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一种新颖的编辑距离限制下的相似性确认算法

于长永ꎬ 李淼淼ꎬ 赵　 楚ꎬ 马海涛
(东北大学秦皇岛分校 计算机与通信工程学院ꎬ 河北 秦皇岛　 ０６６００４)

摘　 　 　 要: 针对相似性确认步骤中编辑距离计算的高复杂性问题ꎬ提出了一种在编辑距离限制下的基于鸽

笼原理的字符串相似性确认算法. 首先找到满足编辑距离片段映射的片段ꎬ以此片段为基准ꎬ将长度为 ５００ ｂｐ
的 ｒｅａｄ 分段. 然后对满足编辑距离片段映射的左右部分递归地进行编辑距离计算ꎬ将各段得到的编辑距离相

加即为最后结果. 最后根据最长公共子串的下限将需要验证的片段数目降到最低ꎬ得到优化方案. 实验结果表

明ꎬ基于鸽笼原理的分段递归计算编辑距离的确认算法减少了验证步骤的时间ꎬ并能保证假阳率和假阴率都

为零.
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　 　 字符串在计算机系统中无处不在ꎬ因此字符

串处理得到了广泛的研究. 字符串处理中最重要

的问题是如何有效地评估两个字符串间的相似

性[１] . 相似性查询ꎬ即给定一个字符串集合和一

个查询字符串ꎬ在这个集合中找到所有与查询串

满足相似性度量的字符串[２] . 相似性查询的应用

场景非常广泛ꎬ在基因序列比对、拼写检查、复制

检测等方面都有涉及[３ － ６] . 因此ꎬ字符串的相似性

查询成为数据领域的一个关注点.

现有的大多数相似性查询都要求具有一个特

定的相似性度量函数ꎬ例如ꎬＪａｃｃａｒｄ 相似性、余弦

相似性和编辑距离[７ － １１] . 本文只依据两个字符串

间的编辑距离来判断它们是否相似ꎬ但是ꎬ当数据

集很大时ꎬ穷举所有字符串对的编辑距离是不现

实的. 为了解决这一问题ꎬ使用过滤加验证的框架

进行相似性查询[１２] . 在验证阶段ꎬ对候选集合进

行编辑距离验证ꎬ得到满足阈值条件的结果

集[１３] . 很显然ꎬ高效的编辑距离计算方法对算法



　 　

的时间性能有很大的提升.
本文研究基于鸽笼原理的分段递归计算编辑

距离的字符串相似性查询方法. 为了证明本文所

提算法的有效性ꎬ与现有的方法进行了比较. 实验

结果表明ꎬ该方法能够在时间上达到更优的效果.

１　 问题定义及相关工作

定义 １ 　 (编辑距离限制下的相似性查询问

题):设 Ｓ ＝ {ｓ１ꎬｓ２ꎬ􀆺ꎬｓｎ}是一个字符串集合ꎬｑ 表

示一个查询字符串ꎬτ 代表编辑距离阈值ꎬ式(１)
表示在编辑距离限制下的相似性查找结果.
　 Ｒ(Ｓꎬｑꎬτ) ＝ {ｅｄ(ｓｉꎬｑ)≤τ ｜ ｉ ＝ １ꎬ２ꎬ􀆺ꎬｎ} . (１)
其中ꎬｅｄ(ｓｉꎬｑ)表示将 ｑ 转换为 ｓｉ 所需的最少操

