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摘　要　大数据集正在以前所未有的速度产生，研制大数据集的实用压缩全文自索引是目前的挑战问题之一．该
文提出了一种高阶熵压缩的全文自索引．对于长为狀的文本犜以及任意犽犮ｌｏｇσ狀－１和犮＜１，该压缩索引占用
２狀犎犽（犜）＋狀＋狅（狀）位的空间，其中犎犽（犜）表示文本犜的犽阶经验熵，σ为字符表的大小．此外，该压缩索引可在线
性时间犗（狀）内构造．在此基础上，该文还给出了上述压缩索引的一种实用改进．这种改进引入了混合编码方法，额
外的空间开销为狅（狀）位．对于犘犻狕狕犪＆犆犺犻犾犻犆狅狉狆狌狊上的三类典型数据的实验表明：该文的压缩索引较之主流压缩
索引在压缩率和查询时间上具有显著的优势．该文所述的压缩索引软件可在ＧｉｔＨｕｂ上访问．
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１　引　言
大数据正以前所未有的速度产生．现实世界的

数据源如ＷＷＷ数据、社交网络、基因组数据、音乐

数据、数字图像和视频、流媒体等均产生数据，其中
相当一部分结构化为字符串或文本序列．据ＩＤＣ公
司估计［１］，到２０１７年后，全球互联网协议流量每年
将突破１．４ＺＢ（１ＺＢ＝１０２１Ｂｙｔｅ），到２０１８年全球移
动数据流量每月将达到１５．９ＥＢ（１ＥＢ＝１０１８Ｂｙｔｅ）．



传感网和物联网的蓬勃发展是大数据的又一推动
力，各个城市的视频监控每时每刻都在采集巨量的
流媒体数据．大数据的不断激增为数据存储、管理、
检索和从数据中搜索可用信息提出了新的挑战［２］．

Ｇａｒｔｎｅｒ提出了大数据的３个主要特征［１］：海量
（Ｖｏｌｕｍｅ）、多样性（Ｖａｒｉｅｔｙ）及速度（Ｖｅｌｏｃｉｔｙ）．海
量是指数据量大，使用传统基础设施进行处理的难
度变大．多样性是指数据类型、表现形式和语义解释
的异质性．过去的数据更多的是结构化的数据．现在
越来越多的数据是半结构数据，甚至是完全没有结
构的数据．据ＩＢＭ大数据的报告，２０１３年世界上的
数据量大约是１．６ＺＢ．在这１．６ＺＢ的数据中，约８０％
的数据是无结构的数据，因而，存在很多数据源是传
统技术不能管理或分析的．速度有两层含义：一是数
据到达的速率；另一个是必须对数据处理的速率．

模式匹配是理论计算机科学最古老的研究领域
之一［３４］，是理论领域为许多应用领域提供切实可行
解决方案的典范．从ＫＭＰ算法［３］（几乎所有算法教
科书中最重要的内容之一）到ＢｏｙｅｒＭｏｏｒｅ算法［４］

（所有文本编辑器中搜索命令的核心），由于其在信
息检索、Ｗｅｂ数据挖掘、计算生物学和图像处理等
领域的应用，一直得到广泛关注．

模式识别从一开始就是设法解决大型异质数据
集的搜索问题．如果是在一个小型的文件中搜索某
个特定的单词，是不需要什么特殊算法的．然而，如
果要在人类基因组中查找某个基因，而基因组中没
有单词分隔界限，而且数据规模和搜索的模式都很
大，那么理解如何重用扫描过的数据就变得至关重
要．因此，上述的ＫＭＰ算法［３］和ＢｏｙｅｒＭｏｏｒｅ算
法［４］的重要性就体现出来了．在出现更为复杂的问
题时，例如，给定一个大型非文本数据库（如数值数
据、音频数据或生物序列），我们能够索引它并能快
速回答搜索查询吗？正是因为这个问题，所以发明了
后缀树［５６］和后缀数组［７］这样的数据结构．

虽然后缀数组和后缀树均能在最优或几乎最优
时间内支持模式匹配查询，但对于输入规模为狀的
文本犜，它们使用犗（狀）字的空间，即犗（狀ｌｏｇ狀）①位．
在空间复杂度方面，这个大小要比文本犜自身的大
小犗（狀ｌｏｇσ）位要大得多，其中σ为字符表的大小，
且在实际中这些数据结构所占空间为原文本的５～
２０倍［２］．
１１　已有相关研究工作

压缩后缀数组［８１３］（ＣｏｍｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ，
ＣＳＡ）和ＦＭＩｎｄｅｘ［１４１６］利用了文本的可压缩性和规

则性，克服了空间上的局限性，同时能支持后缀数组
和后缀树的功能．压缩后缀数组和ＦＭＩｎｄｅｘ是不
需要原始文本的自索引（ｓｅｌｆｉｎｄｅｘｉｎｇ），也就是说，
它们既能作为压缩的原始文本，也能作为索引，原始
文本可以抛弃．从实际的角度来看，这是首次获得的
模式匹配的空间高效的压缩索引方法．此外，这些索
引技术在空间和时间上还能与搜索引擎中所使用的
著名的倒排索引（ｉｎｖｅｒｔｅｄｉｎｄｅｘｅｓ）技术［１７１８］相媲
美．因为倒排索引是一种词索引技术，适合做关键字
搜索，不适合短语搜索；如果用倒排索引进行短语搜
索效率不高［１９］，因而这些索引则提供了更为一般的
搜索能力．

Ｇｒｏｓｓｉ和Ｖｉｔｔｅｒ［８９］首次建立了压缩后缀数组理
论（ＣｏｍｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ，ＣＳＡ），使用犗（狀ｌｏｇσ）
位的空间，可在狅（犿／ｌｏｇσ狀＋狅犮犮ｌｏｇσ狀）时间内支持
模式匹配查询，其中犿为模式犘的长度，狅犮犮表示犘
在文本中出现的次数．在Ｇｒｏｓｓｉ和Ｖｉｔｔｅｒ［８９］的
ＣＳＡ中，后缀数组的值间接编码，以Φ函数（又称近
邻函数［８９］）存储，其中Φ（犻）＝犛犃－１［犛犃［犻］＋１］．Φ
函数可压缩为熵含义下的最优空间，每个犛犃的值
可在犗（ｐｏｌｙｌｏｇ狀）时间使用Φ函数的一小部分值计
算出．Ｓａｄａｋａｎｅ［１２１３］给出了将Ｇｒｏｓｓｉ和Ｖｉｔｔｅｒ的
ＣＳＡ变为自索引的方法，该索引使用（１／）狀犎０＋
犗（狀ｌｏｇｌｏｇσ）＋σｌｏｇσ位的空间，可在犗（犿ｌｏｇ狀＋
狅犮犮ｌｏｇ狀）时间内支持模式匹配查询．Ｆｅｒｒａｇｉｎａ和
Ｍａｎｚｉｎｉ［１４１５］提出了基于ＢＷＴ（ＢｕｒｒｏｗｓＷｈｅｅｌｅｒ
Ｔｒａｎｓｆｏｒｍ）变换［２０］的ＦＭＩｎｄｅｘ．其索引至多使用
５狀犎犽＋狅（狀ｌｏｇσ）位的空间，犽ｌｏｇσ（狀／ｌｏｇ狀）－ω（１），
可在犗（犿＋狅犮犮ｌｏｇ１＋狀）时间内检索犘在文本犜中
的出现次数狅犮犮，其中０＜＜１，犎犽表示文本犜的犽
阶经验熵，犽０．

Ｇｒｏｓｓｉ等人［１０］提出了理论上可证明达到渐近
空间最优性的第１个自索引，即高阶项前的系数为
常数１．该自索引使用狀犎犽＋狅（狀）位的空间，达到了
犗（犿ｌｏｇσ＋ｐｏｌｙｌｏｇ狀）的查询时间．同样的分析也适
用于ＦＭＩｎｄｅｘ，因而ＦＭＩｎｄｘ也达到了这样的最
优性．Ｆｏｓｃｈｉｎｉ等人［２１］给出了压缩后缀数组的一种
新的存储结构，空间达到了熵界；他们的方法不仅保
持了以往工作理论上的性能，且在实际中显示了良
好的结果．Ｋｒｋｋｉｎｅｎ和Ｐｕｇｌｉｓｉ［２２］提出了一种固
定块压缩提升技术，类似于上下文块提升技术，将
ＢＷＴ变换分成固定大小的块，而不是按照字符表
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①本文中不特别指明情况下，对数都以２为底．



的分块．虽然这种划分不是最优的，但他们表明了这
种技术不会比最优划分差很多．这种对ＢＷＴ变换
犔进行固定块划分的技术，其数据结构较为简洁、快
速．Ｍｋｉｎｅｎ等人［２３］提出了一种针对高度重复序列
的压缩自索引，称为ＲＬＣＳＡ．他们提出了后缀数组
采样的一种新策略．实验结果表明ＲＬＣＳＡ对于高
度重复ＤＮＡ序列如酵母序列表现出了良好的性能．
Ｈｕｏ等人［２４］提出了表示ＣＳＡ的近邻函数Φ的一种
新结构，理论上空间保持了高阶熵，设计了一种查找表
支持快速解码．Ｆｅｒｒａｇｉｎａ等人［２５］从实践角度将已有
索引进行了实现，并做了对比．Ｎａｖａｒｒｏ和Ｍｋｉｎｅｎ［２６］
综述了这方面的成果．Ｇｏｇ和Ｎａｖａｒｒｏ［２７］扩展了
ＣＳＡ的模式定位功能．Ｇｏｇ和Ｐｅｔｒｉ［２８］实现了一个
包含ＧＧＶＣＳＡ和ＦＭＩｎｄｅｘ的简明数据结构库．
１２　本文的贡献

本文提出了一种基于压缩后缀数组（Ｃｏｍ
ｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ，ＣＳＡ）的高阶熵压缩的全文自
索引．对于长为狀的文本犜，我们的压缩索引可在线
性时间内构造．对于任意犽犮ｌｏｇσ狀－１和犮＜１，我
们的压缩索引占用２狀犎犽＋狀＋狅（狀）位的空间，其中
犎犽表示文本犜的犽阶熵，σ为字符表的大小．此外，
本文还给出了上述描述的压缩索引的一种实用改
进，称之为ＡＣＳＡ（ＡｄａｐｔｉｖｅＣＳＡ）．这种实用改进
引入了混合编码方法，额外的空间开销为狅（狀）位．
对于犘犻狕狕犪牔犆犺犻犾犻犆狅狉狆狌狊上的三类典型数据的实
验表明，我们的压缩索引较之主流压缩索引在压
缩率和查询时间上具有显著的优势．所开发的压
缩索引可在ＧｉｔＨｕｂ上访问：ｈｔｔｐｓ：／／ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／
ｃｈｅｎｌｏｎｇｇａｎｇ／ＣｏｍｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ和ｈｔｔｐｓ：／／
ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｃｈｅｎｌｏｎｇｇａｎｇ／ＡｄａｐｔｉｖｅＣＳＡ．

