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まとめと今後の予定 
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(*1) Find similar patents in previous years, by other organizations 
(*2) Find similar research papers in previous years, in other countries, or in other fields
(*3) Find similar records for cleaning and integration 
(*4) Find potentially good customers,  fraud data (person / transaction)
(*5) Find the misspelling of the person name, city name, ...
(*6) Find similar parts of gene sequences

Patent Search(*1)

Searching Similar Papers / 
Researches(*2)

Commercial Database 
Service(*3)

Marketing / Customer 
Classification(*4)

Correction of database 
entry(*5)

Genetic  
Resemblance(*6)

Set Similarity Joins String Similarity Joins

BDD（Binary Decision Diagram)，ZDD (Zero Suppressed BDD)
ü論理関数（０と１の組み合わせ集合に対して，0か１を返す関数）を効率的に表現・計

算するための手法

üZDDはスパースな構造の表現において圧縮効果が高い．

üあみだくじの数え上げ，スマートグリッド配電網の設計，グラフ上のパスの列挙，フロ
アプラン設計，選挙区割りなどへの応用など．
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二分決定木によるF=(a∧b)∨cの表現（左）とBDDによる表現（右）
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¸Similarity Joins between R and S. 
¸At first, ZDDs for R and S are constructed with fixed variable orders  
¸Breadth first search on R 
¸Suspend unless all of parent processes are finished 
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¸Each node in R has the matching candidates list of S 
¸Update the candidates when proceeding to the destination node 

(1)Υ {ƛƴŎŜ ōƻǘƘ ƻŦ ŜŘƎŜǎ Ŏƻƴǘŀƛƴ ΨaiΩΣ ƴƻŘŜ ώмϐ ƛƴ ai.cand can be moved to  
         ai+1.cand without any check 

όнύ Υ {ƛƴŎŜ ǘƘŜ ŜŘƎŜ ƛƴ { ŘƻŜǎ ƴƻǘ Ŏƻƴǘŀƛƴ ΨaiΩΣ  ΨaiΩ Ƴǳǎǘ ōŜ ŘŜƭŜǘŜŘ ƛƴ w   
        (number of item deletion is incremented and checked w.r.t. N-).  

Şample data set used in Trie-Join and ZDD-Join :  
Includes 10 (alphabetically) ordered, and distinct items  

 
 
 
 
 
 

 
Ņumber of records : RS = 0.1M 0.1M  0.5M 0.5M   
1M 1M 
Ȩdit distance = 1, 2 (for Trie-Join) 
(̧N+ , N- ) = (0,0), (0,1), ... , (1,1), ... , (0,2), ..., (2,2) (for ZDD-Join) 

The results for ed=1 in Trie-join are proper subset of the case of (1,1) in ZDD-Join. 
The results for ed=2 in Trie-join are proper subset of the case of (2,2) in ZDD-Join. 

¸[Number of Results]  [Exec. Time (including  trie or ZDD construction）] 
¸Trie-Join is faster than ZDD-Join for small size problems. 
¸ZDD-Join achieved comparable or faster results for large size cases in this 

problems. 

ԇ problem scale 

背景 

問題定義（集合間類似結合） 

ZDDによる集合間類似結合 

¸集合間類似結合について，フィルタリング手法と Trie を用いた手法 

¸ゼロサプレス型BDD（ZDD）を用いた新しい方法論 

【今後の課題】 

¸他の手法において用いられている枝狩り手法の導入 

¸系列集合を扱うSequence BDD を用いた文字列照合の効率化 

【集合間類似結合全般の課題】（補足） 

¸マルチメディアデータや構造化データへの適用 

¸探索の効率化（「一般性」と「データ構成に依存した最適化」） 

Input 
¸アイテム集合コレクション : R, S  

ex.) R={ {a,b,c}, {b,c}, {d,e,f} }, S={ {a,b}, {c,d}, {e,f,g} } 

 ̧r  ɴR, s ɴ  S に対する類似尺度: sim(r,s) 
ex.) Jaccard 係数, 内積，編集距離, ... 
       本研究ではアイテムの追加・削除数を制約とする． 
ex.) r={a,b,c}, s={a,c,d}, sim(r,s)=(|s/r|,|r/s|)=(|{d}|,|{b}|)=(1,1)  

