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坏情况下的空间复杂度为 O(m×n×W).证毕.  □ 
定理 4. NetBack 算法的时间复杂度为 O(m×n×W). 
证明:NetBack 算法时间开销由两部分组成——创建网树和计算出现. 

• 在创建网树方面,由于算法 1 的第 7 行结点 i
jn 最多存在 W 个双亲结点,易知网树创建及更新最小、最 

大根的时间复杂度为 O(m×n×W);同理,更新最小、最大叶子的时间复杂度也为 O(m×n×W). 
• 在计算出现方面,根据定理 1 可知,每个结点最多被访问一次.根据定理 3 可知,网树上最多有个 m×n 结

点,因此计算出现的时间复杂度为 O(m×n).因此,NetBack 算法的时间复杂度为 
 O(m×n×W+m×n×W+m×n)=O(m×n×W). □ 

例如,在例 8 中采用最左孩子路径方式,从最小树根结点开始结合回溯策略得到无重叠最小出现集,在这个

过程中,每个结点最多被访问一次.找到第 2 个无重叠出现〈3,6,8,9〉后,它左边的结点均不会被后面的出现使用. 

也就是说,结点 4
2n 不可能与结点 7

1n 及它之后的根结点存在父子关系,于是无需再次访问结点 4
2n ,而结点 14

2n 从 

未被访问.在图 5 中,白色结点均未被访问过,其他颜色结点均被访问过一次. 

3.4   其他3种寻径算法及分析 

除最左孩子路径(leftmost child path)外,还存在 3 种类似的寻径方式,分别是最左双亲路径(leftmost parent 
path)、最右双亲路径(rightmost parent path)、最右孩子路径(rightmost child path).这 4 种不同的寻径方式分别对

网树进行不同方向的遍历,均可与回溯策略相结合,求得无重叠严格模式匹配问题的完备解集. 
定理 5. 最左双亲路径得到的出现与最左孩子路径得到的出现相同,也是最小出现. 
证明:采用反证法证明.假设当前网树上最小出现 LA=〈a1,a2,…,am〉与最左双亲路径策略所获的第 1 个出现

LB=〈b1,b2,…,bm〉是不同的.由最左双亲定义可知,bm 为第 m 层可到达树根结点层的最小绝对叶子结点.这样存在

如下两种情况. 
(1) aj 与 bj 完全不同,即所有的 aj≠bj(1≤j≤m).由于 LA是最小出现,因此有 aj<bj(1≤j≤m),这样 am<bm.这就

是说,能够从绝对叶子层到达树根层的最小结点是 am,这与假定 bm 是可到达树根结点层的最小绝对

叶子结点矛盾. 
(2) aj 与 bj 局部有不同.由于 LA 是最小出现,所以有 aj<bj(1≤j≤m).我们从如下两方面进行分析: 

① 假定 j=m,即 am<bm.这与情形(1)相同,这种情况与假定 bm 为第 m 层可到达树根结点层的最小绝对 
叶子结点矛盾. 

② 假定 1≤j<m 且 aj+1=bj+1.由于 aj<bj,且 bj+1 也是 aj 的孩子结点,即 aj 也是 bj+1 的双亲结点,因此对

于 bj+1 结点来说,最左双亲结点是 aj,这与在出现 LB 中 bj+1 选择 bj 作为最左双亲结点矛盾. 
综上,所有假设均存在矛盾,因此,LB 是与 LA 完全一致的出现,即最左双亲路径得到的出现与最左孩子路径

得到的出现都是最小出现.证毕.  □ 
例 9:给定与例 7 相同的模式串与序列串和长度约束,采用最小策略与回溯策略结合寻找无重叠出现. 
根据例 8 已知:采用最左孩子路径找到的第 1 个出现为〈1,2,5,7〉,而〈1,2,5,7〉是全集 R 中的最小出现.从 R 中

删除〈1,2,5,7〉及与它重叠的出现后,出现〈3,6,8,9〉为当前最小出现,最左孩子路径找到的第 2 个出现就是〈3,6,8, 
9〉.以此类推,最左孩子路径可得到无重叠最小出现集{〈1,2,5,7〉,〈3,6,8,9〉,〈7,10,11,12〉,〈12,13,15,16〉}.若采用最左 

双亲路径,如图 6 所示,首先访问最小绝对叶子结点 7
4n ,向上选择最左双亲结点 5

3n .迭代此过程,找到第 1 个出现 

〈1,2,5,7〉.以此类推,得到无重叠出现集{〈1,2,5,7〉,〈3,6,8,9〉,〈7,10,11,12〉,〈12,13,15,16〉}.这与最左孩子路径得到的

结果是一致的. 
综上,只要采用最小策略,无论是最左孩子路径方式还是最左双亲路径方式,均能得到无重叠最小出现集. 
例 10:给定与例 7 相同的模式串与序列串和长度约束,最右双亲路径方式寻径过程如图 7 所示. 