２　预备知识
２１　问题定义和符号含义

文本索引问题：给定大小为狀的文本犜，其中字
符取自大小为σ的字符表Σ．文本索引的目标是构
建犜的一个索引，使得对于任一查询模式犘，能够
高效地确定犘是否在犜中出现．对于具体应用问
题，我们可能希望确定模式犘在犜中的出现次数
狅犮犮；或者定位模式犘在犜中出现的所有位置；或者
展示文本犜的子串犜［狊，狊＋犾犲狀－１］，给定子串起始
位置狊和长度犾犲狀．在压缩空间，本文索引的目标是
构建空间占用逼近文本熵压缩大小的压缩索引，同
时支持快速查询性能．

表１中给出了本文中使用的符号及含义．

表１　文中使用的符号及含义
符号 含义
犜 文本犜
狀 文本犜的长度
犘 模式犘
犿 模式犘的长度
Σ 字符表｛α１，…，ασ｝
σ 字符表的大小
Σ犽 定义在字符表Σ上长为犽的串集
犛犃 犜的后缀数组（ｓｕｆｆｉｘａｒｒａｙ）
犜［犻］犜中第犻个字符
犜［犻．．狀］犜的第犻个后缀，１犻狀
犛犃［犻］第犻个字典序最小后缀在犜中的起始位置
犛犃－１［犻］后缀犜［犻．．狀］的排名．称犛犃－１为逆后缀数组
犆犛犃 压缩后缀数组（ＣｏｍｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ）
Φ（犻） 近邻函数，满足Φ（犻）＝犼，ｉｆ犛犃［犼］＝（犛犃［犻］＋１）ｍｏｄ狀
狓ｌｉｓｔ以狓开始的所有后缀位置的一个递增序列
犎犽（犜）犜的犽阶经验熵，简称犽阶熵
狀犻 字符犻在犜中出现的次数

狑狊 连接狑在犜中每次出现之后的字符所形成的串，
狑为长为犽的子串

犽ｃｏｎｔｅｘｔ犜中后缀的长为犽的前缀
犆［狓］犜中所有小于狓的字符出现次数的总和
狅犮犮 模式犘在犜中的出现次数
犮狅狌狀狋 确定模式犘在犜中的出现次数
犾狅犮犪狋犲确定模式犘在犜中出现的所有位置
犲狓狋狉犪犮狋返回犜［狊狋犪狉狋．．狊狋犪狉狋＋犾犲狀－１］，给定狊狋犪狉狋和犾犲狀
ｐｏｌｙｌｏｇ狀狀的对数多项式

２２　后缀数组
令犜［１．．狀］为长度为狀的文本，其中字符取自

大小为σ的字符表Σ．形如犜［犻．．狀］的犜的子串（犻＝
１，２，…，狀）称为犜的后缀．后缀数组（ｓｕｆｆｉｘａｒｒａｙ）
犛犃［１．．狀］是狀个元素的整型数组，犛犃［犻］＝犼表示
第犻个字典序最小的后缀在犜中的起始位置为犼．
类似地，我们可以定义逆后缀数组：犛犃－１［犻］＝犼，表
示后缀犜［犻．．狀］的排名为犼，即犜中由犻起始的后缀
的排名为犼．如果模式犘出现在文本犜中，那么存在
整数犔和犚（犔犚），满足犛犃［犔］，犛犃［犔＋１］，…，
犛犃［犚］存储了犘在犜中出现的所有位置．
２３　压缩后缀数组

Ｇｒｏｓｓｉ＆Ｖｉｔｔｅｒ（ＧＶＣＳＡ）压缩后缀数组［８１０］

解决了后缀数组作为索引时空间占用过大的问题，
其核心是如何高效地表示近邻函数Φ［８１０］，定义
如下：
Φ（犻）＝犼，ｉｆ犛犃［犼］＝（犛犃［犻］＋１）ｍｏｄ狀（１）

　　Φ函数将犛犃中的某个位置犻（满足犛犃［犻］＝狆）
映射到另一个位置犼（满足犛犃［犼］＝狆＋１），其核心
在于把当前位置和下一个位置联系起来，不仅利用
了上下文信息，且有利于压缩，又提供了通过Φ函
数访问整个文本串的能力，从而提供了检索和数据
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恢复的能力．Ｇｒｏｓｓｉ等人［１０］（ＧＧＶＣＳＡ）所提出的
达到渐近空间最优性的压缩自索引引入了Σｌｉｓｔ的
概念（此后我们称狓ｌｉｓｔ），这些狓ｌｉｓｔ（狓∈Σ）可对文
本中的所有后缀及其关联的Φ值按照其前缀进行
划分．通过对后缀指针按其长度为２犽（犽＝０，１，

２，…）的前缀进行划分，可得这些狓ｌｉｓｔ．这些狓ｌｉｓｔ
的简单连接恰好为近邻函数值．每个狓ｌｉｓｔ形成关
于文本位置的一个递增序列，如图１所示．其中标示
出了犪ｌｉｓｔ和犮ｌｉｓｔ．因此，如果对递增序列的间隔
长度进行编码，就能实现对文本的压缩．

犻０１２３４５６７８９１０１１１２１３１４１５１６１７１８１９２０２１２２２３２４２５２６２７２８２９３０３１３２３３３４３５
犜犪犫犳犵犱犫犳犫犵犱犳犮犮犫犵犪犮犲犳犮犲犵犮犱犲犳犵犫犳犮犪犱犫犵犪犳
犛犃０１５３０３４５２７１１３３２７２９１２１１２２１６１９４３１２３９１７２４２０３５６２８１０１８２５２１４３３２６２１３８
Φ６１４１７２３２４２５２９３０３１３５２７１１１８２０２２４８２１２６２７２８３３０９１０１２１５３２３４１３５１３１６１９

烐烏 烑　　　　　　
犪ｌｉｓｔ

烐烏 烑　　　　　　　　　
犮ｌｉｓｔ
图１　后缀数组犛犃和近邻函数Φ

２４　犽阶经验熵
令犜为长度为狀的文本串，其中字符取自大

小为σ的字符表Σ．由信息论可得，使用经验熵
（ｅｍｐｉｒｉｃａｌｅｎｔｒｏｐｙ）可以界定存储文本犜所需空间
的下界．经验熵类似于概率意义上所定义的熵，不同
之处在于经验熵是根据所观察到的犜中字符频率
来定义的，而不是由字符概率来定义的．可用经验熵
来度量一个压缩算法的性能，它是文本串结构的一
个函数，不对输入做任何假设．文本串犜的０阶经
验熵定义为［２９］

犎０（犜）＝－∑
σ

犻＝１

狀犻
狀ｌｏｇ

狀犻（）狀 （２）

其中：狀犻是字符犻在犜中出现的次数，∑犻狀犻＝狀．值
狀犎０（犜）表示理想压缩器的输出大小，该压缩器使
用－ｌｏｇ狀犻（）狀位对字符表Σ中的符号进行编码．这
是使用唯一可解码编码所能达到的最大压缩率，其
中字符表中的每个字符被赋以一个固定的码字．如
果用于每个字符的码字依赖于其在犜中的前犽个
字符，那么还可以达到更好的压缩率．

对于长为犽的串狑∈Σ犽，令狑狊是连接狑在犜
中每次出现之后的字符所形成的串．｜狑狊｜是该串的
长度．犜的犽阶经验熵定义为［２９］

犎犽（犜）＝１狀∑狑∈Σ犽狘狑狊狘犎０狑（）狊 （３）

　　值狀犎犽（犜）表示如果使用的编码依赖于前犽个
最近所见的符号，所能达到压缩率的下界．注意，对
于任意串和犽０，有犎犽＋１（犜）犎犽（犜）ｌｏｇσ．

例如，对于犜＝犪犫犮犱犪犫犮犱犪犫犮犱，其０阶经验熵和
１阶经验熵如下计算：
犎０（犜）＝－（１／４）ｌｏｇ（１／４）－（１／４）ｌｏｇ（１／４）－

（１／４）ｌｏｇ（１／４）－（１／４）ｌｏｇ（１／４）＝２，

犎１（犜）＝（１／１２）（３犎０（狑犪）＋３犎０（狑犫）＋
３犎０（狑犮）＋２犎０（狑犱））
＝（１／４）犎０（犫犫犫）＋（１／４）犎０（犮犮犮）＋
（１／４）犎０（犱犱犱）＋（１／６）犎０（犪犪）＝０．

　　上例犜的所有高阶熵均为０．这表明如果我们
随机均匀地从犜中选择一个字符来猜测，其不确定
性为２．如果猜测之前我们知道其前一个字符，那么
可以肯定结果答案．在一般情况下，对于给定的文本
串犜，存在犖，满足对于犽犖，有犎犽（犜）＝０．

３　压缩后缀数组的存储结构
３１　Φ的简明表示

为了方便叙述起见，我们根据上下文交替使用
Φ（）函数和Φ［］数组这两种形式．ＧＧＶ＿ＣＳＡ［１０］是一
种多层递归结构，按照犽ｃｏｎｔｅｘｔ［１０］对Φ进行划分，
达到了文本的高阶熵，且最高项系数为１．我们在这
一理论的基础上，考虑实际，对此进行简化，并结合
后向查找过程，提出了一种相对简明、易实现的单层
ＣＳＡ结构，同时空间上保持了理论上的高阶熵．我
们的结构采用两层模式：一层是超块（狊狌狆犲狉犫犾狅犮犽，
犛犅），另一层是块（犫犾狅犮犽，犅）．过程如下：

（１）首先把长为狀的Φ数组分为长为犪＝（ｌｏｇ狀）２
的超块，故共有狀／犪个超块．

（２）其次把每个超块分成犪／犫个块，每个块包含
犫个整数，犫＝（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀．

（３）最后对每个块内的整数序列做差分，对差
分后的每个差值进行ＥｌｉａｓＧａｍｍａ编码［３０］，连接起
来即得到Φ数组的表示，记为犛．

但我们必须处理一种特殊情形．假设狓表示前
一个Φ值，狔表示当前Φ值，当差值犵犪狆＝狔－狓＜０
时，Ｇａｍｍａ编码无法处理，此时令犵犪狆＝狔－狓＋狀，
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再将该犵犪狆值进行Ｇａｍｍａ编码．这是由于（狓－狕）
ｍｏｄｎ＝（狓＋狀－狕）ｍｏｄ狀，其中狓和狕都是正整数．
在我们的结构中，需要保存超块的偏移量表犛犅，块的
偏移量表犅，Φ的采样表犛犃犕以及最终的Ｇａｍｍａ编
码序列犛，我们用这４个结构表示Φ数组．

