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摘 要： 本文通过将生物学特征和生物学含义引入 ＤＮＡ序列数据的压缩处理中，提出了基于生物信息学特征
的ＢｉｏＬＺＭＡ压缩算法．在ＢｉｏＬＺＭＡ算法中，ＤＮＡ序列根据组成部分生物学含义的不同切分重组为四个集合：编码序列
ＣＤＳ集合、内含子序列集合、ＲＮＡ序列集合以及剩余序列的集合．根据各集合中序列的具体生物学特征分别使用针对
性的压缩策略进行预处理，并通过 ＬＺＭＡ算法进行压缩编码．实验结果表明，ＢｉｏＬＺＭＡ算法在基准测试序列上的压缩
性能优于原有的ＤＮＡ序列压缩方法．特别是对于生物信息学特征清晰的长序列，算法能够在较短的时间内获得较高
的压缩率．
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１ 引言

ＤＮＡ序列数据广泛应用于生物学、医学、遗传科学
等诸多领域，具有重要研究价值．用以获取 ＤＮＡ序列基
础数据的生物测序工程近年来得到了广泛重视．随着各
种测序项目的展开，产生的序列数据量呈指数规模增

长［１］，平均约每１４个月增加一倍．如何以更低的成本处
理快速积累的 ＤＮＡ信息，在满足相关研究需求的同时
有效减轻大量数据带来的存储与传输压力，是一项重要

而紧迫的课题．以高效的压缩编码方法，将 ＤＮＡ序列数
据存储于较小的空间中成为必然的选择．但由于 ＤＮＡ
数据构成的特殊性，传统压缩算法效果并不理想，甚至

出现处理后数据量反而有所增长的情况［２］．从而催生了
针对ＤＮＡ序列数据的专用压缩算法．

１９９３年 ＳＧｒｕｍｂａｃｈ和 ＦＴａｈｉ首次提出了 ＢｉｏＣｏｍ
ｐｒｅｓｓ算法［３］，通过在 ＬＺ算法中加入对互补回文结构
（Ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙｐａｌｉｎｄｒｏｍｅｓ）的压缩编码，有效降低了序
列冗余度．尽管ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ算法总体性能并不理想，但
与传统方法相比在ＤＮＡ序列数据上的压缩率仍有较大
提升．１９９９年 ＸＣｈｅｎ和 ＳＫｗｏｎｇ等提出的 ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ
算法是ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ算法的改进［４］．通过添加对近似重
复序列的编码处理，有效提高了压缩率．２０００年 ＴＭａｔ
ｓｕｍｏｔｏ和ＫＳａｄａｋａｎｅ提出了 ＣＴＷ＋ＬＺ算法［５］，将上下文
树加权 （Ｃｏｎｔｅｘｔｔｒｅｅｗｅｉｇｈｔｉｎｇ，ＣＴＷ）算法和 ＬＺ压缩方
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法相结合，使用多个编码模型对 ＤＮＡ序列的不同片断
进行压缩．尽管ＣＴＷ＋ＬＺ算法在压缩率上有所提升，但
其压缩速度下降明显．２００２年ＸＣｈｅｎ和 ＭＬｉ等提出了
ＤＮＡＣｏｍｐｒｅｓｓ压缩算法［６］，使用 ＰａｔｔｅｒｎＨｕｎｔｅｒ工具搜索
ＤＮＡ序列的重复与近似重复片断，提高了算法的整体
速度．２００７年ＧＫｏｒｏｄｉ和ＩＴａｂｕｓ提出了ＧｅＮＭＬ算法［７］，
基于归一化最大似然 （Ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，
ＮＭＬ）模型对 ＤＮＡ序列数据进行压缩．ＧｅＮＭＬ算法对
具有不同数据特点的ＤＮＡ片断使用不同的编码策略和
概率模型进行压缩，获得了较好的性能．

