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摘  要: 带通配符的模式匹配是一个经典的研究问题,带有可变间隙约束的模式匹配是近年来比较热门的研究方

向.为适应某些查询精度要求较高的应用领域,提出一种在稀疏间隙约束条件下求解模式匹配完备解的算法

SGPM-SAI(pattern matching with sparse gaps constraint based on suffix automaton index).SGPM-SAI 通过对文本串预

处理,建立一种称为W-SAM的图索引结构,然后对模式串分段查找EndPos集合,最后以集合归并求交的方法得到模

式匹配的完备解.实验结果表明:在不考虑预处理时间的情况下,相比几种最典型的模式匹配算法(KMP,BM,AC, 
suffix array),SGPM-SAI 算法性能优势显著,至少高出 3~5 倍.通过与 SAIL 算法的最新优化版本(SAIL-Gen)进行比

较,在稀疏间隙约束条件下,SGPM-SAI 的性能要显著优于 SAIL-Gen 算法.此外,为有效利用现代处理器的大规模并

行处理单元,提出了并行优化后的算法 Parallel SGPM-SAI.实验结果表明:Parallel SGPM-SAI 算法的加速效果显著,
且具有良好的并行可扩展性,能够充分利用现代众核处理器的高并行计算优势. 
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Abstract:  Pattern matching with wildcards is a classic problem, and matching with variable gap constraints is a popular direction in this 
field in recent years. In order to meet the requirement of high accuracy in some query applications, this paper proposes an algorithm 
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(referred to as SGPM-SAI) to obtain a complete solution of pattern matching under the condition of sparse gaps constraint. SGPM-SAI 
firstly creates an index structure called W-SAM (wildcard suffix automation) for the preprocessed text, and then get EndPos collection for 
each pattern segmentation by searching string from W-SAM, and finally get the complete solution of pattern matching by means of 
EndPos sets intersection. Experimental results show that, regardless of pretreatment time, the performance of SGPM-SAI algorithm is at 
least 3~5 times higher than other competitive algorithms, such as KMP, BM, AC, suffix array. Compared with the latest version 
(SAIL-Gen) of SAIL algorithm, the performance of SGPM-SAI is significantly better under the condition of sparse gaps constraint. In 
addition, this paper introduces parallel process methods for SGPM-SAI algorithm so as to effectively utilize the massive parallel 
processing units of modern processors. Experimental results show that the acceleration of Parallel SGPM-SAI algorithm has significant 
effect, as well as good parallel scalability. This indicates that the presented method can take full advantage of the high parallel 
computation capability of modern many-core processors. 
Key words:  pattern matching; sparse gaps constraint; suffix automaton; parallel algorithm; wildcards 

字符串模式匹配是计算机科学领域内的一个基础性问题,有着极其广泛的应用领域,比如文献检索、基因

序列比对、频繁模式挖掘等.近年来,随着传感器网络技术的发展、生物信息学领域的进步以及互联网的普及,
人们获取数据的能力显著提高,数据量呈现爆发式的增长.为此,寻求更加高效的模式匹配算法,成为学术界重

新关注的焦点. 
在现实生活中,有很多应用的查询具有某些不确定的成分,例如在数据库查询时,通常用缺失部分号码的车

牌信息查询相关车主,如使用 SQL 语句 SELECT user_name FROM vehicles WHERE plate_number LIKE ‘京
AC?B?8’.此时精确字符串匹配方法无法满足用户的需要,这就需要引入带有通配符的串匹配. 

带通配符的字符串匹配是一个传统的研究问题.Fischer 等人[1]最早提出了带通配符的模式匹配概念.通常

会引入两种通配符“?”和“*”,其中,“?”表示任意单一字符,而“*”表示任意多个字符.以此为基础,此后的研究者提

出了各种各样的带通配符的模式匹配方案.目前来看,这些研究成果主要分为 3 类[2]:(1) 具有固定长度的模式

匹配[3,4],例如,模式“京 AC?B?8”长度固定为 7;(2) 具有任意长度的模式匹配,即字符之间可插入表示任意长度

的通配符[5−7],例如,模式“北京*幸福小区”表示“北京”与“幸福小区”之间可插入任意多个字符;(3) 带有可变长

度的间隙约束[8−13],即模式串中包含若干间隙,每个间隙[a,b](a≤b)中,a表示所跨越的字符长度下界,b表示上界.
例如,模式“中国[2,4]大学”表示“中国”和“大学”之间可跨越的字符最少是 2 个,最多是 4 个,“中国人民大学”、“中
国科学技术大学”均满足匹配要求.可以看出,前两类问题可视为第(3)类的特例:当满足 a=b 时,即第(1)类问题;
当 a=0,b=+∞时即第(2)类问题.从通用性考虑,本文研究第(3)类问题,即具有可变间隙约束的模式匹配问题. 

具有可变间隙约束的模式匹配问题已被证明为是 NP-Hard 问题[11,34],因此,大多数研究者放弃寻求该问题

的完备解,转而去寻找该问题的近似解.为有效降低问题的复杂度,目前典型的做法是引入各种约束条件限制解

的空间,如文献[13,14]附加了 Non-overlap 条件,文献[8,9]则采用了 One-off 条件.但是这些约束降低了问题的求

解精度,匹配结果损失了部分信息,并不适用于某些精度要求较高的应用领域.比如刑侦领域,警察需要根据模

式匹配查找嫌疑人,就必须查全所有信息,否则犯罪嫌疑人就有可能漏网. 
通过观察我们发现:在信息检索时,用户所提交的模式串通常不确定成分仅占很小部分的比例.这是因为人

们已经意识到如果提交的模式串过于模糊,检索系统很难给出自己所满意的查询结果,因此总是尽可能提交较

为精确的模式串.我们把这种情形称为带稀疏间隙约束的模式匹配问题,即间隙数目仅占模式串中很小比例,且
每个间隙的变动范围维持在一个较小区间.另一方面,随着半导体工艺的进步,大容量、高带宽的内存体系已经

成为现代计算机的标配.同时 ,具有高度并行计算能力的多核/众核处理器也成为现代服务器的主流配置,如
GPU(graphics processing unit),MIC(many integerated core),FPGA(field-programmable gate array)等.硬件技术的

进步,客观上也为传统意义上比较困难的问题创造了解决的条件.鉴于上述考虑,本文对稀疏间隙约束条件下模

式匹配完备解的求解问题进行了研究,其主要贡献如下. 
(1) 提出了一种基于后缀自动机的带稀疏间隙约束的模式匹配算法 SGPM-SAI.该算法通过对文本串预

处理,建立一种图索引结构 W-SAM(wildcard suffix automation);然后,在 W-SAM 上对模式串进行分段

查找,以获取每个分段的 EndPos 集合;最后,对 EndPos 集合进行归并求交获得模式匹配的完备解; 
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(2) 提出了 SGPM-SAI 算法的并行化方案.为充分利用现代多核处理器的高并行计算能力,提出了 SGPM- 
SAI 算法的并行化方案,包括优化线程数目、任务均衡分配及 EndPos 集合并行化归并等; 

(3) 验证了算法的有效性.与一些经典的模式匹配算法(包括 KMP、BM、suffix array、AC 自动机及 SAIL
算法)进行了大量对比实验,实验结果表明:在不考虑文本预处理时间的情况下,SGPM-SAI 算法较这

些经典算法有着显著的性能提升.测试了 Parallel SGPM-SAI 算法的并行化效果,实验表明:在间隙可

变度较大时,Parallel SGPM-SAI 算法的加速效果显著,且具有良好的并行可扩展性. 
本文第 1 节对带有可变长度通配符的模式匹配相关工作进行总结.第 2 节对本文所研究的问题进行描述和

定义.第 3 节介绍后缀自动机模型,包括其定义、性质、构建算法及改进方案.第 4 节介绍基于 W-SAM 的带稀

疏间隙约束的模式匹配算法 SGPM-SAI,并分析算法的空间复杂度和时间复杂度.第 5 节给出 SGPM-SAI 算法

的并行化方案,提出 Endpos 集合的并行获取算法及并行归并算法.第 6 节通过大量对比性实验验证 SGPM-SAI
算法的性能及并行化效果.第 7 节给出本文的结论及讨论. 