图２给出了大小狀＝３６的Φ数组及其表示，其
中超块长度犪＝９，块长度犫＝３，超块中的块数狉＝３．

图２中每个狓ｌｉｓｔ（狓∈Σ）内对应的所有后缀都
具有相同的首字符，如犪ｌｉｓｔ内对应的所有后缀都
具有相同的首字符犪．每个狓ｌｉｓｔ内的Φ值呈升序

排列，但不同的狓ｌｉｓｔ之间不存在这种关系．表中的
犵犪狆数组是各个块内求差分后的值，每个块内的第
１个数会被采样，所以没有与之对应的“差值”，表中
这些位置标记为０，实际编码的犵犪狆序列不包含块
中的这些０．需要注意的是第４、６、８个块，因为这些
块中的３个整数分属两个狓ｌｉｓｔ，所以出现了差分后
为负值的情况，此时犵犪狆＝Φ［犻］－Φ［犻－１］＋狀，对于
本例，第４个块的犵犪狆＝２－３５＋３６＝３，所以该犵犪狆
编码为０１１，对于第６个块，犵犪狆＝４－２２＋３６＝１８，
因而对应的编码为００００１００１０．

犻０１２３４５６７８９１０１１１２１３１４１５１６１７１８１９２０２１２２２３２４２５２６２７２８２９３０３１３２３３３４３５
Φ６１４１７２３２４２５２９３０３１３５２７１１１８２０２２４８２１２６２７２８３３０９１０１２１５３２３４１３５１３１６１９
犵犪狆０８３０１１０１１０３５０７２０１８４０５１０５３０１２０１７２０２２０３３
犛０００１００００１１ １１ １１ ０１１００１０１００１１１０１０００００１００１０００１００００１０１１００１０１０１１ １０１０００００１０００１０１００１００１０ ０１１０１１
犛犅 ０ １４ ４４ ６２
犅 ０ １０ １２ ０ ８ １６ ０ ６ １４ ０ １２ １８
犛犃犕 ６ ２３ ２９ ３５ １１ ２２ ２１ ２８ ９ １５ １ １３

图２　Φ的表示（狀＝３６，犪＝９，狉＝３，犫＝３）

　　ＥｌｉａｓＧａｍｍａ编码［３０］是一种前缀无关码，因此
解码是唯一的．理论上，对于一个大小为狓的整数
应用Ｇａｍｍａ编码，需要２ｌｏｇ狓＋１位表示这个整
数．Ｇａｍｍａ编码由两部分组成，前一部分是ｌｏｇ狓　
个０，后一部分是狓的二进制表示，使用ｌｏｇ狓＋１
位．解码时从左到右数出连续０的个数，不妨设为犮
个，然后解码犮＋１位即得狓．例如：犵犪狆＝８，ｌｏｇ８＝
３，表示前一部分含有３个０，由于８的二进制表示
为１０００，即后一部分为１０００，因此８的Ｇａｍｍａ编
码为０００１０００．解码时，从左到右数出连续０的个
数，为３，然后解码犮＋１＝３＋１＝４位，即得８．
犛犅表示每个超块在编码序列犛中的偏移位

置，例如，上表中的第２个超块的第２个差值３（因
为每块中的第１个Φ值会被采样，不需要保存在犛
中）的编码在犛中的偏移为１４，所以犛犅［１］＝１４．犅
中保存的是块中第２个差值（即每个块内之后的那
个数）的偏移量，这个偏移量是相对于该块所在超块
的相对偏移量，如第５个块是在第２个超块中，且相
对偏移量为８，所以犅［４］＝８．上表中的犛犃犕数组
保存的是每个块中的第１个数的值，即Φ的采
样值．

如果要访问Φ（犻），就要进行解码．解码过程是
首先查询犛犅和犅结构后确定所属块在犛中的位
置，然后解码犛序列，加上相应的采样值犛犃犕，即可
得到Φ值．Φ（犻）的表示如下：

Φ（犻）＝（犛犃犕［犻／犫］＋犱犲犮狅犿狆狉犲狊狊（犛，犛犅［犻／犪］＋
犅［犻／犫］，犻ｍｏｄ犫））ｍｏｄ狀 （４）

其中犪为超块长度，犫为块长度．犱犲犮狅犿狆狉犲狊狊过程完
成在Ｇａｍｍａ编码序列犛上的解码，解码的起始位
置由犛犅［犻／犪］＋犅［犻／犫］确定，即第犻个值所属
块的起始位置．犻ｍｏｄ犫为要解码的次数，最后将解码
值与第１项犛犃犕［犻／犫］相加得到Φ（犻）值．

对于图２示例，如果要求Φ（１１），首先求得
犛犃犕［１１／犫］＝犛犃犕［１１／３］＝３５，又由于犛犅［１１／犪］＋
犅［１１／犫］＝犛犅［１１／９］＋犅［１１／３］＝犛犅［１］＋犅［３］＝
１４，即解码起始位置为１４，且１１ｍｏｄ３＝２，所以从
犛表中的第１４个位置开始解码，连续解码２次和
犛犃犕［３］累加即可，犛表中第１４个位置解码第１次
得到３，第２次解码得５，因此Φ（１１）＝（３５＋３＋５）
ｍｏｄ３６＝７．

如果要求Φ（２５），首先求得犛犃犕［２５／犫］＝
犛犃犕［２５／３］＝９，又由于犛犅［２５／犪］＋犅［２５／犫］＝
犛犅［２５／９］＋犅［２５／３］＝犛犅［２］＋犅［８］＝５８，即解码
起始位置为５８，且２５ｍｏｄ３＝１，所以从犛表中的第
５８个位置开始解码，解码１次和犛犃犕［８］累加即
可，犛表中第５８个位置解码１次得到１，因此Φ（２５）＝
（９＋１）ｍｏｄ３６＝１０．
３２　空间占用

令犵犼为狓ｌｉｓｔ内第犼个犵犪狆的长度，狀狓为该表
中的元素数．由狓ｌｉｓｔ的定义可知，狀狓恰好为字符狓
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在文本犜中出现的次数．我们使用ＥｌｉａｓＧａｍｍａ对
犵犼＝Φ（犼＋１）－Φ（犼）进行编码，该编码长度包含
２犵犼＋１位．因此，该表内的犵犪狆总长度为

∑
狀狓－１

犼＝１
狘Φ犼＋（ ）１－Φ（）犼狘狀

所需要的总编码位数至多为∑
狀狓－１

犼＝１
（２ｌｏｇ（Φ（犼＋１）－

Φ（犼））＋１）位，最坏情况下为２狀′狓ｌｏｇ（狀／狀′狓）＋狀′狓位，
其中狀′狓＝狀－１．对所有表上的犵犪狆编码位数求和，
可得∑狓∈Σ２狀′狓ｌｏｇ狀／狀′（ ）狓＋狀′（ ）狓，即２狀犎１＋狀′位，
其中狀′＝狀－σ，σ为字符表Σ的大小．

使用文献［２１］中的方法，对表内犵犪狆编码进行
更为细致的分析，可得更好的一个空间上界．令Φ（犻）
的犽ｃｏｎｔｅｘｔ表示犜［犛犃［Φ（犻）］］长为犽的前缀．按
照犽ｃｏｎｔｅｘｔ划分，每个狓ｌｉｓｔ可被划分为至多σ犽个
子表，由此可见，∑ｌｏｇ（Φ（犼＋１）－Φ（犼））狀犎犽，其
中求和取自同一表内及同一犽ｃｏｎｔｅｘｔ内的所有
犵犪狆．不在同一犽ｃｏｎｔｅｘｔ内的犵犪狆数目至多为
σ犽＋１．同一犽ｃｏｎｔｅｘｔ内的所有犵犪狆的编码总长度为
２狀犎犽＋狀，其他犵犪狆的编码总长度为２σ犽＋１ｌｏｇ狀．值
得一提的是，我们的结果对于任何犽都成立．

然而，我们还需要处理一种情况，那就是有些
犵犪狆（每块中的第１个）是不需要编码的，因为它们
已被采样，这部分的编码大小可以去掉．这些犵犪狆
所占总空间至多为（狀／犫）（２ｌｏｇ犵犻＋１）＝狅（狀），因为
犫＝（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀．

现在考虑结构犛犅，犅和犛犃犕所占空间．每个
超块的起始位置至多为｜犛｜＝犗（（狀／犫）（ｌｏｇ狀犎）），
其中犎是编码每符号的平均位数；而每块在其超块
内的相对位置至多为犗（（ｌｏｇ狀）２）．我们还需存储
犗（狀／犫）＝犗（狀／（（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀））个Φ值采样，每
个值需要ｌｏｇ狀位．因此，结构犛犅，犅和犛犃犕所占总
空间为犗（（狀／犪）ｌｏｇ｜犛｜＋（狀／犫）ｌｏｇ｜犫｜＋（狀／犫）ｌｏｇ狀）
位．将犪＝（ｌｏｇ狀）２和犫＝（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀代入，可得
这３个结构所占总空间为

（犗 狀
（ｌｏｇ狀）２ｌｏｇ（）狀犎＋狀ｌｏｇｌｏｇ（ ）狀

（ｌｏｇ狀）２ｌｏｇｌｏｇ（ ）狀（ ）２＋
狀ｌｏｇｌｏｇ（ ）狀
（ｌｏｇ狀）２ｌｏｇ）狀＝狅（狀）．

　　将以上各部分所占空间加起来，可得总空间界
为２狀犎犽＋狀＋２σ犽＋１ｌｏｇ狀＋狅（狀）位．

定理１．　对于任意犽犮ｌｏｇσ狀－１及常数犮＜１，
Φ的简明表示所占空间为２狀犎犽＋狀＋狅（狀）位，其中
犎犽表示文本犜的犽阶经验熵．

３３　加速Φ值访问
给定编码序列犛及解码位置狆．对于大小为

犗（ｌｏｇ狀）的块，最坏情况下需要犗（ｌｏｇ狀）时间访问
Φ．通过维持一个宽度为犠＝犗（ｌｏｇ狀／２）的表犚（如
表２所示），可在几乎常量时间内访问Φ．表犚由四
部分组成，分别记为犚１、犚２、犚３和犚４．犚１用来快速确
定宽度为犠的位串中从左端起连续出现的０的个
数．犚２表示宽度为犠的位串中可以完整解码的犵犪狆
数目．犚３表示该宽度为犠的位串可以正确解码的位
数．犚４表示可以正确解码（犵犪狆）值的累加和，这与我
们用差值保存Φ是对应的，直接保存累加值，省掉
了累加的过程．