若采用最右双亲路径,如图 7 所示,首先选择最大绝对叶子结点 16
4n ,向上选择最右双亲结点 15

3n .迭代此过

程,可得到第 1 个出现〈12,14,15,16〉.向前访问绝对叶子结点 12
4n ,迭代选择其最右双亲结点,当选择结点 10

2n 的最
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右双亲时,发现结点 9
1n 不满足长度约束,根据回溯策略,此时选择结点 7

1n ,得到第 2 个出现〈7,10,11,12〉.同理,依次

向前遍历绝对叶子结点,可得到出现〈3,6,8,9〉和〈1,4,5,7〉.特别地,在寻找出现〈1,4,5,7〉时,向上选择结点 4
2n 的最右

双亲结点时,发现其最右双亲结点 3
1n 已被使用,所以根据回溯策略,此时应选择结点 1

1n 作为双亲结点. 
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Fig.6  Leftmost parent path 
图 6  最左双亲路径 

1 3

2 4

5

7

6

8

9

7 9 12 16

14

15

16

1310

11

12

(16,16)

(1,1)

(7,7)

(7,7)

(1,1)

(1,3)

(7,7)

(1,3)

(7,7)

(7,7)

(1,3)

(3,3)

(7,9)

(3,3)

(9,9)

(9,9)

(9,9)

(3,3)

(3,3)

(7,7)

(12,12)

(12,12)

(12,12)

(12,12)

(7,9)

(7,9)

(7,9)

(12,12)

(9,9) (12,12)

(16,16)
(16,16)

(16,16)

(16,16)

(12,12)

(12,12)

(12,12)

(12,12)

(16,16)

(16,16)

 

Fig.7  Rightmost parent path 
图 7  最右双亲路径 

定理 6. 最右双亲路径得到的出现是模式在序列中的最大出现. 
证明:同定理 2 的证明,可以证明最右双亲路径得到的出现是模式在序列中的最大出现.  □ 
定理 7. 最右孩子路径得到的出现与最右双亲路径得到的出现相同,也是最大出现. 
证明:同定理 5 的证明,可以证明最右孩子路径得到的出现与最右双亲路径得到的出现是一致的,是模式在

序列中的最大出现.  □ 
例 11:给定与例 7 相同的模式串与序列串和长度约束,采用最大策略与回溯策略结合寻找无重叠出现. 
根据例 10 可知:采用最右双亲路径找到的第 1 个出现为〈12,14,15,16〉,在全集 R 中最大出现为〈12,14,15,16〉.

从 R 中删除〈12,14,15,16〉及与它重叠的出现后,出现〈7,10,11,12〉为当前最大出现.最右孩子路径找到的第 2 个出

现就是〈7,10,11,12〉.以此类推,最右双亲路径可得到无重叠最大出现集:{〈1,4,5,7〉,〈3,6,8,9〉,〈7,10,11,12〉,〈12,14,15, 

16〉}.若采用最右孩子路径,如图 8 所示,首先选择最大根结点 16
1n ,但该结点不满足约束条件,向前访问结点 12

1n ,

选择其最右孩子结点 14
2n .迭代此过程,找到第 1 个出现〈12,14,15,16〉.以此类推,得到无重叠出现集{〈1,4,5,7〉,〈3, 

6,8,9〉,〈7,10,11,12〉,〈12,14,15,16〉},这与最右双亲路径得到的结果是一致的. 
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Fig.8  Rightmost child path 
图 8  最右孩子路径 

综上,只要采用最大策略,无论是最右孩子路径方式还是最右双亲路径方式,均能得到无重叠最大出现集. 

4   实验结果与分析 

4.1   实验环境与数据 

本文采用的真实生物数据为测试序列可以从美国国家生物计算信息中心下载(http://www.ncbi.nlm.nih. 
gov/-genomes/FLU/SwineFlu.html),具体数据见表 3,S1~S8 为测试序列,表 4 给出了实验所需的 9 种模式串. 

