
基于码书索引变换的高通量 ＤＮＡ序列数据压缩算法

谭 丽，孙季丰
（华南理工大学电子与信息学院，广东广州 ５１０６４１）

摘 要： 提出一种高通量ＤＮＡ序列数据的压缩算法．该算法先采用码书索引变换模型，将传统码书索引值的表
示方法变换成由四个标准碱基字符替代的四进制数值方式，并采用一种界定替换串与非替换串的简明编码方法，接着

通过信息熵的大小来决定是否进行块排序压缩变换（ＢＷＴ），最后进行前移编码变换和 Ｈｕｆｆｍａｎ熵编码．在多种测序数
据集上的实验结果表明，ＣＩＴＤ在大多数情况下可以获得比本文所对比的高通量ＤＮＡ专用压缩方法更优的压缩性能．
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１ 引言

目前实施的千人基因组计划、国际单体型图计划、

孟德尔遗传疾病等项目，利用“下一代测序”技术产生了

海量ＤＮＡ测序数据．如何存储和传输高通量 ＤＮＡ测序
产生的数据，成为决定ＤＮＡ研究发展的重要因素之一．
数据压缩是有效解决ＤＮＡ序列存储和传输的一种重要
方法［１，２］．

由于ＤＮＡ序列数据的特殊性，使用传统的压缩算
法并不是很理想．因此从 １９９３年起出现了专门针对
ＤＮＡ序列的压缩算法，如 ＧｅＮＭＬ［３］、ＰＯＭＡ［４］、ＢｉｏＬＺＭＡ
２［５］等．这些压缩算法只利用 ＤＮＡ序列自身的冗余信息
（如直接重复、镜像、反转和互补回文），对小规模 ＤＮＡ
测序数据的压缩效果较好，但高通量 ＤＮＡ序列数据往

往是对全基因组的大规模测序，使用上述方法后的压缩

效率有限，需要有专门针对高通量 ＤＮＡ序列数据的压
缩方法．Ｋｕｒｕｐｐｕ［６］等人提出基于优化的 ＬｅｍｐｅｌＺｉｖ算法
的大数据 ＤＮＡ压缩方法（ＯｐｔｉｍｉｚｅｄＲｅｌａｔｉｖｅＬｅｍｐｅｌＺｉｖ，
ＲＬＺｏｐｔ），该算法在基因组序列中利用扩展的自索引去
控制搜索的子串，从而达到较好的压缩效果．２０１１年，
文献［７］提出基于参考基因组序列的高通量 ＤＮＡ序列
数据压缩的思想，利用提取参考基因组序列和重测序序

列间的差异进行压缩，同时设计了相应的算法并开发了

压缩工具ＧＲＳ（ＧｅｎｏｍｅＲｅＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）．该算法在不依赖
其它外部数据的前提下，将原始２９８６．８ＭＢ大小的第一
个韩国人个体基因组序列压缩至１８．８ＭＢ．同样采用基
于参考基因组的压缩思想，Ｊｏｎｅｓ［８］等人提出基于拼接的
从头测序的高通量 ＤＮＡ序列压缩算法 Ｑｕｉｐ．虽然这些
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基于参考基因组的压缩方法得到的压缩比很高，但对

于参考序列依赖性太强，而实际上有些测序数据并不

存在现成的参考基因组；另外，由于压缩和解压缩都需

要相同的参考基因组，参考基因组必须事先保存在本

地，所以参考基因组确实将直接影响压缩数据的使用．
接着，在２０１２年 Ｋｕｒｕｐｐｕ［９］等人首次提出基于迭代字典
结构的快速高通量 ＤＮＡ序列数据压缩算法，将基因组
中出现次数较多的重复子串通过字典的多次迭代，用

