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摘 要 从异构生物数据源抽取数据，建立查询分析平台是目前研究的热点，而抽取过程会涉及大量相

互依赖的元数据，充分利用这种依赖关系可降低维护工作量J基于正则表达式（:Q）提出了:9?Q抽取
方法：通过围绕:Q组建立分析树，设计了基于:Q的关系数据库模式生成算法和通用抽取与组装算
法，其特点是：:Q是惟一的元数据，易于管理和维护J该方法奠定了生物数据库辅助设计工具和高自动
化抽取工具的基础，已用于构建国内第$个整合的生物信息在线数据仓库J
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= 引 言

整合异构生物数据源，为生物学家搭建高效的

查询分析平台，已成为计算机界研究的热点［$］J数
据仓库是目前整合异构生物数据源的恰当方案之

一［’］J数据抽取是数据仓库的基础，也是本文研究
的核心问题
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数据抽取问题可描述为给定数据源!，确定一
个! 到数据库" 的映射#，该映射用数据抽取模
型、抽取规则和抽取算法去抽取! 中的数据对象，
用数据库模式、映射规则和组装算法将已抽取的数

据对象组装到" 中［!，"］（本文将数据抽取模型、抽
取规则、数据库模式和映射规则称为元数据）#
同一数据源的各种元数据间往往存在依赖关

系，若能利用这种依赖关系，从一种元数据导出其他

元数据，则可减少需人工维护的元数据数目#而现
有抽取方法［!!$］并未有意识地利用这种依赖关系，

用这些方法对具有多样性、复杂性、易变性等特征的

生物数据源进行抽取时，往往需要人工构造和维护

大量的元数据#
为充分利用元数据间的依赖关系，降低维护工

作量，本文提出了一套称为%&’(的抽取方法，该方
法用正则表达式（%(）作为惟一的元数据来描述生
物数据源，其他元数据则通过算法导出#

%&’(还具有进化潜力："由于生物学家对数
据库技术不熟悉，因此有必要设计一个数据库辅助

设计工具#%&’(奠定了该工具的基础##只要能根
据数据样本推断%(，就可实现高自动的抽取工具#
%&’(也奠定了该工具的基础#

%&’(已用于构建国内第)个整合的生物信息
数据仓库，详见*++,：$$---#./01/20#034$./05-$#

! 相关工作

据我们所知，和 %&’(最接近的研究工作有

’(67(［!，"］和%085%922&3［:］#’(67(［!，"］用嵌套表
来描述其数据模型并将模型映射成对象关系数据库

模式；%&’(用%(来整合元数据，并将%(映射成
数据模型和关系数据库模式#%085%922&3［:］的研究
动机是从;<=>样本中学习受限%(并映射成数
据模型；%&’(从支持复杂数据源的抽取及降低元
数据维护工作量出发，考虑将非受限%(映射成数
据模型、关系数据库模式和搜索模板#

" 正则表达式及其分析树

正则表达式（%(）是一个模式串，用于在给定主
字符串中搜索与之匹配的子串#%(中的圆括号对
称为组，内层圆括号对又称子组#每个组有一个编
号#为描述统一，用“（”和“）!”将%(整体括起#若
“）”的下一个字符为“!”、“?”或“？”则称该字符为

相应组的标记，否则组的标记定义为!（即空串）#匹
配时每个组都会捕捉一个指向所匹配字符串位置的

索引（记为：［$%&’%，()*］），称为分区#所有组的分区
构成一个分区数组，记为：+,［@］#
在设计有关%(的算法时通常需将%(映射成

分析树#虽然文献［A］给出了以运算符为核心构造
的分析树，但为了准确描述抽取过程，需要以组为核

心构造分析树#为此先定义一些概念#
定义#$在%(中，起始于“（”、“）”、“"”、“）!”、

“）?”或“）？”下一个字符，终止于“（”、“"”或“）”上一
个字符的无圆括号非空子串称为原子#起始于“（”
或“"”下一个字符，终止于“"”或对应的“）”上一个字
符的原子和子组构成的非空串称为序列#
定义!$由“）!”或“）?”封闭的组称为多重组，