实验运行的环境为:Intel(R)Core(TM)i5-7200U 处理器,主频 2.50GHZ,内存 8GB,Windows 7,64 位操作系统

的计算机.程序开发环境为 VC++6.0. 

Table 3  Real biological sequence 
表 3  真实生物序列 

序号 来源 长度 
S1 Homo Sapiens CY058563 2 286 
S2 Homo Sapiens CY058562 2 299 
S3 Homo Sapiens CY058561 2 169 
S4 Homo Sapiens CY058556 1 720 
S5 Homo Sapiens CY058559 1 516 
S6 Homo Sapiens CY058558 1 418 
S7 Homo Sapiens AX829178 5 393 
S8 Homo Sapiens AX829174 10 011 

Table 4  Patterns 
表 4  模式串 

序号 模式串 长度约束 
P1 a[0,3]t[0,3]a[0,3]t[0,3]a[0,3]t[0,3]a[0,3]t[0,3]a[0,3]t[0,3]a [5,49] 
P2 g[1,5]t[0,6]a[2,7]g[3,9]t[2,5]a[4,9]g[1,8]t[2,9]a [7,65] 
P3 g[1,9]t[1,9]a[1,9]g[1,9]t[1,9]a[1,9]g[1,9]t[1,9]a[1,9]g[1,9]t [10,101] 
P4 g[1,5]t[0,6]a[2,7]g[3,9]t[2,5]a[4,9]g[1,8]t[2,9]a[1,9]g[1,9]t [8,96] 
P5 a[0,10]a[0,10]t[0,10]c[0,10]g[0,10]g [6,56] 
P6 a[0,5]t[0,7]c[0,9]g[0,11]g [5,37] 
P7 a[0,5]t[0,7]c[0,6]g[0,8]t[0,7]c[0,9]g [7,49] 
P8 a[5,6]c[4,7]g[3,8]t[2,8]a[1,7]c[0,9]g [22,52] 
P9 c[0,5]t[0,5]g[0,5]a[0,5]a [5,25] 

 

4.2   对比算法简介 

为了测试本文 NetBack 算法的求解质量与效率,与 4 种已有的算法进行对比:INSGrow[22]、NETLAP- 
Nonpruning[25]、NETLAP-Best[25]和 NETGap[26].这 4 种算法概要说明如下. 
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(1) INSGrow[24]算法.该算法是最早提出的无重叠严格模式匹配算法,其不采用回溯策略,而是基于最左

原则寻找出现,其时间复杂度为 O(m×n),但会造成丢失可行解的现象.与 INSGrow 算法相比,本文算法

能够得到问题的完备解集. 
(2) NETLAP-Nonpruning[25]算法.该算法的时间复杂度与本文算法一致,但因其不采用回溯策略,也会造

成可行解的丢失.与 NETLAP-Nonpruning[25]算法的解数量进行对比,验证本文算法中回溯策略的必

要性. 
(3) NETLAP-Best[25]算法和 NETGap[26]算法.这两种算法均采用网树结构进行求解,其求解原理基本相似,

都是在找到一个无重叠出现后必须对网树进行剪枝操作,以便实现完备性求解.因此,这两种算法的

时间复杂均为 O(m×m×n×W).这两种算法的差异在于:NETLAP-Best 算法采用最右双亲路径方式,而
NETGap 算法采用最左孩子路径方式 .为了验证本文算法解的完备性 ,与 NETLAP-Best 算法和

NETGap 算法的解数量进行对比;同时,为了验证本文算法的高效性,与 NETLAP-Best 算法和 NETGap
算法的运行时间进行对比. 

除本文 NetBack 算法外,还存在另外 3 种不同寻径方式的算法:NetBack-rrtl 算法、NetBack-rltr 算法和

NetBack-lltr 算法.这 3 种算法均采用网树结构与回溯策略相结合的方式,但分别采用最右孩子路径(从最大根结

点开始向下迭代搜索最右孩子结点)方式、最右双亲路径(从最大绝对叶子结点开始向上迭代搜索最右双亲结

点)方式和最左双亲路径(从最小绝对叶子结点开始向上迭代搜索最左孩子结点)方式实现求解. 

