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摘 要： 提出近似重复矢量（ＡｐｐｒｏｘｉｍａｔｅＲｅｐｅａｔＶｅｃｔｏｒ，ＡＲＶ）模型用于ＤＮＡ序列冗余片段的描述．通过将数据生
物信息学特征引入压缩预处理，并使用ＡＲＶ矢量构造编码码本，提出了非对称 ＤＮＡ序列压缩算法 ＢｉｏＬＺＭＡ２．算法引
入基于粒子群优化的Ｍｅｍｅｔｉｃ改进方法ＣＬＩＰＳＯＭＡ用于压缩码本的智能优化设计，有效提升了编码性能．在标准测试
序列上的实验结果表明，ＢｉｏＬＺＭＡ２可获得比现有ＤＮＡ序列数据压缩方法更高的压缩率．
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１ 引言

ＤＮＡ序列是生物学、医学、遗传学等重点学科的基
础研究数据，具有重要科研价值．随着各项 ＤＮＡ序列测
定工程展开，产生的数据量亦急剧膨胀，为现有存储传

输资源带来严重压力［１］．而另一方面，现有通用压缩算
法无法有效处理 ＤＮＡ序列的数据特点，往往导致编码
后文件体积反而有所膨胀［２］．因而出现了针对 ＤＮＡ序
列的专用数据压缩方法．

自ＤＮＡ序列数据压缩问题提出以来，产生了许多
实现算法．１９９９年 Ｘ．Ｃｈｅｎ等提出了 ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ算
法［３］，有效提高了压缩性能．２０００年 Ｔ．Ｍａｔｓｕｍｏｔｏ等将上

下文树加权（ＣｏｎｔｅｘｔＴｒｅｅＷｅｉｇｈｔｉｎｇ，ＣＴＷ）与传统的ＬＺ压
缩相结合，提出了 ＣＴＷ＋ＬＺ算法［４］．尽管其在压缩率上
有所提升，但处理速度显著降低．２００２年Ｍ．Ｌｉ等提出了
ＤＮＡＣｏｍｐｒｅｓｓ压缩方法［５］，使用 ＰａｔｔｅｒｎＨｕｎｔｅｒ工具搜索
ＤＮＡ序列的重复片断，提高了匹配速度．２００７年 Ｇ．Ｋｏ
ｒｏｄｉ等基于归一化最大似然（ＮｏｒｍａｌｉｚｅｄＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉ
ｈｏｏｄ，ＮＭＬ）模型对ＤＮＡ序列数据进行分析，提出了ＧｅＮ
ＭＬ压缩方法［６］．通过对具有不同数据特点的 ＤＮＡ片断
使用针对性的编码策略及概率模型进行处理，算法获得

了较好的压缩效果．
尽管现有 ＤＮＡ序列数据压缩方法已取得一定进

展，但随着压缩率进一步提升，所耗费的处理资源亦显
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著增加，算法性能改进已逐渐陷入瓶颈［７］．为解决这一
问题，我们首次将序列的生物信息学特征引入数据编

码，提出了ＢｉｏＬＺＭＡ算法［８］，获得了比传统 ＤＮＡ序列压
缩方法更佳的处理效果．算法舍弃了部分压缩率提升
以换取更快的编码速度，因而较适合于用户间对称压

缩的情况．而对于诸如ＤＮＡ序列数据库等应用环境，其
序列压缩过程往往仅需进行一次，而更多是后续的解

压操作，故可使用非对称处理方法，以较大的编码运算

成本取得更佳的压缩效果．
针对这一情况，本文提出了改进的非对称 ＤＮＡ序

列数据压缩算法 ＢｉｏＬＺＭＡ２．算法在原有 ＢｉｏＬＺＭＡ引入
生物信息学特征用于压缩处理的基础上，首次提出了

近似重复矢量（ＡｐｐｒｏｘｉｍａｔｅＲｅｐｅａｔＶｅｃｔｏｒ，ＡＲＶ）模型用
于序列冗余片段的描述．通过将 ＤＮＡ序列数据包含的
ＡＲＶ片段作为编码矢量，并引入 Ｍｅｍｅｔｉｃ算法（Ｍｅｍｅｔｉｃ
Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ＭＡ）用于压缩码本的智能优化设计，ＢｉｏＬＺＭＡ
２可有效降低目标数据冗余度，提升压缩性能．实验结
果表明，ＢｉｏＬＺＭＡ２可取得比传统ＤＮＡ序列压缩方法以
及ＢｉｏＬＺＭＡ算法更高的整体压缩率．其功能设计与 Ｂｉ
ｏＬＺＭＡ算法互补，共同组成了ＢｉｏＬＺＭＡ系列压缩方法．

