I曰 口 g 

SBO SPLIT(I~2)SPLIT(B-~5)sPLn't~ 10)SpLIT(B=2O)SPLIT(B--50)sPLn B 埘 ) 

Alll~ itban 

图 12 通配符跨度对 SPLIT算法时间效率的影响 
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本实验的目的在于 比较 SBO和 SPLIT—SBO的时间消 

耗，其中每一组数据都是 5O个随机模式匹配时间的累加，以 

消除随机误差。可得如下结论 ： 

(1)由图 11和图 l2可知，在不同模式模长 m和通配符 

跨度 g的情况下，相比于 SBO，SPLIT—SBO能够有效降低时 

间消耗 ，且随着 B的增加，SPLIT—SBO时间优势逐渐加大。 

当B增加到一定阈值时，图 12中 SPLIT_SBO的时间消耗会 

上升，因为此时 B的大小已超过完备划分下子空间的数 目。 

SPLIT只能消耗更多的搜索分割点的时间，却无法进一步划 

分子空间。 

(2)比较图 11和图 12，在较长的文本中调用 SPLIT，解 

空间较大，可提高 B的阈值。本文认为文本长度、模式特征 

与 B阈值大小满足某种关系，这也将作为下一步研究工作。 

综上所述，实验结果表明：(1)SPLIT对解空间的划分是 

完备的，即在不影响原有匹配解的结构下能快速定位分割点 ； 

(2)SPLIT可以有效降低非线性匹配算法的时间复杂度，且时 

间消耗与通配符跨度、模式模长、子空间数 目和文本长度有 

关。 

结束语 本文以PMWL问题为研究对象，着重研究了问 

题的解空间，有如下贡献：(1)描述了 PMWL问题的解空间， 

分析了解空间的可分性；(2)提出一种面向 PMWL解空间的 

划分算法 SPLIT。该算法在不影响匹配解结构的前提下能显 

著降低非线性匹配算法 的时 间复杂度。对此本 文在生物 

DNA序列数据上进行了实验验证。下一步工作将从模式特 

征角度和并行计算角度对 PMWL问题的复杂性进行研究。 
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