例如，对于表２中的第１行，１６位全是０，所以
犚１列值为１６，该１６位串一个犵犪狆都解码不出来，所
以犚２列为０，犚３、犚４列也就都为０．该表中的第６行
的位串００１０１０１１１０１００１１０，可以完整解码的犵犪狆数
目为５，所以犚２＝５．这些犵犪狆所对应的解码位数之
和为１５，故犚３＝１５，解码犵犪狆值总和犚４＝１４，所剩
１位是不可解码的．

表２　犚表
ｉｎｄｅｘ 犚１ 犚２ 犚３ 犚４

００００００００００００００００ １６ ０ ０ ０
０００００００００００００００１ １５ ０ ０ ０

… … … … …
０００００００１１１１１１１１０ ７ １ １５ ２５５

…
００１０１０１１１０１００１１０ ２ ５ １５ １４
００１０１１００１０１０１１１０ ２ ５ １５ １５

…
１０１０１０１００１１１１００１ ０ ７ １３ １１

…
１１１１１１１１１１１１１１１１ ０ １６ １６ １６

可用２犠ｌｏｇ犠位存储每个犚犻（犻＝１，２，３）表，因
为每个犚犻表中的元素在［１，犠］中取整数值，因而每
个元素可用ｌｏｇ犠位表示．代入犠＝ｌｏｇ狀／２，可得这
３个表所占总空间为３槡狀（ｌｏｇｌｏｇ狀－１）位．类似分析
可得犚４所占空间为（１／４）槡狀ｌｏｇ狀位，因为犚４至多有
２犠／２个元素，每个元素至多用ｌｏｇ狀表示．因此，犚表
所需总空间为３槡狀（ｌｏｇｌｏｇ狀－１）＋（１／４）槡狀ｌｏｇ狀＝
狅（狀）位．

利用犚表，可以加速Φ（犻）值的获取．设犻表示
需要解码的次数，狋犲犿狆表示某次查找表可以解码的
Ｇａｍｍａ编码数（即可以解码的犵犪狆数），狀狌犿表示
已经解码的编码个数，则获取Φ的过程如下：

（１）读取犛犃犕、犛犅和犅，得到采样值和偏移量．
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（２）读取犠位，用查找表解码，狋犲犿狆为本次可
以解码的Ｇａｍｍａ编码数，更新狀狌犿＝狀狌犿＋狋犲犿狆，
如果狀狌犿＜犻，重复该步，否则，后退一步，抛弃本次
解码值，转到步（３）．

（３）由步（２）的结束位置开始，顺序解码，每解
码一次，狀狌犿自增，直至狀狌犿＝犻为止，此时返回解
码值的累加和．

假设待解码序列为犛，当前位置为狆，需要连续
解码１０次，则利用查找表的解码过程如下：

获取犛序列的前犠（犠＝１６）位，不妨说１０１０１
０１００１１１１００１，查表犚２，发现该１６位串可以解码
７个数（犵犪狆），即该１６位串包含７个完整的Ｇａｍｍａ
编码，查表犚４，得到对应解码（犵犪狆）的累加值，即
１１，查表犚３得到正确解码的位数，即这７个完整
Ｇａｍｍａ编码的解码位数总和为１３位，所以本次查表
解码７个数，累加值为１１，正确解码的位数为１３．下
一次从狆＋１３位置开始，再解码１０－７＝３次，继续
累加即可，新的１６位串为００１０１０１１１０１００１１０，查
表犚２，该串可以解码５个数，大于剩余解码次数３，则
结合犚１表，按照步３，顺序解码３次，分别得到５，３，１，
与犵犪狆当前累加值累加，得到犱犲犮狅犿狆狉犲狊狊（犛，狆，１０）＝
２０，则一个完整的犱犲犮狅犿狆狉犲狊狊操作完成．
３４　字符频数统计

统计字符频数是为了支持自索引．按照字典序，
犆［狓］表示原文本犜中所有小于狓的字符出现次数
总和，犆［狓］的实际含义为：第１次以字符狓打头的
后缀的排名．表３给出了图１中文本犜的犆值．为
了方便，我们在字符频数统计表的最后一个位置增
添一项，填入狀值．

表３　字符频数统计表犆
犪 犫 犮 犱 犲 犳 犵
０ ４ １０ １６ ２０ ２３ ３０ ３６

利用犆表和Φ的表示结构，可以恢复犛犃［犻］对
应的后缀犜［犛犃［犻］．．狀－１］，因此犜可以丢弃．对于
犻＝犼，Φ［犼］，Φ［Φ［犼］］…，后缀犜［犛犃［犻］．．狀－１］的第
１个字符犜［犛犃［犻］］在犛犃中是连续且字符表有序
的．因而犜［犛犃［犻］］必定为满足犆［犮］＜犻犆［犮＋１］
的字符．因此我们可以首先对犻在犆上做二分查找，
确定犻所属的字符区间，然后利用以下的犻狀犮狅犱犲表，
就可以恢复出首字符，然后改变犻为Φ［犻］，重复上述
过程，即可恢复后缀犜［犛犃［犻］．．狀－１］．

字符重映射的含义为：假设犜中出现了σ个不
同的字符，按照其ＡＳＣＩＩ编码排序这σ个字符，由
小到大重映射为０～σ－１，即编码为０～σ－１．在需

要时，也需要把０～σ－１之内的数字编码值再映射
回原字符．这两个映射可以使用大小分别为２５６和
σ的数组完成．以图１为例，假设犮狅犱犲表完成由字符
到编码的映射，犻狀犮狅犱犲表完成由编码到字符的映射，
表４和表５分别给出了这两个映射的实例．

表４　犮狅犱犲表（狊犻狕犲：２５６）
字符０… 犪犫犮犱犲犳犵…２５５
编码… … ０１２３４５６… …

表５　犻狀犮狅犱犲表（狊犻狕犲：σ）
编码 ０ １ ２ ３ ４ ５ ６
字符 犪

（９７）
犫
（９８）

犮
（９９）

犱
（１００）

犲
（１０１）

犳（１０２）
犵（１０３）

４　索引构造
我们可在犗（狀）的时间内完成压缩后缀数组构

造（不包括计算后缀数组的时间），主要由４步组成．
步１（预处理）．读取原文件犜，计算字符频数统

计表犆，计算犛犃．
步２（构造Φ数组）．利用表犆、犛犃、犜计算Φ

值，删除犜．
步３（采样犛犃＆犛犃－１）．采样犛犃和犛犃－１数

组，保存采样值，删除犛犃．
步４（编码Φ）．采样、编码Φ数组，即用图１中

的犛、犛犅、犅和犛犃犕结构保存Φ数组，完成之后，删
除Φ数组．
４１　构造近邻函数Φ

读取源文件，完成统计工作，必要时过滤非法字
符，创建字符统计表犆、字符映射表犮狅犱犲、重映射表
犻狀犮狅犱犲，计算犛犃等都可以在这一步完成．

算法犮狅狀狊狋狉狌犮狋犘犺犻给出了近邻函数Φ的构造
过程．

算法１．　犮狅狀狊狋狉狌犮狋犘犺犻．
输入：犆，犛犃，犜
输出：Φ
１．狋犲犿狆←犆［犾犪狊狋犮犺犪狉］
２．ＦＯＲ犻←０ｔｏ狀－１ＤＯ
３．狆狅狊←犛犃［犻］
４．ＩＦ狆狅狊＝０ＴＨＥＮ
５． 犺←犻
６．ＥＬＳＥ
７． 犮←犜［狆狅狊－１］
８． Φ［犆［犮］］←犻
９． 犆［犮］←犆［犮］＋１
１０．Φ［狋犲犿狆］←犺
１１．ＲＥＴＵＲＮΦ
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算法计算公式（１）中定义的Φ值．第１行记录
后缀犜［狀－１］（犾犪狊狋犮犺犪狉是犜的最后一个字符）的排
名，保存在狋犲犿狆中，即犛犃［狋犲犿狆］＝狀－１．算法的第
４、５行记录犛犃［犻］＝０时的犻值，保存在犺中．根据
式（１），Φ［狋犲犿狆］＝犺，因为犛犃［犺］＝（犛犃［狋犲犿狆］＋
１）ｍｏｄ狀＝０．对于图１中的示例，犛犃［０］＝０，所以
犺＝０，犆［犾犪狊狋犮犺犪狉］＝犆［犳］＝２３，故狋犲犿狆＝２３，所以
Φ［２３］＝０．显然，该算法的时间复杂度为犗（狀）．该
算法基于以下事实：当扫描整个后缀数组时，假设此
时在处理后缀犛犃［犻］＝犼，如果犮＝犜［犼－１］，且犮是
在某个后缀之前第犽次出现，则犮ｌｉｓｔ［犽］＝犻，即
Φ［犆［犮］］＝犻．算法第９行中犆［犮］每次自增，所以
犆［犮］始终指向犮ｌｉｓｔ表中第１个需要赋值的单元．
在算法伪代码的描述中，我们假设数组犆［］是一个
局部变量．当算法犮狅狀狊狋狉狌犮狋犘犺犻执行完时，犆表值
复位．
４２　采样犛犃及犛犃－１

被采样的后缀数组犛犃及逆后缀数组犛犃－１中
的点将作为锚点（犪狀犮犺狅狉）保留下来，用来恢复未采
样点的值．采样过程中将产生犛犃犾和犛犃－１

犾数组．假
设犛犃的采样步长为犮，犛犃－１的采样步长为犱，采样
过程如下．

算法２．　狊犪犿狆犾犻狀犵犛犃＆犛犃－１．
输入：犛犃，犮，犱
输出：犛犃犾，犛犃－１

犾

１．犽←（狀－１）／犮
２．ＦＯＲ犻←０ｔｏ犽－１ＤＯ
３．犛犃犾［犻］←犛犃［犻·犮］
４．ＦＯＲ犻←０ｔｏ狀－１ＤＯ
５．ＩＦ犛犃［犻］ｍｏｄ犱＝０ＴＨＥＮ
６． 犛犃－１

犾［犛犃［犻］／犱］←犻
７．ＲＥＴＵＲＮ犛犃犾ａｎｄ犛犃－１犾

算法的第２～３行计算犛犃犾，每隔犮个犛犃值采
样一个值，即保留那些下标为犮的倍数的犛犃［犻］值，
犛犃犾结构可用来支持犵犲狋狆狅狊过程（第５节中描述），
用于返回犛犃［犻］的值．第４～６行计算犛犃－１

犾．该结构
是对逆后缀数组犛犃－１进行采样（利用犛犃与犛犃－１

互逆的特点，所以采样时不需要犛犃－１的存在），用
来支持犲狓狋狉犪犮狋（狊狋犪狉狋，犾犲狀）操作，即返回犜［狊狋犪狉狋．．
狊狋犪狉狋＋犾犲狀－１］．我们知道，对于某个已知具体排名
的后缀可以方便的恢复该后缀，所以如何将位置
狊狋犪狉狋转换成排名犻成为唯一的难点．我们可以首先
确定狊狋犪狉狋／犱的排名犻，再重复执行狊狋犪狉狋ｍｏｄ犱次
犻←Φ［犻］即可．得到排名后，按照３．４节的方法，就可
以恢复犜［狊狋犪狉狋．．狊狋犪狉狋＋犾犲狀－１］，当然我们需要处理