２ ＤＮＡ序列的生物信息学特征

生物信息学（ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ）是一门利用数学、统计
学、信息学及计算机科学方法研究生物学问题的交叉

学科．通过将ＤＮＡ序列数据的生物信息学特征引入压
缩过程，挖掘并利用序列的生物学信息与含义，使用针

对性的编码方法，将能有效提升算法性能．在 ＢｉｏＬＺＭＡ
２中，使用的 ＤＮＡ序列生物信息学特征包括功能划分
与片段相似性两方面．

首先，ＤＮＡ序列并非碱基符号随机出现的长字符
串，而是蕴含丰富遗传信息，具有不同含义与功能划分

的真实生物学数据．其各组成部分重要性不同，包含信
息量亦有所差异．如图１所示，将ＤＮＡ序列按其生物功
能作最小归类划分，可以视为由外显子片段（Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
Ｒｅｇｉｏｎ，Ｅｘｏｎ）、内含子片段（ＩｎｔｅｒｖｅｎｉｎｇＳｅｑｕｅｎｃｅｓ，Ｉｎｔｒｏｎ）、
ＲＮＡ序列及基因间区段交叉出现相互连接组成［９］．

外显子是基因内直接表达为蛋白质的部分序列，

含有最为丰富的遗信息．内含子是基因内阻断编码区
域（ＣｏｄｉｎｇＳｅｑｕｅｎｃｅ，ＣＤＳ）线性表达的部分序列，在翻译
为氨基酸前被剪除．ＲＮＡ片段是 ＤＮＡ内用于辅助遗传
信息表达的序列部分，其碱基排列最为保守，序列间相

似性较高．基因间区段主要用于构成ＤＮＡ的物质结构，
通常不含遗传信息．

ＤＮＡ序列内各组成部分具有不同的数据规律，其
压缩难度亦各不相同．在传统 ＤＮＡ序列数据压缩方法
中，将所有序列片段视作同类数据进行一并处理，严重

影响了算法性能．若使序列按功能划分进行切分重组，
则可使其生物学含义明晰化，有效提升各片段集合内

的数据相似度，从而获得更佳的压缩效果．
其次，ＤＮＡ序列具有高度相似性．与常见符号串数

据相比，ＤＮＡ序列的相似性具有三个显著特点．
第一，ＤＮＡ序列存在着大量的重复片段．包括简单

碱基重复和大规模的序列复制在内的相似部分，可占

到ＤＮＡ序列数据总量的近５０％［１０］．此外一些重要的基
因片段也会在序列的不同位置多次重复出现．ＤＮＡ序
列的这种大规模相似特点是其数据压缩算法的重要基

础．
第二，序列中的重复具有多种特有模式．如图２所

示，ＤＮＡ序列既有常见的直接重复（ｄｉｒｅｃｔｒｅｐｅａｔ）模式，
亦有独特的镜像重复（ｍｉｒｒｏｒｒｅｐｅａｔ）、配对重复（ｐａｉｒｉｎｇ
ｒｅｐｅａｔ）和反转重复（ｉｎｖｅｒｔｅｄｒｅｐｅａｔ）等模式．传统 ＤＮＡ序
列数据压缩方法中，或未全面考虑序列的所有重复模

式，或将重复片段的不同模式视作独立序列单独处理，

影响了算法性能．
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第三，ＤＮＡ序列中的重复更多地表现为近似重复
形式，即可视为由各模式的精确重复片段，通过一定数

量的碱基插入（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ）、删减（ｄｅｌｅｔｉｏｎ）和替换（ｓｕｂｓｔｉｔｕ
ｔｉｏｎ）操作而获得．近似片段转换为精确重复所需的符号
操作被称为序列的编辑误差（ｅｄｉｔｅｒｒｏｒ）．