反之称为单重组#
例#$在图)中，组为+B，⋯，+$；原子为&)，⋯，

&C；序列为$)，⋯，$C；组B!!是多重组；组"!$是

单重组#

D/4#) E309,1，8+0F18251&G9&2H&1/2%(#
图) %(中的组、原子和序列

可将%(映射成一棵以组为核心的分析树#分
析树- 的结点集被划分为叶结点、组结点和“与”结
点!个互不相交的结点类，且- 的每个结点)都持
有一个模板)#" 和一个标记)###｛!，!，?，？｝#
这种分析树的形式定义如下：

定义"$由正则表达式’(生成的分析树-（’(）
是在’(上递归地运用下列规则而获得的树："!生
成叶结点$（!），满足$（!）##I!，$（!）#"I!；#原
子&生成叶结点$（&），满足$（&）##I!，$（&）#"I
&；%序列$I%)⋯%.（.$)）生成“与”结点&（$），满
足&（$）的子结点/)，⋯，/. 分别由%)，⋯，%. 生成，

&（$）##I!，&（$）#"I/)#"⋯/.#"；&组+I（’)"
⋯"’.）(（(#｛!，!，?，？｝）生成组结点)（+），满足

)（+）的子结点/)，⋯，/. 分别由’)，⋯，’. 生成，

)（+）##I(，)（+）#"I（/)#""⋯"/.#"）(#
例!$图J给出了由图)中的%(生成的分析

树#其中叶结点和原子对应，其模板标于下方；组结
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点的标记标于右边（!省略），组编号标在其中!

"#$!% &’()*+(**$*,*(’+*-.(/0+1*23#,"#$!4!
图% 由图4中的23生成的分析树

! 从分析树到数据模型和关系数据库模式

分析树过于复杂，不宜直接用作数据模型，需要

进行简化!下面讨论具体方法!
定义!"标记为“5”或“!”的组结点称为表结

点；所有孩子都是叶结点的组结点称为属性结点!
属性结点必被某个表结点所拥有，这个表结点

就是从该属性结点出发沿分析树向上搜索所遇到的

第4个表结点!
定义#"一个“与”结点是冗余的，如果它满足下

列条件之一：!仅有一个子结点；"所有子结点都是
“与”结点；#双亲结点是“与”结点!
算法$"化简分析树为数据模型!
输入：分析树!；
输出：数据模型!6!
! 删除! 中的所有叶结点，生成!"；

" 删除!"中所有既非表又非属性的组结点，
将其子结点连至其双亲，生成!&；

# 除根结点外，删除!&中的所有无属性表结
点，将其子结点连至其双亲，生成!7；

$ 先序遍历!7，删除!7中的所有冗余“与”结
点，将其子结点连至其双亲，生成!6!

!6 本质上是一个869:7;1*0’!虽然文献［<］
给出了从869:7;1*0’到关系数据库模式的经典
映射，但是这一映射不仅会自动将“!”展开而破坏
组结点间逻辑关系，而且不支持“"”运算!因此我们
设计了新的映射算法2*=3:6’>!

2*=3:6’>将!6 中的一个表结点映射成若干
个关系模式，将!6 中的属性结点映射成某个关系
模式的属性!为准确描述，先介绍一些记法!
表结点"#!6 拥有的属性结点集记为"!#；"

在!6 中的子结点集记为"!$?｛%4，%%，⋯，%&｝（"
无子结点时规定"!$?｛"｝）!为描述方便，我们将

"!# 划分成& 个类"!!?｛［%4］，［%4］，⋯，［%&］｝

（"!!中某些类可能为空），［%’］类中的所有属性结点
都来自以%’#"!$为根的子树（称为"的%’分枝）!

2*=3:6’>算法实现下列映射规则：
（4）表结点映射规则!表结点"#!6 被映射成
关系模式集"!"?｛"!(’"’?4，⋯，&｝（"!"中某些
关系模式可能为空），且"!(’（’?4，⋯，&）的属性字
段都来自［%’］#"!!类中的属性结点!
（%）属性结点映射规则!设属性结点)的拥有
者为"，且属于"!!中的［%’］类，则)将被映射成关
系模式"!(’的一个属性字段!
为实现键关联，规定分析树! 的每个组结点’

都拥有一个整型计数器’!*+，计数规则为：’的匹
配被调用时归@（根除外），’的一个实例被发现时加

4!因此，若设函数,6（"）返回!6 中离表结点"最

近的祖先表结点，则（"!*+，,6（"）!*+，,%6（"）!*+，
⋯，@!*+）可用作"上关系表的主键，简记为（"!-&）；
而（,6（"）!*+，,%6（"）!*+，⋯，@!*+）则是指向父表的
外键!综合考虑上述映射规则，得下列 2*=3:6’>
算法!
算法%"2*=3:6’>：将!6 映射成关系数据库