1   相关工作 

带有通配符的模式匹配问题源于 20 世纪 70 年代,Fischer 等人[1]首先在字符串匹配问题中引入了通配符概

念,但他们的问题中,通配符的数目是固定的,为了适应更加灵活的应用需求.后来的研究中放宽了对模式串长

度固定的要求,Manber 等人[16]最早研究了带可变长度通配符的模式匹配,在其研究中,将通配符描述为[0,g]间
隙形式,其中,g 表示可变长度.但他们研究的方法只能处理单个可变间隙约束.伴随研究的不断深入,模式匹配技

术由之前的单个可变间隙约束扩展为支持多个可变间隙约束,如,Navarro 等人[17]运用具有多个可变间隙约束

的模式匹配技术进行蛋白质查找.在多可变间隙约束情况下,只要一个子模式的出现位置发生变化,就是该模式

的一次出现,这直接导致解的规模组合呈指数级别增长.设序列长度为 n,模式串中间隙数量为 m,间隙间距为ω,
则解空间为 O(nωm).显然,在这种增长模式下,当 m 较大时,要获得所有出现的匹配位置是不现实的.为了降低解

空间的大小,当前的研究中引入了各种约束条件,如:Chen 等人[9]发现,序列中的每个字符被使用一次具有很重

要的实际意义,于是引入了 One-off 条件并提出了 SAIL 算法.引入了 One-off 条件后,解的空间大小降低到

O(n/m).另一种较为常见的约束条件是 Ding 等人提出的 Non-overlap 条件[14],该条件定义为:假设 s1=(c0,c1,…, 
cm−1)和 2 0 1 1( , ,..., )ms c c c −′ ′ ′= 是长度为 m 的模式 P 的两个出现,若任取 0≤i≤m−1,都有 i ic c′≠ ,则称 s1 和 s2 满足 

Non-overlap 条件. 
在具有可变长度通配符的模式匹配中引入上述各种约束条件限制,固然可以大幅降低解空间的规模,但代

价是损失了大量匹配信息,并不适用于一些精度要求较高的应用场景,例如数据库的 SQL 查询.考虑到某些领域

模式串中通配符的稀疏性以及现代处理器的高并行计算能力,仍有部分学者在研究如何获取模式匹配的完备

解.一种朴素的匹配思想是:以间隙为分割点,将模式串分割为一系列不含通配符的字符串片段,然后分别查找

每个片段在文本序列中的出现位置,最后根据这些片段的位置进行合并.上述思想的核心是如何快速获取每个

子串的出现位置,这样,问题转换为不带通配符的模式匹配问题.解决这类问题有大量经典的方法,典型的算法

如下. 
(1) 单模式匹配算法:KMP(Knuth-Morris-Pratt)算法[18]、BM(Boyer-Moore)算法[19]、KR(Karp-Rabin)随机

算法[20]等; 
(2) 多模式匹配算法:Aho-Corasick 算法[21]、Wu-Manber 算法[22]等. 
进入 21 世纪以来,随着硬件技术的进步,上述经典算法面向新硬件的优化版本也大量出现,比如面向 GPU

加速的 KMP 算法[23]、PFAC(parallel failureless-AC)算法[24]、GWM(GPU-based Wu-Manber)[25]等. 
解决模式匹配问题的另一类思路是对文本进行预处理,建立某种形式的索引,然后用模式串在索引上进行

查询.目前来看,这些索引结构主要有后缀树[26]、后缀数组[27,28]、哈希表[31]以及 DAWG(directed acyclic word 
graph)[32]图.Cole 等人[26]最早将后缀树作为基本索引结构引入到带有通配符的近似模式匹配问题中.但是树存

储模式结构比较复杂,占用空间较大,因此后来出现了后缀树的一种变体作为索引结构,即后缀数组,从而压缩
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了文本预处理的时间和空间代价[27,28]. 
DAWG最初是由Blumer等人提出的一种面向词的有向无环图[30],DAWG利用最小确定自动机模型将文本

串的所有后缀索引起来形成图结构.设 w∈Σ*,定义 DAWG(w)是能识别字符串 w 所有后缀的最小确定性有限状

态自动机.为便于理解,后来学者广泛将 DAWG(w)称作 w 的后缀自动机.DAWG 有许多优秀特性[31],比如:对于给

定长度为|p|的模式串,我们可以利用 DAWG(w)在 O(|p|)时间复杂度内判别 p 是否属于 w 的子串.此外,不同于 off- 
line 模式构造的后缀树和后缀数组,DAWG 能够以 on-line 模式构造,且构造的时间复杂度及空间复杂度均为

O(n).Blumer 等人提出的 DAWG 只支持不带通配符的字符串匹配,Inenaga 等人对 DAWG 作了进一步扩展,提出

了支持通配符的 WDAWG(wildcard directed acyclic word graph)[32,33].WDAWG 索引是通过在 DAWG 中加入通

配符实现的,某一字符串 w 的自动机能够接受所有和自己匹配的带通配符的模式串.基于 WDAWG 索引的匹配

算法将字符串匹配问题转化为了图匹配问题,在文本长度较短时,具有很高的匹配效率.但是,对于 WDAWG 这

样的图数据结构存在着一个关键问题,即索引占用的空间过大.当字母表 |Σ|≥2 时,对于长度为 n 字符串 w, 
WDAWG(w)的状态节点数为 O(n2)[33].显然,对于长文本,这种平方级的空间增长趋势使得 WDAWG 仅具有理论

意义,难以应用到实践中. 
为了既保持 DAWG 的线性增长空间需求,又能有效支持带通配符的模式匹配,本文对 DAWG 的数据结构

和构建算法进行了改进,提出了支持带通配符的模式匹配自动机模型 W-SAM(wildcard suffix automation).同时,
为了充分利用现代处理器的高并行计算能力,设计了适应稀疏间隙约束的并行模式匹配算法. 

2   问题描述与定义 

本文所研究的问题简单描述为:给定一个带有间隙约束的模式串 P,在一个大的文本 T 中进行查找,报告 P
在 T 中的所有出现位置.下面给出本文研究问题的形式化定义. 

定义 1. 设Σ是字母表集合,Σ*表示字符串的集合,带间隙约束的模式 P 定义为 
β0Ψ0[a0,b0]β1…βjΨj[aj,bj]βj+1…Ψm−2[am−2,bm−2]βm−1, 

其中,βj∈Σ*,Ψj[aj,bj]称为间隙(gap),[aj,bj]称为间距(gap range).设 x 表示单字符通配符的数目,则 x 可为[aj,bj]区间

内任一整数,且 0≤aj≤x≤bj. 
例 1:假设Σ={a,b,c},P=baa[2,3]c[0,2]ac,则该模式中,β0=baa,β1=c,β2=ac,Ψ0[a0,b0]=[2,3],Ψ1[a1,b1]=[0,2]. 
定义 2. 设模式 P=β0Ψ0[a0,b0]β1…βjΨj[aj,bj]βj+1…Ψm−2[am−2,bm−2]βm−1,定义模式 Pi=β0[w0]β1…βj[wj]βj+1… 

[wm−2]βm−1 为 P 的一个定长子模式,其中,[wj]表示该处含有 wj 个单字符通配符“?”,且 aj≤wj≤bj. 
显然,定长子模式具有以下性质: 

1 2 1 2 1 2

max min
0 0 0 0 0 0

| | | | , | | | | ,| | | | .
m m m m m m

i j j i j j i j j
j j j j j j

P w P b P aβ β β
− − − − − −

= = = = = =

= + = + = +∑ ∑ ∑ ∑ ∑ ∑且  

例 2:设 P=baa[2,3]c[0,2]ac,则以下模式串集合 :{baa??cac,baa??c?ac,baa??c??ac,baa???cac,baa???c?ac, 
baa???c??ac}均属于 P 的定长子模式,其最大长度为 11,最小为 8. 