 

¸閾値 : N+, N- （アイテムの追加，削除の上限数） 
ex.) if N+ =1, N- =1,  
        sim(r,s) = sim({a,b,c}, {a,c,d}) satisfies the condition N+  and N- ,  
        i.e., sim(r,s) = (|s/r|,|r/s|) = (|{d}|,|{b}|) = (1,1)  (N+ , N- ) 

Output 
¸R Sの部分集合 T, s.t.,  for all (r,s)  ɴT,  sim(r,s)  (N+, N-) 

Filtering approach 

A. Arasu, et al. : Efficient Exact Set-Similarity Joins, 
2006 (SSJoin, PartENum) 

R. J. Bayardo, et al. : Scaling Up All Pairs Similarity 
Search, 2007 (All-Pairs) 

J. Feng, et al. : Trie-join: a trie-based method for 
efficient string similarity joins, 2010, 2012 

C. Xiao, et al. : Ed-join: an efficient algorithm for 
similarity joins with edit distance constraints, 2008 

Data structure and  
search technology 

C. XiaoEfficient Similarity Joins for Near Duplicate 
Detection, 2008 (ppjoin) 

K. Gouda, et al. : An Efficient Trie-based String 
Similarity Join Algorithm, 2012 (PreJoin) 

(1) Share Equivalent Nodes (3) Delete all nodes whose 
1-edge directly points to 0 
node, and jump through to 
the 0-ŜŘƎŜΩǎ ŘŜǎǘƛƴŀǘƛƻƴ 

(2) Delete all redundant 
nodes 

BDD : non-existent node means ȫȫŘƻƴΩǘ ŎŀǊŜέ 
ZDD : non-existent node means ȫȫƴŜƎŀǘƛƻƴέ 
ZDDs are suitable for sparse data collection in many cases rather than BDDs. 

 
ωTeam 1: partitioning and pruning  
ω¢ŜŀƳ нΥ ǎŜǉǳŜƴǘƛŀƭ ǎŜŀǊŎƘ όƴƻ άǊŜŀƭέ ƛƴŘŜȄύ  
ω¢ŜŀƳ оΥ .ƛǘ-parallel LCS computation  
ω¢ŜŀƳ пΥ /ƻƳǇŀŎǘ ŀŎȅŎƭƛŎ ŘƛǊŜŎǘŜŘ ǿƻǊŘ ƎǊŀǇƘǎ  
ω¢ŜŀƳ рΥ ǊŀŘƛȄκǎǳŦŦƛȄ ǘǊŜŜǎ ŀƴŘ ŦƛƭǘǊŀǘƛƻƴ  
ω¢ŜŀƳ сΥ ŘŜƭŜǘƛƻƴ ƴŜƛƎƘōƻǊƘƻƻŘǎ κ ƘŀǎƘƛƴƎ  
ω¢ŜŀƳ тΥ ǉ-gram indexing with filtering  
ω¢ŜŀƳ уΥ Trie-index with filtering  
ω¢ŜŀƳ фΥ ǾŀǊƛŀōƭŜ-length n-grams  
ω¢ŜŀƳ млΥ .²¢ κ ŎŀŎƘŜ-aware implementation  
 

EDBT/ICDT 2013 Joint Conference / 
March 2013  に併設された String 
Similarity Search に関するコンペティショ
ン（第一回） 
 
タスクは以下の２つ． 
¸与えられたクエリに対して一定の条件

下で類似したものを抽出 
¸全データを対象にして，一定の条件下

で類似したペアをすべて抽出 

Geographical names 
1,Morina di Ledro 
2,Gahrwa 
3,Jojuaignes 
4,Padamhmhmati 
5,Sa'idpjuhr 
6,Mondhicello 
7,Pohnpei Proper 
8,Safi 
9,Castillon-du-Gard 
10,Mautern in Steiermark 
11,Hubli 
12,Tkelel 