较少的字符取代这些重复子串，从而达到较好的压缩

率．但该算法对序列中重复子串较少或重复子串长度
较短时的压缩效果较差，并且对子串的频率分布属性

利用不充分．
针对以上算法的不足，本文提出了另外一种基于

码书索引变换的高通量 ＤＮＡ序列数据压缩算法
（ＣＩＴＤ）．在 ＣＩＴＤ中，用四个标准碱基字符表示的四进制
数值替代传统码书的索引值表示方法，同时采用一种

界定替换串与非替换串的简明编码方法，极大限度地

避免了编码后字符集的增长，用信息熵的大小来决定

是否进行块排序压缩变换（ＢＷＴ）［１０］，最终用前移编码
（ＭＴＦ）［１１］变换和Ｈｕｆｆｍａｎ熵编码进行压缩．

２ 码书索引变换模型

本文提出一种码书索引变换（ＣＩＴ）模型．针对 ＦＡＳ
ＴＡ格式的 ＤＮＡ序列，其碱基字符集记为 ＳＥＴ－ＡＬＬ＝
｛Ａ，Ｃ，Ｇ，Ｔ，Ｍ，Ｒ，Ｗ，Ｓ，Ｙ，Ｋ，Ｖ，Ｈ，Ｄ，Ｂ，Ｎ｝．将标准碱基
字符集和非标准碱基字符集分别记为 ＳＥＴ－ＢＡＳＥ＝
｛Ａ，Ｃ，Ｇ，Ｔ｝、ＳＥＴ－ＮＯＮＢＡＳＥ＝｛Ｍ，Ｒ，Ｗ，Ｓ，Ｙ，Ｋ，Ｖ，Ｈ，
Ｄ，Ｂ，Ｎ｝，并考虑压缩的序列对象主要包括 ＦＡＳＴＡ格式
的ＤＮＡ序列［１２］，压缩除去以符号“＞”开头的注释行剩
余的数据．

本文对ＣＩＴ模型阐释时采用的符号约定如下：
①码书中各模式串的串长度记为 Ｌ；②码书的大小

记为 Ｓ（即模式串总数）；③原始序列中的子串对应于
ＣＩＴ中的模式串，其匹配方式以字符ｔｙｐｅ来表示，ｔｙｐｅ所
属的字符集记为 ＳＥＴ－ＴＹＰＥ，取 ＳＥＴ－ＴＹＰＥ＝ＳＥＴ－
ＢＡＳＥ，ＳＥＴ－ＴＹＰＥ中的字符依次对应于 ＤＮＡ序列中的
直接重复、镜像重复、互补重复和互补回文４种匹配方
式．以标准碱基字符来描述匹配模式，避免了编码字符
集大小的增长；④ＣＩＴ模式串的编码记为 ｗｏｒｄｓ．考虑到
ＳＥＴ－ＢＡＳＥ中含有４个标准碱基字符，同时要抑制替换
编码字符集的扩大，故我们采用四进制字符集 ＳＥＴ－
ＢＡＳＥ表示 ｗｏｒｄｓ．若采用大于四的进制，则需要引入额
外替代字符，增加编码开销；若采用过小的进制，则

ｗｏｒｄｓ可能过长，影响压缩性能．其含义是用模式串在码
书中的位置索引替换掉原始序列中相应的匹配串，索

引值的进制与 ｗｏｒｄｓ的对应关系示例如表１所示．

表１ ＣＩＴ模型中的编码ｗｏｒｄｓ

十进制 四进制 ｗｏｒｄｓ

０ ０ Ａ
１ １ Ｃ
２ ２ Ｇ
３ ３ Ｔ
４ １０ ＣＡ
５ １１ ＣＣ
６ １２ ＣＧ
７ １３ ＣＴ
…… …… ……

为加快ＣＩＴ建表的速度，不依次扫描记录待压缩序
列中长度为 Ｌ的所有子串，而是将扫描的步进长度设
定为 Ｌ，且只存储 ＳＥＴ－ＢＡＳＥ中的字符，包含 ＳＥＴ－
ＮＯＮＢＡＳＥ中字符的子串跳过，不进入码书．在扫描记录
的过程中，统计序列中出现重复（符合４种匹配模式之
一的均作为一种模式串进入码书，且码书中只记录最