定理 1. 带间隙约束的模式,其定长子模式集合的大小等于所有间隙间距的乘积. 
证明:设 P=β0Ψ0[a0,b0]β1…βjΨj[aj,bj]βj+1…Ψm−2[am−2,bm−2]βm−1 是定义在字母表Σ上的一个带间隙约束的模

式,根据定义,其定长子模式由β0□β1□…βj□βj+1…□βm−1 和空位上的通配符组合而成,其中,βj□βj+1 之间所含通配

符的数目取自区间[aj,bj]中的任一整数,因此根据乘法原理,这样的组合数共有: 
 (b0−a0+1)×…×(bj−aj+1)×…×(bm−2−am−2+1). □ 

例 3:根据定理 1,例 2 中,P 定长子模式集合的大小为(3−2+1)×(2−0+1)=6. 
定义 3. 给定带间隙约束的模式 P,定义 P 的间隙可变度为该模式定长子模式集合的大小. 
由定理 1 可知:P 的间隙可变度既与间隙数目有关,也与间隙间距有关. 
定义 4. 设有文本 T∈Σ*,给定带间隙约束的模式 P,若在 T 上存在位置〈s,t〉,满足以下条件. 
(1) T[s+k]=F[k]或 F[k]=“?”,且 0≤k≤t−s; 
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(2) F 属于 P 的一个定长子模式,且|F|=t−s+1, 
则称〈s,t〉为模式 P 在文本串 T 上的一次出现. 

本文的研究任务就是:当 P 的定长子模式集合规模较小时,研究如何查找 P 在 T 上的所有出现. 

3   图索引结构 

由定理 1 可知:带间隙约束的模式匹配实质上是一系列带通配符的定长子模式在文本串上的匹配,为了达

到快速匹配的目的,对文本进行预处理,建立某种结构的索引,是比较理想的一种方法.如第 1 节所述,这种索引

结构最常采用的形式是后缀树,后缀数组或者单向无环图. 
后缀自动机是一种单向无环图结构,其最早由 Blumer 等人[30]于 1983 年首次提出,虽然该数据结构被证明

是一种非常高效的全文索引结构,但由于图索引本身需要占用较大的内存空间,受限于当时的硬件环境,内存空

间极其有限,因此并没有得到广泛的应用.近年来,由于硬件技术的进步,配置大容量 DRAM 的计算机系统已经

非常普及,面向后缀自动机的各种应用也越来越受到关注. 

3.1   经典后缀自动机模型 

定义 5(后缀自动机(suffix automaton,简称 SAM)). 给定字符串 T,T 的 SAM 是一个能够识别 T 的所有后缀

的确定性有限状态自动机.SAM 是一张有向无环图,其中,顶点是状态,而边代表了状态之间的转移.SAM 有一个

唯一的初态和若干个终态,边上标记为转移的字符.一般用 Trans(root,str)表示从初态 root 出发,沿字符序列 str
所能到达的状态. 

例 4:字符串 T=“bcabcaabc”的后缀自动机如图 1 所示.在图 1 中,自动机有唯一的初态 0,状态{2,11,12}均为

终态 .从初态 0 出发 ,沿着转移边到达任一终态 ,所经路径上的字符序列构成 T 的一个后缀 .例如 :沿路径

0→2→3→7→9→11 所构成的串“caabc”即是串 T 的一个后缀. 

 
Fig.1  Suffix automaton of string “bcabcaabc” 

图 1  “bcabcaabc”的后缀自动机 

3.1.1   后缀自动机的性质 
后缀自动机具有以下优良性质[33]. 
(1) 状态的数量:由长度为 n 的字符串 T 建立的后缀自动机的状态个数不超过 2n−1(对于 n≥3); 
(2) 转移边的数量:由长度为 n 的字符串 T 建立的后缀自动机中,转移边的数量不超过 3n−4(对于 n≥3); 
(3) 任取一字符串 str,若 str不是原串 T的子串,则 Trans(root,str)=∅;若 str是 T的子串,则 Trans(root,str)≠∅;

特别的,若 str 是 T 的后缀,则 Trans(root,str)属于终态集; 
(4) 任取一字符串 str,判别 str 是否属于 T 的子串,查询时间复杂度是 O(|str|). 

3.1.2   后缀自动机的构建 
后缀自动机虽然具有很多优良特性,但是结构复杂,要在 O(n)时间复杂度内构建它,还需要补充一些定义,

并附加一些额外的数据结构. 
定义 6. Endpos 集合:考虑字符串 T 的任意非空子串 t,若 t 在 T 中出现了 k(k>0)次,有 t=T[l1,r1]=T[l2,r2]=…= 

T[lk,rk],则定义 Endpos(T,t)={r1,r2,…,rk}. 
例 5:T=“bcabcaabc”,t=“bc”,Endpos(T,t)={2,5,9}. 
定义 7(状态(state)). 任取 T的两个子串 s1和 s2,定义 State(T,s1)=State(T,s2)当且仅当Endpos(T,s1)=Endpos(T, 
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s2).即 T 中具有相同 Endpos 集合的子串构成自动机的一个状态. 
定义 8(Len(v)). 一个状态 v 所能识别的最长子串长度. 
定义 9(后缀链接 Suffix_link(v)). 给定 SAM 上的一个状态 v,定义状态 w=Suffix_link(v),若 w 满足 Endpos(w)

是包含 Endpos(v)的最小集合. 
定义 10(Suffix_Tree(S)树). 由所有 Suffix_link 组成的一棵以状态 S 为根的树,这棵树事实上是所有 Endpos

集合的树状包含关系. 
当前,SAM 流行的构建算法是采用增量法构造,即每次添加一个字符,更新当前的 SAM,使得它成为包含这

个新字符的新 SAM.在构建过程中需要两个指针:last 指向上一次插入的结点位置,cur 指向当前结点.具体的构

造过程如下. 
1. 首先建立一个空结点,表示空串的状态 v,其 Len(v)=0,Suffix_link(v)=NULL; 
2. 假设已经构建了前 i−1 个字符的后缀自动机,现在考虑加入第 i 个字符 x.首先新建一个节点 NewState,

令 cur 指向该节点,从 last 向 cur 连接一条标识为 x 的出边,然后令 cur.len=last.len+1; 
3. 接下来需要在 Parent 树上沿着 last 的 Suffix_link 指针向根节点跳转,回溯途中:若当前节点不存在标识

为 x 的出边,则从当前节点向 cur 连接一条标识为 x 的出边;否则,终止回溯.终止跳转时会遇到以下几

种情况: 
  Case 1:如果后溯到了 NULL,说明当前 SAM 中没有 x 这个字符,那么直接把 cur 的 Suffix_link 指针指向 
   root; 

 Case 2:如果沿着 Suffix_link 链后溯到了一个节点 p,存在 Trans(p,x)=q,则又分以下两种情形处理: 
(1) 若 q.len=p.len+1,则 Suffix_link(cur)=q; 
(2) 若 q.len>p.len+1,则执行以下操作: 

a. 创建一个新的节点 CloneState,令 nq 指向该结点; 
b. 拷贝 q 的所有出边到 nq; 
c. 修改后缀链接:Suffix_link(cur)=Suffix_link(q)=nq; 
d. 把 p 以及所有 p 的祖先中到 q 的转移全部替换成 nq. 

