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带任意长度通配符的模式匹配

强继朋 1 谢 飞 2 高 隽 1 胡学钢 1 吴信东 1, 3

摘 要 基因序列中, 许多病毒并不是简单的直接复制自己, 而是相邻字符间插入或者删除序列片段, 如何从序列数据中

检索这些病毒具有重要的研究价值. 提出了一个更普遍的问题, 带任意长度通配符的模式匹配问题 (Pattern matching with

arbitrary-length wildcards, PMAW), 这里模式中不仅可以有多个通配符约束, 而且每个通配符的约束可以是两个整数, 也可

以从整数到无穷大. 给定序列 S 和带通配符的模式 P , 目标是从 S 中检索 P 的所有出现和每一次出现的匹配位置, 并且要

求任意两次出现不能共享序列中同一位置. 为了有效地解决该问题, 设计了两个基于位并行的匹配算法MOTW (Method of

ocurrence then window) 算法和MWTO (Method of window then ocurrence) 算法. 同时, MWTO 算法进行细微改动就可

以满足全局长度约束. 实验结果既验证了算法求解问题的正确性, 又验证了比相关的模式匹配算法具有更好的时间性能.
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Pattern Matching with Arbitrary-length Wildcards
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Abstract In genetic sequences, many viruses rarely reproduce themselves, but rather appear with a slightly different

form in each of the occurrences. That is, sequence fragments may be inserted or deleted in adjacent characters. How to

search for these viruses from the sequences has become an important research task. The paper presents a more general

problem, named pattern matching with arbitrary-length wildcards (PMAW). Here, a pattern can have many wildcard

constraints where the range of the wildcards may vary between two integer bounds or from an integer lower bound to

infinity. Given sequence S and pattern P with arbitrary-length wildcards, this paper aims to search for all occurrences

of P in S, and locate matching positions of each occurrence, where any two occurrences can not share the same position

of S. In order to solve the problem effectively, two algorithms, MOTW (Method of ocurrence then window) and MWTO

(Method of window then ocurrence), are proposed based on the bit-parallel technique. The MWTO algorithm can also

meet the global length constraint with a minor modification. Experimental results validate the correctness of the proposed

algorithms, and show that they perform better than the existing pattern matching algorithms.
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近几十年来, 带通配符的模式匹配得到了广泛
的关注, 不仅具有理论研究价值, 而且在生物信息
学[1−3]、序列模式挖掘[4−5]、问答系统[6] 和数据流挖

掘[7−8] 等领域都有着实际应用价值. 例如, 在基因序
列中寻找生物病毒出现的位置, 由于病毒并不是简
单的进行复制, 而是相邻的两个字符之间可能会插
入和删除一些较短的序列片段, 所以, 对生物病毒进
行检索时, 需要带通配符的模式匹配算法, 如生物信
息学分析工具 BLAST[9].

Fischer 等[10] 最早提出了带通配符的模式匹配

算法, 但是要求字符之间通配符的数目是固定值. 在
带通配符的模式匹配研究中, 主要分为三类研究成
果: 1) 字符之间通配符的数目是固定值[10−12], 例
如模式 aφφcφt, 其中 ‘φ’ 表示可以匹配字母表中任
意一个字符; 2) 字符之间可以是无穷长度的通配
符[4−5, 13], 用 [0,∞] 表示, 例如模式 ac[0,∞]t, 表示
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ac 和 t 之间可以匹配无穷多个字符; 3) 字符之间
通配符是可变长度的通配符[14−17], 表示为 [l, h]
(0≤ l ≤ h), 其中 l 表示最小长度约束, h 表示最大

长度约束, 例如模式 ac[1, 2]t, 表示 ac 和 t 之间字

符的最少是 1 个, 最多是 2 个. 可以看出, 第 1) 类问
题的模式是第 3) 类模式的特例, 满足 l = h 的要求,
如模式 aφφcφt 可以表示成 a[2, 2]c[1, 1]t.
本文研究更普遍的一个问题, 带任意长度

通配符的模式匹配问题 (Pattern matching with
arbitrary-length wildcards, PMAW). 该问题有如
下三个特点: 模式中可以包含多个通配符; 每个通配
符的数目可以是两个整数, 或者是从整数到无穷; 序
列中任意位置的字符只能被使用一次. 下面对这些
特点进行举例说明:
例 1. 给定序列 S = s0s1s2s3s4s5 = aacccc, 模

式 P = p0[l0, h0]p1[l1, h1]p2 = a[1, 2]c[1, ∞]c.
可以发现 〈0, 2, 4〉 是一个合法的出现, 这是因

为 p0 = s0 = ‘a’, p1 = s2 = ‘c’, p2 = s4 =‘c’, 且
l0 ≤ 2 − 0 − 1 ≤ h0 和 l1 ≤ 4 − 2 − 1 ≤ h1. 同
理, 〈0, 3, 5〉 和 〈1, 3, 5〉 也是满足要求的两个合法出
现. 在序列中, 只要有一个位置发生变化, 就可能是
一个合法出现. 如果存在无穷长度通配符, 或者可变
长度通配符的最大长度约束比较大的情况, 模式的
出现可能是指数级别的, 所以, 如果要获得每次出现
的匹配位置是非常不可行的. 为此, 本文在计算模式
的出现时, 引入了 One-off 条件: 模式的任意两次出
现不能共享序列中同一位置的字符[5, 14]. One-off 条
件有着重要的实际应用意义, 可以避免序列中同一
字符多次使用. 例如, 模式 a 的出现次数为 2, 但是,
不考虑 One-off 条件的情况下, 模式 a[0, ∞]c 的出
现次数为 8, 这样计算模式的出现次数显然不是合理
的[18].
可见, 引入通配符虽然使问题变得更加复杂, 但

却使模式的形式更加灵活, 更有利于实际应用的需
要. 比如, 在生物信息学中, 启动子 TATA 序列常常

出现在 CAATCT 序列之后, 中间间隔 30∼ 50 个
通配符[13−14]; 在序列模式挖掘中挖掘带通配符的序
列模式, 常常在模式之间分别指定可变长度通配符
约束[18−19] 和无穷长度通配符约束[4−5].

综上所述, 本文研究的问题是: 给定序列 S 和

带多个任意长度通配符模式 P , 从序列 S 中获得模

式 P 的出现次数, 且任意两次出现要满足 One-off
条件.同时考虑通配符约束和One-off条件是一个非
常复杂的问题, 如例 1, 〈0, 2, 4〉, 〈1, 3, 5〉 和 〈0, 3,
5〉 是满足两个条件的两组解, 寻找 One-off 条件下
的最大一组出现集合仍然是一个开放的问题[14]. 本
文的主要贡献在于:

1) 提出了带任意长度通配符的模式匹配问题

PMAW. 不但允许模式可以包含有可变长度的通配
符, 而且允许通配符的数目从整数到无穷大. 同时,
任何两次出现都要满足 One-off 条件.