作次数ꎬ包括插入、删除、替换操作[１４] . 字符串相

似性查询问题是字符串研究方向的基础问题. 最
原始的查询算法是将查询串和数据库中每一个字

符串两两计算编辑距离ꎬ很显然ꎬ这是非常耗时

的. 为了减少相似性查询所用的时间ꎬ采用过滤加

验证的框架. 大量实验数据表明ꎬ验证占据了大部

分的时间. 目前可以用来优化验证的方法主要分

为两类:①减少候选集合的规模ꎻ ②提高编辑距

离计算速度. 对于方法①ꎬ由于候选集合的规模大

小会有一个下限ꎬ当达到一定规模时ꎬ再减小候选

集合规模ꎬ会导致过滤成本大大增加. 对于方法

②ꎬ大部分算法是基于动态规划进行优化. 例如ꎬ
基于范围的计算[１]、分层计算、前缀树[１ꎬ１５ － １６] 等

方法. 但是ꎬ对于大规模数据而言ꎬ如何进行验证

步骤的优化、实现快速地相似性查询仍然具有挑

战性.
１􀆰 １　 动态规划方法

设 ｓ 和 ｒ 是两个字符串ꎬ利用 ｜ ｒ ｜ ＋ １ 行 ｜ ｓ ｜ ＋
１ 列的矩阵 Ｄ 计算 ｅｄ( ｓꎬｒ) . 其中ꎬ ｜ ｒ ｜和 ｜ ｓ ｜分别

表示字符串 ｒ 和字符串 ｓ 的长度. ｓ[ ｉꎬｊ]表示 ｓ 中

从 ｉ 到 ｊ 的子串. ｅｄ( ｓꎬｒ)表示将 ｒ 转换到 ｓ 所需

要的最少操作次数(插入、删除、替换) . Ｄ[ ｉꎬｊ]表
示前缀 ｒ[１ꎬｈ]和前缀 ｓ[１ꎬｊ]的编辑距离ꎬ很显

然ꎬ对于 ０≤ｉ≤｜ ｒ ｜ ꎬＤ[ ｉꎬ０] ＝ ｉ 成立ꎻ对于 ０≤ｊ≤
｜ ｓ ｜ ꎬＤ [０ꎬ ｊ] ＝ ｊ 成立. 按照式 (２ ) 迭代计算

Ｄ [ ｉꎬｊ]:
　 Ｄ[ ｉꎬｊ] ＝ｍｉｎ(Ｄ[ ｉ － １ꎬｊ] ＋ １ꎬＤ[ ｉꎬｊ － １] ＋ １ꎬ

Ｄ[ ｉ － １ꎬｊ － １] ＋＆) . (２)
当 ｓ[ ｊ] ＝ ｒ[ ｉ]时ꎬ＆＝ ０ꎬ否则 ＆＝ １. 该方法时

间复杂度为 Ｏ( ｜ ｒ ｜ × ｜ ｓ ｜ ) . 给定数据集字符串 ｓ ＝
ｓｅｒｉｅｓꎬ查询串 ｒ ＝ ｓｅｒａｊｉꎬ图 １ 给出了利用原始方法

计算编辑距离的距离矩阵.

图 １　 动态规划计算编辑距离
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ｅｄｉｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｙ ｄｙｎａｍｉｃ ｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇ

１􀆰 ２　 范围

给定字符串 ｓ 和 ｒꎬ ｜ ｓ ｜ ＝ｍꎬ ｜ ｒ ｜ ＝ ｎꎬ编辑距离

阈值为 τꎬ那么只需要计算矩阵中的 Ｋ 条对角线

即可ꎬＫ 的值可以由式(３)确定. 同时ꎬ当主对角

线上的值出现 τ － ｜ ｍ － ｎ ｜ ＋ １ 时ꎬ即可判断字符

串 ｓ 和 ｒ 不相似.

Ｋ ＝
τ ＋ １ꎬ(τ － (ｍ － ｎ))％ ２ ＝ ０ ꎻ
τꎬ(τ － (ｍ － ｎ))％ ２ ＝ １ .{ (３)

例如ꎬｓ ＝ ｓｅｒｉｅｓꎬｒ ＝ ｓｅｒａｊｉꎬ如果给定阈值 τ ＝
２ꎬ那么(τ － (ｍ － ｎ))％ ２ ＝ ０ꎬ最多需要计算 τ ＋ １
条对角线.
１􀆰 ３　 层级