原有 ＤＮＡ序列压缩算法仅考虑了数据的构成特
点，仅将序列视作具有特殊构成特点的长字符串进行

整体处理，而没有考虑各组成片段的具体生物学信息，

其性能提升已逐渐陷入瓶颈［８］．为解决这一问题，我们
将ＤＮＡ序列的生物信息学特征应用于压缩处理中，提
出了ＢｉｏＬＺＭＡ压缩算法．通过将序列的生物学含义与
生物学特征引入数据预处理，配合以高性能的 ＬＺＭＡ压
缩技术，ＢｉｏＬＺＭＡ算法能够在较短的时间内获得比传统
方法更高的压缩率．

２ ＤＮＡ序列数据的生物信息学特征

生物信息学是利用应用数学、信息学、统计学和计

算机科学的方法研究生物学问题的一门交叉学科［９］，

使用各种数学工具从ＤＮＡ序列中提取有效的生物学信
息，以对其进行搜索、处理与应用．通过将 ＤＮＡ数据的
生物信息学特征引入压缩算法，挖掘并利用序列中的

生物学信息，将能有效提升算法性能．在 ＢｉｏＬＺＭＡ算法
中，使用的生物信息学特征包括生物学含义和生物学

特征两方面．
首先，ＤＮＡ序列的不同区域有着不同的生物学含

义，其功能不同，碱基分布特点也有所差异．如图 １所
示，ＤＮＡ序列按其最小生物功能可划分为外显子 （Ｅｘ
ｏｎ）、内含子 （Ｉｎｔｒｏｎ）、ＲＮＡ片段和基因间区段四个部
分［１０］．其中，外显子是基因中直接编码为多肽链的片
断，具有冗余度低、生物学含义明晰的特点．基因中单
个或多个外显子片断可链接组成编码区域 （Ｃｏｄｉｎｇｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓ，ＣＤＳ），通过一定阅读规则表达为氨基酸序列．
内含子是基因中各外显子片断间的部分，在翻译过程

中将被舍弃．ＲＮＡ片段主要包括 ｔＲＮＡ和 ｒＲＮＡ，是序列
中用以辅助表达的部分，其碱基排列较为保守，片段间

相似度较高．基因间区段用于构成ＤＮＡ序列的结构，往

往不含生物学信息，因而碱基排列较为不规则．但由于
其与ＤＮＡ的物质性质直接相关，碱基的出现具有显著
的规律性．

在压缩算法中，通过将 ＤＮＡ序列中具有不同功能
的片断进行切分重组，可使其生物学含义明晰化，有效

提升各部分内片段的相似度，从而改进处理性能．根据
序列各组成片段生物学信息差异使用针对性的压缩策

略，是本算法与传统方法最大的区别之一．而 ＤＮＡ数据
的功能划分可直接由序列的注释信息获得．

其次，ＤＮＡ序列数据含有一定的生物学特征，具有
相似性特点．但与一般数据不同，ＤＮＡ序列的重复有其
独有特点，需要进行针对性的搜索处理．

第一，ＤＮＡ序列中含有大量重复片断．ＤＮＡ数据中
的重复部分约占序列总量的３２％，不同 ＤＮＡ序列间也
具有一定相似性．例如，同属灵长目的黑猩猩与人类，
其ＤＮＡ序列的相似性可达到９６％［１１］．通过对序列的重
复部分进行编码索引，可有效提升算法压缩率．

第二，ＤＮＡ序列中的重复具有多种模式．如图２所
示，除常见的直接重复外，ＤＮＡ序列还具有镜像重复、反
转重复、配对重复和互补回文结构等特有模式．尽管反
转重复和互补回文结构表现在ＤＮＡ的双链上，但根据碱
基配对准则，这两种模式可视为在单链上由中心点向两

端碱基逐个配对的形式．在针对ＤＮＡ序列数据的压缩算
法中，这些重复模式都需要进行针对性的处理．

第三，ＤＮＡ序列中的重复更多的表现为近似重复
形式．上述重复模式在实际 ＤＮＡ序列中的出现往往含
有一定的误差．即在相似片断的基础上，可通过插入、
删除或替换有限个碱基转化为精确重复的序列．在压
缩算法中，可通过添加附加信息的方式将近似重复片