2) 给出了两种解决 PMAW 问题的方法, 都采
用了位操作和布尔操作的位并行技术去寻找模式在

序列中的出现位置. 第一种方法 MOTW 从序列的

左向右搜索模式的出现, 先确定是否存在模式的出
现, 然后根据出现确定窗口, 确定窗口后继续向右
搜索. 第二种方法MWTO 先选择窗口的开始位置,
然后寻找该窗口内是否有模式的出现, 如果有, 就搜
索出现位置, 否则向右移动窗口继续搜索. 详细分析
了两个算法的时间复杂度和空间复杂度. 通过 DNA
数据和人工生成数据进行实验, 实验结果验证了提
出算法的正确性和有效性.

3) 引入全局长度约束, 即对一次出现的在序列
中的跨度进行约束. MWTO 算法进行简单的改变,
就可以满足全局长度约束. 加入全局约束后, 也间接
地对无穷长度通配符进行了约束, 所以一些相关的
带可变长度通配符的匹配算法对模式进行转换后也

能进行处理. 实验结果验证了 MWTO 算法比已存
在的模式匹配算法具有更好的性能.
下面是本文的组织结构: 本文第 1 节介绍了相

关工作; 第 2 节给出了问题的定义; 第 3 节详细地描
述了MOTW 算法和MWTO 算法的设计过程及两
个算法的时间复杂度和空间复杂度, 和改动MWTO
算法满足全局长度约束; 第 4 节给出了真实生物数
据和人工生成数据的实验结果, 并对结果加以分析;
第 5 节给出本文的结论.

1 相关工作

要解决带通配符的模式匹配问题, 最简单的方
法是模式表示成正则表达式, 然后选择相应的正则
表达式算法去检索[20−21]. 但是, 正则表达式并不能
很好的处理带通配符的模式匹配问题, 并且会严重
降低搜索的效率[11]. 为此, 针对带通配符的模式匹
配问题, 很多学者专门设计了不同的算法. 带通配符
的模式匹配算法最早由 Fischer 等[10] 在 1974 年提
出, 他们的问题中通配符的数目是固定的. 后来, 一
系列提高时间复杂度的算法被提出[22−23]. 为了放宽
对模式中通配符的约束, Manber 等[24] 研究了带可

变长度通配符的模式匹配, 但是他们研究的方法只
能处理单个可变长度的通配符.
目前, 研究者更致力于研究带多个通配符约束

的模式匹配问题. 他们分别是带可变长度通配符的
模式和无穷长度通配符约束的模式. 在可变长度通
配符和无穷长度通配符的情况下, 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爆炸. 针对可变长度通配符的
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情况下, 解的空间大小为 O(nwm), 这里 n 为序列的

长度, w 为可变长度通配符的间距, m 为模式的长

度. 对于无穷长度通配符的情况下, 解的空间大小为
O(nm+1). 可以看出, 在这两种解的规模下, 要获得
每次出现的匹配位置是不可行的. 为此, 目前的研
究中, 主要有三方面解决方案: 只给出每次出现的结
束位置或开始位置[8, 17, 25], 称之为宽松模式匹配; 只
计算模式在序列中的出现次数[26] 和引入约束条件

限制解的空间[4, 14], 这两种称之为严格模式匹配. 此
外, 为了控制一次出现在序列中的跨度, 长度约束被
引入到带通配符的模式匹配中[14, 26]. 长度约束不仅
在模式匹配中得到应用, 而且在序列模式挖掘中也
取得了广泛的应用[19, 27].

Navarro 等[25] 和 Bille 等[17] 解决了带可变长

度约束的模式匹配问题. 他们采取了宽松模式匹配
的方式, 这样解的空间大小就降低到O(n). Navarro
等[25] 采用了位并行的技术模拟搜索过程, 给出了
Gaps-BNDM 和 Gaps-shift-and 算法. 但是, 两个
方法在处理连续两个可变长度约束中只有一个字符

的情况下就不能很好的工作. Bille 等[17] 使用著名

的 Aho-corasick (AC) 自动机[28] 去报到模式中每

个子模式的出现, 根据当前子模式出现的位置和可
变长度约束计算下一个子模式出现的有效范围. 通
过对有效范围的删减达到了很好的时间效率和空间

效率.
带通配符的模式匹配是带通配符的序列模式挖

掘的核心与基础[4−5, 17]. 模式挖掘过程中, 模式挖据
算法需要计算模式在序列中的出现次数, 出现次数
超过指定阈值即为频繁模式. 为此, Min 等[26] 只计

算模式在序列中的出现次数, 而不关心匹配位置. 他
们采用了动态规划的思想, 通过保存子模式的出现
次数, 获得模式的所有出现次数, 多项式时间内就可
以完成搜索.

Chen 等[14] 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, 即 One-off 条件, 并提出了
解决带可变长度通配符和 One-off 条件的 SAIL 算
法. 引入了 One-off 条件后, 解的空间大小降低到
O(n/m). SAIL 算法不仅能够获得模式的出现次
数, 而且能够获得每次出现的匹配位置. 后来, Guo
等[29] 采用了位并行的方法去解决该问题, 实验结果
显示, 当模式的长度和可变长度约束不大的情况下,
该方法具有更好的时间性能.由于寻找One-off条件
下的最大一组出现集合仍然是一个开放的问题, 武
优西等[15] 在离线情况下, 对序列贪婪的搜索, 大部
分情况下, 可以获得更多的出现解. 吴信东等[18] 把

该方法运用到序列模式挖掘中, 相比其他挖掘算法
可以挖到更多频繁模式.

Kucherov 等[13] 致力于解决带无穷长度通配符

的模式匹配问题, 提出了基于有向非循环字图 (Di-
rected acyclic word graph, DAWG)[30] 的方法. 给
定多个模式, 他们是同时搜索多个模式, 验证是否
有模式在序列中出现, 如果有, 就停止搜索. Zhang
等[31] 提出了基于快速傅立叶变化 (Fast Fourier
transform, FFT) 的方法, 提高了解决该问题的时
间复杂度.
为了能够挖掘出频繁模式, 序列模式挖掘中, 一

般需要事先指定通配符长度约束范围, 这往往给用
户带来的极大的不便. 所以, Ding 等[4] 和Wu 等[5]

提出了解决无穷长度通配符的模式挖掘算法. 在挖
掘算法中计算模式的出现次数时, Ding 等[4] 采用

了 Non-overlap 条件和Wu 等[5] 采用了 One-off 条
件. Non-overlap 条件与我们定义的 One-off 条件非
常相似, 但还存在着本质的区别. Non-overlap 条件
只要求同一位置的子模式不同共享序列中相同位置,
不同位置的子模式仍然可以共享序列中同一个位置.