令 < ｉꎬｊ >表示距离矩阵中第 ｉ 行第 ｊ 列的实

体ꎬＥｘ表示矩阵中值为 ｘ 的实体集合. 给定字符串

ｓ 和 ｒꎬ编辑距离阈值 τꎬ为了计算 ｒ 和 ｓ 的编辑距

离ꎬ需要递归的计算Ｅｘꎬｘ ＝ ０ꎬ１ꎬ􀆺ꎬｎ. 如果 < ｜ ｒ ｜ ꎬ
｜ ｓ ｜ > ∈Ｅｘꎬ那么 ｅｄ( ｓꎬｒ) ＝ ｘ. 当 ｅｄ( ｓꎬｒ)≤τ 时ꎬ
加入结果集中. 例如ꎬｓ ＝ ｓｅｒｉｅｓꎬｒ ＝ ｓｅｒａｊｉꎬ逐步计

算编辑距离的过程如下:
首先ꎬＥ０ ＝ { < １ꎬ１ > ꎬ < ２ꎬ２ > ꎬ < ３ꎬ３ > }ꎬ

Ｅ１ ＝ { < ２ꎬ１ > ꎬ < １ꎬ２ > ꎬ < ３ꎬ２ > ꎬ < ２ꎬ３ >
< ４ꎬ３ > ꎬ < ３ꎬ４ > ꎬ < ４ꎬ４ > }ꎬ < ｜ ｒ ｜ ꎬ ｜ ｓ ｜ > 不属于

Ｅ１ꎬ根据Ｅ１ 计算Ｅ２ꎬＥ２ ＝ { < ３ꎬ１ > ꎬ < １ꎬ３ > ꎬ < ４ꎬ
２ > ꎬ < ５ꎬ３ > ꎬ < ６ꎬ４ > ꎬ < ２ꎬ４ > ꎬ < ３ꎬ５ > ꎬ < ４ꎬ
５ > ꎬ < ５ꎬ５ > ꎬ < ６ꎬ４ > }ꎬ < ｜ ｒ ｜ ꎬ ｜ ｓ ｜ > 不属于Ｅ２ꎬ
根据Ｅ２ 计算Ｅ３ꎬＥ３ ＝ { < ６ꎬ５ > ꎬ < ５ꎬ６ > ꎬ < ６ꎬ
６ > }ꎬ < ｜ ｒ ｜ ꎬ ｜ ｓ ｜ > ∈ Ｅ３ꎬ因此 ｅｄ ( ｓꎬ ｒ) ＝ ３.
计 算 过 程 见 图 ２ ꎬ 时 间 复 杂 度 为 Ｏ ( τ ×
ｍｉｎ ( ｜ ｒ ｜ ꎬ ｜ ｓ ｜ )) .

这种方法需要枚举数据集中每个字符串ꎬ计
算复杂度也很大. 除此之外ꎬ 时间复杂度和

ｍｉｎ ( ｜ ｒ ｜ ꎬ ｜ ｓ ｜ )以及字符串的长度有关. 很显然ꎬ
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当字符串很长时ꎬ时间性能会有所下降. 由于暴力

枚举数据集中的每个字符串存在困难ꎬ可以利用

不同字符串间的共同前缀共享计算.

图 ２　 分层计算编辑距离
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｌｅｖｅｌｅｄ ｅｄｉｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ

１􀆰 ４　 前缀树

由于数据库中的字符串类似于基因序列、
Ｗｅｂ 网址等具有高度重复性ꎬ因此ꎬ对集合中的

字符串动态构建一个前缀树结构ꎬ有利于解决具

有相同前缀的字符串重复性问题.
给定字符串数据集 Ｓ 和查询字符串 ｑꎬＳ ＝

{ｓ１ꎬｓ２ꎬ􀆺ꎬｓｎ}ꎬ对 Ｓ 中的字符串构建前缀树ꎬ相同

字符串具有相同的前缀ꎬ在前缀树上表示为具有

相同的节点. 例如ꎬ ｓ１ ＝ ＡＧＧＡＡꎬ ｓ２ ＝ ＡＧＧＡＣꎬ
ｑ ＝ＡＧＧＣＴꎬ那么 ｓ１ 和 ｓ２ 共享 ４ 个前缀树节点.
因此ꎬ可以直接利用 ｓ１ 的子串 ＡＧＧＡ 与 ｑ ＝
ＡＧＧＣＴ 的编辑距离快速得到 ｓ２ 和 ｑ 的编辑