断变为精确重复片断进行压缩编码．但必须控制误差
碱基的个数，以避免添加过多的附加信息导致修正后

序列压缩率反而有所膨胀．
在ＢｉｏＬＺＭＡ算法中，上述的生物信息学特征都

被应用于 ＤＮＡ序列数据的压缩处理中，以取得提
升压缩性能的目的．
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３ ＢｉｏＬＺＭＡ压缩算法

在ＢｉｏＬＺＭＡ算法中，首先根据序列的生物信息
学特征对ＤＮＡ数据进行预处理，使其分布更具有规律
性．而后将处理后的序列和附加信息编码为二进制数
据流，分别通过高效的 ＬＺＭＡ算法进行压缩运算．

在预处理阶段，首先根据生物学含义的不同将

ＤＮＡ序列切分重组为多个集合：ＣＤＳ集合包含了基因
内的外显子片断；Ｉｎｔｒｏｎ集合包含了基因内的内含子片
断；ＲＮＡ集合包含了序列内的 ＲＮＡ片段；Ｏｔｈｅｒ集合包
含了以基因间区段为主的其他剩余部分．ＢｉｏＬＺＭＡ算法
同时记录了各集合中组成片断在原始序列的位置与长

度，以便解压缩时使用．
对于ＣＤＳ集合，算法采取将外显子 ＤＮＡ数据根据

其实际阅读规则，编码为氨基酸序列后进行压缩的方

法．标准氨基酸包括终止符号共２３种，若直接进行二进
制编码，则每个氨基酸符号需要５ｂｉｔ空间．但不同种类
氨基酸在生物体内的出现概率各不相同，一些氨基酸

如硒半胱胺酸等仅在某些特定序列中有极少量分布．
通过对氨基酸符号使用 Ｈｕｆｆｍａｎ编码，能够有效减少输
出数据的长度．常见氨基酸的出现概率及其 Ｈｕｆｆｍａｎ二
进制编码如表１所示［１２］．另外，由于同一氨基酸符号可
能对应多种ＤＮＡ组合，编码时需要添加附加数据位表
示原始碱基组合的信息．

表１ 常见氨基酸出现概率及编码

氨基酸 出现概率（％） 编码 氨基酸 出现概率（％） 编码

Ａｌａ ７８ １１０１ Ｍｅｔ ２３ １１１１１
Ｃｙｓ １９ １００１１１ Ａｓｎ ４３ １１１１０
Ａｓｐ ５３ ０１００ Ｐｒｏ ５２ ００１１
Ｇｌｕ ６３ １０００ Ｇｌｎ ４２ １１１０１
Ｐｈｅ ３９ １１１００ Ａｒｇ ５１ ００１０
Ｇｌｙ ７２ １１００ Ｓｅｒ ６８ １０１１
Ｈｉｓ ２３ １１１１１０ Ｔｈｒ ５９ ０１１１
Ｉｌｅ ５３ ０１０１ Ｖａｌ ６６ １０１０
Ｌｙｓ ５９ ０１１０ Ｔｒｐ １４ １００１１０
Ｌｅｕ ９１ ０００ Ｔｙｒ ３２ １００１０

对于另外三个集合，采用分别压缩其 ＤＮＡ序列数
据的方法．对各集合，首先进行精确重复片断与近似重
复片断的搜索，包括全部四种重复模式．再对找到的重
复序列进行整合，挑选其中范围不重叠的最长片断作

为匹配结果．而后对ＤＮＡ序列进行修正，使所有匹配片
段都转化为直接精确重复的形式．在生成附加信息时，
对于精确重复的片断只需记录其重复模式和数据长度

即可，而对于近似重复片断则需另外记录每个修正碱

基符号的位置与原始状况信息．最后，将修正后的 ＤＮＡ
序列和附加信息编码为二进制数据，每个碱基符号使

用２ｂｉｔ数据表示．

在压缩阶段，ＢｉｏＬＺＭＡ使用 ＬＺＭＡ算法对序列数据
进行压缩处理．ＬＺＭＡ（ＬｅｍｐｅｌＺｉｖＭａｒｋｏｖｃｈａｉｎａｌｇｏｒｉｔｈｍ）
压缩算法于２００１年由 ＩｇｏｒＰａｖｌｏｖ提出［１３］，是 ＬＺ７７算法
的有效改进．ＬＺＭＡ算法使用散列表、二叉树和基数树
等结构对序列进行字典查找，对数据流、重复序列大小