上述的方法, 都是分别解决可变长度通配符和
无穷长度通配符的方法. Haapasalo 等[32] 提出了一

种可以同时解决可变长度通配符和无穷长度通配符

的方法. 他们的方法和Bille等[17] 非常类似,采用了
AC 自动机模拟搜索的过程. 由于解空间的指数级,
他们也采用了只计算模式在序列中的结束位置, 即
宽松模式匹配. 但是, 该方法有非常不合理的地方,
如模式 P = a[0, 2]c[0, ∞]c和序列 S = s0s1s2s3s4s5

= accccc, 当找到模式 p1 = c 的出现以后, 序列再
搜索到字符 c 都是模式 P 的出现, 因为 p2 和 p1 满

足无穷大的约束. 采用 Haapasalo 等的方法, 可以
得到模式 P 在 S 中出现 4 次, 出现位置分别为 {2,
3, 4, 5}. 从上面的结果可以看出, 当模式中引入了
无穷长度, 还只计算模式在文本中的结束位置是非
常不合理的.
表 1 给出了上述相关模式匹配算法的对比. 通

过表 1 可以看出, 本文的研究与 Chen 等[14] 和 Guo
等[29] 的研究工作相近. 区别在于, 他们只研究带可
变长度通配符的模式匹配算法, 而本文的通配符约
束, 既可以是可变通配符, 也可以是无穷通配符, 更
具有一般性. 本文的研究不但求解难度更大, 而且
更具有实际意义. 在可变长度通配符情况下, 可以根
据通配符的最大长度约束确定模式出现的最大跨度,
从而能在最大跨度内搜索模式的一次出现和确定出

现的匹配位置. 而在无穷通配符约束情况下, 很难确
定一次出现的最大跨度, 所以确定一次出现的匹配
位置非常困难, 极端情况下, 甚至会一次出现包含了
序列的第一个字符和最后一个字符. 因此该问题的
难度在于确定模式的所有出现及每次出现的匹配位

置. 而在应用方面, 模式中有些通配符约束可以事先
计算得到, 而有些通配符约束, 用户很难提供合适的
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表 1 带通配符约束的模式匹配算法对比

Table 1 Comparison of pattern matching with wildcards

算法 固定数目 可变长度 无穷长度 约束条件 匹配类型 长度约束

Fischer 等[10] √
- - - 严格匹配 无

Navarro 等[25]; Bille 等[17] √ √
- - 宽松匹配 -

Min 等[26] √ √
- - 严格匹配 有

Chen 等[14]; 武等[15−16] √ √
- One-off 条件 严格匹配 有

Kucherov 等[13]; Zhang 等[31] - -
√

- 宽松匹配 -

Ding 等[4] - -
√

Non-overlap 条件 严格匹配 无

Wu 等[5] - -
√

One-off 条件 严格匹配 有

Haapasalo 等[32] √ √ √
- 宽松匹配 -

本文
√ √ √

One-off 条件 严格匹配 有

* 宽松匹配通常不考虑 “One-off 条件” 和长度约束, 这里 ‘-’ 表示不考虑.

约束值, 因而采用任意长度通配符约束将有助于提
高用户的灵活性和发现更多有价值的模式.

2 问题定义

定义 1. 序列 S = s0s1 · · · sn−1, 这里 n 为序列

S 的长度, s0 ∈
∑

(0≤ i ≤ n−1), 这里
∑
表示字母

表, 字母表包括序列 S 中所有不同的字母, 用 |∑ |
表示字母表大小. 例如, DNA 序列的字母表

∑
=

{a, c, t, g}, |∑ | = 4; 蛋白质的字母表 |∑ | = 20.
定义 2. 模式 P = p0[l0, h0]p1 · · · [lj−1,

hj−1]pj · · · [lm−2, hm−2]pm−1, 这里 m 表示模式 P

的长度, pi ∈
∑
表示单个字符. [lj−1, hj−1] 表示

pj−1 和 pj 之间的局部通配符约束, lj−1 表示最小间

隔约束, hj−1 表示最大间隔约束, 这里 lj−1 和 hj−1

都是整数且满足 lj−1 ≤ hj−1, 或者 lj−1 是整数和

hj−1 = ∞. 当 lj−1 = hj−1, 表示固定数目的通配符;
lj−1 = 0 和 hj−1 = ∞, 表示无穷长度的通配符. 如
果模式中两个字符中间没有通配符, 可以用 [0, 0] 表
示.

定义 3. 用 L 表示模式的可计算长度, 计算如
式 (1), 用 minL 表示模式 P 的最小长度, 计算如式
(2).

L = m +
m−2∑
j=0

hj(hj 6= ∞) +
m−2∑
j=0

lj(hj = ∞) (1)

minL = m +
m−2∑
j=0

lj (2)

例 2. 给定模式 P = a[0, 2]c[1, ∞]c. 根据模式
P , 可以得到, m = 3, l0 = 0, h0 = 2, l1 = 1, h1 =
∞, L = 3 + 2 + 1 = 6, minL = 3 + 0 + 1 = 4.

定义 4. 如果存在一个位置序列 occ = (i0, i1,

· · · , im−1), 这里 0 ≤ i0 < i1 < · · · < im−1 ≤ n− 1,
满足以下条件:

1) sij
= pj, 其中, 0≤ j ≤ m− 1;

2) lj−1 ≤ ij − ij−1 − 1 ≤ hj−1, 其中, 1 ≤ j ≤
m− 1, 则称 occ 为模式 P 在序列 S 中的一次出现.
定义 5. 给定模式 P 在序列 S 中的两次出现

occ1 = (i0, i1, · · · , ip, · · · , im−1) 和 occ2 = (j0, j1,
· · · , jq, · · · , jm−1). 如果 ip 6= jq, 对任意的 0≤ ip,
jq ≤ m−1, 则称 occ1 和 occ2 满足 One-off 条件.

