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結論と展望 

1. 概要 
¥  文字列の編集距離に基づく類似文字列検索を高速に実行する方法を考案 
¥  既存手法が苦手とする、短い文字列や非常に似た文字列が含まれるデータに有効 
¥  文字列の集合を圧縮して表現できるSequence Binary Decision 
Diagram（SeqBDD）を用いることで高速化を実現した 

類似文字列検索 

既存手法 

文字列の集合 D とクエリ文字列 q が与えられたときに、  
d(q, s) ≦ θとなるようなs ∈ D をすべて求める q 
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θ = 1 のときの例 

d(q, s) : 編集距離、θ: 編集距離のしきい値 

¥  q-gram index based filtering [C.Li+ 2008, etc.] 
   すべての文字列とクエリの編集距離を計算する前に、あらかじめ 
　q-gram の積集合を計算して、似ていない文字列をフィルタリングする 

¥  Trie based method [S. Ji+ 2009] 
   文字列集合をトライ木を用いて表現し、トライ木上で動的計画法を実行して 
   類似文字列の集合を求める 

⇒ 文字列が短い or Dに似た文字列が多く含まれると遅い 

⇒ θが大きいと遅い 
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文字列の集合をDAG (Directed Acyclic Graph) として 
表現するデータ構造 

文字列の集合 
{“CAT”, “HAT”}を
表すSeqBDD 

根から1終端へのパスが一つの文字列に対応 
文字列の接頭辞、接尾辞を共有 
⇒ 文字列の集合を圧縮して表現 

SeqBDDを用いた最類似文字列発見 
文字列の集合 D とクエリ文字列 q が与えられたときに、  
d(q, s) を最小とする s ∈ D を求める 
⇒ SeqBDDのノード数 x |q| の大きさのDPテーブルを用いた動的計画法で求まる 
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DPテーブルを埋める（O(SeqBDDのノード数 x |q|)) 
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編集距離の計算 

バックトラック (O(SeqBDDのパス長)) 

SeqBDDを用いた類似文字列検索 

¥  SeqBDDを用いることで、編集距離に基づく類似文字列検索を高速に実行できる 
ことを示した 

¥  SeqBDDをDPテーブルと見立てることで、他のタスクにも適用可能 

編集距離がθ以下のすべての編集操作の列をDPで求める 
⇒ SeqBDDのノード数 x |q| x (θ+1) のDPテーブルを用いた動的計画法で求める 
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DPテーブルを埋める（O(SeqBDDのノード数 x |q| x (θ+1))) 

バックトラック（O(スコアθ以下の可能な編集操作の数)) 
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テーブル埋めの枝刈り 
編集距離がθ以下になるパスが存在しない要素の処理を省略する 

ビット並列化 
DPテーブルのθ+1個の要素をビットベクトルを用いて表現し、 
一度のビット演算で同時に処理する 

選択的バックトラック 
文字列のペアについて編集距離がθ以下になる編集操作は無数に存在 
⇒ 規則を用いて冗長な編集操作をバックトラックしないようにする 
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q-gramを用いた手法（flamingo）、trieを用いた手法（trie）と検索時間を比較 
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Figure 10: Computation time of DBLP-author dataset
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Figure 11: Time for filling a DP table with di↵erent
combinations of accelerating techniques

future work is to develop e�cient algorithms based on a
SeqBDD for other type of string operations like string simi-
larity join and top-k similarity search.
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Table 2: Representative results in Fig.7

Time (Sec.)
✓ = 4 ✓ = 8

Method ↵ = 0.01 ↵ = 0.05 ↵ = 0.1 ↵ = 0.2 ↵ = 0.3 ↵ = 0.01 ↵ = 0.05 ↵ = 0.1 ↵ = 0.2 ↵ = 0.3
SeqBDD 0.048 0.076 0.140 0.122 0.128 0.234 0.203 0.210 0.203 0.238

trie 0.508 0.411 0.215 0.083 0.054 6.915 6.463 4.258 2.510 2.062
flamingo 1.075 0.168 0.010 0.002 0.002 4.260 3.387 0.672 0.008 0.007
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Figure 7: Computation time with artificial dataset with di↵erent ↵
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Figure 8: Comparison of average computation time of the DP table filling procedure and the backtracking
procedure of the proposed method.

similarity search because their method can share the inter-
mediate results within strings that have common prefixes.
In contrast, as is shown in Theorem 1, our SeqBDD-based
representation of set of strings is smaller than the trie-based
equivalent and can further reduce the number of needed
computations.

A SeqBDD is similar to su�x automata [15], directed
acyclic word graphs (DAWG) [5], and DAG-based represen-
tation of hypertexts [1, 13]. A su�x automata is a finite
state automata that accepts the su�xes of a string, and a
DAWG is a directed acyclic graph that is used to represent
all su�xes of a string. Ukkonen and Wood [15] proposed
an O(n✓) algorithm for approximate string matching with
a text of length n and threshold ✓ that uses a su�x au-
tomata. Their algorithm is e↵ective for approximate string
matching, however, if it is simply applied for string similar-
ity search settings, it is not faster than a naive approach.
If we simply concatenate all strings in D to run Ukkonen
and Wood’s algorithm, its running time is O(∑

s∈D �s�✓). In
contrast, as is noted in [18], whether the edit distance be-
tween strings s and q is under a threshold ✓ can be verified

in O(min(�s�, �q�)✓) time, hence applying it for all strings in
D takes O(∑

s∈D min(�s�, �q�)✓) time. Do and Sung proposed
DAWG based local alignment algorithm [5]. Their algorithm
is similar to the minimum edit distance search algorithm of
Fig. 2. Navarro [13] proposed e�cient approximate hyper-
text matching algorithm runs on a DAG-based representa-
tion of a hypertext, which is also similar to the minimum
edit distance search algorithm of Fig. 2.

8. CONCLUSION
We proposed a novel method for edit similarity search that

is e↵ective for highly similar strings database. Our method
use a Sequence Binary Decision Diagram (SeqBDD) as a
data structure for representing a string database, and then
uses the structure to perform similarity search. Our method
is e↵ective especially when string database has highly similar
sequences against with existing filtering-based methods do
not work well. The proposed method is similar to the trie-
based method, but it represent a set of strings as a DAG to
further compress a set of strings to accelerate search. Our
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