4.3   实验结果与分析 

5 种算法在 9 个模式 8 种序列 S1~S8 上关于无重叠严格模式匹配问题的解如图 9 所示,5 种算法在 9 个模

式 8 种序列上的运行时间见表 5.我们从如下几方面进行分析. 
(1) NetBack 算法和 NETLAP-Best 算法、NETGap 算法都是完备算法,而 INSGrow 算法和 NETLAP- 

Nonpruning 算法会丢失可行解.在图 9 中的 72 个实例上,NetBack 算法和 NETLAP-Best 算法、NETGap
算法的结果个数是相同的,且总是大于或者等于 INSGrow 算法和 NETLAP-Nonpruning 算法的结果,
这同时也验证了 NetBack 的正确性.例如,模式 P3 在序列 S1 上,NetBack 算法和 NETLAP-Best 算法、

NETGap 算法的出现数均为 203,而 INSGrow 算法和 NETLAP-Nonpruning 算法得到的出现数分别为

80 和 151.因此,真实生物数据的实验结果验证了 NetBack 算法的完备性,同时也验证了回溯策略的必

要性. 
(2) NetBack 算法的求解速度快于 NETLAP-Best,NETLAP-Nonpruning 及 NETGap 算法.INSGrow 算法运

行时间最短,这是因为 INSGrow 算法是最简单的,而其他算法均比 INSGrow 算法复杂;但是 INSGrow
算法会丢失大量可行解,解的质量明显差于其他算法.通过表 5 可以看出,在 72 个实例上,除 INSGrow
算法外,NetBack 算法在大多数情况下求解速度是最快的,个别情况下,NETLAP-Nonpruning 算法求解

速度最快,均比 NETLAP-Best 算法和 NETGap 算法要快.例如在表 5 中,9 个模式在序列 S7 上,NetBack
算法的运行时间有 7 个是最快的,NETLAP-Nonpruning 算法的运行时间有 2 个是最快的,在其他实例

中也有类似现象.在全部 72 个实例中,NetBack 算法有 50 个是求解速度最快的,这说明 NetBack 算法

具有较优的求解效率. 
(3) 尽管 NetBack算法运行效率整体最优,但与 NETLAP-Best算法和 NETGap算法的差异不大,原因如下:

从图 5 中可以看出,NETLAP-Best 算法和 NETGap 算法需要剪枝的结点数量在整个网树中的占比很

小,其剪枝消耗的时间在整个算法运行时间中占比也很小.因此,尽管本文算法采用回溯策略降低了

算法的求解复杂度,但是运行时间差异不大. 
(4) NetBack 算法与 NETLAP-Nonpruning 算法运行时间相差较小.通过表 5 可以看出,NetBack 算法与

NETLAP-Nonpruning 算法运行时间相近 ,这是因为这两种算法的时间复杂度均为 O(m×n×W). 
NetBack 算法与 NETLAP-Nonpruning 算法都不对网树进行无效结点的查找及剪枝,网树中的结点最

多被访问一次,而 NETLAP-Best 算法和 NETGap 算法需要多次访问网树结点,时间复杂度较高.虽然
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运行时间相差较小,但 NETLAP-Nonpruning 算法不能得到问题的完备解. 

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 15 59 80 43 141 142 81 69 118

NETLAP-Nonpruning 33 113 151 100 252 212 126 88 155

NETLAP-Best 33 126 203 113 270 228 138 95 163

NETGap 33 126 203 113 270 228 138 95 163

NetBack 33 126 203 113 270 228 138 95 163

0
50

100
150
200
250
300

出
现
数

S1

  

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 10 72 92 52 154 152 89 61 138

NETLAP-Nonpruning 19 131 171 117 253 212 149 84 180

NETLAP-Best 19 142 228 133 270 233 164 91 188

NETGap 19 142 228 133 270 233 164 91 188

NetBack 19 142 228 133 270 233 164 91 188

0
50

100
150
200
250
300

出
现
数

S2

 

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 9 59 82 47 145 149 91 45 127

NETLAP-Nonpruning 20 111 162 101 250 220 140 68 178

NETLAP-Best 20 130 221 124 272 235 158 71 181

NETGap 20 130 221 124 272 235 158 71 181

NetBack 20 130 221 124 272 235 158 71 181

0
50

100
150
200
250
300

出
现
数

S3

  

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 13 51 65 43 119 118 83 43 102