例 3. 如例 1, <0, 2, 4> 和 <1, 3, 5> 两次出

现满足 One-off 条件, <0, 2, 4> 和 <0, 3, 5> 不满

足 One-off 条件, 因为共享了位置 0.
定义 6. 给定模式 P 和序列 S, 设 max occ 为

模式 P 在序列 S 中的出现集合, 这里 max occ 中
任意两个出现都满足 One-off 条件, 用 |max occ| 表
示max occ 的出现数目. 如果不存在其他满足One-
off 条件的出现集合 max occ′, 满足 |max occ′| >

|max occ|, 我们称 max occ 为模式 P 在序列 S 中

的最大出现集合.
例 4. 如例 1, <0, 2, 4> 和 <1, 3, 5> 为 P 在

S 中的最大出现集合, 出现数目为 2. <0, 3, 5>虽

然也是 P 在 S 中的出现集合, 但是出现数目仅为 1,
不是最大出现集合.
给定序列 S 和带任意通配符的模式 P , 带有通

配符的模式匹配算法就是从 S 中寻找 P 的出现次

数及每次出现在 S 中的匹配位置.
在一些应用中, 用户也许需要控制一次出现

在序列中的最大跨度和最小跨度, 即全局长度约
束[6, 29].
定义 7. 给定长度为 n 的序列 S, 模式 P =

p0[l0, h0]p1 · · · [lj−1, hj−1]pj · · · [lm−2, hm−2]pm−1,
和全局长度约束 [GN , GM ], 这里 GN 表示全局最小

长度约束和 GM 表示全局最大长度约束. 位置序列
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occ =(i0, i1, · · · , im−1) 不仅要满足定义 4 的两个
条件, 还要满足下面条件:

GN ≤ im−1 − i0+1≤ GM

我们称 occ 为模式 P 在序列 S 中的一次出现.
例 5. 模式 P = a[0, 2]c[1, ∞]c, S = atcggcttc,

GN = 5 和GM = 8. 可以发现索引<0, 2, 5> 是模

式 P 在 S 中的一次出现, 满足全局约束, 因为 5≤
5−0+1 ≤ 8, 而索引< 0, 2, 8 > 并不是一次出现, 因
为 8−0+1> 8, 不满足全局最大约束.
但引入全局长度约束后, 计算模式 P 在序列 S

中的出现集合, 还需要出现集合中每次出现都满足
全局长度约束.

3 算法设计与分析

3.1 带通配符的位并行操作

3.1.1 非确定有限自动机 (NFA)

MOTW 算法和MWTO 算法都是采用位并行
技术实现搜索的过程. 位并行技术是利用了计算机
机器字位运算的内在并行性, 把多个位装入一个机
器字 w 中, 达到一次运算就可以更新 w 位, 这里 w

就是机器字的位数. 目前的计算机系统结构中, w 为

64 或者 128 的比较多, 因此实际运算中效果还是比
较明显的.

MOTW 算法和MWTO 算法都可以看作是使
用一个非确定有限自动机 (Nondeterministic finite
state automaton, NFA) 对扫描序列的过程进行模
拟. NFA 是根据模式进行构建的, 如图 1 给出了模
式 a[0, 2]c[1, ∞]c 对应的一个 NFA. 我们是用位并
行的技术模拟 NFA, 给定一个带通配符的可变模式,
模式就可以用长度为 L 的位掩码 D = dL · · · d1 进

行表示, 这里位掩码位于长度为 w 的机器字中, L

为模式的可计算长度. 当扫描序列过程中, 每读入一
个字符, NFA 上的活动状态将被改变.

图 1 识别模式 “a[0, 2]c[1,∞]c” 所有前缀的非确定自动机

Fig. 1 A nondeterministic automaton to recognize all the

prefix factors of the pattern a[0, 2]c[1, ∞]c

当状态机的当前状态为一个终止态时 (如图 1
的状态 6), 就表示识别出模式, 即 dL = 1. 图 1 中
的符号 Σ 表示字母表, 即可以匹配任意字符; ε 转移

表示空转移, 不需要任何输入字符就可以跳转. 在字
符 ‘a’ 和 ‘c’ 之间增加了两个 ε 转移, 使得当 ‘a’ 被
识别后能跳过随后的一个或两个状态, 从而对应了

可变长度通配符 [0, 2].

3.1.2 位掩码

为了描述 NFA 上的状态和状态的转移, 需要定
义以下几个位掩码: B 表、I、F 和 U , 每个位掩码
需要 L位表示. B 表存储的模式 P 上的不同字符和

通配符的位掩码, B 表的大小为 |ΣP |+1, 这里 ΣP

就是模式 P 包含的不同字符的个数. 位掩码 I 和 F

分别用来表示可变长度通配符的初始状态和结束状

态, 每一个可变长度通配符的初始状态或者结束状
态都对应一个可变长度通配符 [l, h] (h 6= ∞), 如图
1 的状态 1 表示初始状态, 状态 3 表示结束状态. 位
掩码 U 用来表示无穷通配符的起始位, 如图 1 的状
态 5.
对于模式 P 上的每个字符 σ, B[σ] 的位掩码在

NFA 上标注为 σ 或者 Σ 的位为 1, 如图 1, B[c] =
150. 这里, 对于位的重复出现, 可以使用指数形式来
表示, 例如, 031 = 0001. 通配符 φ 的 B[φ] 在 NFA
上标注为 Σ 的位为 1, 序列中的字符被使用过, 就
用 φ 表示, 可以保证该位置不会再次被使用, 如图
1, B[φ] = 010110. 位掩码 I 和 F 分别在可变长度

通配符的初始状态和结束状态的位置为 1, 如图 1, I

= 0410, F = 03102. 位掩码 U 在无穷通配符的起

始位为 1, 如图 1, U = 0104. 根据模式 P , 预处理模
式 P , 得到位掩码的过程如算法 1 所示.

算法 1. Preprocess(PPP )
输入. 模式 P=p0[l0,h0]p1 · · · [lm−2,hm−2]pm−1

输出. B[ ], I, F , U

1 L ← 模式 P 的可计算长度，公式 (1)
2 for σ ∈ ΣP∪φ do B[σ]←0L

3 I ←0L, F ←0L, U ←0L

4 i ←0
5 for j ∈ 0 · · ·m− 2do
6 for σ ∈ ΣP∪φ do B[σ]← B[σ]|0L−i−110i

7 i ← i+1
8 if hj 6= ∞ then
9 I ← I |0L−i10i−1

10 F ← F |0L−(i+hj−lj)10i−hj+lj−1

11 for σ ∈ ΣP∪φ doB[σ]←
B[σ]|0L−i−hj1hj0i

12 i ← i+hj

13 else /*hj = ∞ */
14 U ← U |0L−i−lj10i+lj+−1

15 for σ ∈ ΣP∪φ do B[σ]←
B[σ]|0L−i−lj1lj0i

16 i ← i+lj
17 for σ ∈ ΣP∪φ do B[σ]← B[σ]|0L−i−110i
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3.1.3 位操作

我们用位操作搜索模式是否出现在序列中, 使
用位掩码 D 保存 NFA 上的状态. 当读入序列下一
个字符为 σ, MOTW 算法和 MWTO 算法是采用
式 (3) 和式 (4) 来模拟 NFA 上所有的状态转移.

