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1 はじめに
Extensible Markup Language (XML) 1は現在，様々

な用途に広く使われている．しかし同時に，内容が類

似している情報の散在がしばしば見かけられる．この

ような類似した複数の情報を見つけ出すことができれ

ば，情報の相互補完，重複部分の除去，コピーの検出等，

様々な用途に活用できる．特に，与えられたXMLデー

タ (クエリ XML)に対して，データベース中の XML

データ内において類似したすべての部分木を列挙する

問題を類似部分木探索問題と呼び，これまでにいくつ

かの手法が提案されている [1, 2]．

XML は半構造データであり，テキスト情報に加え

て，データ自体が木構造に基づく構造を持つという特

徴を持つ．XMLデータの構造を考慮した類似度計算

手法として代表的な物に，XMLデータを木構造とみ

なして木編集距離 [3] を適用する方法がある．しかし

一般に木編集距離の計算は時間計算量が高コストであ

るため，巨大な XMLファイルを対象とした場合，効

率的な計算手法が必要不可欠となる．

類似部分木探索問題に対する既存手法である TASM

[1]や Structure Search[2]では，テキストノードにつ

いて，値の完全一致だけを評価しているため，テキス

トの類似性を考慮した評価は行っていない．テキスト

ノードの値の類似度を調べることで XMLデータの類

似度が概算ができ，処理の効率化を実現できる可能性

がある．

本稿では，類似部分木探索問題に対して Jaccard係

数に基づくテキストを考慮した類似度と，木編集距離

(TED)に基づく構造を考慮した類似度を混ぜあわせた

類似度を考え，巨大な XMLデータを処理する事を想

定した効率的な類似度計算アルゴリズムを提案する．
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1http://www.w3.org/XML/

2 提案手法
2.1 問題定義
本手法では，XMLデータ D に含まれる任意の部分

木 Di とクエリ Q 間の構造類似度，テキスト類似度を

以下のように定める．

Sims(Di, Q) = 1− min(TED(Di, Q), |Q|)
|Q|

(1)

Simt(Di, Q) = Jaccard(WDi ,WQ) (2)

ここで，Di はDにおける後行順番号 (2.3節) i番目の

ノードを根とする部分木を表し，Q はクエリXMLを，

|Q| はクエリXMLに含まれるノード数をWDi ,WQ は

それぞれ Di と Q が含む単語の集合を表す．

これら二つの類似度をパラメータ α で重み付けをし

統合した値を XMLデータ Di, Q 間の類似度とする．

XMLデータ D における類似部分木探索問題とは，与

えられたQ, θ, α に対して，以下の条件を満たす D 中

の全ての部分木 Di を列挙する問題である．

αSims(Di, Q) + (1− α)Simt(Di, Q) > θ (3)

この問題をナイーブに解こうとした場合，巨大な

XMLデータを入力とすると膨大な計算コストおよび

空間コストが必要になるという問題がある．これらの

問題点を，以下のアプローチを取ることで解決する．

2.2 閾値による枝刈り
|Di|と |Q| が著しく異なっている場合類似度も小さ

くなり，式 3 より，類似度の下限が決まっていること

と Q が固定されていることから，予め類似条件を満た

しうるような Di のサイズの範囲を求められる．これ

により，得られる結果を損なわず過剰に大きい部分木

についての計算を無視することができる．

構造類似度とテキスト類似度それぞれについて必要

な下限値を minSims,minSimt とした時，式 (1-3)か

らDi, Q が類似条件を満たすならば式 (4, 5)が満たさ

れる．

minSims|Q| ≤ |Di| ≤ (2−minSims)|Q| (4)

minSimt|WQ| ≤ |WDi | ≤
|WQ|

minSimt
(5)

この条件により，ノード数か単語数が範囲外である部

分木については類似条件を満たし得ないので類似度の

計算を省く事ができる．
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図 1: D の大きさの違いによる実験
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図 2: Q の大きさの違いによる実験
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図 3: 既存手法との比較

2.3 Post-order Queue によるストリーム処理
木に含まれるノードを Post-order (後行順) で並べ

た時，任意の部分木は根ノードを末尾とする連続した

ノードのみによって構成される．また，式 (4)より類

似度を計算しなければいけない部分木のノード数の上

限が ⌊(2−minSims)|Q|⌋ 個であるため，対象となる
部分木の類似度の計算のために保持しておかなければ

ならないノードの数はクエリ XMLサイズと閾値のみ

に依存することになる．これによりメモリに乗り切ら

ないような巨大な XMLデータに対しても一度のディ

スクへのシーケンシャルアクセスで処理が遂行できる．

2.4 アルゴリズム

以上のアイデアを取り入れたアルゴリズムの大まか

な流れは以下のようになる．

1. D の Post-order Queueから 1ノード分読み込む

2. Di のノード数と単語数が上限値以上ならスキップ

3. Di の単語集合を構成し，テキスト類似度を求める

4. テキスト類似度が類似条件を満たし得るなら構造

類似度を求める

5. 類似していれば部分木を結果リストに追加する

6. 以上の処理を全ノードに対し行う

3 評価実験
実際に XMLファイル使用し，木編集距離計算時間

(計算時間)とそれ以外の時間 (探索時間)を計測した．

D として人工データである XMarkベンチマークと実

データである SwissProtを使用した．なお，本実験は全

て θ = 0.8, α = 0.5としている．なお，すべての実験は

64bit Windows7, Intel Core i7 @ 3.20GHz CPU, 8GB

RAMで構成されたラップトップPCで実行され，プロ

グラムは x86 64-w64-mingw32でコンパイルを行った．

Dのファイルサイズを変化させ実行した結果を図 1に

示す．探索時間はほぼDの大きさに比例しており，消費

メモリと計算時間は文書サイズによらず一定であった．

D に Xmark200を使用し Q の大きさを変化させて

実行した結果を図 2に示す．Qが大きくなるにつれ計算

時間，消費メモリは増加，探索時間は微量に増加した．

人工データ，実データの両方に対して |Q| = 32, 64

にて既存手法のTASMとの実行時間の比較を行った結

果を図 3に示す．実行時間について全てのデータセッ

トで既存手法を上回る性能を確認することができた．

SwissProt では特に実行時間が短いが，これは XML

データに含まれるテキストノードが持つ平均単語数が

少ないからだと考えられる．

4 まとめ
テキストノードに対する柔軟な類似性判定と木構造

に対する厳密な類似性判定を混ぜあわせた類似度を定

義し，既存手法に比べ高度な類似性判定手法を提案し

た．また，提案手法に対し巨大な XMLファイルを対

象とし，時間計算量，空間計算量の双方ともに効率的

であるアルゴリズムを提案，実際の実験で人工データ，

実データともに既存手法よりも短い計算時間で実行可

能であることが確認できた．

今後の展望として，木編集距離や Jaccard係数以外

の類似度指標の適用，切り出した単語のふるい分け，

Bloom Filterを利用した高速化，インデックス作成に

よる高速化，処理の並列化への対応などが挙げられる．
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