在ＤＮＡ序列数据压缩算法中，若想充分利用序列
的相似性特点，则不仅需要搜索片段的四种重复模式，

还应考虑可能的近似匹配状况．为处理这一问题，我们
改变了传统压缩算法中搜索无向精确子串的观点，将

四种重复模式相统一，首次提出了 ＤＮＡ近似重复矢量
（ＡｐｐｒｏｘｉｍａｔｅＲｅｐｅａｔＶｅｃｔｏｒ，ＡＲＶ）这一概念．

如图３所示，若将直接重复片段视作有向矢量 ｖ，则
镜像重复可表达为逆序列 ｖ１；根据碱基互补原则，有配
对重复为 ｖ，反转重复为 ｖ１．其中符号“”表示ＡＴ、
ＣＧ碱基配对．则在压缩过程中，所有符合四种重复模式
的序列片段可使用相同ＡＲＶ模型 ｖ进行统一处理即可．
而对于近似重复片段，需另外添加编辑误差信息．

通过定义序列重复片段的 ＡＲＶ模型，算法可对
ＤＮＡ所有相似性数据特点进行统一操作，充分利用其
高度冗余特性，从而提升整体压缩性能

３ 基于Ｍｅｍｅｔｉｃ优化的ＤＮＡ压缩算法

在ＢｉｏＬＺＭＡ２中，首先需要根据序列的功能划分对
ＤＮＡ序列数据进行切分重组，以提升其集合相似度．与
ＢｉｏＬＺＭＡ算法类似，ＢｉｏＬＺＭＡ２在压缩预处理中亦将
ＤＮＡ序列归类为包含外显子片段的 ＣＤＳ集合，包含内
含子片段的 Ｉｎｔｒｏｎ集合，包含ＲＮＡ序列的 ＲＮＡ集合，以
及包含主要为基因间区段的Ｏｔｈｅｒｓ集合四部分．

而后，算法将搜索 ＤＮＡ序列的 ＡＲＶ重复片段，并
将其作为编码矢量，构造压缩码本．通过将序列重复片
段替换为对应码矢量编号，并记录各近似匹配的编辑

误差信息，算法即可消除冗余，完成数据压缩．码本包
含ＡＲＶ矢量在序列中的重复片段越多，涵盖范围越广，
包含编辑误差越少，则编码后数据量越小，可取得更高

的压缩率．因此 ＢｉｏＬＺＭＡ２中 ＤＮＡ序列数据的压缩性
能问题，亦即编码码本的设计优化问题．其关系复杂，
难以使用传统数学工具进行求解．

针对这一问题，算法引入基于粒子群优化的

Ｍｅｍｅｔｉｃ改进算法 ＣＬＩＰＳＯＭＡ用于压缩码本的智能设
计．ＣＬＩＰＳＯＭＡ结合了综合学习粒子群优化算法（Ｃｏｍ
ｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅＬｅａｒｎｉｎｇＰａｒｔｉｃｌｅＳｗａｒｍＯｐｔｉｍｉｚｅｒ，ＣＬＰＳＯ）［１１］的
全局搜索能力，以及自适应智能单粒子优化算法（Ａｄａｐ
ｔｉｖｅＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔＳｉｎｇｌｅＰａｒｔｉｃｌｅＯｐｔｉｍｉｚｅｒ，ＡｄｐＩＳＰＯ）［１２］的局部
寻优性能．通过区分种群中具有不同进化趋势的粒子
个体，并使用针对性的局部更新策略，ＣＬＩＰＳＯＭＡ可有
效处理高维多模的复杂优化问题，在较短的迭代时间