D ← ((D ¿ 1)&B[σ])|(D&U) (3)

D ← D|((F − (D&I) ∧ F ) (4)

式 (3) 用来关联模式 P 中每个字符和通配符的

状态, 和处理整数到无穷通配符约束的状态转移. 主
要分成两个部分: 1) “D ¿1” 将 D 的所有位右移

一位并以零填充右边移入的位, 再 “&B[σ]” 用来实
现当前的活动状态是否与读入的字符匹配; 2) 通过
&U 验证 D 中的起始状态是否是活动的状态. 如果
是活动的状态, 通过与原来的结果进行或运算 “|”,
就可以继续保存到 D 中, 从而可以满足匹配无穷通
配符的要求.
式 (4) 实现 ε- 转移. 基本原理如下: D&I 使得

活动的可变长度通配符的初始状态与其他状态相隔

离, 然后把它从 F 中减去. 这样对于每个可变长度
通配符 [li, hi] 的初始状态 j 都将得到两种可能的结

果. 1) 如果 j 是活动的, 那么将使得从状态 j 到状

态 (j+hi−li−1) 相对应的比特位均置为 1, 再通过
“∧F” 运算将状态 (j+hi−li) 对应的比特位置为 1,
并消除其他不需要的 1; 2) 如果 i 是不活动的, 那么
仅仅将状态 (i+hi − li) 对应的比特位置为 1, 再通
过 “∧F” 运算将状态 (i+hi− li) 对应的比特位置 0;
最后, 通过 “D |” 把 D 中原因已激活的状态继续保

留到 D 中. 这样成功把 ε- 转移上的状态置为 1.

3.2 模式匹配算法简介

这一节将分别介绍MOTW 算法和MWTO 算
法.
3.2.1 MOTW算法

算法 2 给出了MOTW 算法的执行步骤. 首先,
MOTW 对模式 P 进行预处理, 获得 B 表、I、F

和 U , 如算法 1. 然后, 从左向右扫描序列 S, 使
用位掩码 D = dL · · · d1 保存目前的状态. 在第 4
行, “|0L−11” 保证 d1 一直等于 1, 从而使匹配可
以从序列的任何位置开始进行匹配. 第 6 行, 是
把每次搜索的状态保存到一个动态数组 dVector

中, 为后面的输出匹配位置使用. 如果 dL =1, 即
(D&10L−1) 6=0, 表示成功识别模式 P 的一次出现,
这时,会调用输出位置函数 (Occurrence output)去
确定这次出现对应的序列的位置, 然后, D 赋值为 0
和清空 dVector 中的数据. Occurrence output 函
数根据 dVector 出现的结束位置, 确定模式中每个
字符的位置, 并对确定的匹配位置都赋值为通配符,

防止下次被再次使用, 最后返回出现的开始位置到
begin 中. 根据位置 begin, MOTW 算法从下一个位

置继续对序列进行循环扫描, 直到扫描结束.
算法 2. MOTW (Method of occurrence

then window)
输入. 模式 P , 序列 S

输出. 出现
1 (B[ ], I, F , U)←Preprocess(P );
2 begin ← 0;
3 for i ←0; i < S.length; i ++ do;
4 D ←(((D ¿1)|0L−11)&B[si]) | (D&U);
5 D ← D |((F − (D&I))∧F );
6 dVector.add(D);
7 if ((D&10L−1) 6=0 then
8 begin ← Occurrence output(dVector,begin,i);
9 i ← begin;

10 begin++;
11 D ←0;
12 dVector.clear();

3.2.2 MWTO算法
算法 3 给出了 MWTO 算法的执行步骤.

MWTO 算法从左向右扫描序列中, 变量 i 记录窗口

的开始位置, 由于模式出现的最小跨度是 minL, 所
以要满足 i < S.length−minL+1. 位掩码D 上来被

初始化为 0L−11, 表示只能从位置 i 开始进行匹配.
然后, 从窗口的位置 i 循环扫描序列, 用变量 j 记录

了当前所在的序列位置. 在第 6 行, 对式 (3) 进行了
改变, 如式 (5) 所示. D&B[si] 中 D 没有右移一位,
主要是因为 D 初始化为 0L−11, 如果右移, 就不能
把位置 i 作为匹配的开始位置, 从而, 选择了在第 13
行对 D 进行右移. 同时, 由于在第 13 行对 D 进行

右移, 为了获取右移前任意通配符的起始位是否为
1, 必须对 D 进行左移, 即 “(D À1)&U” 操作.

D ← (D&B[si])|((D À 1)&U) (5)

窗口开始位置确定以后, 扫描过程中满足下面两
种情况跳出窗口: 1) (D&10L−1) 6= 0 表示当前
的位置 j 处, 有一次出现, 调用输出函数 Occur-
rence output; 2) D = 0 表示没有活动状态. 然后,
会重新选择位置 i+1 作为窗口的开始位置, 循环扫
描.

MWTO 算法与 MOTW 算法的不同之处是,
MOTW 是一直扫描序列, 知道发现了模式的一次
出现, 再确定出现的开始位置. 而MWTO 是把序列
中的每个位置都当作出现的开始位置进行扫描, 判
断是否有以该位置为开始位置的出现.
算法 3. MWTO (Method of window

then occurrence )
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输入. 模式 P , 序列 S

输出. 出现
1 (B[ ],I,F ,U)←Preprocess(P );
2 for i ←0; i < S.length−minL+1; i++ do
3 j ← i

4 D ←0L−11
5 while j < S.length do
6 D ←(D&B[si]) | ((D À1)&U);
7 D ← D |((F − (D&I))∧F );
8 dVector.add(D);
9 if ((D&10L− 1) 6=0 then

10 Occurrence output(dVector,i,j);
11 dVector.clear();
12 break;
13 if D =0 then break;
14 D ← D ¿1;
15 ++j;
16 if j =n then break;

3.2.3 输出位置

该阶段输出每次出现在序列中的位置, 当有多
个可选位置输出的时候, 选择最左面的一个匹配位
置, 即最左最优的思想. 首先, 在预处理阶段增加
一个长度为 m 的数组 occ, 这里 m 为模式的长度.
occ[i] 用来标注 pi 在模式 P 中的位置, 位掩码长度
为 L. 如模式 P = a[0, 2]c[1, ∞]c, occ[0] = 105,
occ[1] = 03102, occ[2] = 051.