NETLAP-Nonpruning 29 93 136 80 190 171 121 55 135

NETLAP-Best 29 108 178 101 205 184 132 57 139

NETGap 29 108 178 101 205 184 132 57 139

NetBack 29 108 178 101 205 184 132 57 139

0
50

100
150
200
250

出
现
数

S4

 

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 6 41 52 29 99 100 59 41 79

NETLAP-Nonpruning 26 74 104 66 163 143 97 55 113

NETLAP-Best 26 91 138 85 179 155 107 59 120

NETGap 26 91 138 85 179 155 107 59 120

NetBack 26 91 138 85 179 155 107 59 120

020406080100120140160180200

出
现
数

S5

  

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 5 34 48 28 98 96 62 31 82

NETLAP-Nonpruning 19 68 105 62 166 136 95 46 113

NETLAP-Best 19 79 135 72 173 146 102 49 121

NETGap 19 79 135 72 173 146 102 49 121

NetBack 19 79 135 72 173 146 102 49 121

020406080100120140160180200

出
现
数

S6

 

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 42 112 168 94 269 271 158 70 244

NETLAP-Nonpruning 152 222 343 203 434 372 255 103 344

NETLAP-Best 152 240 409 217 478 414 279 107 362

NETGap 152 240 409 217 478 414 279 107 362

NetBack 152 240 409 217 478 414 279 107 362
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P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

INSGrow 68 186 238 133 559 568 344 205 491

NETLAP-Nonpruning 194 387 607 343 948 830 551 282 667

NETLAP-Best 194 422 752 382 1008 892 613 307 701

NETGap 194 422 752 382 1008 892 613 307 701

NetBack 194 422 752 382 1008 892 613 307 701
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Fig.9  Comparison of results on sequences S1~S8 

图 9  在序列 S1~S8 上结果的比较 
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 Table 5  Comparison of running time on sequences S1~S8 
 表 5  在序列 S1~S8 上运行时间的比较 

序列 算法 不同模式下算法的运行时间(ms) 
P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 

S1 

INSGrow 2.8 2.48 3.44 3.12 3.12 3.42 2.5 2.5 1.86 
NETLAP-nonpruning 13.11 22.31 41.65 26.67 26.37 17.32 17.79 12.48 12.64 

NETLAP-best 14.04 23.87 46.05 29.98 30.26 17.52 19.71 13.64 12.97 
NETGap 14.97 24.18 46.65 30.89 30.73 17.47 19.65 13.41 13.89 
NetBack 13.58 21.84 43.68 26.52 27.45 15.76 17.54 12.17 11.86 

S2 

INSGrow 2.8 2.5 2.82 2.8 3.44 2.48 3.12 3.12 2.5 
NETLAP-nonpruning 12.16 24.02 42.27 29.8 27.08 16.38 19.04 11.85 14.35 

NETLAP-best 14.05 24.88 44.62 31.2 29.84 18.01 20.66 12.16 15.76 
NETGap 14.35 25.43 44.78 32.07 31.83 18.09 21.21 13.41 15.29 
NetBack 12.78 23.24 43.37 29.64 28.46 16.22 19.34 11.71 13.57 

S3 

INSGrow 2.8 2.5 3.44 2.82 3.1 3.12 2.82 2.5 2.5 
NETLAP-nonpruning 11.39 21.69 39.94 26.68 25.28 16.38 18.74 10.14 13.42 

NETLAP-best 13.22 22.77 44.3 29.86 28.64 17.63 20.23 10.61 14.32 
NETGap 13.42 24.18 46.49 30.73 29.95 18.41 20.91 11.38 14.66 
NetBack 12.01 21.37 41.34 26.83 25.46 15.91 18.61 10.14 12.79 

S4 

INSGrow 2.8 2.18 2.82 2.8 2.8 1.88 2.5 2.48 1.86 
NETLAP-nonpruning 12.5 21.9 43.7 26.5 29.7 14 15.6 9.3 10.9 

NETLAP-best 15.6 20.53 45.2 28.1 26.2 15.6 16.84 9.36 11.54 
NETGap 14.68 19.66 38.7 25.28 25.28 15.3 16.86 9.68 10.92 
NetBack 11.86 17.48 33.08 21.22 22.14 12.8 15.6 8.74 9.98 

S5 

INSGrow 1.86 2.18 2.5 2.18 3.12 2.5 2.2 2.2 2.18 
NETLAP-nonpruning 7.8 14.1 29.6 17.2 17.2 12.5 12.4 7.8 9.4 