距离.
但是ꎬ对候选集合中存在的较长字符串而言ꎬ

前缀树结构也不能很好地解决复杂的编辑距离计

算问题.
通过对上面三种编辑距离计算方法进行分

析ꎬ相对于最初的利用动态规划来计算编辑距离ꎬ
虽然在时间上有所提升ꎬ但是ꎬ当 ｅｄ( ｓꎬｒ) > τꎬ或
者 ｍａｘ ( ｜ ｓ ｜ ꎬ ｜ ｒ ｜ )很大时ꎬ以上方法并不能达到

很好的效果. 为了解决该问题ꎬ本文提出一种在片

段映射上递归地利用鸽笼原理计算编辑距离的算

法ꎬ并对该算法提出了优化方案.

２　 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 算法

２􀆰 １　 编辑距离片段映射

定义 ２　 (编辑距离片段映射):给定两个字

符串 ｒ 和 ｓ. Ｐ ( ｒ ) ＝ {ｓｅｇｒ( ｉ)} 和 Ｐ ( ｓ ) ＝

{ｓｅｇｓ( ｉ)}ꎬｉ ＝ １ꎬ􀆺ꎬｎꎬ分别表示 ｓ 和 ｒ 的分段集

合. 如果编辑距离 ｅｄ ( ｒꎬ ｓ) 满足式(４)ꎬ那么称

ｆ (ｓｅｇｒ( ｉ)) ＝ ｓｅｇｓ( ｉ)为编辑距离分段映射(ｅｄ －
ｍａｐｐｉｎｇ) . 设ｅｄｌꎬｅｄｒ 表示ｓｅｇｓ ( ｉ)与ｓｅｇｒ ( ｉ)之间

左、右两部分的编辑距离ꎬ如果满足式(５)ꎬ则称

ｓｅｇｒ( ｉ) 与 ｓｅｇｓ ( ｉ ) 之 间 是 ｅｄ － ｍａｐｐｉｎｇꎬ 记

为ｆｅｄ(∗) .

ｅｄ(ｓꎬｒ) ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝０
ｅｄ(ｓｅｇｓ( ｉ)ꎬｓｅｇｒ( ｉ)) ꎬ (４)

ｅｄ(ｓꎬｒ) ＝ ｅｄｌ ＋ ｅｄｉ(ｓꎬｒ) ＋ ｅｄｒ . (５)
例如ꎬ给定数据集中的一个字符串 ｓ ＝ ａｂｃｄꎬ

查询串 ｒ ＝ ａｃｘｄꎬ根据式(４)ꎬ可以列出从字符串 ｓ
到字符串 ｒ 的编辑距离片段映射ꎬε 表示空字符.

１) ｆ(ａ) ＝ ａꎬｆ(ｂ) ＝ εꎬｆ(ｃ) ＝ ｃꎬｆ(ε) ＝ ｘꎬ
ｆ(ｄ) ＝ ｄꎬ

２) ｆ(ａｂ) ＝ ａꎬｆ(ｃ) ＝ ｃꎬｆ(ｄ) ＝ ｘｄ ꎬ
３) ｆ(ａｂ) ＝ ａꎬｆ(ｃ) ＝ ｃｘꎬｆ(ｄ) ＝ ｄ ꎬ
４) ｆ(ａｂｃ) ＝ ａｃꎬｆ(ｄ) ＝ ｘｄ .
根据定义 ２ꎬ如果知道字符串 ｒ 和 ｓ 之间的 １

个编辑距离片段映射ꎬ那么 ２ 个字符串间复杂的

编辑距离的计算可以转换为多个子字符串编辑距

离的求和计算ꎬ减少长字符串编辑距离计算的复

杂度. 但是使用定义 ２ 去确定两个字符串中的分

段是否满足 ｅｄ － ｍａｐｐｉｎｇ 是一个复杂的过程ꎬ下
面通过定理 １ 和定理 ３ 来介绍如何巧妙地运用

ｅｄ －ｍａｐｐｉｎｇ 解决加速计算编辑距离的问题.
定理 １　 给定两个字符串 ｓ 和 ｒꎬ将 ｒ 分成 ｎ

段ꎬ如果 ｓ 与 ｒ 在给定的编辑阈值 τ 下相似ꎬ那么

至少存在一个ｓｅｇｒ( ｉ)(１≤ｉ≤ｎ)和一个 ｓ 中的子

串 ｓｍꎬ满足:

１) ｅｄ(ｓｅｇｒ( ｉ)ꎬｓｍ)≤⌊ τ
ｎ 」 ꎻ

２) ｆｅｄ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ＝ ｓｍ .
证明　 由于 ｅｄ( ｓꎬｒ)≤τꎬ即对 ｒ 进行不多于

τ 次的编辑操作就可以将 ｒ 变为 ｓꎬ因此ꎬ将 ｒ 分

为 ｎ 段后ꎬ至少有一段在变换的过程中发生的编

辑操作次数小于⌊ τ
ｎ 」ꎬ设该段为ｓｅｇｒ( ｉ)ꎬ同时设

该段在变换中变为 ｓ 的子串 ｓｍꎬ则有ｓｅｇｒ( ｉ)和 ｓｍ
满足条件 １ 和条件 ２ꎬ证毕.

在定理 １ 中ꎬ给出了快速判断两个字符串分

段中是否存在 ｅｄ － ｍａｐｐｉｎｇꎬ同时以下推论也

成立:
１) 如果 τ < ｎꎬ那么ｓｅｇｒ( ｉ) ＝ ｓｍ .
２) ｓｅｇｒ( ｉ)在字符串 ｒ 中的位置与 ｓｍ 在 ｓ 中

的位置差小于等于 τ.
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２􀆰 ２　 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 算法

定理 ２　 给定两个字符串 ｓ 和 ｒꎬ将 ｒ 分成 ｎ
段ꎬ如果 ｓ 与 ｒ 在给定的编辑阈值 τ 下相似ꎬ那么

可以推断出定理 １ 中的结论. 并且以下结论也

成立:
３) 如果找到编辑距离映射 ｅｄ( ｓｅｇｒ

ｉ ꎬｓｍ)ꎬ那
么左半部分的 ｒｌ 和 ｓｌ 必须满足定理 １ꎬ其中左半

部分的编辑距离阈值为 τｌ ＝ τ － ( ｜ ｒｒ ｜ － ｜ ｓｒ ｜ ＋
ｅｄ(ｓｅｇｒ

ｉ ꎬｓｍ)) .
４) 右半部分同理ꎬｒｒ 和 ｓｒ 必须满足定理 １ꎬ

此时的编辑距离阈值为 τｒ ＝ τ － ( ｜ ｒｌ ｜ － ｜ ｓｌ ｜
＋ ｅｄ(ｓｅｇｒ

ｉ ꎬｓｍ)) .
其中ꎬｓｅｇｒ( ｉ)和 ｓｍ 满足ｆｅｄ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ＝ ｓｍꎬｒｌꎬｒｒ 和
ｓｌꎬｓｒ 分别表示ｓｅｇｒ( ｉ)和 ｓｍ 的左、右两部分ꎬτｌꎬτｒ

分别表示 ｒｌ 和 ｓｌꎬｒｒ 和 ｓｒ 之间的编辑距离阈值.
通过上式可递归的计算编辑距离.

定理 ３　 如果两个字符串 ｒ 和 ｓ 满足 ｅｄ(ｓꎬｒ)≤
τꎬｒ 的分段集合为 Ｐ ( ｒ) ＝ { ｓｅｇｒ ( ｉ)}ꎬ那么有

ｅｄ(ｓꎬｒ) ＝ｍｉｎｎ
ｉ ＝ １{ｅｄｉ(ｓꎬｒ) ｜ ｆ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ＝ ｓｉｍ} .