匹配位置的输出, 是从右向左输出. 首先, pm−1

的匹配位置很容易确定, 即出现的结束位置. 每
当发现了模式的匹配位置, 都对序列字符赋值
为通配符 φ, 这样可以防止序列的该位置被重复
使用, 即满足了 One-off 条件. 然后, 要想寻找到
pi(0≤ i ≤ m−2) 的出现, 根据 dVector 中的 D 值,
通过 (dVector[minPrePos − begin]&occ[i]) = 0 找
到满足匹配要求和通配符约束的位置, 然后输出, 并
赋值为 φ. 用到两个变量minPos 和minPrePos, 当
寻找 pi 的出现时, minPos 是用来记录 pi+1 的匹配

位置, 从而可以计算 pi 的匹配区间. 对于 hi = ∞
的情况, pi 的匹配区间必须在 ‘minPrePos − li−1’
之前; 对于 hi 6= ∞ 的情况, pi 的匹配区间必

须在 [minPos − hi−1, minPrePos − li−1] 之内.
minPrePos 用来记录满足要求的匹配位置, 直到获
取最左的匹配位置为止.最后, 返回位置minPos, 即
为 p0 的匹配位置, 也是这次出现在序列的开始位置.
伪代码如算法 4 所示.

算法 4. Occurrence output
输入. dVector, begin, end, occ
输出. 匹配位置

1 output end;/* 匹配位置 */
2 send ← φ;
3 minPos ← end;
4 minPrePos ←0;
5 for i ← m−2; i ≥0; i– do
6 if hi = ∞ then
7 minPrePos ← minPos− li−1;
8 while (dVector[minPrePos −

begin]&occ[i]) 6= 0 do
9 minPrePos−−;

10 minPos ← minPrePos+1;
11 output minPos; /* 匹配位置 */
12 sminPos ← φ ;
13 else /*hi 6= ∞ */
14 for k ← li; k ≤ hi; k++ do
15 if (dVector[minPrePos − k − 1 −

begin]&occ[i])6=0
16 minPrePos ← minPos− k − 1;
17 minPos ← minPrePos;
18 output minPos; /* 匹配位置 */
19 sminPos ← φ ;
20 return minPos;

3.3 模式匹配算法复杂度

这一节, 分析 MOTW 算法和 MWTO 算法的
空间复杂度和时间复杂度.
3.3.1 空间复杂度分析

两个算法有相同的空间复杂度.
预处理过程, 需要 O(|∑P |+4+m) 空间存

储 B 表、I、F、U 和 occ. 对于每个位掩码

需要 dL/we 个机器字长存储, 这里 w 为机器字

长的位数. 所以, 预处理阶段的空间复杂度为
O((|∑P |+4+m)dL/we).
搜索阶段需要动态数组 dVector 保存每一个执

行的状态. dVector 占用的空间为 O(gdL/we), 这
里 g 为模式的一次出现在序列中最大跨度. 极端情
况下, 在序列中没有模式的出现, 或者出现的结束
位置在序列的结束位置时, dVector 占用的空间为

O(ndL/we).
综上所述, 一般情况下, MOTW 算法和

MWTO 算法的空间复杂度为 O((|∑P |+4+m+
g) dL/we). 极端情况下, 两个算法的空间复杂度为
O((|∑P |+4+m+n)dL/we).
3.3.2 时间复杂度分析

预处理阶段需要对模式 P 进行预处理, 获得 B

表、I、F、U 和 occ, 需要的时间为 O(L|∑P |).
MOTW 算法的时间复杂度:
搜索阶段需要的时间为 O(n+αg), 这里 α 为
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MOTW 算法计算的模式在序列中的出现次数, 输
出阶段需要的时间为 O(αg), 所以, MOTW 算法总

的时间复杂度为 O(n+(L|∑P |+2αg)dL/we).
MWTO 算法的时间复杂度:
搜索阶段需要的时间为 O(n+fg), 这里 f 为

模式首字母 p0 在序列 S 中的频率, 输出阶段需要
的时间为 O(αg), MWTO 算法总的时间复杂度为
O(n+(L|∑P |+fg+αg)dL/we).

可以看出, MOTW 算法相对 MWTO 算法有
着更好的时间复杂度. 因为 α ≤ f , 只有当 p0 在模

式出现一次, 而且 p0 的每一次都是一次出现, 才满
足 α = f .
下面是计算极端情况下, MOTW 算法和

MWTO 算法的时间复杂度.
极端情况下, 序列中的每个字符都被模式的出

现使用, 而且每次出现尽量有最大的跨度. 在这种极
端的情况下, 两个算法匹配的次数最多, 消耗的时间
也最多. 这种情况下, 两个算法有着相同的复杂度.
下面是计算过程:
要取得最坏的时间复杂度, 就是使 αg 取最大

值. 由于序列中有 α 次出现, 所以 g ≤ n − α, 即
αg ≤ α (n− α). 因为 One-off 条件, 序列中每个位
置最多只能使用一次, α 满足下面条件:

α ≤ n/m (6)

要使 α (n− α) 取得最大值, 就是 α 和 (n− α)
的值越接近. 由公式 (6) 可知, α ≤ (n− α), 这里只
考虑m > 1 的情况, 因为m = 1 时, 模式中不存在
通配符.

αg ≤ α(n− α) ≤ n

m
(n− n

m
) =

n2(m− 1)
m2

≈ n2

m
(7)

所以, 可以得到 αg 的最大值 max(αg):

max(αg) =
n2

m
(8)

根据式 (8) 可以得到, MOTW 算法和

MWTO 算法的最坏时间复杂度为 O(n+(L ×
|∑P |+2n2

m
)dL/we).

3.4 全局长度约束

MWTO 算法做一些简单的改动就可以满足全
局长度约束.
针对MWTO 算法, 仅仅算法 3 需要改动. 在第

5 行之前, 定义一个变量 len, 记录下面 while 循环
执行的次数, 初始化了 len = 0. 然后, 对第 9 行进
行改变, 验证循环扫描的序列字符数是否满足全局
约束. 改变如下,

if(((D&10L−1) 6= 0)&&(len ≥ GN)&&(len ≤
GM))
对第 12 行也进行改变, 如果循环中扫描的序列

数大于最大全局约束 GM , 也可以跳出循环. 改变如
下,

if ((D = 0)||(len ≤ GM))
最后, 在第 15 行之前, 对 len 进行加 1 操作, 从

而记录循环中扫描的序列字符数.
指定全局约束后, 一次出现的最大跨度为 GM .