NETLAP-best 8.74 15.3 32.44 19.34 21.8 13.12 14.04 8.12 9.66 
NETGap 9.36 15.6 30.58 19.66 19.34 12.48 13.74 8.1 9.36 
NetBack 8.1 14.04 28.4 17.48 18.1 11.26 12.8 7.5 8.74 

S6 

INSGrow 2.18 2.2 2.5 2.2 2.5 2.5 2.5 2.5 2.18 
NETLAP-nonpruning 9.4 14.1 26.5 17.1 17.2 10.9 15 7.8 9.4 

NETLAP-best 9.06 14.34 29.34 17.78 17.46 12.16 13.4 7.48 9.98 
NETGap 9.66 14.98 29.64 18.1 18.42 11.22 13.1 7.18 9.98 
NetBack 8.74 13.4 27.14 16.54 16.86 10.28 12.18 6.88 8.72 

S7 

INSGrow 6.54 4.68 5.94 4.68 7.18 4.36 5 3.74 3.12 
NETLAP-nonpruning 43.83 53.82 97.34 63.98 59.12 38.53 44.93 22.46 32.76 

NETLAP-best 46.64 65.5 113.9 74.9 74.9 51.54 57.7 26.5 45.2 
NETGap 49.92 68.6 120.1 78 76.5 51.5 59.2 29.7 45.3 
NetBack 43.6 53.1 96.7 62.4 62.4 37.4 44.62 22.78 30.88 

S8 

INSGrow 18.42 11.54 14.66 12.18 23.72 13.1 15.3 9.98 9.06 
NETLAP-nonpruning 80.34 97.82 182.2 113.9 121.7 82.68 94.22 57.25 71.76 

NETLAP-best 85.33 101.4 192.1 118.4 130.7 86.31 98.43 59.91 72.86 
NETGap 89.39 104.9 200 124.8 135.8 89.08 104.7 62.55 75.51 
NetBack 80.18 94.36 182.8 111.2 121.3 81.59 94.38 58.18 71.6 

本文的 NetBack 算法采用最左孩子路径的方式寻找出现,为了说明其他 3 种寻径方式的可行性与正确性,
将 NetBack 算法与 NetBack-rrtl 算法(最右孩子路径方式)、NetBack-rltr 算法(最右双亲路径方式)、NetBack-lltr
算法(最左双亲路径方式)进行对比.图 10 给出了 4 种算法在 S1~S5 上的匹配结果总和,表 6 给出了 4 种算法在

S1~S5 上的运行时间.分析结果如下. 
(1) 4 种不同寻径方式的算法均为完备算法.通过图 10 可以看到,其他 3 种算法的结果与 NetBack 算法一

致,这验证了本文其他 3 种不同遍历方向的算法均为完备算法.例如,模式 P1 在序列 S1~S5 上,4 种算

法匹配到出现总数均为 127 个,其他模式均有相同现象. 
(2) NetBack 算法与 NetBack-rrtl 算法、NetBack-rltr 算法、NetBack-lltr 算法运行时间大致相同,差距较小.

说明这 4 种算法在效率上是一致的.这是因为这 4 种算法都使用了回溯策略和网树结构,只是寻径方

式有所不同. 
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P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9

NetBack-rrtl 127 597 968 556 1196 1035 699 373 791

NetBack-rltr 127 597 968 556 1196 1035 699 373 791

NetBack-lltr 127 597 968 556 1196 1035 699 373 791

NetBack 127 597 968 556 1196 1035 699 373 791
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Fig.10  Total number of occurrences of patterns P1~P9 on sequences S1~S5 

图 10  模式 P1~P9 在序列 S1~S5 上的总出现数 

 Table 6  Total running time of patterns P1~P9 on sequences S1~S5 
 表 6  模式 P1~P9 在序列 S1~S5 上的总运行时间 

算法 运行时间(ms) 
P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 

NetBack-rrtl 58.73 99.96 185.51 121.33 125.62 72.76 84.99 51.81 57.79 
NetBack-rltr 59.02 99.71 186.27 120.78 125.74 73.46 86.11 52.26 58.89 
NetBack-lltr 57.78 99.68 186.13 121.83 123.94 72.52 84.47 52.22 58.67 