其中ꎬｆ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ＝ ｓｉｍ 表示ｓｅｇｒ( ｉ)和 ｓｉｍ 在编辑距

离 ｅｄ(ｓｅｇｒ
ｉ ꎬｓｍ)≤⌊ τ

ｎ 」限制下是分段映射. 值得

注意的是ꎬ这样的映射是否为编辑距离映射是不

必要的. 只要满足片段ｓｅｇｒ( ｉ)能够映射到 ｓｉｍꎬ那
么就可以用ｅｄｉ( ｓꎬｒ) ＝ ｅｄｌ ＋ ｅｄｒ ＋ ｅｄ( ｓｅｇｒ

ｉ ꎬｓｍ)来
表示总的编辑距离. 根据定理 １ꎬ定理 ２ 和定理 ３
显然成立.
２􀆰 ３　 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 算法的优化

定义 ３　 (最小覆盖字符串):给定字符串 ｓ
和 ｒꎬ如果 ｃ(ｓꎬｒ)满足:

１) ｅｄ(ｓꎬｒ) ＝ ｅｄ(ｓꎬｃ) ＋ ｅｄ(ｃꎬｒ)ꎻ
２) ｓ→ｃ 过程中只有插入和替换操作ꎬｃ→ｒ

过程中只有删除和替换操作.
那么称 ｃ(ｓꎬｒ)为 ｓ 和 ｒ 的最小覆盖字符串.

很显然ꎬｃ(ｓꎬｒ)一定存在并且不唯一ꎬ并且 ｜ ｃ( ｓꎬ
ｒ) ｜ > ｜ ｓ ｜ ꎬ ｜ ｃ( ｓꎬｒ) ｜ > ｜ ｒ ｜ . ｜ ｃ( ｓꎬｒ) ｜可以通过以

下定理得到:
定理 ４　 给定字符串 ｓ 和 ｒꎬ令 Ｆ 是从 ｓ 到 ｒ

编辑距离映射的集合. 那么ꎬ

　 ｜ ｃ(ｓꎬｒ) ｜ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝１
｜ ｃ(ｓｅｇｒ( ｉ)ꎬｆ(ｓｅｇｒ( ｉ))) ｜ ꎬ

(６)

｜ ｃ(ｓꎬｒ) ｜ ＝ ｍａｘ
ｆ∈Ｆ

(∑
ｎ

ｉ ＝１
(ｍａｘ { ｜ ｓｅｇｒ( ｉ) ｜ ꎬ

｜ ｆ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ｜ })) . (７)
由于 ｜ ｃ ｜不能直接计算出来ꎬ因此用 ｜ ｃ ｜ ∗ ＝

ｍａｘ { ｜ ｓ ｜ ꎬ ｜ ｒ ｜ }代替 ｜ ｃ ｜ ꎬ并随着假设的映射片段

的改变ꎬ ｜ ｃ ｜ ∗逐步改变. 令 ｜ ｃ ｜ ∗ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝１
ｍａｘ

{ ｜ ｓｅｇｒ( ｉ) ｜ ꎬ ｜ ｆ(ｓｅｇｒ( ｉ)) ｜ } 作为 ｜ ｃ ｜的近似值.
证明　 ｃ(ｓꎬｒ)表示 ｒ 变为 ｓ 的过程中ꎬ先对 ｓ

进行所有的插入操作ꎬ得到字符串 ｃꎬｃ 的长度为

｜ ｃ(ｓꎬｒ) ｜ . 因此ꎬ将 ｓ 分段后ꎬ每段变为 ｒ 的一段ꎬ

这变 换 中 每 个 对 应 段 的 ∑
ｎ

ｉ ＝１
｜ ｃ( ｓｅｇｒ( ｉ)ꎬ

ｆ(ｓｅｇｒ( ｉ))) ｜ 表示每段都只进行插入ꎬ得到字符

串 ｃｉꎬ ｃｉ 的 长 度 和 就 是 ∑
ｎ

ｉ ＝１
｜ ｃ( ｓｅｇｒ( ｉ)ꎬ

ｆ(ｓｅｇｒ( ｉ))) ｜ . 因此整体变换和分段变换的结果

是相同的ꎬ所以式(６)成立.
取 ｓ 和 ｒ 的分段映射ꎬ每段( ｓｉꎬｒｉ)至多包含

一个插入或一个删除ꎬ那么有 ｃ ( ｓｉꎬ ｒｉ ) ＝ ｍａｘ
{ ｜ ｓｉ ｜ ꎬ ｜ ｒｉ ｜ }ꎬ所以式(７)成立.