模式!
输入：数据模型!6；
输出：关系数据库模式#!
! 置#$%；

""A2每一个表结点"#!6｛

# 置"!"$%；

$ "A2每一个［%’］#"!+｛

% 令.?"［%’］"；

& B".&@｛

’ "!"$"!"’｛"!(’（"!-&，)’4，⋯，

)’.）")’4，⋯，)’.#［%’］｝；｝

( ｝

) #$#’"!"；

* ｝

!"# 23CD2E（#）!
在"!(’中，规定字段)’4，⋯，)’.的值取自分区

的集合：｛［/")0"，123］"/")0"(123｝!
!6 上临时变量的分配方法是：为属性结点)

分配一个分区变量)!4；为表结点"分配一个字段
数等于""!#"的记录变量"!0%和""!""个表变量

"!0’!抽取的数据先由"的属性结点送入"!0%的相

应字段中，然后，如果"的第’个子结点的匹配成功
返回，"将构造一条符合关系模式"!(’的记录并插
入"!0’中!
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! "#$%的数据抽取和组装算法

鉴于现有抽取算法［!，"，#$］要么不能抽取含多重

组的数据源，要么只能抽取满足苛刻条件的特殊数

据源，我们设计了%&’()(*+,-.+算法，描述如下：
算法&’数据抽取和组装算法%&’()(*+,-.+/
输入：组结点 !，分区 "，分析树 #，数据模

型#0；

输出：用临时变量抽取! 在"中的实例/
说明：$/%$为组$的编号；&’()*$和 &’()*#

分别为贪心和非贪心的%(匹配；+(,-.（!/!）剥去

!/!最外层括号；/++01230是实例组装函数/
! 过程4056768(,’)(（1,2345!，4-,+6+6275
"）｛

" 89! 不是根结点｛!/95!$；｝

# ,0!+(,-.（!/!）；

$ :;8<("/+(’,(""/0$:=>’
&’()*$（,0，"，%.）｛

% "/+(’,(!%.［$］/0$:；"#为抽取下一
实例而修改#"

& 89! 是属性结点｛!/;!%.［$］；｝

’ (<?(｛"#在分析树# 中考察! 的子
结点#"

( 设匹配来自以! 的子结点8为根的
分枝；

) 898 是叶结点｛转!"#；"#无效分枝

#"｝

* (<?(898是组结点｛

!$% "8!%.［$］；

!$& 4056768(,’)(（8，"8）；"#递归调
用#"｝

!$’ (<?(｛"#8是“与”结点#"
!$( 9@%每一个8的非叶子结点$｛

!$# <0("（!，$，%.）；"#计算$的
分区$/"#"｝

!$) 9@%每一个8的非叶子结点$｛

!$* 4056768(,’)(（$，$/"）；"#递
归调用#"｝

!$+ ｝

!$, ｝

!"- /++01230（!）；

!"% !/95!!/95A#；

!"& 若! 是根则输出#0 上的数据并清临
时表变量；

!"’ 89! 是单重组｛转!"#；｝

!"( ｝

!"# ｝"#4056768(,’)(#"
!") 过程 <0("（1,234!，1,2345$，4-,+6+627
%.［B］）｛

!"* $/"!%.［$/%$B!/%$］；

!"+ 89$是多重组｛

!", 设3$为离$最近的非叶左兄弟结点；

!.- 893$不存在｛

$/"/+(’,(!%.［$］/+(’,(；｝

!.% (<?(｛

$/"/+(’,(!%.［3$/%$ B !/%$］=
0$:；｝

!.& 设:$为$的直接左兄弟结点；

!.’ 89:$为叶结点=>’
&’()*#（:$/!$/!，$/"，%8）

!.( ｛$/"/+(’,(!%8［#］/+(’,(；｝

!.# ｝

!.) ｝"#<0("#"
设缓冲区的长度为>，则算法!以组$和分区

［$，>］开始，按下列递归的方式工作：
（#）第"+$行：初始化并计算分区数组%./
（C）第&+!$,行：若 ! 是表结点，则视匹配来
源分枝的!种情况作处理：!匹配来自叶结点8/
这表明遇到无效分枝，算法直接返回/"匹配来自
组结点8/算法递归地在8的分区"8中抽取8的
实例/#匹配来自“与”结点8/算法计算8的每个
非叶子结点$的分区，然后递归地抽取$的实例/
（!）第!"-行：调用 /++01230，将 !/; 送入#0
上相应表结点的临时记录变量的相应字段中（若!
是属性结点）；或者构造一条符合关系模式!/48 的
记录并插入!/,8中（若! 是表结点且在#0中）/