早出现的模式串，这样可以有效地缩小码书大小）模式

串的频率ｆｒｅｑ值，ＣＩＴ中的模式串以ｆｒｅｑ从大到小排序，
使得重复概率高的模式串编码（ｗｏｒｄｓ）长度较短．举例
说明ＣＩＴ模型建立的具体过程，如图１所示．

图１为 Ｌ＝６的ＣＩＴ模型建立的示例．以 Ｌ＝６的步
长对图１中的“＞”序列扫描，记录模式串的索引和出现
的频率ｆｒｅｑ值．模式串“ＴＴＧＣＡＣ”分别与图１“＞”序列中
的模式串“ＣＡＣＧＴＴ”、“ＴＴＧＣＡＣ”和“ＧＴＧＣＡＡ”构成“镜像
重复”、“直接重复”、“互补回文重复”，故模式串“ＴＴＧ
ＣＡＣ”在原始序列中重复出现 ４次，即在 ＣＩＴ中模式串
“ＴＴＧＣＡＣ”的 ｆｒｅｑ＝４．同理，模 式串 “ＴＣＣＴＧＡ”和
“ＧＡＴＡＧＴ”在 ＣＩＴ中的 ｆｒｅｑ值都为２．图１中 ＣＩＴ表的第
四列表示对ＣＩＴ模式串进行编码，实际上是对模式串在
ＣＩＴ对应的索引号进行编码．

３ 基于码书索引变换的高通量 ＤＮＡ序列数
据压缩算法

本文利用ＣＩＴ模型对高通量 ＤＮＡ序列数据进行压
缩，来减少ＤＮＡ序列中的冗余度．算法整体流程如图２
所示．

图２中的 Ｓｅｑ１表示原始高通量 ＤＮＡ序列经过 ＣＩＴ
模型编码后的输出序列；Ｓｅｑ２表示 Ｓｅｑ１经过 ＢＷＴ变换
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后得到的序列；Ｓｅｑ’３表示对编码序列 Ｓｅｑ２进行ＭＴＦ变换
后的序列；Ｓｅｑ３表示序列 Ｓｅｑ１通过 ＢＷＴ、ＭＴＦ变换后的
结果；Ｓｅｑｏｕｔ代表ＤＮＡ序列经过ＣＩＴＤ算法压缩后的输出
序列．

３１ ＣＩＴ模型的编码与解码
对ＣＩＴ模型的设计一般需要依据以下思路：
①非替换子串与替换子串需要明确区分规划．
②尽量不采用或少采用新的替代字符，此处我们

加入字符‘０’作为非替换串的标志，字符‘１’来标识两个
重复碱基．

③替代操作的编码字符数尽量少．
３．１．１ ＣＩＴ模型的编码

为利于后续的 ＢＷＴ等变换，ＣＩＴ模型的编码分为
段编码和连接编码．在段编码中，ＣＩＴ表中的模式串采
用（ｔｙｐｅ，ｗｏｒｄｓ）的格式，非模式串直接输出；在连接编码
中，编码原则：

①属于 ＳＥＴ－ＮＯＮＢＡＳＥ中的字符不进行替代，可作
为解码时段的分界符之一．

②非替换串，在其前加数字前缀“０”．
③为便于识别出连续的多个替换串中的各独立

段，若当前替换串的首字符（ｔｈｉｓ－ｈｅａｄ）与上一个替换
串的尾字符（ｌａｓｔ－ｔａｉｌ）不同，则在 ｔｈｉｓ－ｈｅａｄ前添上与
ｌａｓｔ－ｔａｉｌ相同的字符，凑成连续两个重复的碱基类型
（如ＡＡ、ＣＣ、ＧＧ、ＴＴ）．为排除解码的二义性，替换串内部
出现的ＡＡ、ＣＣ、ＧＧ、ＴＴ，分别用１Ａ、１Ｃ、１Ｇ、１Ｔ替代．

④在③的条件下，各段的段末字符不可能为单个

字符０或１．根据图１中得到的 ＣＩＴ表，对其编码，结果

如图３所示．

图３显示对图１的原始“＞”序列进行 ＣＩＴ段编码
和连接编码后的结果，分别记为 Ｓｅｑｓｅｃ、Ｓｅｑ１．模式串
“ＴＴＧＣＡＣ”在 ＣＩＴ表中出现４次，按规定编码为‘Ａ’字符
且匹配方式为直接重复，故在段编码中编码为“ＡＡ”，该
模式串对应的镜像重复模式串“ＣＡＣＧＴＴ”段编码为
“ＣＡ”；对应的互补回文重复模式串“ＧＴＧＣＡＡ”段编码为
“ＴＡ”，同理其它模式串也进行类似的段编码．对于 ＣＩＴ
中的非模式串，直接编码即可．为方便后续解压，对 ＣＩＴ
段编码后再进行二次编码，即连接编码．在图３段编码
序列 Ｓｅｑｓｅｃ＝ＡＡＡＣＡＣＣＡＡＧＡＡＡＧＭＴＡＧ中，按
照预先定义的连接编码规则，编码后结果为 Ｓｅｑ１＝ＡＡ
ＡＣＣＡＣＣＡＡＧＧ１ＡＡＧＭＴＡ０Ｇ．
３．１．２ ＣＩＴ模型的解码