引理 １　 (共享 ｑ － ｇｒａｍ 的下限):给定字符

串 ｓ 和 ｒꎬ满足 ｅｄ( ｓꎬｒ)≤τ. 那么 ｓ 和 ｒ 至少共享

Ｎｑ － ｇｒａｍ ＝ ｜ ｃ ( ｓꎬ ｒ) ｜ － ｑ ＋ １ － τ × ｑ 个公共 ｑ －
ｇｒａｍｓ. 当 ｓ→ｒ 只有删除或插入操作时ꎬＬＢ ＝ ｍａｘ
{ ｜ ｓ ｜ ꎬ ｜ ｒ ｜ } － ｑ ＋ １ － ｑ × τ 是共享 ｑ － ｇｒａｍｓ 的最

少数量.
引理 ２　 (最长公共子串的下限):给定字符

串 ｓ 和 ｒꎬ满足 ｅｄ(ｓꎬｒ)≤τ. 那么必然存在长度至

少为 Ｌ１ ＝ ｑ ＋ 「
Ｎｑ － ｇｒａｍ

τ ＋ １ ⌉ － １ ＝ 「 ｜ ｃ ｜ － τ
τ ＋ １ ⌉ ＝ Ｌ２ . 并

且ꎬ当共享 ｑ － ｇｒａｍ 的数量大于 Ｎｑ － ｇｒａｍ时ꎬＬ∗ ＝

ｑ ＋ 「
Ｎ∗

τ ＋ １⌉ － １.

在优化算法中ꎬ通过减少被验证片段的数目ꎬ
达到优化目的. 由引理 １ꎬ引理 ２ 可知ꎬ共享 ｑ －
ｇｒａｍ 的下限和最长公共子串的下限都与 ｜ｃ(ｓꎬｒ) ｜有
关ꎬ因此ꎬ 当一个新的片段映射被假设之后ꎬ
｜ ｃ ｜∗ꎬＮｑ － ｇｒａｍꎬＬ∗的值都被更新.

由鸽笼原理可知ꎬ字符串 ｒ 被分为 τ ＋ １ 个片

段ꎬ每一个片段都有可能 ｅｄ － ｍａｐｐｉｎｇ 到 ｓ 的子

串ꎬ因此ꎬ为了验证 ｅｄ(ｓꎬｒ)≤τꎬ最坏的情况下需

要对 τ ＋ １ 种情况进行验证. 实际上ꎬ根据引理 ２ꎬ
只有较长片段才会被验证.

定理 ５ 　 给定字符串 ｓ 和 ｒꎬ如果 ｅｄ( ｓꎬｒ)≤
τꎬ那么必定存在 ｓ 的子串 ｓｕｂｓ 和 ｒ 的子串 ｓｕｂｒ

满足:
１) ｓｕｂｓ ＝ ｓｕｂｒꎻ
２) Ｆｅｄ(ｓｕｂｒ) ＝ ｓｕｂｓꎻ
３) ｜ ｓｕｂｒ ｜≥Ｌ∗(Ｌ２) .
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根据定理 ５ꎬ只需要考虑映射片段长度大于

Ｌ２ 的情况. 为了找到长度大于 Ｌ２ 的所有映射片

段ꎬ需要将字符串 ｒ 分成 Ｎ∗ ＝ 「 ｜ ｒ ｜

「
Ｌ２

２ ⌉
⌉个相同长

度的片段. 同时ꎬ利用 ｑ － ｇｒａｍ 的计数过滤ꎬ ｑ
＝ Ｌ２ .

３　 实验结果与讨论

３􀆰 １　 数据集和实验环境

本文实验在 Ｌｉｎｕｘ 操作系统下ꎬｇ ＋ ＋ 编程环

境上利用 Ｃ ＋ ＋ 语言实现ꎬ本文实验使用真实的

测序 ｒｅａｄ 数据集ꎬ具体见下表 １ꎬ该数据集来自于

文献[１４]ꎬ从该文献的实验数据集中选择两个数

据作为本文的实验数据ꎬｒｅａｄ 长度为 １００ ｂｐꎬ在实

验过程中ꎬ 将长度 为 １００ ｂｐ 的 ｒｅａｄ 扩 展 到

５００ ｂｐ.