以及重续序列位置单独进行压缩．通过引入独有的
ＲａｎｇｅＣｏｄｅｒ熵编码算法和Ｐｒｉｃｅ机制，ＬＺＭＡ算法能够在
较短的时间内获得较高的压缩率，具有重要的实用价

值．
压缩时，ＢｉｏＬＺＭＡ算法将ＣＤＳ集合的氨基酸序列编

码二进制数据和另外三个集合的修正ＤＮＡ序列二进制
数据分别输入ＬＺＭＡ算法进行压缩运算．选取字典大小
为１２８ＭＢ，单词长度为６４．压缩后若输出数据长度大于
原始序列长度，则使用原始序列表示，否则使用压缩后

数据表示．实验表明，仅在压缩ＲＮＡ集合时会有极少数
几率出现数据长度增加的情况，因此一般不会对压缩

性能产生太大影响．ＢｉｏＬＺＭＡ算法流程如表２所示．
表２ ＢｉｏＬＺＭＡ算法流程

Ｓｔｅｐ１ 对ＤＮＡ序列 ｖ＝｛ｖ１，ｖ２，…｝，根据各片段的生物学含义

切分重组为四个子部分 ｖ＝｛ｖＣＤＳ，ｖＩｎｔｒｏｎ，ｖＲＮＡ，ｖＯｔｈｅｒ｝

Ｓｔｅｐ２ 若序列不含ＣＤＳ部分，转到Ｓｔｅｐ５

Ｓｔｅｐ３ 对ＣＤＳ的序列片段 ｖＣＤＳ＝｛ｖｃ，１，ｖｃ，２，…｝，表达为氨基酸

符号序列 ａ＝｛ａｃ，１，ａｃ，２，…｝

Ｓｔｅｐ４ 对氨基酸符号进行Ｈｕｆｆｍａｎ编码，形成二进制数据 ｂＣＤＳ
Ｓｔｅｐ５ 若序列不含Ｉｎｔｒｏｎ、ＲＮＡ与Ｏｔｈｅｒ部分，转到Ｓｔｅｐ８
Ｓｔｅｐ６ 对此三部分，搜索其中的近似重复片段

Ｓｔｅｐ７ 根据匹配结果修正ＤＮＡ序列，转变为直接精确重复模式
记录附加信息并编码为二进制数据 ｂＩｎｔｒｏｎ、ｂＲＮＡ和 ｂＯｔｈｅｒ

Ｓｔｅｐ８ 将 ｂＣＤＳ、ｂＩｎｔｒｏｎ、ｂＲＮＡ和 ｂＯｔｈｅｒ分别使用ＬＺＭＡ算法进行压缩
Ｓｔｅｐ９ 输出压缩算法结果 ｃ＝｛ｃＣＤＳ，ｃＩｎｔｒｏｎ，ｃＲＮＡ，ｃＯｔｈｅｒ｝

Ｓｔｅｐ１０ 若部分压缩输出 ｃｉ∈ｃ的体积大于原始数据ｂｉ，则使用 ｂｉ
代替 ｃｉ作为输出结果

对用以记录重复片断状态的附加信息，可通过优

化其数据表示进一步减少存储空间．在实验中发现，当
设置搜索的最短重复片段长度不大于１０个碱基时，获
得的匹配结果间距不会超过１２８个符号．在存储中使用
片断间距离表示匹配位置，可将存储空间减小为 ７ｂｉｔ．
此外，序列中最大重复片断单边长度不会大于６４个符
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号，可存储于 ６ｂｉｔ空间中．加上代表四种重复模式的
２ｂｉｔ数据，以及表示后续是否含有近似重复修正信息的
１ｂｉｔ控制位，则每个重复片断的状态可存储于２Ｂｙｔｅ空
间中．对于近似重复片断，需要另外存储碱基修正的信
息．由于重复片断单边长度不大于６４个符号，可用６ｂｉｔ
空间存储修正碱基的位置，以及２ｂｉｔ空间表示原始的碱
基．因此每个修正符号的信息可使用 １Ｂｙｔｅ数据表示．
在ＢｉｏＬＺＭＡ算法中，重复片断和修改碱基的附加信息
数据结构如图３所示．