例 6:构造字符串“bcabcaabc”的后缀自动机. 
(1) 假设字符串“bc”的后缀自动机已经构建(如图 2 所示),图中实线箭头表示转移边,而虚线箭头则表示后

缀链接.下面要构建“bca”的自动机,因新添加的字符“a”没有在 SAM 中,满足 Case 1 的条件,则构造的新自动机

如图 3 所示.  

                                  

Fig.2  Suffix automaton of string “bc”         Fig.3  Suffix automaton of string “bca” 
图 2  字符串“bc”的后缀自动机             图 3  字符串“bca”的后缀自动机 

(2) 继续构造字符串“bcab”的后缀自动机.构造新节点 S4,沿着 last 节点 S3 的 Suffix_link 链回溯到节点 S0,
存在 Trans(S0,b)=S1,而且满足 S1.len=S0.len+1,此时按 Case 2 的方法(1)操作,令 Suffix_link(S4)=S1.新构造的自动

机如图 4 所示. 
(3) 继续构造字符串“bcabca”的后缀自动机如图 5 所示,现在要构造“bcabcaa”的后缀自动机.建立新节点

S7,沿着 last 节点 S6 的 Suffix_link 链回溯到节点 S0,存在 Trans(S0,a)=S3,但是 S3.len>S0.len+1,此时按 Case 2 的方

法(2)操作,创建一个新的节点 S8,将节点 S3 的状态信息克隆到 S8.新生成的自动机如图 6 所示. 
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Fig.4  Suffix automaton of string “bcab”            Fig.5  Suffix automaton of string “bcabca” 
图 4  字符串“bcab”的后缀自动机                图 5  字符串“bcabca”的后缀自动机 

 

Fig.6  Suffix automaton of string “bcabcaa” 
图 6  字符串“bcabcaa”的后缀自动机 

完整创建的 SAM 如图 7 所示.从创建过程可以发现:在 SAM 上每次增加一个字符,新 SAM 上最多增加两

个节点,因此对应长度为 n 的字符串,其 SAM 的状态数最多为 2n 个,仅需要 O(n)的空间.并且根据文献[34],它能

在 O(n)时间内被构造(如果我们将字母表的大小视作常数,否则是 O(n×log|Σ|)). 

 
Fig.7  Suffix automaton with suffix links for string “bcabcaabc” 

图 7  “bcabcaabc”带有后缀链接的后缀自动机 

3.2   W-SAM自动机模型 

以 SAM(T)作为文本串 T 的索引,给定查询串 t,我们只需要从 root 出发,沿 t 个字符的转移边进行遍历,遍历

完成若能成功到达 SAM 的某个状态 s,即可确认 t 是 T 的子串;而若需要获取 t 在 T 上的所有出现位置,则需要

返回状态 s 的 Endpos 集合.现在问题的关键是如何获取某个状态 s 的 Endpos 集合.一种朴素的做法是在每个节

点上设置一个用来存储 Endpos 的容器(例如数组),在创建的过程中,每次更新 Suffix_link 时,同步更新相应节点

的 Endpos,但该方法会使每个节点的存储空间膨胀,整个 SAM 的空间复杂度也将增大到 O(n2).为了既能满足

Endpos 的查询需求,又能有效压缩 SAM 的空间大小,本文对传统 SAM 数据结构及构造算法进行了改进,提出

W-SAM 模型. 
W-SAM 的构造算法与 SAM 基本一致,仍然采取增量法构造,其不同点如下. 
令当前字符串为 T,当前自动机为 W-SAM(T),现在新字符为 x,需要构造新字符串 Tx 的自动机 ,即

W-SAM(T)→W-SAM(Tx),对前述 SAM 的构造方法作如下更改. 
1. 对每个节点增加一个 Position 标记,标识该状态最长子串在文本串中首次出现的位置,在增量更新自

动机时,每增加一个状态: 
(1) 若该状态是新增的节点 NewState,令 cur 指向该节点,其 Position 为 

cur.Postion=last.Postion+1; 
(2) 若该状态是由某个状态 q 分裂而来的复制节点 CloneState,令 nq 指向该结点,其 Position 为 

nq.Postion=−|q.Postion|; 
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2. 对每个结点增加两个指针 ptrOldestSon,ptrBrother,分别指向该结点在 Suffix_Tree 逆序树上的最大儿

子及其一个兄弟结点.初始默认设置为NULL,每增加一个状态 s时,若 Suffix_link(s)=NULL,则令 Suffix_ 
link(s).ptrOldestSon=s;否则,令上次添加的兄长结点(假设为 lastBrother)指向自己,即令: 

lastBrother.ptrBrother=s. 
文本串“bcabcaabc”的 W-SAM 结构如图 8 所示,图中圆点虚线箭头表示 ptrOldestSon,而短划线虚线箭头则

表示 ptrBrother,圆圈中的数字表示该结点的 Postion 值. 

 
Fig.8  Wildcard suffix automaton of string “bcabcaabc” 

图 8  “bcabcaabc”的 W-SAM 模型 

相比 SAM 模型,W-SAM 模型每个结点仅增加了 3 个成员,分别为 1 个整型变量和两个指针,因此所增加的

空间代价并不显著.从时间代价上考虑,仅增加了 3 条赋值语句,也未显著增加创建 W-SAM 的时间复杂度.构建

W-SAM 的时间和空间复杂度依然为 O(n). 
定理 2. 任取状态 S∈W-SAM,则Endpos(S)={st.Position|st∈Suffix_Tree(S)∧st.Position>0}.即:任取自动机上一

状态 S,则该状态的 Endpos 集合等于以该状态为根结点的 Suffix_Tree 树上所有 Position>0 的结点的 Position 的

并集. 
证明:根据 W-SAM 的构造算法,每次增量更新 W-SAM 时,最多会增加两个结点 NewState 和 CloneState,其

对应的 Position 分别大于 0 和小于 0.而只有 NewState 才对应新扩充的最长字符串,可以产生新的 Endpos 元素; 
CloneState 状态仅用于分裂却并不能产生新的 Endpos 元素.根据定义,Position 正好是结点 NewState 最长子串在

文本上首次出现位置,于是便有 Endpos(NewState)={NewState.Position}.同样根据定义 9,Suffix_Tree(S)包含了以

S 为根结点的树上所有结点的 Endpos 集合,因此,合并所有这些结点的 Endpos 即为根结点 S 的 Endpos 集合. 
证毕.  □ 

4   带间隙约束的模式匹配算法 

4.1   SGPM-SAI算法 

设有文本 T 及带间隙约束的模式串 P.SGPM-SAI 算法的主要思想是:首先建立文本串 T 的 W-SAM(T),然后

将模式串 P 以间隙为界划分为若干小的查询片段β0,β1,…,βj,…,βm−1,依次查询每个片段βj 在 W-SAM(T)上的

Endpos 集合.接下来计算所有间隙的笛卡尔积 D,对每项 Di,按照各个片段的先后顺序对 Endpos 进行集合交运

算,这样归并的最终集合即是所有匹配的位置.详细匹配过程的伪代码见算法 1. 
算法 1. 带间隙约束的模式匹配算法. 
输入:文本串 T,模式串 P=β0Ψ0[a0,b0]β1…βjΨj[aj,bj]βj+1…Ψm−2[am−2,bm−2]βm−1; 
输出:P 在 T 上的所有出现. 
1. building W-SAM(T) 
2. {β0,β1,…,βj,…,βm−1}←SplitPattern(P) 
3. for each βj∈{β0,β1,…,βj,…,βm−1} 
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4. State Sj←Trans(root,βj) 
5. if (Sj==NULL) then return NULL 
6. Endpos(βj)←GetEndpos(Sj) 
7. end for 