狊狋犪狉狋＋犾犲狀大于狀的情况．
４３　编码Φ

该过程主要完成犛、犛犅、犅和犛犃犕这４个结构
的初始化工作．假设超块长度为犪，块长度为犫，且犪
是犫的倍数，并假设犛、犛犅、犅和犛犃犕所需空间已
经在该步的预处理阶段分配完成．算法过程如下．

算法３．　犮狅犱犻狀犵犘犺犻．
输入：Φ
输出：犛，犛犅，犅，犛犃犕
１．Ｉｎｉｔｉａｌｉｚｅ犻狀犱犲狓１，犻狀犱犲狓２，犻狀犱犲狓３，犾犲狀１，犾犲狀２ｔｏｂｅ０
２．ＦＯＲ犻←０ｔｏ狀－１ＤＯ
３．ＩＦ犻ｍｏｄ犪＝０ＴＨＥＮ
４． 犾犲狀２←犾犲狀１
５． 犛犅［犻狀犱犲狓３］←犾犲狀２
６． 犻狀犱犲狓３←犻狀犱犲狓３＋１
７．ＩＦ犻ｍｏｄ犫＝０ＴＨＥＮ
８． 犛犃犕［犻狀犱犲狓１］←Φ［犻］
９． 犻狀犱犲狓１←犻狀犱犲狓１＋１
１０． 犅［犻狀犱犲狓２］←犾犲狀１－犾犲狀２
１１． 犻狀犱犲狓２←犻狀犱犲狓２＋１
１２． 狆狉犲←Φ［犻］
１３．ＥＬＳＥ
１４． 犵犪狆←Φ［犻］－狆狉犲
１５． ＩＦ犵犪狆＜０ＴＨＥＮ
１６． 犵犪狆←犵犪狆＋狀
１７． 狆狉犲←Φ［犻］
１８． 犾犲狀１←犾犲狀１＋２犫犾（犵犪狆）－１
１９． 犪狆狆犲狀犱（犵犪狆，犛）
２０．ＲＥＴＵＲＮ犛，犛犅，犅，ａｎｄ犛犃犕
当第３行的ＩＦ条件成立时，该点就是超块的采

样点，只保留采样点在Ｇａｍｍａ编码串中的绝对偏
移量，犻狀犱犲狓３是该结构（超块）的下标．第７行的ＩＦ
条件成立时，该点对应块的一个采样点，需要保留采
样点的Φ值．第８～９行完成这一工作，也需要保存
该采样点相对于所属超块采样点的偏移量，所以第
１０行保存犾犲狀１～犾犲狀２，显然犾犲狀２为采样点所属超块
的绝对偏移量，犾犲狀１为当前犛序列的长度．第１２行
和１７行更新狆狉犲值，表示前一个Φ值．当前两个ＩＦ
条件都不成立时，执行１４～１９行，计算差值犵犪狆，如
果发生犵犪狆＜０的情况，第１６行修正．第１８行
犫犾（犵犪狆）表示犵犪狆的二进制码长，所以２犫犾（犵犪狆）－１
就是犵犪狆的Ｇａｍｍａ编码长度．第１９行犪狆狆犲狀犱操
作把犵犪狆值按照Ｇａｍｍａ编码的方式，追加到犛结
构上．显然，整个过程的时间复杂度为犗（狀）．

因此，索引ＣＳＡ的构造过程可以在线性时间内
完成，最终保存的结构为犛、犛犅、犅、犛犃犕、犛犃犾和
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犛犃－１
犾结构，犛、犛犅、犅和犛犃犕加在一起在逻辑上充

当Φ数组，Φ［犻］可由式（４）得到．也可以用３．３节介
绍的查找表加速计算．

５　模式匹配
５１　查　找

查找过程可以分为计数查询和定位查询，分别
用犮狅狌狀狋和犾狅犮犪狋犲表示．犮狅狌狀狋返回模式犘在犜中的
出现次数．本质上说，犮狅狌狀狋查询确定犜中以犘为前
缀的那些后缀的范围［犔，犚］．一旦完成犮狅狌狀狋查询，
我们就能得到［犔，犚］中每个后缀在犜中的起始位
置．算法采用后向查找技术，并结合３．４节的犆表，可
以实现自索引．算法摆脱了基于字符串比较的查询框
架，在查询的过程中，不断利用Φ数组，缩小结果
范围［犔，犚］，当迭代到模式的首字符时，犛犃［犔，犚］
内的所有后缀都以犘为前缀，算法描述如下．

算法４．　犮狅狌狀狋．
输入：犘，Φ
输出：犔，犚
１．犮←犘［犿－１］
２．犔←犆［犮］
３．犚←犆［犮＋１］－１
４．ＦＯＲ犻←犿－２ｄｏｗｎｔｏ０ＤＯ
５．犮←犘［犻］
６．犔犔←犆［犮］
７．犚犚←犆［犮＋１］－１
８．狀犲狑犔←ｍｉｎ｛犼：犼∈［犔犔，犚犚］＆Φ［犼］∈［犔，犚］｝
９．狀犲狑犚←ｍａｘ｛犼：犼∈［犔犔，犚犚］＆Φ［犼］∈［犔，犚］｝
１０．犔←狀犲狑犔
１１．犚←狀犲狑犚
１２．ＩＦ犔＞犚ＴＨＥＮ
１３．ＲＥＴＵＲＮ“ｐａｔｔｅｒｎｄｏｅｓｎｏｔｅｘｉｓｔ”
１４．ＥＬＳＥ
１５．ＲＥＴＵＲＮ犔ａｎｄ犚
其中犿表示犘的长度，第８～９行的含义为确

定新的左右边界，该算法建立在Φ变换的实际含义
和特点上．该算法由模式的最后一个字符开始，循环
到模式的第１个字符结束．显然，该算法在执行过程
中保持下列循环不变式：当算法执行完倒数第犽个
字符时，［犔，犚］区间之内的后缀以模式犘的后犽个
字符为前缀，证明如下：

初始化．算法执行１～３行，完成初始化，显然此
时犔对应犮ｌｉｓｔ的第１个元素，犚对应犮ｌｉｓｔ的最后
一个元素，所以此时区间［犔，犚］就是犮ｌｉｓｔ区间，该

区间内的所有后缀均以字符犮开头，得证．
保持．假设算法已经执行到了倒数第犽个字符

犮，即此时区间［犔，犚］内的后缀以模式犘最后面的
犽－１个字符为前缀．算法在第６～７行确定犮ｌｉｓｔ的
区间［犔犔，犚犚］，并且该区间内的Φ值都是升序的．
Φ［犻］值的实际含义为该后缀“剔除”掉首字符后的后
缀的排名，如果犜中包含该模式，即会出现狆犽狆犽－１
狆犽－２…狆犾犲狀－１，那么区间［犔犔，犚犚］中一定有一个连
续片段［狀犲狑犔，狀犲狑犚］，其中所有的Φ值都在区间
［犔，犚］内，因为［犔，犚］区间内的后缀都以狆犽－１狆犽－２…
狆犾犲狀－１为前缀，所以执行完该次循环，以［狀犲狑犔，狀犲狑犚］
为新的［犔，犚］，即该区间内的后缀都以模式的最后
犽个字符为前缀．

结束．算法有两个退出位置，第１３行或第１４
行．由第１３行退出时，表示模式不存在，当由第１４
行退出时，区间［犔，犚］内的所有后缀都以模式犘为
前缀．

因此当该算法结束时，当犔犚时，模式出现犚－
犔＋１次，当由第１３行退出时，犔＞犚，表示模式没有
出现．以犘＝“ｂｇａ”为例，算法执行过程如下：
１～３行初始化．确定区间犔＝犆［犪］＝０，犚＝

犆［犪＋１］－１＝犆［犫］－１＝３，即区间［犔，犚］＝［０，３］
内的后缀都以字符犪打头，对应犪ｌｉｓｔ．

第１次循环．此时犔犔＝犆［犵］＝３０，犚犚＝犆［犵＋
１］－１＝３５，即区间［３０，３５］内的后缀都以字符犵打
头，［３０，３５］内的Φ值为｛１，３，５，１３，１６，１９｝，其中前
两个的Φ值属于区间［犔，犚］，所以［狀犲狑犔，狀犲狑犚］为
［３０，３１］，第１０、１１行将［犔，犚］更新为［３０，３１］，即该
区间内的后缀以“ｇａ”为前缀，可以从图１得到验证．

第２次循环．此时［犔，犚］为［３０，３１］，犔犔＝犆［犫］＝
４，犚犚＝犆［犫＋１］－１＝犆［犮］－１＝９，［４，９］内的Φ值
为｛２４，２５，２９，３０，３１，３５｝，所以［狀犲狑犔，狀犲狑犚］＝
［７，８］，满足犚犔的条件，更新［犔，犚］为［７，８］，循
环结束，返回．

所以最终［７，８］区间内的后缀以“ｂｇａ”为前缀．
在具体确定狀犲狑犔和狀犲狑犚时，由于［犔犔，犚犚］区间
内的Φ值都是升序的且采样点的值是直接存储的，
所以先在采样点上执行二分查找，确定狀犲狑犔、狀犲狑犚
的目标区间犅犻，然后在目标区间犅犻上利用查找表顺
序解码，确定具体的位置．采样点上二分过程的时间
复杂度为犗（ｌｏｇ（狀／犫）），犫表示块大小．假设犎表示
Ｇａｍｍａ编码的平均长度，则一个犅块对应犫犎位，
一次查找表可以解码犠位，犠表示查找表宽度，所
以顺序解码过程的复杂度为犗（犫犎／犠）．所以算法
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第８～９行的复杂度为犗（ｌｏｇ（狀／犫）＋犫犎／犠）．对于
块大小犫＝（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀，计数查询算法的时间
复杂度为犗（犿ｌｏｇ狀／ｌｏｇｌｏｇ狀），犿为模式犘的长度．
算法的返回值为犔和犚，表示区间犛犃［犔，犚］内的后
缀以模式犘作为前缀，故犘出现的次数为犚－犔＋１
次．如果查询的模式不存在，某次循环第１２行的ＩＦ
条件将成立，跳出循环，直接返回模式不存在．

定理２．　给定长为犿的模式犘，借助于查找表
犚（３．３节描述），计数查询可在犗（犿ｌｏｇ狀／ｌｏｇｌｏｇ狀）
时间内完成，空间占用由定理１给出，额外犆表开
销为σｌｏｇ狀位，其中σ为字符表大小．