４ 实验结果

实验中使用美国ＧｅｎＢａｎｋ数据库［１４］的ＤＮＡ序列文
件作为原始数据，其中包含了对序列的详细注释．在
ＢｉｏＬＺＭＡ算法中，可直接读取这些注释，根据其生物学
信息对序列进行压缩．

在实验中，将 ＢｉｏＬＺＭＡ算法与典型 ＤＮＡ序列压缩
方法：ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ２、ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ、ＣＴＷ＋ＬＺ、ＤＮＡＣｏｍ
ｐｒｅｓｓ和ＧｅＮＭＬ，以及原始的ＬＺＭＡ压缩算法分别作用于

１１个基准测试序列［１５］．使用压缩后序列中表示每碱基
符号所需平均比特数 （Ｂｉｔｐｅｒｂａｓｅ，ＢＰＢ），以及 ＢｉｏＬＺＭＡ
算法的压缩时间作为实验结果．基准测试序列包含了
不同物种不同功能的 ＤＮＡ数据片断，能够有效评估压
缩算法对含有不同数据特性的 ＤＮＡ序列的压缩能力．
算法压缩率如表３所示．

由ＢｉｏＬＺＭＡ算法与原有ＤＮＡ序列压缩算法的结果
对比可以发现，新算法在大多数基准测试序列上的压

缩率要好于原有方法．特别当序列包含生物信息学特
征清晰时，算法压缩效果的提升更为明显．例如序列
ＶＡＣＣＧ中生物学含义明晰的 ＣＤＳ集合占数据总量的
８８％，因此算法在其上的压缩率明显优于其他方法．而
对于含义划分不清，或是未包含注释信息的 ＤＮＡ序列
数据，依赖于生物信息学特征的 ＢｉｏＬＺＭＡ算法效果并
不十分理想．另外，当ＤＮＡ序列长度较大时算法性能提
升更为明显．这是由于数据较长时，其包含的重复片断
也较多，能够寻找到更多的隐含模式，从而可有效进行