内获得比传统粒子群优化改进算法更佳的搜索效果，

避免陷入早熟收敛．
在ＢｉｏＬＺＭＡ２中，将压缩码本内 ＡＲＶ矢量顺序首

尾连接，构造寻优粒子结构如图４所示：

其中 Ｐｉ［ｊ］为ＡＲＶ码矢量 ｉ的第ｊ个碱基符号．由
于ＤＮＡ为构成符号有限的离散序列，而 ＣＬＩＰＳＯＭＡ只
能处理连续的粒子位置数据，因此在搜索过程中需使

用映射算法完成连续位置到离散符号的转换．在 ＢｉｏＬＺ
ＭＡ２中，使用等距范围映射的方法．设粒子位置更新范
围为［－２０，２０］，则有映射公式：

Ｐｉ［ｊ］＝

”Ａ”ｉｆＸｉ［ｊ］∈［－２０，－１０）
”Ｃ”ｉｆＸｉ［ｊ］∈［－１０，０）
”Ｃ”ｉｆＸｉ［ｊ］∈［０，－１０）
”Ｔ”ｉｆＸｉ［ｊ］∈［１０，２０










］

其中 Ｘ为粒子的连续位置矢量．
码本优化过程如图５所示．在寻优迭代中，首先将

当前种群最优位置映射为符号序列，并切分为 ＡＲＶ码
矢量，构成编码码本．而后使用快速近似匹配算法 Ａ
ＧＲＥＰ（ＡｐｐｒｏｘｉｍａｔｅＧＲＥＰ）［１３］搜索码本在目标 ＤＮＡ序列
上的近似片段，包含四种重复模式，并记录其编辑误

差．通过综合码本的匹配数据，算法构造优化适应度函
数有：

ｆｉｔｎｅｓｓ＝ １
ＣｏｖｅｒＥｒｒｏｒ

其中Ｃｏｖｅｒ为码本近似重复片段的总符号覆盖数，
Ｅｒｒｏｒ为其中包含的编辑误差符号数．则ＣｏｖｅｒＥｒｒｏｒ为压
缩过程实际编码的有效碱基符号数，取其倒数表示适

应度函数值越小码本性能越好．
通过在ＣＬＩＰＳＯＭＡ中使 ＡＲＶ码矢量自适应进化，

智能优化挑选，ＢｉｏＬＺＭＡ２可获得编码效果更佳的压缩
码本，从而提升算法性能．

ＤＮＡ序列包含 ４种碱基符号，每个未压缩碱基编
码需要２ｂｉｔ数据空间（ＢｉｔＰｅｒＢａｓｅ，ＢＰＢ）．而在近似片段
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中，则需要更多的数据位标识编辑误差．因此若重复片
段中包含过多误差信息，其所需标识数据量将大于使

片段替换为ＡＲＶ编号时的数据压缩量，造成编码后序

列的膨胀．为避免这一情况，我们提出了编码误差比
（ＥｎｃｏｄｅＥｒｒｏｒＲａｔｉｏ，ＥＥＲ）的概念，以评估近似片段可容
纳的最大误差符号数．

设每个误差碱基需要η位数据标识，序列中未压

缩符号占用ε位数据，编码附加信息有μ位，则ＥＥＲ定
义为：

＝η
ε
＋μ

从而长度为 Ｍ的近似片段可容纳最大误差数Ｋ为：

Ｋ＝ Ｍ


＝ Ｍ×ε
η＋ε×μ

ＢｉｏＬＺＭＡ２中参照使用了 ＢｉｏＬＺＭＡ算法的压缩编码格
式，有误差数据位η＝８，符号数据位ε＝２，附加信息

μ＝１．从而算法编码误差比为σ＝５．则对于长度２０的
ＡＲＶ码矢量，其最大可容纳编辑误差符号不应超过 ４
个．

尽管 ＢｉｏＬＺＭＡ２在压缩阶段需进行码本设计优化，
其运算复杂度较高．但这一过程在非对称处理中往往

仅需进行一次．而在后续多次使用的解压运算中，则只
需将编码ＡＲＶ序号重新替换为相应符号序列即可，所
消耗的处理资源相对较低．

４ 仿真实验及分析

在实验中，将提出的 ＢｉｏＬＺＭＡ２算法与传统 ＤＮＡ
序列数据压缩方法：ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ２、ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ、ＧｅＮＭＬ，
以及对称压缩算法 ＢｉｏＬＺＭＡ作用于 １１个标准测试序
列［１４］，以评估其处理性能．这 １１个序列文件皆来自美
国ＧｅｎＢａｎｋ数据库［１５］，包含了不同物种不同功能的
ＤＮＡ序列片段，是评估序列压缩算法通用的基准测试
数据．其文件中已包含详细的生物信息学特征注释，可
方便应用于ＢｉｏＬＺＭＡ系列压缩算法（ＢｉｏＬＺＭＡ及 ＢｉｏＬＺ
ＭＡ２）的处理．测试序列如表１所示：