所以, 引入全局长度约束后, MWTO 算法的空间复
杂度为 ((| ∑

P |+4+m+GM)dL/we), 和时间复杂
度为 O(n+(L | ∑P |+fGM+αGM)dL/we).
4 实验

这一节, 通过人工数据和真实生物数据的进行
实验, 验证算法 MOTW 和算法 MWTO 在以下三
方面的性能. 1) 提出的启发式算法MOTW 和算法

MWTO 是否接近于最优解; 2) 算法的时间性能; 3)
选择类似的算法 SAIL[14] 和 BPBM[29], 验证提出的
算法在全局约束情况下的时间性能.
实验过程中选择的对比算法有: 1) SAIL 和

BPBM: 可以处理带可变长度通配符和 One-off 条
件的模式匹配算法; 2) SAIL infinity: 我们对 SAIL
算法进行适当的修改, 使其可以处理带任意长度
通配符的模式. 实验过程中使用的模式都是根据
字母表的大小和模式的长度等变化, 随机生成的
模式. 算法 MOTW 和算法 MWTO 的源代码已
全部公开. 实验运行的软、硬件环境为 Intel(R)
Core(TM) i5-3470 S 处理器、主频为 2.9GHZ、内
存为 8.0GB、Windows7 操作系统的计算机.

4.1 完备率

我们设计了一个序列生成器, 可以产生指定出
现次数的模式的序列. 指定模式 P 和 P 的出现次

数为 max occ, 序列生成器产出一个序列 S, 满足模
式 P 在 S 中的最大出现为 max occ. 然后, 通过我
们的算法在 S 中搜索模式 P 的出现次数 occ, 就可
以计算提出的算法与最优解的差距, 评估函数如公
式 (9), 称为完备率 (rate).

rate =
occ

max occ
(9)

本次做了三组实验: 验证模式长度变化对完备
率的影响; 验证字母表大小变化对完备率的影响; 验
证无穷通配符约束数目占总间隔约束数目的百分比

对完备率的影响. 第一组中, 选择的字母表大小为 4,
序列长度为 100 000, max occ = 100, 模式的长度取
值分别为 2、5、· · ·、29. 第二组中, 由于 DNA 的字
母表为 4, 蛋白质的字母表为 20, 选择了字母表取值
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表 2 模式长度对完备率的影响

Table 2 The complete rate under the length of pattern

模式长度 2 5 8 11 14 17 20 23 26 29

MOTW/MWTO/SAIL infinity 1 0.973 0.935 0.893 0.865 0.793 0.763 0.724 0.675 0.667

表 3 模式长度和字符表大小对完备率的影响

Table 3 The complete rate under the size of the alphabet

字母表大小 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20

MOTW/MWTO/SAIL infinity 0.913 0.94 0.969 0.961 0.966 0.978 0.974 0.991 0.979 0.988

表 4 无穷通配符比例对完备率的影响

Table 4 The complete rate under the proportion of infinity wildcard

无穷通配符比例 0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7 0.8 0.9

MOTW/MWTO/SAIL infinity 0.922 0.856 0.862 0.851 0.851 0.857 0.841 0.856 0.855 0.858

分别为 2、4、6、· · ·、20,序列长度为 10 000, max occ
= 100, m = 5. 第三组中, 选择的字母表大小为 4,
序列长度为 10 000, max occ = 100, 模式的长度为
11, 总共通配符约束为 10, 无穷通配符所占比例分
别取 0.1、0.2、· · ·、0.9. 实验结果如表 2∼ 4 所示,
可以得到如下结论:

1)SAIL infinity、MOTW和MWTO三个算法
具有一样的完备率,验证了MOTW算法和MWTO
算法的求解问题的正确性. 主要因为它们在选择匹
配位置时, 都是采取同样的启发式思想;

2) 在模式长度比较逐渐增加的过程中, 完备率
逐渐降低, 主要因为模式长度增加, 模式之间的共享
位置现象比较严重, 而算法都是选择最左的位置, 导
致丢解;

3) 字母表大小逐渐增加, 完备率逐渐升高. 当
字母比较小的时候, 模式中相同字符比较多, 不同出
现之间匹配位置共享序列的相同位置比较严重, 所
以丢解相对较严重一点;

4) 无穷通配符占总间隔数目的比例对完备率有
影响. 当不包含无穷通配符和全部是无穷通配符约
束时, 完备率最高, 主要因为当没有无穷通配符, 可
选位置都在有限的范围内, 冲突相对较小一点. 当所
有的都是无穷通配符, 所有出现的出现位置都可以
共享, 该次出现的位置被其他出现占用影响不大, 能
够选择其他出现的出现位置概率比较高, 所以完备
率较高. 当包含部分无穷通配符时, 有的位置在有限
范围, 有的在整个序列, 如果一次出现的下一个是灵
活通配符约束的位置被其他出现选中, 能够选择其
他出现的出现位置的概率比较低, 从而会造成更多
的丢解.

4.2 模式匹配算法的时间性能

这一节, 主要对比了 SAIL infinity、MOTW和

MWTO 三个算法的时间性能. 考虑了模式长度和
字母表大小两个因素进行实验. 实验序列是根据
字母表 Σ = 4、8、16、24 随机生成的序列, 长度
均为 10 000 字符. 实验过程中, 变化模式的长度 m

= 2、5、· · ·、32, 求上面几个算法运行的时间, 这
里每组不同长度的模式根据序列的字符表随机生成

1 000 个, 实验结果是求平均值.
实验结果如图 2 所示, 可以看出 SAIL infinity

算法在搜索中花费的时间远远大于 MOTW 算

法和 MWTO 算法. 当模式长度增加 14 以后,
SAIL infinity 算法花费的时间太长, 就没有在图
中标注出来. 可以看出, 随着模式长度的增加, 运行
时间大幅度增加, 主要因为 SAIL infinity 算法的时
间性能与模式的长度和最大通配符约束都成正比关

系. 在任意长通配符情况下, 窗口和最大通配符约束
很难确定. 而MOTW 算法和MWTO 算法不随着
字母表和模式长度的变化而大幅度变化, 具有良好
的稳定性.
由于MOTW 算法和MWTO 算法在性能上远

远优于 SAIL infinity 算法, 图 2 并不能很好地显示
出MOTW 算法和MWTO 算法的具体情况. 为此,
针对模式长度和字母表大小, 单独对比了 MOTW
算法和 MWTO 算法. 序列的长度 n = 10 000, 固
定字母表的大小, 验证模式变化对运行时间的影响,
和固定模式长度的大小, 验证字母表大小变化对运
行时间的影响. 实验结果如表 5 所示. 从实验结果,
可以得到如下发现:

1) 两个算法都随着模式的增加或字母表的增
加, 运行的时间先增加后降低. 根据时间复杂度的分
析,影响时间性能的主要因素是O(αg), 这里 α为模

式在序列中的出现次数和 g 为模式的一次出现在序

列中的平均跨度. 模式长度的增加或者字母表的增
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表 5 MOTW 与MWTO 运行时间比较