算法犾狅犮犪狋犲以犮狅狌狀狋过程返回的［犔，犚］作为输
入，然后利用犵犲狋狆狅狊（犻）操作确定犛犃［犻］的值，犻∈
［犔，犚］．

算法５．　犾狅犮犪狋犲．
输入：犘，犔，犚
输出：犪狀狊
１．犪狀狊［０…犚－犔］←０
２．ＦＯＲ犻←犔ｔｏ犚ＤＯ
３．犪狀狊［犻－犔］←犵犲狋狆狅狊（犻）
４．ＲＥＴＵＲＮ犪狀狊
犵犲狋狆狅狊（犻）过程返回犛犃［犻］，即第犻个最小后缀

在犜中的起始位置．算法过程如下．
过程犵犲狋狆狅狊（犻）．
１．狊狋犲狆←０
２．ＷＨＩＬＥ犻ｍｏｄ犮≠０ＤＯ
３．狊狋犲狆←狊狋犲狆＋１
４．犻←Φ［犻］
５．犻←犻／犮
６．ＲＥＴＵＲＮ（犛犃犾［犻］－狊狋犲狆）ｍｏｄ狀
犵犲狋狆狅狊从某点犻∈［犔，犚］出发，沿着犻′（Φ［犻］），

犻″（Φ［犻′］），…，顺序后移，满足犛犃［犻］＋１＝犛犃［犻′］，
犛犃［犻′］＋１＝犛犃［犻″］，…，直至遇到被采样的某点
犛犃犾［犻］．令狊狋犲狆表示后移的步数，则结果返回为
犛犃犾［犻］－狊狋犲狆，该结果在算法第６行返回．因为对于
犫＝（ｌｏｇ狀）２／ｌｏｇｌｏｇ狀，使用宽度为犠＝犗（ｌｏｇ狀／２）的
查找表，访问Φ的时间为犗（ｌｏｇ狀／ｌｏｇｌｏｇ狀）．因此，
犾狅犮犪狋犲算法的时间复杂度为狅犮犮·犮·犗（（ｌｏｇ狀）２／
ｌｏｇｌｏｇ狀），其中犮为犛犃的采样步长，狅犮犮为模式在犜
中出现的次数．

定理３．　给定长为犿的模式犘及模式出现的
范围［犔，犚］，定位查询可在狅犮犮·犮·犗（（ｌｏｇ狀）２／
ｌｏｇｌｏｇ狀）时间内完成，其中犮为犛犃的采样步长，狅犮犮
为模式出现的次数．

继续以模式“ｂｇａ”为例，犮狅狌狀狋过程求出［７，８］区

间内的所有后缀具有“ｂｇａ”前缀，所以犾狅犮犪狋犲过程用
犵犲狋狆狅狊分别求出犛犃［７］，犛犃［８］的值．以求犛犃［８］
为例，简单描述犵犲狋狆狅狊过程（犮＝３）．狊狋犲狆＝０，犻＝８，
ＷＨＩＬＥ循环开始．８ｍｏｄ３≠０，ｓｔｅｐ＝１，更新犻＝
Φ［犻］＝Φ［８］＝３１；３１ｍｏｄ３≠０，ｓｔｅｐ＝２，更新犻＝
Φ［３１］＝３．３ｍｏｄ３＝０，循环结束．第５行犻＝犻／３＝
３／３＝１，算法在第６行返回犛犃犾［犻］－２＝３４－２＝３２．
５２　展示文本串

给定子串起始位置狊狋犪狉狋和长度犾犲狀，犲狓狋狉犪犮狋
（狊狋犪狉狋，犾犲狀）操作可以展示犜中起始位置狊狋犪狉狋处长
度为犾犲狀的子串，即犜［狊狋犪狉狋．．狊狋犪狉狋＋犾犲狀－１］．４．２节
采样犛犃－１数组，产生犛犃－１

犾数组．我们可以利用该
数组实现犲狓狋狉犪犮狋（狊狋犪狉狋，犾犲狀）操作，返回这个子串．在
３．４节中我们讨论了如何恢复后缀犛犃［犻］，即返回
后缀犜［犛犃［犻］．．狀］，该过程会用到Φ的表示结构和
犆表（字符统计表）．因此我们只需把某个后缀的起
始位置狊狋犪狉狋转换成对应的排名犻，犲狓狋狉犪犮狋（狊狋犪狉狋，
犾犲狀）操作就能借助３．４节的方法完成．

由４．２节可知，对于排名为犻的后缀，可以在犆
表上进行二分查找，确定犻所属的区段犻狀犱犲狓，则排
名为犻的后缀的第１个字符就是犻狀犮狅犱犲［犻狀犱犲狓］，后
续部分用犳（犻）表示这一过程，即返回排名为犻的后
缀的首字符．显然，过程犳（犻）的时间复杂度由犆表
的二分过程决定，为犗（ｌｏｇσ），σ表示犆表大小，即字
符表的大小．更新犻＝Φ［犻］，重复上述过程，可以确
定整个后缀．

以下描述过程狉犲狊狋狅狉犲（犻，犾犲狀），该过程返回排名
为犻的后缀犜［犛犃［犻］．．犛犃［犻］＋犾犲狀－１］．

过程狉犲狊狋狅狉犲．
输入：犻，犾犲狀
输出：狊狌犫狊狋狉
１．ＦＯＲ犼←０ｔｏ犾犲狀－１ＤＯ
２．狊狌犫狊狋狉［犼］←犳（犻）
３．犻←Φ［犻］
４．ＲＥＴＵＲＮ狊狌犫狊狋狉
以下狋狉犪狀狊犳狅狉犿将后缀的起始位置狊狋犪狉狋转换

成排名犻．
过程狋狉犪狀狊犳狅狉犿．
输入：狊狋犪狉狋
输出：犻
１．犻←犛犃－１

犾［狊狋犪狉狋／犱］
２．狊狋犲狆←狊狋犪狉狋ｍｏｄ犱
３．ＦＯＲ犼←０ｔｏ狊狋犲狆－１ＤＯ
４．犻←Φ［犻］
５．ＲＥＴＵＲＮ犻
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犱表示犛犃－１数组的采样步长，该过程先查找比
狊狋犪狉狋小的最大的犛犃－１数组采样点狊狋犪狉狋／犱，得到
该点排名犻，然后重复执行狊狋犪狉狋ｍｏｄ犱次犻＝Φ［犻］，
根据Φ［犻］的物理含义，此时的犻就是狊狋犪狉狋位置开始
的后缀的排名犻．

算法６．　犲狓狋狉犪犮狋．
输入：狊狋犪狉狋，犾犲狀
输出：狊狌犫狊狋狉
１．犻←狋狉犪狀狊犳狅狉犿（狊狋犪狉狋）
２．狊狌犫狊狋狉←狉犲狊狋狅狉犲（犻，犾犲狀）
３．ＲＥＴＵＲＮ狊狌犫狊狋狉
算法的时间复杂度由两个过程犳（犻）和Φ［犻］决

定．由本节分析可知，犳（犻）的时间复杂度为犗（ｌｏｇσ）．
犜狉犪狀狊犳狅狉犿最坏情况下执行犱次Φ［犻］操作，狉犲狊狋狅狉犲
执行犾犲狀次Φ［犻］操作，因而犲狓狋狉犪犮狋操作的时间复杂
度为犗（（犱＋犾犲狀）（ｌｏｇ狀／ｌｏｇｌｏｇ狀）＋犾犲狀ｌｏｇσ）．

定理４．　给定子串起始位置狊狋犪狉狋和长度犾犲狀，

展示子串查询可在犗（（犱＋犾犲狀）（ｌｏｇ狀／ｌｏｇｌｏｇ狀）＋
ｌｅｎｌｏｇσ）时间内完成，其中犱为犛犃－１的采样步长．

图３给出了犮＝犱＝３时对后缀数组犛犃和逆后
缀数组犛犃－１的采样结果，分别用犛犃犾和犛犃－１

犾表
示．我们将犛犃犾和犛犃－１

犾存储在每个单元占用ｌｏｇ狀
位的数组里．结合图３，执行犲狓狋狉犪犮狋（１４，４）的过程
如下：

第１步．确定位置１４的排名，图３中犛犃－１的采样步长
为３，不超过１４的最大采样点为１２，对应犛犃－１

犾行中第４项
（下标从０开始），得犻＝１１，即位置１２开始的后缀的排名为
１１，１４ｍｏｄ３＝２，重复执行两次犻＝Φ［犻］，最终犻＝３０，即位置
１４开始的后缀的排名为３０，该计算由狋狉犪狀狊犳狅狉犿过程完成．

第２步．犾犲狀＝４，循环４次．首先，犻＝３０，属于犵ｌｉｓｔ范
围，故第１个字符为‘犵’．其次，犻＝Φ［３０］＝１，属于犪ｌｉｓｔ范
围，故第２个字符为‘犪’．然后，犻＝Φ［１］＝１４，属于犮ｌｉｓｔ范
围，故第３个字符为‘犮’．最后，犻＝Φ［１４］＝２０，属于犲ｌｉｓｔ范
围，故第４个字符为‘犲’．因此犜［１４．．１７］＝“犵犪犮犲”．

犻０１２３４５６７８９１０１１１２１３１４１５１６１７１８１９２０２１２２２３２４２５２６２７２８２９３０３１３２３３３４３５
犜犪犫犳犵犱犫犳犫犵犱犳犮犮犫犵犪犮犲犳犮犲犵犮犱犲犳犵犫犳犮犪犱犫犵犪犳
犛犃０１５３０３４５２７１１３３２７２９１２１１２２１６１９４３１２３９１７２４２０３５６２８１０１８２５２１４３３２６２１３８
犛犃犾０３４１７１１１９２３２４６１８１４２１
犛犃－１０６２９３４１６４２４９３５１９２６１２１１７３０１１４２０２７１５２２３３１３１８２１２８３２５２５１０２１７８３１３２３
犛犃－１犾 ０３４２４１９１１１２７３３２１５２３１

图３　犛犃犾和犛犃－１
犾示例

６　改　进
不同数据的分布特点是不同的，体现在Φ的

犵犪狆序列中１的比例．我们的统计实验表明，像ｄｎａ
这样的数据，其犵犪狆值为１的比例大约占到总数的
４０％～６０％左右；像ｅｎｇｌｉｓｈ这样的数据，其犵犪狆值
为１的比例大约占到总数的５０％～７０％左右；像
ｉｎｆｌｕｅｎｚａ这样高度重复的（ｈｉｇｈｌｙｒｅｐｅｔｉｖｅ）序列，其
犵犪狆值为１的比例可高达８０％以上．因此犵犪狆序列
中势必存在大量连续的１（也称长游程，ｌｏｎｇｒｕｎｓ），
单纯一种Ｇａｍｍａ编码不能很好的适应这种情况，
需要结合ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码，而ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码可以
很高效的处理这种具有长游程的数据．对Φ的犵犪狆
序列运用ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码之后，解码速度也会有所
提升，因为一个ｒｕｎｓ可能会对应好多个犵犪狆，不再
需要逐个恢复，所以犵犪狆中１的比例越高，则倾向
于应用ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码，块大小也可以适当的取的
大些．但并不是所有的犵犪狆片段都呈现很好的
ｒｕｎｓ特性，因而我们仍然需要Ｇａｍｍａ编码方法作为