表１ 标准测试ＤＮＡ序列

测试序列 长度 概要

ＣＨＭＰＸＸ １２１０２４ 地钱（ＭａｒｃｈａｎｔｉａＰｏｌｙｍｏｒｐｈａ）叶绿素基因ＤＮＡ序列

ＣＨＮＴＸＸ １５５９４３ 烟草（ＮｉｃｏｔｉａｎａＴａｂａｃｕｍ）叶绿素基因ＤＮＡ序列

ＨＥＨＣＭＶＣＧ ２２９３５４ 人类巨细胞病毒株ＡＤ１６９（ＳｃｙｔｏｍｅｇａｌｏｖｉｒｕｓＳｔｒａｉｎＡＤ１６９）完整基因ＤＮＡ序列

ＨＵＭＤＹＳＴＲＯＰ ３８７７０ 人类肌营养不良蛋白（Ｄｙｓｔｒｏｐｈｉｎ）基因ＤＮＡ序列

ＨＵＭＧＨＣＳＡ ６６４９５ 人类生长荷尔蒙（ＧｒｏｗｔｈＨｏｒｍｏｎｅ）与绒毛膜生长催乳素（ＣｈｏｒｉｏｎｉｃＳｏｍａｔｏｍａｍｍｏｔｒｏｐｉｎ）基因ＤＮＡ序列

ＨＵＭＨＰＲＴＢ ５６７３７ 人类次黄嘌呤磷酸核糖转移酶（ＨｙｐｏｘａｎｔｈｉｎｅＰｈｏｓｐｈｏｒｉｂｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ）基因ＤＮＡ序列

ＨＵＭＨＤＡＢＣＤ ５８８６４ 人类三粘粒（Ｃｏｓｍｉｄ）毗连群ＤＮＡ序列

ＨＵＭＨＢＢ ７３３０８ 人类第１１号染色体中β球蛋白（ＢｅｔａＧｌｏｂｉｎ）区域的ＤＮＡ序列

ＭＰＯＭＴＣＧ １８６６０９ 地钱线粒体（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ）完整基因ＤＮＡ序列

ＳＣＣＨＲＩＩＩ ３１６６１３ 酿酒酵母（ＳａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓＣｅｒｅｖｉｓｉａｅ）第３号染色体完整基因ＤＮＡ序列

ＶＡＣＣＧ １９４７１１ 牛痘（Ｖａｃｃｉｎｉａ）病毒完整基因ＤＮＡ序列

ＢｉｏＬＺＭＡ２设置 ＡＲＶ码矢量长度为 ２０个碱基符
号，码本规模为５０．优化时 ＣＬＩＰＳＯＭＡ设置如［１１］所示．

实验使用各算法在测试序列上的压缩率，以及 ＢｉｏＬＺ
ＭＡ２算法的解压速度作为评估结果．压缩率对比如下
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页表２所示，其中 Ｂｉｏ２表示 ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ２算法，Ｇｅｎ表
示ＧｅｎＣｏｍｐｒｅｓｓ算法：