NetBack 58.34 100.28 184.73 121.32 123.85 72.79 84.26 51.8 57.38 
 

4.4   在序列模式挖掘中的应用 

为进一步说明本文算法的高效性,我们在 DNA 序列上进行了序列模式挖掘实验,具体数据见表 7.将使用

NetBack 算法计算支持度的挖掘算法 NOSEP-back 与文献[26]提出的不采用回溯策略的挖掘算法 NOSEP 算法

进行对比,预设最小支持度为 500,长度约束为[1,30],间隙约束为[0,5].图 11 为 NOSEP-back 算法和 NOSEP 算法

在序列 DNA1~DNA5 上频繁模式的个数,表 8 为这两种挖掘算法在序列 DNA1-DNA5 上的运行时间. 

Table 7  Biological sequence fragment 
表 7  生物序列片段 

序号 来源 长度 
DNA1 Homo Sapiens AL158070 6 000 
DNA2 Homo Sapiens AL158070 8 000 
DNA3 Homo Sapiens AL158070 10 000 
DNA4 Homo Sapiens AL158070 12 000 
DNA5 Homo Sapiens AL158070 14 000 

DNA1 DNA2 DNA3 DNA4 DNA5

NOSEP 14 36 82 175 274

NOSEP-back 14 36 82 175 274
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Fig.11  Comparison of mining frequent patterns on sequences DNA1~DNA5 

图 11  在序列 DNA1~DNA5 上挖掘频繁模式数量对比 
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 Table 8  Comparison of mining time on sequences DNA1~DNA5 
 表 8  在序列 DNA1~DNA5 上挖掘时间对比 

算法 运行时间(ms) 
DNA1 DNA2 DNA3 DNA4 DNA5 

NOSEP 920 3 962 13 525 39 140 78 749 
NOSEP-back 889 3 759 12 932 38 221 77 329 

通过图 11 可以看出,NOSEP-back 算法与 NOSEP 算法得到的频繁模式数量是一致的,这验证了 NetBack 算

法支持度计算的正确性.通过表 8 可以看出,NOSEP-back 算法的运行速度在整体上要略快于 NOSEP 算法.造成

这种现象的原因如下:一方面,我们优化了支持度计算方法,使 NetBack 算法较之 NETGap 算法具有更低的时间

复杂度,但是由于网树中可剪枝结点的占比较小,所以虽然 NetBack 算法的实际运行速度快于 NETGap 算法,但
差异不大;另一方面,候选空间剪枝对挖掘效率有着重要影响,本文只对支持度计算方法进行了优化,未对候选

空间剪枝进行优化.因此,NOSEP-back 算法运行速度只是略快于 NOSEP 算法,但没有显著差异. 

5   结  论 

本文研究了具有多个可变间隙约束的无重叠严格模式匹配问题,它是一种允许序列中的任意位置的字符

重复使用,但不允许同一字符在相同位置多次使用、模式串中包含多个可变间隙约束且具有长度约束的严格精

确模式匹配.本文针对该问题当前求解算法存在的不足,提出了基于网树结构及回溯策略的求解算法 NetBack
算法,有效地降低了时间复杂度,提高了算法的效率,为提高无重叠序列模式挖掘的效率提供了基础.本文理论

证明了 NetBack 算法的完备性与正确性,并理论证明了该算法的空间复杂度和时间复杂度都为 O(m×n×W),其
中, m,n 和 W 分别为模式长度、序列长度及最大间隙.通过真实生物数据实验,验证了 NetBack 算法的正确性与

高效性.此外,本文指出:除 NetBack 算法所采用的最左孩子路径外,还存在其他 3 种求解策略,分别为最左双亲路

径、最右双亲路径和最右孩子路径,并通过理论证明和实验验证了这 3 种求解策略的可行性与正确性. 
本文基于网树结构提出了 NetBack 算法,该算法较之以往算法具有较低的时间复杂度,具有较高的求解效

率.虽然采用网树结构可以直观易懂地表示所有出现,并解决无重叠条件严格模式匹配问题,但网树结构的创建

过程较为复杂,这会增加算法的时间开销.特别是从定理 4 的证明可以看出,若不建立网树,则可以将算法的时间

复杂度降低为 O(m×n).因此,如何在不建立网树结构的情况下,有效地减少无重叠模式匹配及挖掘问题的求解

时间,值得进一步探索.同时,无重叠模式匹配在其他领域的应用也值得进一步研究. 
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