第２种编码方法，当ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码失效时，使用
Ｇａｍｍａ编码．

最终我们的数据感知的、自适应的编码策略如
下：候选编码方法有Ｇａｍｍａ编码，ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码，
块大小根据犵犪狆中１的比例决定，块内编码方法在
Ｇａｍｍａ和ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码中择优选取．最终的结果
是：我们改进的ＣＳＡ能根据数据分布的不同，自动
的选择合适的编码方法和块大小，具有数据感知和
自适应的特点．

如何把ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码结合进来是个很艺术的
问题，区分一个值狔（表示待编码的值）是犵犪狆还是
１的ｒｕｎｓ，一种简单的策略如下：

犺（）狔＝２狔－３，如果狔是一个犵犪狆
２狔， 如果狔是１的｛ ｒｕｎｓ．

　　这样解码时通过奇偶判断就能确定编码的是
犵犪狆还是１的ｒｕｎｓ值．这里可做进一步优化，将狔
映射为２狔－１时，所有被编码的值都大于１，此时我
们可以修改Ｇａｍｍａ编码的规则，当狔的二进制需
要狓位时，在狔的二进制前面追加狓－２个０，而不
是原来的狓－１个０．此外，高度重复数据的ｒｕｎｓ值
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或偶尔出现的非１犵犪狆的值都较大，所以Ｅｌｉａｓ
Ｄｅｌｔａ编码更合适，按照类似的方式修改Ｄｅｌｔａ编码
规则，“剔除”最左端的０．我们的改进版称为ＡＣＳＡ
（ａｄａｐｔｉｖｅＣＳＡ），改进版在结构上比图２多了记录
编码方法的ｍｅｔｈｏｄｓ域，每个块对应一个ｃｅｉｌ，每个
ｃｅｉｌ需要２位，可表示４种编码方法（Ｇａｍｍａ，ＲＬＧ，
ＲＬＤ，Ａｌｌ１）．其中Ｇａｍｍａ表示对狔使用Ｇａｍｍａ编
码，ＲＬＧ表示对狔使用ｒｕｎｌｅｎｇｔｈＧａｍｍａ编码，
ＲＬＤ表示对狔使用ｒｕｎｌｅｎｇｔｈＤｅｌｔａ编码，Ａｌｌ１表示
整个块为１的ｒｕｎｓ，这样的块不编码．这个ｍｅｔｈｏｄｓ
域所用空间为２（狀／犫）＝狅（狀），对于犫＝（ｌｏｇ狀）２／
ｌｏｇｌｏｇ狀．

实现时，超块大小固定为块大小的１６倍，块大
小自适应，以犵犪狆序列中１的比例为依据．如果数
据是高度重复的，设为５１２，如果数据是像ｅｎｇｌｉｓｈ
这样的，设为２５６，否则设为１２８，令犫表示块大小，
则在实际中犫值取值如下：

犫＝
１２８，ｉｆ狉犾１
２５６，ｉｆ犾１＜狉犾２
５１２，ｉｆ狉＞犾
烅
烄

烆 ２

，

其中狉为犵犪狆序列中１的比率．
我们的实现中，提供了狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾参数，该参数

决定３个典型的阈值：
狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾＝０对应阈值（犾１，犾２）＝（０．５０，０．６０），

此时压缩率较好，犮狅狌狀狋查询较慢．
狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾＝１对应阈值（犾１，犾２）＝（０．６０，０．７５），

该阈值是个比较好的权衡值．
狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾＝２对应阈值（犾１，犾２）＝（０．６５，０．８０），

此时压缩率较差，犮狅狌狀狋查询较好．
这些阈值和狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾的取值都只是经验值，

可以根据需求进行权衡．狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾值偏小时，侧重
于压缩率，狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾值偏大时，侧重于查询速度．

７　实验结果与分析
７１　实验环境设置

实验中没有运行其他大型程序，任何系统设置保
持默认，运行Ｕｂｕｎｔｕ１２．０４ＬＴＳ３２位系统，ｇ＋＋
４．４．１编译，加Ｏ３优化参数．机器情况：ＨＰＺ４００，
ＣＰＵ：Ｉｎｔｅｒ（Ｒ）Ｘｅｏｎ（Ｒ）２＠２．５３；ＲＡＭ：４ＧＢ，Ｌ３：
４ＭＢ．

我们使用源自犆犪狀狋犲狉犫狌狉狔犆狅狉狆狌狊（ｈｔｔｐ：／／ｃｏｒｐｕｓ．
ｃａｎｔｅｒｂｕｒｙ．ａｃ．ｎｚ）和犘犻狕狕犪＆犆犺犻犾犻犆狅狉狆狌狊（ｈｔｔｐ：／／
ｐｉｚｚａｃｈｉｌｉ．ｄｃｃ．ｕｃｈｉｌｅ．ｃｌ／ｉｎｄｅｘｅｓ．ｈｔｍｌ）的数据测试
所提方法的性能．我们的两个版本可在ｈｔｔｐｓ：／／
ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｃｈｅｎｌｏｎｇｇａｎｇ／ＡｄａｐｔｉｖｅＣＳＡ及ｈｔｔｐｓ：／／
ｇｉｔｈｕｂ．ｃｏｍ／ｃｈｅｎｌｏｎｇｇａｎｇ／ＣｏｍｐｒｅｓｓｅｄＳｕｆｆｉｘＡｒｒａｙ
上获取．
７２　参数对性能的影响

我们的ＣＳＡ结构是带参数的，参数的选取影响
着压缩索引的空间和时间性能．本节简要讨论这些
参数对算法性能的影响．假设犪表示超块的大小，犫
表示块的大小，犮表示犛犃的采样步长，犱表示犛犃－１

的采样步长，犛犃犕、犛犅、犅按照紧凑方式存储．为了
降低空间，我们固定犱＝１６犮．本节我们将讨论犪和犫
的最佳倍数关系，在此基础上确定参数犫、犮对算法
实现性能的影响，最终确定一组最佳的参数．

图４表示犫取不同的值，犪＝犽犫时，随着犽的变
化，Φ结构大小（ｂｐｓ，ｂｉｔｓｐｅｒｓｙｍｂｏｌ）的变化趋势，
横轴表示系数犽，纵轴表示Φ结构的大小．从图４中
可以看到，当狀＝５０Ｍ、１００Ｍ时，当犽大于１８左右
之后，空间不再降低，甚至有变大的趋势，所以选取
犪＝１８犫是合适的．后续的实验都是建立在犪＝１８犫
的基础上的．

图４　Φ结构大小
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　　现在讨论参数犫、犮对性能的影响，实验中以５０ＭＢ
大小ｘｍｌ数据为例．

第１组．参数犫对性能的影响
本组测试参数犫对性能（压缩率、查询时间等）

的影响，如图５所示．实验中参数犮＝３２，参数犫由
１６开始变化，以１６为步幅，增加到１６０．

参数犫表示Φ块的大小，即Φ［犻犫］的点将被采
样，直接保存，并且还会保存该点相对于所属超块的
偏移量，随着参数犫的增大，Φ的辅助结构会越来越
小，但随着犫的增大，压缩率的降低趋势会放缓，
图５（ａ）表明了这一点．

图５　参数犫对性能的影响

参数犫对压缩时间的影响不大，如果假设某个
点被采样和被编码的时间代价相当，则不管参数犫
如何变化，压缩时间都不会有明显的变化，这一点可
以从图５（ｂ）中看出．

图５（ｃ）和图５（ｄ）清楚的说明了Φ块大小犫对
计数查询、定位查询时间的影响，因为这两个操作都
需要Φ结构的支持，增大犫应该会显著的影响计数
查找的时间，因为增大犫会增大Φ获取过程中的跳
跃次数，但是图５（ｃ）表明参数犫的变化对计数查找
的影响不大，这得益于对查找表的充分利用．

图５（ｄ）中参数犫由１６变化到１６０时，定位查询

时间变为原来的２倍左右，图５（ａ）表明压缩率变为
原来的０．６倍左右，观察图５（ａ），图５（ｄ）的走势，不
建议选取大于１２８的犫值，因为犫＞１２８后，对压缩
率的贡献降低，但定位查找时间显著上升．

第２组．参数犮对性能的影响
本组测试固定参数犫＝１２８，参数犮由１６开始变

化，以１６为步幅，增加到１６０．在图６（ａ）中，参数犮
由１６～１６０变化时，压缩率逐渐降低，但随着犮的增
大，降幅逐渐减小，在整个过程中，压缩率由０．４９左
右降到０．３０左右，变为原来的０．６倍左右．压缩时
间依然没有显著变化，调整犮并不影响计数查找，因
为计数查找只需要字符频数统计表犆和Φ数组的
支持．图６（ｄ）表示定位查找时间，犮＝１６、１６０时的增
幅高达１６倍左右，而图５（ｄ）中的增幅只有２倍左
右，这个结果是我们实际中将参数犫选择较大，而将
参数犮选择较小的重要依据．

综合考虑上述实验，我们选取犫＝１２８，犪＝１８犫，
犮＝３２，犱＝１６犮作为我们算法的默认值，该值既可以
保证Φ数组的辅助空间较小，同时又保证了查询算
法的速度，后续实验都基于该组参数值．

对于ＡＣＳＡ，参数犫取值分３档，１２８，２５６和
５１２，狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾可取值０，１和２，对应的阈值分别为
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图６　参数犮对性能的影响

（０．５，０．６），（０．６，０．７５）和（０．６５，０．８０）．此时阈值为
Φ的犵犪狆序列中１的比例，狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾的默认值为
１，即当１的比例低于０．６时，犫取值１２８，当１的比
例在０．６到０．７５之间时，犫取值２５６，大于０．７５时，
犫取值５１２．这些参数的取值都是在上述实验的基础
上综合考虑的结果．
７３　结果与分析

本节采用犘犻狕狕犪＆犆犺犻犾犻网站上的数据进行测
试，与当前主流方法在压缩率和查询速度方面进行
了比较．表６给出了有代表性的数据文件（１００Ｍ）的
统计信息．它们包括像ｄｎａ这样的数据（符号分布几
乎均匀），像ｉｎｆｌｕｅｎｚａ这样的高度重复的数据以及
介于这两者之间的数据，如像ｅｎｇｌｉｓｈ文本这样的
数据．