表２ 各算法在标准测试序列上的压缩率（ＢＰＢ）

测试序列 Ｂｉｏ２ Ｇｅｎ ＧｅＮＭＬ ＢｉｏＬＺＭＡ ＢｉｏＬＺＭＡ２

ＣＨＭＰＸＸ １６８４ １６７３ １６６１ １５７２ １５３２

ＣＨＮＴＸＸ １６１７ １６１４ １６１３ １５９１ １５７８

ＨＥＨＣＭＶＣＧ １８４８ １８４７ １８３９ １６９２ １５６１

ＨＵＭＤＹＳＴＲＯＰ １９２６ １９２３ １９１２ １８７３ １６０３

ＨＵＭＧＨＣＳＡ １３０７ １０９７ １０１２ １６４８ １４７７

ＨＵＭＨＰＲＴＢ １９１３ １８４６ １７５８ １７２１ １６３９

ＨＵＭＨＤＡＢＣＤ １８８２ １８２１ １７１３ １８６６ １７０２

ＨＵＭＨＢＢ １８８１ １８１９ １７９６ １８８９ １６１８

ＭＰＯＭＴＣＧ １９４２ １９１３ １８８３ １８１０ １７９４

ＳＣＣＨＲＩＩＩ １９４８ １９４８ １９３７ １７４１ １６６２

ＶＡＣＣＧ １７６４ １７６３ １７６３ １５３９ １４８２

ＢｉｏＬＺＭＡ２解压缩速度结果如表３所示：
表３ ＢｉｏＬＺＭＡ２在标准测试序列上的解压缩速度（Ｓｅｃ．）

测试序列 解压时间 测试序列 解压时间

ＣＨＭＰＸＸ ０．４５３ ＨＵＭＨＤＡＢＣＤ ０．４３９

ＣＨＮＴＸＸ ０．４４２ ＨＵＭＨＢＢ ０．３４１

ＨＥＨＣＭＶＣＧ ０．３９７ ＭＰＯＭＴＣＧ ０．３８５

ＨＵＭＤＹＳＴＲＯＰ ０．３４３ ＳＣＣＨＲＩＩＩ ０．５０４

ＨＵＭＧＨＣＳＡ ０．３２０ ＶＡＣＣＧ ０．４９３

ＨＵＭＨＰＲＴＢ ０．４１８

由表２结果可发现，在编码过程中使用了序列生物
信息学特征的 ＢｉｏＬＺＭＡ系列算法，其在大部分测试数
据上的压缩率都优于传统 ＤＮＡ序列数据压缩方法．特
别是对于功能划分明确，生物学含义清晰的目标序列，

其压缩率提升更为明显．例如序列 ＶＡＣＣＧ，其主要成分
为具有清晰生物学意义的可编码区域（占数据总量

８８％），则 ＢｉｏＬＺＭＡ系列算法在其上的处理效果明显优
于其他压缩方法．

对比 ＢｉｏＬＺＭＡ２与其他ＤＮＡ序列数据压缩方法的
实验结果则可看出，通过引入 ＡＲＶ模型用于序列近似
重复片段的描述，并使用高效的 ＣＬＩＰＳＯＭＡ智能设计
压缩码本，算法有效提升了编码性能．而 ＢｉｏＬＺＭＡ２设
计为非对称算法，其压缩过程使用了充分的计算资源

以获取最佳编码码本，获得了比其他 ＤＮＡ序列数据压
缩方法更佳的序列压缩率．

而由表３数据可发现，非对称的 ＢｉｏＬＺＭＡ２算法在
解压过程中运算复杂度较低，可快速完成编码序列的

恢复操作，方便在实际应用时多次进行的解压缩过程．
实验结果表明，通过引入非对称算法设计，ＢｉｏＬＺ

ＭＡ２在 ＤＮＡ序列数据压缩阶段可获得比现有方法更
高的序列压缩率，而在解压阶段则可快速完成压缩片

段的恢复．其性能高效，适用于非对称的ＤＮＡ序列数据
压缩应用环境，与对称压缩ＢｉｏＬＺＭＡ形成功能互补．

５ 结论

本文提出了一种基于生物信息学特征及 Ｍｅｍｅｔｉｃ
优化的非对称ＤＮＡ序列数据压缩算法ＢｉｏＬＺＭＡ２．通过
引入近似重复矢量 ＡＲＶ用于序列冗余片段的描述，并
使用 ＣＬＩＰＳＯＭＡ用于编码码本的智能优化设计，算法
可获得比现有ＤＮＡ序列数据压缩方法更高的序列压缩
率．而在解压时，ＢｉｏＬＺＭＡ２只需进行简单的片段替换
即可完成序列恢复，其运算复杂度较低，可在较短处理

时间内完成．ＢｉｏＬＺＭＡ２具有良好的非对称处理性能，
与原有对称压缩算法 ＢｉｏＬＺＭＡ构成功能互补，共同组
成高效的ＢｉｏＬＺＭＡ系列ＤＮＡ序列数据压缩算法．
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