8. 2

0
( 1)m

j jj
cnt b a−

=
← − +∏  

9. for i=0 to cnt step 1 
10. Di←GetDecare({Ψ0[a0,b0],Ψ1[a1,b1],…,Ψj[aj,bj],…,Ψm−2[am−2,bm−2]},i) 
11. M←Endpos(β0) 
12. for j=1 to m−1 step 1 
13.  for t=0 to M.size step 1 
14.   M[t]←M[t]+Di[j−1]+|βj| 
15.  end for 
16.  tmp←GetIntersect(Endpos(βj),M) 
17.  free(M) 
18.  if (tmp==∅) then 
19.   free(tmp) 
20.   M←∅ 
21.   break 
22.  end if 
23.  M←tmp 
24. end for 
25. if (M≠∅) then 

26.  2 1
0 0

[ ] | |m m
i jj j

patternLength D j β− −

= =
← +∑ ∑  

27.  for each pos in M 
28.   output(〈pos-patternLength+1,pos〉) 
29.  end for 
30. end if 
31. end for 
• 上述代码第 1 行是建立文本串 T 的后缀自动机索引 W-SAM(T); 
• 第 2 行将模式串 P 以间隙为界划分为若干小的查询片段β0,β1,…,βj,…,βm−1; 
• 第 3 行~第 7 行查询每个片段βj 在 W-SAM(T)上的 Endpos 集合,此间若出现某个片段的 Endpos 集合为

空,则显然,整个模式串 P 不可能在文本 T 中匹配成功,返回为空; 
• 第 8 行计算模式串 P 的定长子模式集合的大小; 
• 从第 9 行开始,对所有定长子模式进行匹配; 
• 第 10 行调用 GetDecare 函数计算模式串中所有间隙区间的笛卡尔积 ,例如 ,例 1 中的模式串

baa[2,3]c[0,2]ac,调用 GetDecare({[2,3],[0,2]})函数可得 D={{2,0},{2,1},{2,2},{3,0},{3,1},{3,2}}.其
中,D4={3,1},D4[0]=3,D4[1]=1; 

• 对每项笛卡尔积 Di,第 11 行~第 24 行将各个片段的 Endpos 按其在模式串中的出现顺序进行集合的交

操作,集合交操作按以下递推式进行迭代并存储在集合 M 中: 

0 0

1

( )
( ) { | [ 1] | |},1 1j j j i j

M Endpos
M Endpos pos r M pos r D j j m

β
β β−

=⎧⎪
⎨ = ∩ ∈ ∧ = + − + −⎪⎩ ≤ ≤

; 
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• 第 24 行~第 29 行判断归并结果 M 是否为空:若不为空,则计算卡氏积 Di 所对应的定长子模式串的长

度,并输出该子模式在文本串 T 上所有出现的起止位置. 

4.2   算法分析 

首先分析算法的空间复杂度,算法 1 中主要涉及的数据结构有:1) 文本串 T 的后缀自动机 W-SAM(T);2) 数
组 D,用来暂存所有间隙区间的笛卡尔积;3) 数组 M,用来暂存各个片段 Endpos 的交集. 

• 对于数据结构 1),设文本 T 的长度为 n,由第 3.2 节 W-SAM 的构建算法可知,其空间复杂度为 O(n); 
• 对于数据结构 2),由定理 1 可知,若模式串为 P=β0Ψ0[a0,b0]β1…βjΨj[aj,bj]βj+1…Ψm−2[am−2,bm−2]βm−1,则 

笛卡尔积的大小
2

0
( 1)m

j jj
b a−

=
− +∏ ,但对卡氏积的每项元素我们只需使用一次,因此可重复使用相同的

数组进行存储,其空间复杂度为 O(m); 
• 对于数据结构 3),数组 M 的大小取决于 Endpos(β0)的大小,显然 Endpos(β0)≤n,因此 M 的空间复杂度为

O(n). 
综上所述,因为通常 n>>m,故我们算法的空间复杂度为 O(n). 
接下来分析算法的时间复杂度.算法 1 的主要时间开销发生在:1) 第 1 行 building W-SAM;2) 循环第 3 行~

第 7 行;3) 循环第 9 行~第 31 行. 
• 对于情形 1),设文本 T 的长度为 n,由第 3.2 节 W-SAM 的构建算法可知,其时间复杂度为 O(n); 
• 对于情形 2),每个分段βj 的查询时间为 O(|βj|),故总的查询时间为 O(length(P)),length(P)表示模式串的

长度(不含间隙); 

• 对于 3),循环次数取决于
2

0
( 1)m

j jj
b a−

=
− +∏ 的大小,考虑到我们还要输出所有的模式出现(循环第 27 行 

~第 29 行),故算法的最坏时间复杂度为 O(n×max{bj−aj+1}m). 
综上分析,为了在可接受的时间代价内使问题求解,我们需要对 P 的定长子模式集合大小设置一个上限阈

值,即 max{bj−aj+1}和 m 均要小于某一个常数,这就是我们在前文所述间隙的稀疏性. 

5   SGPM-SAI 算法的并行化 

随着硬件技术的进步,多核甚至众核已经成为现代处理器的主流配置.为更好适应现代处理器的高度并行

处理能力,以提高算法性能,我们在算法 1 的基础上提出了并行化方案. 
考察算法 1 中代码第 3 行~第 7 行的循环,该循环依次获取各个模式串分段的 Endpos 集合,由于各个分段

可独立地在自动机上查询,因此可以并行获取 Endpos 集合.假定输入线程数目为 ns,算法 2 描述了并行获取各个

分段 Endpos 集合的详细过程. 
算法 2. Endpos 集合的并行获取算法. 
输入:文本串 T,模式串 P,线程数 ns; 
输出:各个分段的 Endpos 集合. 
1.  {β0,β1,…,βj,…,βm−1}←SplitPattern(P) 
2.  if ns>m then ns←m 
3.  {G0:{β0,…,βk},G1:{βk+1,…,β2k},…,Gns:{βns⋅k+1,…,βm−1}}←GroupByThreads(P) 
4.  for each thread t where 1≤t≤ns parallel do 
5.    for each βj∈Gt 
6.      State Sj←Trans(root,βj) 
7.      if (Sj==NULL) then return NULL 
8.      Endpos(βj)←GetEndpos(Sj) 
9.    end for 
10. end parallel do 
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• 上述伪代码的第 1 行将模式串 P 以间隙为界划分为若干小的查询片段β0,β1,…,βj,…,βm−1; 
• 第 2 行、第 3 行则按照给定线程数目对各个分段进行分组,每个分组大小 k=m/ns(最后一个分组可能

例外),即将总的分段数 m 按照线程数 ns 进行平摊; 
• 对于每一个分组,安排一个线程获取该分组内各个分段的 Endpos 集合(第 4 行~第 10 行). 
算法 1 中,代码第 8 行~第 31 行用于对各个片段的 Endpos 集合按其在模式串中的顺序进行归并,求这些集 

合的交集.考察这一过程,其循环次数为
2

0
( 1)m

j jj
b a−

=
− +∏ ,显然,这是一个非常耗时的过程,需要充分并行化来提 

高算法性能,算法 3 的伪代码描述了实现这一过程的具体流程. 
算法 3. Endpos 集合归并求交的并行化算法. 
输入:各个分段的 Endpos 集合,线程数 ns; 
输出:P 在 T 上的所有出现. 