Human genome data 
1,AACTGTACTTCTTACTATCCTAATTGAAATACATTCAGC ... 
2,AGAGTATATTTATATTCAAAAATATAAAAACAGGTTTAT ... 
3,ATGATGGTCAGGTAGTGGAGAGGCTTACATATGGCCACA ... 
4,ACTTCAGTACTTCAGGAGGCTGAGGTGGGAAGATCGCTT ... 
5,GAGAGACCAAAGGCTTTACCTGTGGCTGCCTAGATCAGG ... 
6,GAGAAACATGAAACAATCCAGTACTAAATTACTGGCTGT ... 
7,AAGTTTCCATTTTAATTTCTACTTATAACTTAGCCAATT ... 
8,ATCAAATGGGCGTGTGTGTCACCTCTGAATACGTCTTCA ... 
9,TGTCTTGCTATGTTGCGCAGGCTCGTCTCAAACTCCTGG ... 
10,TGAACCATCCAGCCCTTTCCATTAGGTGGGACAAGGTT ... 
11,ACCATTCGGGTACATTCCATTCCATTCCATTCCATTCC ... 
12,GGCTTGTCTTATTCTCTTGATATTGTCTTTCACATGGC ... 

http://www2.informatik.hu-berlin.de/~wandelt/searchjoincompetition2013/ 

大規模データ間での「類似」したアイテムペアの列挙 

データの構造化に基づく手法

Trie構造を用いた手法（Trie-Join）

ZDDを用いた手法（ZDD-Join）

Set Similarity JoinsString Similarity Joins

フィルタリング手法

分割・枝刈り

q-gram インデクシング

prefix / suffix によるフィルタリング

フィルタリング手法 Trie-Join (ZDD-Join) 

レコード長 長い（ほうが得意） 短い（ほうが得意） 

アイテム数 多い 少ない 

制約（編集距離） 大きい 小さい 

Input 
¸シーケンスデータコレクション : R, S  

ex.) R={ {a,b,c}, {b,c}, {d,e,f} }, S={ {a,b}, {c,d}, {e,f,g} } 

 ̧r  ɴR, s ɴ  S に対する類似尺度: sim(r,s) （編集距離） 
ex.)  r1={a,b,c}, s1={a,d,c}, sim(r1,s1)=1 
  r2={a,b,c}, s2={a,c,d}, sim(r2,s2)=2 

¸閾値 : N  
ex.) if N=1, sim(r1,s1) satisfies the condition N. 
        i.e., sim(r,s) =  N 
 

Output 
¸R Sの部分集合 T, s.t.,  for all (r,s)  ɴT,  sim(r,s)  N 
 

 
 

問題定義（シーケンス間類似結合） 

BDDとZDDの圧縮規則 

Trie-Join とのパフォーマンス比較 

参考情報 

ZDD（Seq-BDD）によるストリング類似結合 
Sequence BDD [ Loekito  2009, Denzumi  2011, ほか]を用いて，ス
トリング集合間の類似結合を行う．f の各ステップでは，動的計画法に基
づき，対応するgのパスとの編集距離を更新する． 
 

f = { tapporo, 
        sapporo, 
        zapporo} 
 
g = { tapporo,  
         sapporo, 
         zbapporo } 
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f g ED 

z a p p o r o

0 1 2 × × × × ×

s 1 1 2 × × × × ×

a 2 2 1 2 × × × ×

p × × 2 1 2 × × ×

p × × × 2 1 2 × ×

o × × × × 2 1 2 ×

r × × × × × 2 1 2

o × × × × × × 2 1

動的計画法によるストリングマッチング 
ｆ の各エッジで，与えられた編集距離制約を満たす  g のエッジ（へのポイ
ンタ）と編集距離を保持し，f を extend していく． t
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5K×5K の際の結果をそれぞれ1としたときの実行時間の比率．現状では，Trie-Join と比較
して無駄な探索が起こっているが，Trie-Join によるヒューリスティックスの影響も考えられる． 

http://www2.informatik.hu-berlin.de/~wandelt/searchjoincompetition2013/
http://www2.informatik.hu-berlin.de/~wandelt/searchjoincompetition2013/
http://www2.informatik.hu-berlin.de/~wandelt/searchjoincompetition2013/