压缩编码．
表３ 压缩算法在基准测试序列上的压缩率 （ＢＰＢ）

测试序列
序列

长度

Ｂｉｏ
Ｃｏｍｐｒｅｓｓ２ ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ ＣＴＷ＋ＬＺ ＤＮＡ

Ｃｏｍｐｒｅｓｓ ＧｅＮＭＬ ＬＺＭＡ ＢｉｏＬＺＭＡ

ＣＨＭＰＸＸ １２１０２４ １６８４８ １６７３０ １６６９０ １６７１６ １６６１３ １８６５０ １５８９３

ＣＨＮＴＸＸ １５５８４４ １６１７２ １６１４６ １６１２０ １６１２７ １６１０２ １９６３６ １６０３５

ＨＥＨＣＭＶＣＧ ２２９３５４ １８４８０ １８４７０ １８４１４ １８４９２ １８３９７ １９８２０ １６９１８

ＨＵＭＤＹＳＴＲＯＰ ３３７７０ １９２６２ １９２３１ １９１７５ １９１１６ １９１２６ １９６８１ １９６６２

ＨＵＭＧＨＣＳＡ ６６４９５ １３０７４ １０９６９ １０９７２ １０２７２ １０１２４ １６６３２ １６５２０

ＨＵＭＨＰＲＴＢ ５６７３７ １９０６６ １８４６６ １８４３３ １８１６５ １７５８７ １９１８６ １８９１７

ＨＵＭＨＤＡＢＣＤ ５８８６４ １８７７０ １８１９２ １８２１８ １７９５１ １７１３２ １８９３０ １８３６７

ＨＵＭＨＢＢ ７３３０８ １８８０１ １８２０４ １８０８２ １７８９７ １７９５８ １９０８２ １８８９１

ＭＰＯＭＴＣＧ １８６６０８ １９４２３ １９１０５ １９０８１ １８８７６ １８８３１ １９７９４ １８１０２

ＳＣＣＨＲＩＩＩ ３１６６１３ １９４９１ １９４８７ １９４５０ １９４８５ １９３７７ １９６０８ １７５７７

ＶＡＣＣＧ １９１７３７ １７８３７ １７４３４ １７３８９ １７２５４ １７６０３ １８９６９ １５２１６

由 ＢｉｏＬＺＭＡ算法与原始的 ＬＺＭＡ压缩算法的结果
对比可以看出，在考虑了ＤＮＡ序列的生物信息学特征，
对序列数据进行了预处理后，产生的二进制数据流比

原始序列数据更具有规律性，从而能够更为有效的进

行压缩．ＢｉｏＬＺＭＡ算法相比 ＬＺＭＡ算法压缩率的提升，
即是引入生物信息学特征的效果．

ＢｉｏＬＺＭＡ算法在基准测试序列上的压缩时间如表
４所示．实验运算平台为 ＣＰＵ主频１６ＧＨｚ，内存为１ＧＢ
的ＰＣ机．

由实验结果可以看出，ＢｉｏＬＺＭＡ算法的压缩时间随
序列长度的增加而有所增长，但总体而言运算时间维

持在较低的水平．一般而言，若序列中含有的生物信息
学特征较多，如具有不同生物学含义的片断越多，或重

复序列越多，则需要更多的时间进行处理．但由此产生

的计算时间增加并不明显．
根据ＢｉｏＬＺＭＡ算法在基准测试序列上的压缩性能

结果可以发现，算法能在较短的时间内有效压缩 ＤＮＡ
序列片断．对于序列较长，生物信息学特征明晰的序
列，ＢｉｏＬＺＭＡ算法的压缩时间会略有增加，但同时压缩
率会有较大的提升．

表４ ＢｉｏＬＺＭＡ算法在基准测试序列上的压缩时间 （Ｓｅｃ．）

测试序列
序列

长度

压缩

时间
测试序列

序列

长度

压缩

时间

ＣＨＭＰＸＸ １２１０２４ ２０７ ＨＵＭＨＤＡＢＣＤ ５８８６４ ０７８

ＣＨＮＴＸＸ １５５８４４ ２７１ ＨＵＭＨＢＢ ７３３０８ ０８２

ＨＥＨＣＭＶＣＧ ２２９３５４ ３８２ ＭＰＯＭＴＣＧ １８６６０８ １６３

ＨＵＭＤＹＳＴＲＯＰ ３３７７０ ０６９ ＳＣＣＨＲＩＩＩ ３１６６１３ ４６９

ＨＵＭＧＨＣＳＡ ６６４９５ ０８３ ＶＡＣＣＧ １９１７３７ ３８１

ＨＵＭＨＰＲＴＢ ５６７３７ ０７６
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５ 总结

本文介绍了 ＤＮＡ序列数据的常见生物信息学特
征．通过将这些特征引入 ＤＮＡ序列的预处理，提出了
ＢｉｏＬＺＭＡ压缩算法．在算法中，含有不同生物学含义的
片断被切分重组为４个集合，并分别进行压缩处理．其
中编码区域的片断集合首先表达为氨基酸序列，而后

通过 Ｈｕｆｆｍａｎ编码为二进制数据．其他集合则通过预处
理序列中的重复片断，将修正后的序列和附加信息编

码为二进制数据．而后分别将各部分数据通过 ＬＺＭＡ算
法进行压缩．通过优化序列附加信息的表示方式，算法
进一步提升了压缩率．实验表明，ＢｉｏＬＺＭＡ算法能够在
较短的时间内有效压缩 ＤＮＡ序列数据．与原有仅考虑
ＤＮＡ数据特点的压缩算法相比较，使用了生物信息学
特征的 ＢｉｏＬＺＭＡ算法压缩性能有所提升．特别是在生
物信息学特征清晰的长序列上，其压缩结果优势更为

明显．
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