1. kmax←Get max integeral k, where k satisfy 
0
( 1)k

j jj
b a ns

=
− +∏ ≤  

2. max

0
( 1)k

j jj
g b a

=
← − +∏  

3. ns←g 
4. for each thread t where 1≤t≤ns parallel do 
5. 

max max max0 0 0 1 1 1({ [ , ], [ , ],..., [ , ]}, )i k k kD GetDecare a b a b a b tΨ Ψ Ψ←  

6. M←Endpos(β0) 
7. for j=1 to kmax step 1 
8.  for t=0 to M.size step 1 
9.   M[t]←M[t]+Dt[j−1]+|βj| 
10.  end for 
11.  tmp←GetIntersect(Endpos(βj),M) 
12.  free(M) 
13.  if (tmp==∅) then 
14.   free(tmp) 
15.   M←∅ 
16.   break 
17.  end if 
18.  M←tmp 
19. end for 
20. if (M==∅) then return NULL 

21. max

0
_ [ ]k

ij
Len pre D j

=
←∑  

22. 
max

2

1
_ ( 1)m

j jj k
Left cnt b a−

= +
← − +∏  

23. for i=0 to Left_cnt step 1 
24.  

max max max1 1 1 2 2 2({ [ , ],..., [ , ]}, )i k k k m m mD GetDecare a b a b iΨ Ψ+ + + − − −←  

25.  M_L←M 
26.  for j=kmax+1 to m−1 step 1 
27.   for t=0 to M_L.size step 1 
28.    M_L[t]←M_L[t]+Di[j−1]+|βj| 
29.   end for 
30.   tmp←GetIntersect(Endpos(βj),M_L) 
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31.   free(M_L) 
32.   if (tmp==∅) then 
33.    free(tmp) 
34.    M←∅ 
35.    break 
36.   end if 
37.   M_L←tmp 
38.  end for 
39.  if (M_L≠∅) then 

40.   2 1

0 0
_ [ ] | |m m

i jj j
patternLength Len pre D j β− −

= =
← + +∑ ∑  

41.   for each pos in M_L 
42.    output(〈pos-patternLength+1,pos〉) 
43.   end for 
44.  end if 
45.  end for 
46. end parallel do 
上述代码依据给定的线程数目将模式 P 拆分为若干子模式,每个子模式由一个线程独立完成匹配任务.为

了均衡每个线程的任务,使每个子模式的间隙可变度相等,我们采用以下方式对模式 P 进行拆分. 

1) 求满足
0
( 1)k

j jj
b a ns

=
− +∏ ≤ 的最大整数,设为 kmax; 

2) 设拆分后的子模式数目为 g,令 max

0
( 1)k

j jj
g b a

=
= − +∏ ; 

3) 以 kmax 为分界点,将模式串 P 的间隙分为两部分,计算 kmax 之前(含 kmax)间隙的笛卡尔积; 
4) 将第 3)步笛卡尔积中的每一项与 kmax 之后的间隙合并,重新构造一个模式. 
例 7:有模式 P=baa[2,3]c[0,2]ac[1,3]bc,输入的线程数目 ns=7,求 P 拆分后的子模式集合. 
• 根据步骤 1),kmax=1.这是因为(3−2+1)×(2−0+1)=6<7,而(3−2+1)×(2−0+1)×(3−1+1)=18>7,满足上述不等

式只能取前 2 项,即第 0 项(3−2+1)和第 1 项(2−0+1),分界点为 1; 
• 根据步骤 2),子模式数 g=(3−2+1)×(2−0+1)=6; 
• 根据步骤 3),计算 kmax 之前间隙的笛卡尔积,有: 

GetDecare({[2,3],[0,2]})={〈2,0〉,〈2,1〉,〈2,2〉,〈3,0〉,〈3,1〉,〈3,2〉}; 
• 根据步骤 4),取出步骤 3)中每一项笛卡尔积,与 kmax 之后的间隙合并,可重新构造为以下 6 个子模式: 

{baa[2,2]c[0,0]ac[1,3]bc,baa[2,2]c[1,1]ac[1,3]bc,baa[2,2]c[2,2]ac[1,3]bc, 
baa[3,3]c[0,0]ac[1,3]bc,baa[3,3]c[1,1]ac[1,3]bc,baa[3,3]c[2,2]ac[1,3]bc}. 

由于按照上述方式划分后的子模式,其匹配操作是完全独立的,因此可由多个线程并行完成,从代码第 4 行

开始的循环详细描述了每个线程的匹配流程,其处理过程与算法 1 类似. 

6   实验结果及分析 

6.1   实验设置与环境 

i. 实验平台 
我们实验所采用的服务器为 PowerEdge R730,配置有 2 颗 Intel Xeon E5-2650 v3 CPU 以及 512G DDR3 内

存.每颗CPU拥有 10个处理核,支持 20个物理线程.实验采用的操作系统为CentOS Linux(kernel version 2.6.32),
编译器采用 Intel icc 15(O3 优化),以 Pthreads 方式设计并行程序,核间线程分配方式使用 scatter. 

ii. 工作负载 
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我们所采用的数据集主要有两类数据集:一类是随机产生的数据集,另一类是真实 DNA 序列数据.随机数

据集的产生方法是: 
1) 给定间隙数目 gap_cnt,最大间距 MaxGapVal,模式串长度 Len_Pat,文本串长度 Len_T; 
2) 随机产生长度为 Len_Pat 的字符串 P,在该串中,随机选取 gap_cnt 个不重复的位置,在每个位置插入

[a,b],a,b 为随机产生的整数,且保证 0≤a≤b≤MaxGapVal; 
3) 以 P 为模板,构造 k 个定长子串 P1,P2,…,Pi,…,Pk.每个子串 Pi 的构造方法为:对 P 中的每个间隙[a,b]用

x 个随机字符替换,其中,a≤x≤b; 
4) 随机产生长度为 Len_T 的字符串 T,在 T 中依次选取 k 个不重叠的位置 pos1,pos2,…,posk,然后从每个位

置 Posi 开始,用 Pi 替换|Pi|个连续的字符,则 k 即是模式在 T 中出现的次数,而〈posi,posi+|Pi|−1〉则是模式

出现的位置. 
为了验证在真实数据集上的表现 ,我们也选取了美国国家生物中心网站(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/- 

genomes)提供的真实 DNA 序列数据作为文本串 T,并从文本串中随机抽取一个片段转变为模式串 P. 
iii. 测试基准 
为验证本文所提出的算法性能,我们采用 3 类典型的模式匹配算法作为基准比较方法进行了对比,分别是: 
1) 单模式匹配算法 KMP[18],BM[19]; 
2) 多模式匹配算法 AC 自动机[21]; 
3) 基于文本索引的 Suffix Array[27]匹配算法. 
同时,我们也用真实数据集与经典匹配算法 SAIL 的优化版本 SAIL-Gen[8]进行了实验对比(SAIL-Gen 源代

码来源于 http://wuc.scse.hebut.edu.cn/nettree/dcnp-2). 

6.2   W-SAM与Suffix Array的比较 

传统的单文本串索引中,后缀树与后缀数组是最常使用的两种数据结构.相比后缀树,后缀数组有更小的空

间需求.因此,为了考察 W-SAM 的空间占用情况,我们以 Suffix Array 作为参照的标准,对 W-SAM 所占空间大小

随文本串长度的变化进行了测试,结果如图 9 所示.图中横轴表示文本串的长度,纵轴表示索引所占的内存空间

大小. 

 

Fig.9  Comparison of index size between suffix array and W-SAM 
图 9  Suffix Array 与 W-SAM 索引空间大小比较 

从图 9 可见:随着文本串长度增大,后缀数组与 W-SAM 都呈线性增长的趋势.相比后缀数组,W-SAM 的索

引大小要多出 4 倍~5 倍.这是因为后缀数组以最简压缩形式存储了文本串的所有后缀,而 W-SAM 是以图的方

式进行存储,除了基本状态外,还有状态间大量的链接指针需要存储. 
图 10是创建两种索引的时间对比图,图中横轴表示文本串的大小,纵轴表示创建索引的时间(单位:秒).从图

10 可见:随着文本串长度增大,创建后缀数组与 W-SAM 所需时间都呈线性增长.相比后缀数组,创建 W-SAM 的

时间要多出 1 倍~2 倍 .这是由于创建 W-SAM,除了要构造 DAG 图外 ,还需要同步维护后缀链接树以及

ptrOldestSon 和 ptrBrother 指针,因此相比后缀数组,需要耗费更多的时间. 
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Fig.10  Comparison of building time between suffix array and W-SAM 
图 10  Suffix Array 与 W-SAM 创建时间比较 

综合图 9、图 10 可见,构建 W-SAM 的时间和空间代价都比 Suffix Array 要大.但这种差距仅维持在数倍,
在现代大容量内存平台下,仍属可以接受的范围.且从下文的实验结果将可以发现:在匹配阶段,基于 W-SAM 的

匹配算法至少要比 Suffix Array 快 5 倍以上,某些情况下甚至可以达到数量级的优势,因此面向稳定文本的某些

特殊应用领域,如 OLAP 中历史数据查询,这种代价是值得的.此外,从构建算法可知:相比后缀数组的离线方式

构造,W-SAM 可以在线方式增量构造,这对于流数据处理极具优势. 