Table 5 Running time comparisons of MOTW and MWTO

(a) Σ = 4 ms

m 2 5 8 11 14 17 20 23 26 29 32 35

MOTW 9 48 35 39 31 32 43 48 45 46 44 45

MWTO 10 50 37 42 34 34 45 52 50 49 48 49

(b) Σ = 20 ms

m 2 5 8 11 14 17 20 23 26 29 32 35

MOTW 3 9 4 4 2 4 3 4 3 3 2 1

MWTO 4 9 7 5 5 3 4 4 4 2 2 3

(c) m = 5ms

Σ 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22 24

MOTW 81 76 91 52 49 39 26 25 22 17 17 12

MWTO 69 73 89 52 50 39 26 25 22 18 17 13

(d) m = 10ms

Σ 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22 24

MOTW 83 98 72 47 30 28 20 14 11 11 9 6

MWTO 78 101 79 51 33 31 20 19 15 11 10 8

图 2 MOTW、MWTO 和 SAIL infinity 的时间比较

Fig. 2 Running time comparisons of MOTW, MWTO

and SAIL infinity

加会导致 α 降低和 g 增加. 当模式长度比较小或者
字母比较小的时候, g 占主导地位, 反之, 当模式长
度比较大时子字母表比较大的时候, α 占主导地位.

2) MOTW算法整体上要优越于MWTO算法.
表 5 总共 48 组实验, MOTW 算法优越于MWTO
算法的有 31 次, 两者相等的 11 次, 比 MWTO 算

法差的有 6 次. MOTW 算法比较差的情况, 都集中
在字母表比较小的情况, 主要因为该情况下, 模式的
出现次数比较多, 造成 MOTW 确定窗口的次数比

较多. 总体上, 在处理没有长度约束的模式, 还是选
择MOTW 算法.

4.3 全局长度约束

这一节, 考虑引入全局长度约束后对算法
性能的影响. 采用的两个真实的生物数据集是
AX829 174 和 AB038 490, 可以从美国国家计算
信息中心的网站上进行下载[33]. 实验过程中, 考虑
了全局长度约束的长度和模式的长度对算法时间性

能的影响.
PMAW 问题引入了全局约束后, 如果对模式进

行转变, 就可以采用带可变长度通配符的算法进行
搜索. 引入了全局长度约束后, 对于每一个 hi = ∞
的约束都可以采用下式进行转变:

hi = ∞⇔ hi = GM −minL + li (10)

即, 模式转变的方法就是把模式中 hi = ∞ 都转化

成 hi = GM −minL+li. 改后的模式和原来的模式
之所以是等价的, 是因为当引入全局约束后, 每个无
穷长度通配符都不是无穷的, 而是要满足全局约束,
即一个无穷长度通配符的最大值情况就是其他通配

符都取最小值的情况, 即式 (10). 转变后的模式就没
有无穷长度通配符, 所以可以采用带可变长度通配
符的算法进行求解. 例如, P = a[0, 2]c[1, ∞]c, GN
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= 5 和 GM = 8, 可知 minL = 4, P = a[0, 2]c[1,
∞]c = P = a[0, 2]c[1, 5]c. 实验中选用了两个最好
的能够处理可变长度通配符的算法 SAIL 和 BPBM
作为对比算法.
第一组实验, 选择数据集 AX829174, 固定模式

的长度和可变通配符约束的最大长度, 变化全局约
束, 实验结果如图 3 所示. 第二组实验, 选择数据集
AB038490, 固定全局长度约束和可变通配符约束的
最大长度, 变化模式的长度, 实验结果如图 4 所示.

图 3 数据集 AX829174 上MWTO、SAIL 和 BPBM 的

时间对比

Fig. 3 Running time comparisons of MWTO, SAIL and

BPBM under the dataset AX829174

图 4 数据集 AB038490 上MWTO、SAIL 和 BPBM 的

时间对比

Fig. 4 Running time comparisons of MWTO, SAIL and

BPBM under the dataset AB038490

随着全局长度约束 GM 的增加或者模式长度

m 的增加, MWTO 算法要优越于 SAIL 算法和
BPBM 算法. 尽管采用了式 (10) 对模式进行转换,
使 SAIL 算法和 BPBM 算法能够处理任意长度的

通配符的模式, 但是模式的总长度会发生变化. 转
换后, 模式的总长度会受无穷通配符数目的多少和
全局长度约束的大小而影响. 当全局长度约束增加,
GM − minL+li 肯定会增加, 即模式的总长度会大
幅度增加, 而 BPBM 的位掩码是用模式的总长度进
行表示的, 所以 BPBM 需要更多机器字长进行表示
位掩码. 同样, 对于模式长度变化也是一样, 模式长
度增加, 通配符约束也增加, 无穷长通配符的数目也
可能增加. 所以, 尽管全局约束固定不变, 模式的总

长度会随着模式的长度增加而增加, 导致使用更多
的机器字长.
随着全局长度约束 GM 增加或者模式长度 m

增加, MWTO 算法花费的时间趋于稳定. 影响
MWTO 算法最主要的因素是模式可计算长度占机
器字长数目, 即 dL/we. L 并不受全局长度约束的

影响. 目前, 机器 w = 64 或者 128 居多, 模式长度
的增加对 dL/we 的影响不大. 所以, MWTO 算法
比较稳定.

5 结论

本文提出了带有任意长度通配符的模式匹配

问题 PMAW, 这里模式中可以包含多个通配符约
束, 而且每个通配符约束既可以是两个整数, 也可
以是整数到无穷. 该问题给用户带来了极大的方便,
无论模式中字符之间的通配符约束可以确定, 还是
很难确定, 它都能够解决. 该问题不仅要求能够获
得模式在序列中的出现次数, 而且能获得每次出现
的匹配位置, 这里要求模式的任意两个出现都不能
共享序列中的同一位置. 本文提出了解决该问题的
MOTW 算法和 MWTO 算法, 都采用了位并行的
技术去模拟非确定有限自动机 (NFA), 并详细地分
析了两个算法的时间复杂度和空间复杂度. 通过大
量真实的生物数据和人工数据进行实验, 实验验证
了 MOTW 算法和 MWTO 算法的正确性, 比相关
的匹配算法具有更好的性能. 处理没有长度约束的
情况下, 选择 MOTW 算法更合适. 当有长度约束
时, 选择MWTO 算法.
怎样获得 PMAW 问题的完备解仍然是一个

开放的问题, 将作为我们进一步的研究方向. 目前,
并没有多项式的算法能够得到模式的最大出现集

合, 所以, 我们猜测该问题有可能是一个 NP-hard
问题[6]. 下一步着手证明 PMAW 问题是否是 NP-
Hard 问题, 如果不是, 打算提出一个多项式的算法
对其进行解决.
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