表 １　 数据集
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄａｔａｂａｓｅ

数据集 大小 / Ｍｂ 长度 / ｂｐ

ＥＲＲ２４０７２６＿１ ９８４ １００
ＥＲＲ２４０７２６＿２ ８８０ １００

３􀆰 ２　 实验结果

根据定理 １ ~ ４ꎬ本文提出的算法的假阳性和

假阴率均为 ０. 当两个字符串 ｓ 和 ｒ 的编辑距离小

于 τ 时ꎬＲｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 返回真实的编辑距离ꎬ否
则 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 返回 τ ＋ １. 因此ꎬ本文提出的算

法的准确性是 １００％ .
对于上述两个数据集ꎬ分别随机产生编辑距

离 τ≤ｘ(ｘ ＝ ３ꎬ５ꎬ７)的 １０ ０００ 条和 ３０ ０００ 条基因

序列ꎬ序列数目可以根据实验要求进行更改.

表 ２　 验证候选集
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｄａｔａｂａｓｅ

候选集 大小 / Ｍｂ 基因序列 /条

Ｐａｉｒｄａｔａ＿１＿３ ７８４􀆰 ９ １０ ０００
Ｐａｉｒｄａｔａ＿１＿５ ７８３􀆰 ５ １０ ０００
Ｐａｉｒｄａｔａ＿１＿７ ７８２􀆰 ３ １０ ０００
Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿３ ７８４􀆰 ９ ３０ ０００
Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿５ ７８３􀆰 ５ ３０ ０００
Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿７ ７８２􀆰 ３ ３０ ０００

　 　 在实验中ꎬ为了验证本文所提算法的有效性ꎬ
将序列的长度定义为 ５００ ｂｐ. 对每个候选集利用

本文列举的几种不同编辑距离计算方法ꎬ实验结

果见表 ３.

表 ３　 Ｐａｉｒｄａｔａ＿１＿ｘ各函数所用时间

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｉｍｅ ｓｐｅｎｔ ｏｎ Ｐａｉｒｄａｔａ＿１＿ｘ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｓ
τ 原始 层级 范围 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ

３ ３１􀆰 ３７ ２􀆰 ３７ ２􀆰 ５９ ０􀆰 １４
５ ３１􀆰 ８４ ２􀆰 ４３ ２􀆰 ６８ ０􀆰 ２２
７ ３２􀆰 １１ ２􀆰 ５１ ２􀆰 ７４ ０􀆰 ３２

　 　 为了测试候选序列数目对算法的影响ꎬ对验

证集 Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿ｘ 选取 Ｎｕｍｂｅｒ ＝ ３０ ０００ 的情况ꎬ
实验结果见表 ４.

表 ４　 Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿ｘ各函数所用时间

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｉｍｅ ｓｐｅｎｔ ｏｎ Ｐａｉｒｄａｔａ＿２＿ｘ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｓ
τ 原始 层级 范围 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ

３ ９５􀆰 ９６ ７􀆰 ２８ ７􀆰 ８８ ０􀆰 ４０
５ ９６􀆰 ７３ ７􀆰 ５９ ８􀆰 １４ ０􀆰 ６９
７ ９５􀆰 ７９ ７􀆰 ６６ ７􀆰 ９４ ０􀆰 ４３

４　 结　 　 语

本文提出的 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 算法用来快速计

算编辑距离. 在 Ｒｅｃｕｒｓｉｖｅ － ｅｄ 算法中ꎬ利用鸽笼

原理ꎬ通过将序列分段递归计算编辑距离ꎬ有效地

完成相似性验证步骤. 和已有的其他 ４ 种算法相

比较ꎬ本文提出的方法更加适用于较长字符串的

相似性比较ꎬ能够克服因 ｍａｘ( ｜ ｓ ｜ ꎬ ｜ ｒ ｜ )很大而造

成的计算复杂的问题. 现如今序列数据呈指数模

式增长ꎬ使得序列间的相似性查询越来越困难. 本
文提出的算法可以作为该问题的潜在解决方案.
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