6.3   固定间隙的模式匹配算法性能比较 

带固定间隙(间隙的上界与下界相等)的模式匹配是研究可变间隙模式匹配的基础,因此,我们首先测试了

定长模式匹配的性能.我们采取的做法是:以间隙为界,将模式串分隔为若干片段,然后按片段的位置次序逐段

匹配,则最后一个片段的匹配位置即为查询结果.求解此类问题的算法有多种,为检验 SGPM-SAI 算法的性能,
我们选取以下典型的算法进行了比较,分别是 KMP、BM、AC 自动机和 Suffix Array.影响定长模式匹配时间的

主要因素有: 
(1) 文本串的长度; 
(2) 模式串长度; 
(3) 间隙数目. 
为此,我们设计了 3 组对比实验,分别如图 11~图 13 所示.需要说明的是:对于 Suffix Array 和 SGPM-SAI,以

下实验中,我们未将创建文本串索引的预处理时间计算在内. 

 

(模式串长度:10 000,间隙数目:10) 

Fig.11  Impact of text length on pattern matching time with fixed gaps condition 
图 11  定长模式匹配时间受文本长度变化的影响 
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(文本串长度:100 000 000,间隙数目:10) 

Fig.12  Impact of pattern length on pattern matching time with fixed text length 
图 12  定长文本的模式匹配时间受模式串长度变化的影响 

 

(文本串长度:100 000 000,模式串长度:1 000 000) 

Fig.13  Impact of the number of gaps on matching time with fixed text length 
图 13  定长模式的模式匹配时间受间隙数目变化的影响 

由图 11 可知,当文本串长度>1000000 时: 
• 从绝对时间上来看:SGPM-SAI 算法的性能最好,AC 算法其次,KMP 性能最差,SGPM-SAI 的性能优于

其他算法 1~3 个数量级; 
• 从增长趋势来看:其他算法的匹配时间都随文本串长度的增大而显著增加,唯有 SGPM-SAI 却几乎维

持不变. 
从时间复杂度上分析,我们不难发现原因.假设文本串长度为 n,模式串长度为 m,分段数目为 k,平均每个分

段长度为 m/k,表 1 显示了定长模式下的各种算法的平均时间复杂度. 

Table 1  Time complexities of pattern matching algorithms with fixed gaps condition 
表 1  定长模式下的模式匹配算法时间复杂度 

算法名称 时间复杂度 
KMP O(kn+m) 
BM O(kn/(m+k)) 
AC O(m+n) 

Suffix Array O(mlogn) 
SGPM-SAI O(k×O(m/k)) 

从表 1 各算法时间复杂度不难发现:在所有匹配算法中,除了 SGPM-SAI 与 n 无关外,其余算法皆与 n 呈正

相关关系.因此,随着文本串长度 n 的增大,SGPM-SAI 基本保持不变,而其他算法的匹配时间皆显著增长. 
由图 12 可知: 
• 从绝对时间上来看:SGPM-SAI 算法的性能最好,其性能优于其他算法 1~3 个数量级; 
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• 从增长趋势来看:随着模式串长度增加,SGPM-SAI 的匹配时间显著增加,而其他算法的匹配时间变化

较小. 
从表 1 的分析可知:SGPM-SAI 只与模式串长度有关,因此模式串长度的变化会显著影响匹配时间;而其他

算法与模式串长度 m 与文本串长度 n 都相关,但一般而言,m<<n,因此决定匹配时间的主要因素是 n 而不是 m,
故 m 的变化对整体匹配时间的影响较小. 

由图 13 可知: 
• 从绝对时间上来看:SGPM-SAI 的性能最好,AC 算法其次,KMP 性能最差,SGPM-SAI 的性能平均优于

AC 一个数量级左右; 
• 从增长趋势来看:随着间隙数目增加,模式串的分段数量 k 也增多,在此情形下,SGPM-SAI 与 AC 算法

的匹配时间变化较小,而其他算法的匹配时间则增长显著.这是因为对于单模式算法 KMP,BM,分段数

目越多,遍历文本串的次数就越多;而 AC 自动机是一个多模式算法,每个分段作为一个模式,不会出现

遍历文本串的次数随着分段数目增多而增加的情况.因此,KMP 和 BM 的模式匹配时间会因间隙数目

增加而增长,而 AC 自动机却基本保持不变. 
从表 1 可知,基于后缀自动机的算法,其时间复杂度为 O(k×O(m/k))≈O(m).分段数目 k 对 SGPM-SAI 算法基

本无影响. 

6.4   可变间隙约束的模式匹配算法性能比较 

为研究可变间隙约束下各种算法模式匹配的性能,我们对模式串构造 k 个间隙,并对每个间隙的间距进行

配置,使得这些间隙可变度分别等于 1,32,1 024,32 768 和 1 048 576,相应的实验结果如图 14 所示. 

 

(文本串长度:100 000 000,模式串长度:1 000 000) 

Fig.14  Impact of the variation range of gaps on pattern matching time 
图 14  间隙可变度对模式匹配时间的影响 

从图 14 可知: 
• 从绝对时间上来看:SGPM-SAI 的性能最好,KMP 的性能最差.相比其他次优算法,SGPM-SAI 的性能至

少提高 3 倍~5 倍; 
• 从增长趋势来看:当间隙可变度较小时,除 SGPM-SAI 外,其他算法均出现小幅波动;当间隙可变度较大

时(例如大于 1 024),随着可变度增大 ,各种算法的匹配时间均出现不同程度增长 ,其中 ,KMP,BM, 
SGPM-SAI 及 Suffix Array 增长显著,而 AC 算法增长较为和缓.这是因为在间隙可变度较小时,各分段

的归并代价很小,其性能的主导因素在于各个分段的查找时间;但随着间隙可变度增加,算法 2 中第 9
行~第 31 行处的循环次数将大幅增长,使得片段序列的归并代价成为主导因素,匹配时间也将显著增

长.相比较而言,因为多模式的 AC 自动机算法采用了不同的归并模式,因此匹配时间的增长相对平缓. 
为进一步了解 SGPM-SAI 算法在稠密间隙约束及真实数据集下的表现,我们从美国国家生物中心网站下

载了一个流感病毒真实 DNA 序列数据作为文本串 T(其长度为 1 000 000),并从文本串中随机抽取一个子串转
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变为模式串 P.模式串 P 的构造方法如下. 
1) 从文本串 T 随机抽取一个子串 S,例如 aggagggagcaatagttggagaaatttcaccattacctt; 
2) 从 S 中随机选取 k 个位置 p1,p2,…,pk,从每个位置 pi 开始删除 ri 个字符,并插入[0,ri−1].这相当于在 S

中随机插入 k 个间隙,每个间隙的间距为 ri.例如向 S 中插入 3 个间隙,间距分别为 3,2,4,则一个可能的

模式 P 为:agga[0,2]agcaat[0,1]ttggagaaattt[0,3]attacctt. 
按照上述方法,由于 k 取不同值,我们产生一组稀疏度不同的模式串,其配置见表 2. 
SAIL 是文献[9]提出的一种在线算法,具有良好的时间性能来解决满足 one-off 条件下的模式匹配问题.本

文选取 SAIL 算法的一种优化算法 SAIL-Gen 作为基准比较方法进行了对比.比较结果见表 2. 