表６　数据文件统计信息
（ａ）一般序列

文件 ｄｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｘｍｌ ｓｏｕｒｃｅｅｎｇｌｉｓｈ
字符集 １６ ２５ ９６ ２２７ ２１５

（ｂ）高度重复序列
文件 ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｋｅｒｎｅｌ
字符集 １６ １６１

待比较的方法包含：ＣＳＡ（本文第３节的方
法），ＡＣＳＡ（本文第６节的方法），狊狆犲犲犱犾犲狏犲犾＝１，
ＦＭＩｎｄｅｘ［１４１５］，ＲＬＣＳＡ［２３］，ＳａｄＣＳＡ［１２１３］，ＳＤＳＬ
ＣＳＡ［２８］．除了ＡＣＳＡ的块大小自适应之外，其他被
比较的方法，块大小犫＝１２８．我们在索引构造时间、
压缩率和模式查询时间上与现有主流方法进行了比
较．压缩率ｂｐｓ（ｂｉｔｓｐｅｒｓｙｍｂｏｌ）定义为ＣＳＡ结构
大小与源文本文件大小的比值再乘以８，表示文件
压缩后每个字符平均所需要的比特数．对于每个文
件，我们随机生成一万个长度为２０的模式，获取平
均的查询时间（单位为ｕｓ）．每个算法查询的１００００
个模式是一样的．表７～１０中的黑体字说明的是这
些方法在每一列不同数据上表现最好的前两个
结果．

表７给出了上述的压缩索引方法在不同特征数
据集上的构造时间．在所测试的７组数据中，ＣＳＡ
的构造时间在其中４组数据上显著优于其他压缩索
引的构造时间．ＦＭＩｎｄｅｘ在其余的３组数据上的构
造时间表现最佳．但在这３组数据上，ＣＳＡ的构造
时间与ＦＭＩｎｄｅｘ的构造时间接近．

表８显示了对不同的数据采用不同的压缩索引
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方法得到的压缩率．由表８可见，除了高度重复的数
据ｉｎｆｌｕｅｎｚａ和ｋｅｒｎｅｌ以及ｓｏｕｒｃｅｓ，ＡＣＳＡ的压缩
率显著优于所比较的其他压缩索引方法的压缩率．
而对于所测试的数据，ＣＳＡ的压缩率也有一定的优
势．而对于高度重复的数据ｉｎｆｌｕｅｎｚａ和ｋｅｒｎｅｌ，
ＲＬＣＳＡ的压缩率最佳，但我们ＡＣＳＡ的压缩率与
之相当．ＦＭＩｎｄｅｘ的压缩率在所比较的压缩索引上
表现最佳，而ＡＣＳＡ的压缩率也能与之相当．

随机选取数据文件中的长度为２０的模式串，我
们测试了不同压缩索引的ｃｏｕｎｔ和ｌｏｃａｔｅ查询时
间，其结果如表９和表１０所示．由表９可知，与其他
所比较的压缩索引方法相比．ＣＳＡ的计数查询时间
是最快的，这是由于我们设计了一个快速查找表，加
速了Φ值的解码过程．改进后的ＡＣＳＡ，在压缩率

上进一步改善的同时，在查询时间上略逊于ＣＳＡ．
但ＡＣＳＡ的查询效率在多数情况下仍然优于其
他压缩索引的计数查询时间．由表１０可知，在定位
查询ｌｏｃａｔｅ中，ＣＳＡ在５组测试数据上优于Ｓａｄ
ＣＳＡ，在４组测试数据上优于ＳＤＳＬＣＳＡ．改进后的
ＡＣＳＡ增加了解码的复杂度，定位查询效率逊于
ＣＳＡ，优于ＲＬＣＳＡ和ＦＭＩｎｄｅｘ．

ＡＣＳＡ和ＣＳＡ相比，在压缩率上有很好的提升，
特别是对于高度重复的序列数据，比如ｉｎｆｌｕｅｎｚａ数
据，压缩效果提升３．５４倍，块的增大并没有显著增大
ｃｏｕｎｔ查询时间，这归功于ｒｕｎｌｅｎｇｔｈ编码．和ＲＬＣ
ＳＡ相比，ＣＳＡ和ＡＣＳＡ的ｃｏｕｎｔ查询时间优势明
显，压缩率在ｄｎａ这样的数据和ｅｎｇｌｉｓｈ这样的数据
上优势也很明显，但在高度重复序列上略逊一筹．

表７　索引构造时间 （单位：ｓ）
Ｍｅｔｈｏｄ ｄｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｇｌｉｓｈ ｓｏｕｒｃｅｓ ｘｍｌ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｋｅｒｎｅｌ
ＡＣＳＡ ２７．０８ ２９．６０ ２５．５３ １９．３６ ２０３２ ２３０２ １９７７
ＣＳＡ ２５１０ ２７１６ ２３９７ １７８４ １９５１ ２２４８ １８９４

ＦＭＩｎｄｅｘ ２２１５ ２３３３ ２２９６ １８３３ ２１．１１ ２９．７３ ２２．６５
ＲＬＣＳＡ ４６．３５ ３６．４０ ５２．０６ ３９．８４ ４０．０１ ４３．５１ ４２．２２
ＳａｄＣＳＡ ５０．３６ ４８．４５ ５７．３６ ３７．４４ ４１．５４ ６４．２７ ７６．６３
ＳＤＳＬＣＳＡ ３３．５９ ３６．２６ ３２．０４ ２６．１９ ２７．１９ ３０．９７ ２７．１８

表８　压缩率比较（犫狆狊，犫犻狋狊狆犲狉狊狔犿犫狅犾）
Ｍｅｔｈｏｄ ｄｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｇｌｉｓｈ ｓｏｕｒｃｅｓ ｘｍｌ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｋｅｒｎｅｌ
ＡＣＳＡ ３５４ ５５２ ２９７ ２２５ １２２ ０３７ ０５７
ＣＳＡ ３５６ ５．５９ ３５２ ２．９０ ２．１７ １．４９ １．６０

ＦＭＩｎｄｅｘ ４．０３ ５５５ ４．５４ ２２４ ２．９９ ２．１９ ２．９６
ＲＬＣＳＡ ４．７２ ６．２１ ３．５４ ２．５５ １３９ ０２９ ０４９
ＳａｄＣＳＡ ４．８１ ６．８４ ４．５９ ４．１４ ３．４１ ２．７１ ２．８５
ＳＤＳＬＣＳＡ ５．３１ ６．９２ ４．７８ ４．２４ ３．５６ ２．８２ ２．９３

表９　犆狅狌狀狋查询时间 （单位：μｓ）
Ｍｅｔｈｏｄ ｄｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｇｌｉｓｈ ｓｏｕｒｃｅｓ ｘｍｌ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｋｅｒｎｅｌ
ＡＣＳＡ ３５９６２ ３６２３８ ３５１６６ ４２．５２９ ２５５３０ ３７４２３ ４６．６３６
ＣＳＡ ３０４４７ ２９２２４ ３４４８７ ２７９６０ ２２４４５ ３１０９７ ２８８６１

ＦＭＩｎｄｅｘ ４１６．００３ ６６６．７０３ ２２１．１９２ ６０６．０５２ ６５１．２４０ ４９３．０２０ ５７６．６４１
ＲＬＣＳＡ ７３．３９９ ５８．６１０ ６１．１２５ ６１．５８５ ３９．２５６ ６７．００１ ６３．９２０
ＳａｄＣＳＡ ４６．６９７ ４１．０４８ ４１．５７５ ３８８９６ ３４．５２５ ４２．３９８ ３８５３４
ＳＤＳＬＣＳＡ ９５．７０６ ６１．８３２ ９６．０９９ ７０．２６５ ４９．８９３ ８１．７８０ ７３．０４２

表１０　犔狅犮犪狋犲定位时间 （单位：μｓ）
Ｍｅｔｈｏｄ ｄｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｇｌｉｓｈ ｓｏｕｒｃｅｓ ｘｍｌ ｉｎｆｌｕｅｎｚａ ｋｅｒｎｅｌ
ＡＣＳＡ １０２３．５６ ９１８６．４２ ６２４．４４ １０２９６９．００ ２５８３１．３０ ２９８５．０５ １９１７３３．００
ＣＳＡ ３９２２７ ８１６３８４ ４９５０７ ３３４５３５０ ３６２６７６ ２４０９３ ７２４１８４

ＦＭＩｎｄｅｘ ３４８８．０４ １０７４５．６１ １３６８．２４ ９７０２１．６９ １１５３３６．０５ ９１６０．００ ４２５３５３．２５
ＲＬＣＳＡ ４３０２．６２ ２４５９５．９０ １３０４．９９ １９８４４６．００ ３２４６３．９０ ８３３５．３８ ３７９４０２．００
ＳａｄＣＳＡ ６１７．５３ ９１５９．４１ ５５９．５４ ４８２２２．９７ ３０４１８２ ３１４５９ ６７７９３０
ＳＤＳＬＣＳＡ ４５５０８ １９６４８１ ２７０４２ １３４０６３９ ９１７８．７７ ７０１．１２ ２３７２３．７４
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８　结论与进一步工作
本文提出了一种高阶熵压缩的全文自索引．对

于长为狀的文本犜，我们的压缩索引可在线性时间
内构造．对于任意犽犮ｌｏｇσ狀－１和犮＜１，我们的压
缩索引占用２狀犎犽＋狀＋狅（狀）位的空间，其中犎犽表示
文本犜的犽阶熵，σ为字符表的大小．此外，本文还
给出了上述描述的压缩索引的一种实用改进．这种
实用改进引入了混合编码方法，能根据１在犵犪狆序
列中的分布选择最佳的编码方法，其额外的空间开
销为狅（狀）位，可以忽略不计．对于犘犻狕狕犪＆犆犺犻犾犻
犆狅狉狆狌狊上的三类典型数据的实验表明，我们的压缩
索引较之主流压缩索引在压缩率和查询时间上具有
显著的优势．

虽然我们提出了一种高阶熵压缩的全文自索
引，并开发出了相应的软件．但还存在以下问题有待
进一步深入研究．首先，第一个问题是，运行时内存
过大，严重影响其实用性．这是由于在索引构建过程
中，首先要建后缀数组，这就需要比原文本大５倍以
上的空间．其二，目前我们的方法只提供在压缩索引
上支持精确模式匹配查询，下一步需要研究支持近
似模式匹配查询的压缩索引．这两个问题高效地解
决后，我们的压缩索引才既能作为文档检索的基础，
也能行使倒排索引的功能并可能应用于搜索引擎，
且比倒排索引支持更为广泛的查询．

致　谢　各位评阅人给出了诸多建设性的意见，在
此致谢！
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