( 数据抽取和组装算法分析

(’) 代价模型
给定样本#和分析树#，算法!的代价$ 应为

8,@代价?8@与搜索代价??之和，即

$（#，#）@?8@（#，#）A??（#，#）， （#）

??就是# 中组结点实例搜索代价之和，即

??（#，#）@$
-%<
$
B%9-

（1-BA.-B）， （C）

其中，< 为# 的组结点集；9-为组-在样本#中的
实例集；1-B和.-B分别为第-组第B个实例的匹配代
价和分区计算代价/综合式（#）（C），代价模型为

DE#C邓绪斌等：%&’(：一个基于正则表达式的生物数据抽取方法



!（"，!）"#!"（"，!）$!
%"&
!
’"(%

（)%’$*%’）# （$）

!"# 算法伸缩性
宏观上看，#!"远大于#%#设样本大小为+，叶

结点集为 ,，-", 的匹配量为.-，则必有 + "

!
-",
.-#匹配时, 中所有叶结点的匹配量都被读入

内存，但并非所有叶结点的匹配量都被输出#若用

/表示最终输出的匹配总量（简称“抽取量”）并令#
&/$+（简称“抽取率”），则#!"可表示为

#!""+0#!$/0#""
（#!$#0#"）+"（#!$#$#"）/， （’）

其中#!和#" 分别表示输入和输出单位数据的代
价#根据式（’）我们有下列结论#
结论$"当#不变时，算法$的运行代价随+

和/ 线性增长；当#不太小且#"远大于#!时，运
行代价与/ 的线性关系和#无关#
!"% 重叠匹配的代价
算法$需要在一组重叠的分区中多次调用

12345(和 12345)#为讨论重叠匹配对! 的影响，
不失一般性，仅考虑每个组结点均只有一条分枝的

情形，此时可省略所有“与”结点#考虑下列极端情
况：保持样本"不变，在分析树!(的某个以组结点

3为根的子树上方添加6个串接冗余组7)，⋯，76，
得到分析树 !6（如图$所示）#由于算法$用 !(
或!6去抽取" 时结果相同，所以 #!"（"，!6）&
#!"（"，!(）#根据式（$），!6 和!( 间运行时间增
量为

!68!("!
1（6）

%"(
!
9（6）%

’")

（)（6）%’ $*
（6）
%’ ）8

!
1（(）

%"(
!
9（(）%

’")

（)（(）%’ $*
（(）
%’ ）， （*）

其中，!6 和!(分别表示!（"，!6）和!（"，!(）；1
表示组编号最大值；9%表示组%的实例总数#
在图$中，设从根到:路径上所有组结点构成

的集合为;，考虑到：!冗余组7)，⋯，76 只影响;
中组结点某些实例的搜索代价，这些实例均包含至

少一个3实例；"!(和!6 中对应组的实例总数相
同；#7)，⋯，76的实例总数均为93:，即:的9:个实
例中包含至少一个3实例的实例数，故式（*）简化为

!68!("!
%";
!
93%

’")

（%)%’$%*%’）$

!
6
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!
93:

’")

（)%’$*%’）， （+）

其中，%)%’和%*%’分别表示7)，⋯，76 对; 中组%的
第’个实例的匹配代价和分区计算代价的影响#

,-.#$ /00-1.230410516.274817039#
图$ 添加冗余组结点

因为计算分区时仅调用非贪心的 12345)，故可
假定%*%’&(#另外，由于;中每个结点的所有包含
3实例的实例在匹配时都经过7)，⋯，76，其匹配代
价增量必和7)，⋯，76 的总匹配代价相同，即

!
93%

’")

（%)%’）"!
6
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!
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因此，我们有