 Table 2  Impact of the strength of gaps constraint on SGPM-SAI VS. SAIL-Gen (s) 
 表 2  间隙约束稀疏度对 SGPM-SAI VS. SAIL-Gen 两种算法的影响 (s) 

Gaps count Gaps range SGPM-SAI SAIL-Gen 
10 4 0.249 2.279 
10 5 2.550 2.627 
10 6 13.291 3.314 
10 7 76.001 7.383 
10 2 0.016 2.080 
20 2 2.426 1.935 
30 2 300.630 39.353 

从表 2 可知:当间隙约束比较稀疏时,即间隙数目较少且间距较小时,SGPM-SAI 算法的性能要显著优于

SAIL-Gen 算法;但当间隙约束比较稠密时,即间隙数目较多或者间距较大时,SGPM-SAI 算法的匹配时间快速增

长,其耗时显著高于 SAIL-Gen 算法.这是由于 SAIL-Gen 算法舍弃了大量的匹配信息,只能返回部分最优解,而
SGPM-SAI 算法却可以返回满足约束条件的完备解. 

6.5   SGPM-SAI的并行加速效果 

从前面的实验结果可以看出,基于间隙约束的模式匹配是一个非常耗时的过程,尤其是当间隙较为稠密时.
为了验证算法的并行优化效果,我们采用不同数目的线程测试了算法 2(get endpos)和算法 3(merge endpos)两个

阶段在不同间隙可变度下的运行时间.实验所采用的文本串 T 长度为 100 000 000,模式串 P 长度为 1 000 000, 
gaps=64,实验结果见表 3. 

 Table 3  Impact of the variation range of gaps on parallel pattern matching time (ms) 
  表 3  间隙可变度对并行模式匹配时间的影响 (ms) 

Variation range Phase Number of threads 
1 4 16 64 256 1 024 

65 536 Get endpos 78.48 62.08 30.67 8.57 8.70 8.58 
Merge endpos 19.21 7.56 3.50 2.81 2.21 3.44 

16 777 216 Get endpos 78.50 61.75 30.75 8.52 8.66 8.74 
Merge endpos 4 483.24 1 790.73 474.00 113.63 37.85 36.36 

4 294 967 296 Get endpos 78.51 61.67 30.76 8.54 8.61 8.63 
Merge endpos 772 316.34 468 202.26 113 748.29 27 748.98 6 806.52 1 688.27 

由表 3 可知: 
• 从绝对时间来看:在间隙可变度较小时,获取 Endpos 集合的时间要高于归并这些集合的时间;而在间隙

可变度较大时,Endpos 集合的归并时间远高于获取这些集合的时间; 
• 从并行效果来看:两个阶段都获得了良好的加速,但 Endpos 集合归并阶段的加速比要高于获取阶段,尤

其是当间隙可变度较大时. 
图 15 描绘了 getEndpos 阶段的并行加速比曲线,从图中可以看出:从 1~64 线程均具有良好的加速效果,加

速比最高可达 9.2 倍;但当 64 线程以后,增加线程数目并不能带来额外的性能收益,加速比基本维持不变.分析算

法 2不难发现,产生上述现象的原因在于:getEndpos阶段的并行度取决于分段数目,由于我们限定了间隙数目为
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64,而间隙数目与分段数目是一一对应的. 

 

Fig.15  Variation of speedup with the number of threads for getEndpos phase 
图 15  getEndpos 阶段的加速比随线程数目的变化 

图 16 描绘了 mergeEndpos 阶段的并行加速比曲线,从图中可以看出:间隙可变度不同的 3 条曲线并不一致,
可变度较小的曲线加速效果差,而可变度越大的曲线加速效果越好.例如:图中可变度为 65 536 的曲线,仅在 256
线程处取得 8.6 倍的加速,往后随着线程数目增加反而加速比下降;而可变度为 4 294 967 296 的曲线,其加速比

始终随着线程数目增加而增加,在 1 024 线程处可达 455 倍,呈现出良好的并行加速效果.分析算法 3 不难发现,
产生上述现象的原因在于:归并阶段的并行度取决于间隙笛卡尔积的大小,而笛卡尔积与间隙可变度是一一对

应的. 

 

Fig.16  Variation of speedup with the number of threads for mergeEndpos phase 
图 16  mergeEndpos 阶段的加速比随线程数目的变化 

由表 4 可知:随着间隙可变度增大,带间隙约束的模式匹配时间快速增长.从前面的分析可知,这主要是因为

可变度增大,相应的归并代价也增大,因此匹配时间快速增长.随着线程数目的增加,并行度扩大,模式匹配时间

快速减少,这表明我们并行算法具有良好的并行可扩展性. 

 Table 4  Impact of the variation range of gaps and the number of threads on parallel pattern matching time (s) 
 表 4  间隙可变度及线程数目对并行模式匹配时间的影响 (s) 

可变度 1 4 16 64 256 1 024 
65 536 0.098 0.070 0.034 0.011 0.011 0.012 

16 777 216 4.562 1.852 0.505 0.122 0.047 0.045 
4 294 967 296 772.395 468.264 113.779 27.758 6.815 1.697 

图 17 进一步描绘了 Parallel SGPM-SAI 算法的加速比随线程数目的变化趋势,由图可知: 
• 在间隙可变度较小的情况下,Parallel SGPM-SAI 算法加速效果有限,如在可变度为 65 536 时,仅在 64

线程处取得 8.6 倍的加速;随后,随着线程数目增加,加速比反而呈下降趋势; 
• 在间隙可变度较大时,Parallel SGPM-SAI 算法的加速效果显著,如在可变度为 4 294 967 296 时,算法的

加速比始终随线程数目增长而增长. 
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Fig.17  Variation of speedup with the number of threads for parallel SGPM-SAI 
图 17  Parallel SGPM-SAI 算法的加速比随线程数目的变化 

7   结论与讨论 

带通配符的模式匹配是一个经典的研究问题,带有可变间隙约束的模式匹配则是近年来比较热门的研究

方向.为高效求解带稀疏间隙约束条件下模式匹配的完备解,本文提出了一种基于图索引的匹配算法,即 SGPM- 
SAI 算法.该算法通过对文本串预处理,建立一种称为 W-SAM 的索引结构,然后采用我们所提出的模式匹配算

法进行匹配,并返回匹配结果的完备解.通过对比实验,在不考虑预处理时间的情况下,对于固定间隙约束的模

式匹配,相比几种现有的典型匹配算法,SGPM-SAI 算法性能高出 1~3 个数量级;而对于可变间隙约束的模式匹

配,SGPM-SAI算法性能则可高出 3~5倍.SAIL具有良好的时间性能来解决满足 one-off条件下的模式匹配问题,
本文选取 SAIL 算法的一种优化算法 SAIL-Gen 作为基准比较方法进行了对比,结果表明:当间隙约束比较稀疏

时,SGPM-SAI 算法的性能要显著优于 SAIL-Gen 算法.为有效利用现代处理器的大规模并行处理能力,本文提

出了 SGPM-SAI 算法的并行优化方案.实验结果表明:在间隙可变度较大时,Parallel SGPM-SAI 算法的加速效果

显著,且具有良好的并行可扩展性,非常适宜利用现代处理器的大规模并行处理能力. 
虽然我们的模式匹配算法相比经典算法具有更加优越的性能,但代价是算法需要较长的时间来对文本进

行预处理,以及较大的内存空间来存储图结构的数据索引.因此,SGPM-SAI 算法比较适用于待匹配的文本较为

稳定、而用来查找的模式串变动较为频繁的应用场景,如数据仓库 OLAP 中对历史数据的模糊查询.在下一步

的研究工作中,如何进一步压缩创建文本索引的时间和空间代价,将是我们研究的重点. 
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