!68!("!
6
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综合上述推导，!6 的最终形式为

!6 "&$!
6

%")
’%， （<）

其中，&"!(，’%"!
93:

’")

［（<;<$)）)%’$*%’］#’%称

为第%层重叠匹配代价增量#
当()&⋯&(6&(且))&⋯&)6&)时，一般

有’%#’’（%$’），因为冗余结点越远离3，12345(
和 12345)所需检查的组数就越多#此时可假设’%
按*$)等比增长，即：’%&’)*%=)，并令’)&+，式
（<）变为

!6 "&$+!
6
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*%8)"+
（*68)）
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为验证上述假设，可用实验数据!(，!)，⋯，!6
来估计+，*和&，计算公式为
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考虑两个极端情况：!!!"且#!""此时重叠
匹配代价最小；"!!"且#!“#”或“"”"此时重
叠匹配代价最大"若分别记上述两种情况下的增长
比例为$$%&和$$’(并进行推广，可得如下结论"
结论!"嵌套层数为!的路径的重叠匹配时间

复杂度最坏为"（$!$’(），最好为"（$!$%&）"

# 应用举例及实验结果

#"$ 应用举例
下面举例说明)*+,的应用"图-为.,//样

本和),；图0为#，#1 和%；图2为抽取结果"

,34)5 677778
391, :;<
=<)1>?9 :;<
),964@<3 )77778)777;
A94:B95 A94:：19A778C0AD⋯

,3E51, 8"8"8";;8"8"8";F
###
,34)5 67777;
391, 94A
=<)1>?9 687:8230<8FAF
),964@<3 )7777;)777G2
A94:B95 A94:：19A778C7<(⋯

,3E51, 8";"8"F88"F"CC"80
###

（’）

（,34)5#H#（""）#&
（391,（#H#（""）#&）#）？
（=<)1>?9#H#（""）#&）？
（),964@<3
（#H#（#H？（#I#））##&）#
）？

（A94:B95
（#H#A94:：#H#（#I｛F｝）
（#I｛0｝）#H#（""）#&）#
）？

（,3E51,
（#H#（#H？（#I#））##&）#）？

####&？
）"

（J）

=%K"- I’$LM*’&NOPQQ*HLP&N%&K),"（’）I’$LM*’&N（J）6PQQ*HLP&N%&K),
图- 数据样本和对应),"（’）样本；（J）对应的),

=%K"0 A’QH*RQ**，N’R’$PN*M’&NN’R’J’H*HOD*$*"（’）

A’QH*RQ**’&N（J）+’R’$PN*M’&NN’R’J’H*HOD*$*S
图0 分析树、数据模型和数据库模式"（’）分析树；（J）

数据模型和数据库模式

=%K"2 ,(RQ’OR%P&Q*HTMR"
图2 抽取结果

=%K"G )*HTMRPUHO’M’J%M%RVR*HR"（’）4%$*WI’$LM*H%X*

Q*M’R%P&HD%L’&N（J）4%$*W,(RQ’OR%P&H%X*Q*M’R%P&HD%L"
图G 伸缩性实验结果"（’）抽取时间—样本大小关系

图；（J）抽取时间—抽取量关系图

#"! 实验结果
图G给出了在 .,//实际和模拟样本上进行

的伸缩性实验结果"这一结果验证了结论8"
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为验证结论!，先对图"（#）中“$%&’()*+”下
的多重组（设为!）添加冗余括号，方式有：!最小，
即“（⋯（!）⋯）”；"最大，即“（&？⋯（&？!）,⋯）

,”；#中等，即最小和最大方式交替进行-然后将
实验点和理论曲线绘于图.中-图.的结果验证了
结论!-

/01-. $2345678792:5;<<2=>;6?@6236-
图. 重叠匹配代价实验结果

! 结论和进一步的研究

本文提出了以$%为基础的$2A%抽取方法-
该方法首先给出了以$%组为核心建立分析树的方
法，然后设计了基于$%的关系数据库模式生成算
法和通用数据抽取与组装算法，最后给出了分析抽

取和组装算法伸缩性和重叠匹配时间复杂度的代价

模型并验证了其基本结论-$2A%已用于构建国内
第一个整合的生物信息在线数据仓库，并为开发生

物数据库辅助设计工具和高自动化抽取工具奠定了

基础-进一步的工作将导入生物数据库辅助设计工
具和高自动化抽取工具的研究-
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