ＣＩＴ的解码涉及到两方面：
（１）段识别：①遇到连续两个相同的碱基字符

（ＳＥＴ－ＢＡＳＥ中的字符）时，从中间一分为二，分别成为
“前段”和“后段”，由于不存在长度为１的段，所以划分
后若前段长度为１，则表明后段的首字符需并入前段处
理；②遇到第一个 ＳＥＴ－ＮＯＮＢＡＳＥ中字符，将该字符左
边划分为“前段”；③记 ＳＥＴ－ＮＯＮＢＡＳＥ字符后面遇到第
一个非 ＳＥＴ－ＮＯＮＢＡＳＥ字符为ｘ，若 ｘ∈ＳＥＴ－ＢＡＳＥ，则
ｘ引起的一段为替换串，此时的解码规则同①；若 ｘ＝
０，表明该段为非替换串．

（２）遇到１Ａ、１Ｃ、１Ｇ、１Ｔ，则依次解码为 ＡＡ、ＣＣ、ＧＧ、
ＴＴ．
３．１．３ ＣＩＴ模型分析

设 ＣＩＴ模型中第 ｉ个模式串的 ｗｏｒｄｓ为θｉ，其长度
为λｉ，编码过程中被替换的次数为ηｉ，含 ＳＥＴ－ＮＯＮ
ＢＡＳＥ的段数及总长分别为α和β，未替换的 ＳＥＴ－ＢＡＳＥ
中字符串的段数及总长分别为ε和ζ，字符集大小为

Φ１，则原始串长度 ｌｅｎ０如式（１）所示：

ｌｅｎ０＝Ｌ×∑
Ｓ－１

ｉ＝０
ηｉ＋ζ＋β （１）

ＣＩＴ模型段编码后的长度 ｌｅｎ１为：

ｌｅｎ１＝β＋ζ＋∑
Ｓ－１

ｉ＝０
（λｉ×ηｉ） （２）

令 ＣＩＴ段编码后 ｔｈｉｓ－ｈｅａｄ与 ｌａｓｔ－ｔａｉｌ相同的概率为
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Ｐ１，则连接编码后字符集大小和总长度分别如式（３）和
（４）：

２＝１＋２ （３）

ｌｅｎ２＝（ｌｅｎ１＋ε）＋（１－Ｐ１）× ∑
Ｓ－１

ｉ＝０
ηｉ－( )α （４）

模式串长度为 Ｌ时，ＣＩＴ大小的理论最大值 Ｓｍａｘ和λｉ的
理论最大值如式（５）、（６）．

Ｓｍａｘ＝?４Ｌ－１／２」＋４Ｌ／２ （５）
（λｉ）ｍａｘ＝ｌｏｇ４Ｓｍａｘ （６）

其中符号?」表示向下取整．
从式（５）和（６）可知，λｉ的理论最大值是小于Ｌ值

的，从而可使得原始序列经ＣＩＴ模型编码后的输出较大
幅度地缩短，且极大程度的避免了字符集的扩大，为后

续的处理提供便利．假设待压缩原始序列中包含的标
准碱基序列长度为γ，则实际生成的 ＣＩＴ模型中的模式
串总数 Ｓ’＜（γ／Ｌ）．若γ／Ｌ＞Ｓｍａｘ，则ε和ζ的值均等
于或趋近于０，这对于 ＣＩＴ的连接编码是有利的，减少
了 ｌｅｎ２的增长．因此，可以根据γ的值来估算选择较合
适的Ｌ值，使得 ＣＩＴ可以覆盖到含有标准碱基的所有片
段．由γ／Ｌ＞Ｓｍａｘ可知，只需 Ｌ×Ｓｍａｘ＜γ，即可达到上述
目的，实验测得 Ｌ×Ｓｍａｘ的取值，在区间（γ／２０，γ／１０）时
压缩效果较好．

考虑到ＣＩＴ建表是以步长 Ｌ来进行的，且索引编码
以 ｆｒｅｑ由 大 到 小 排 序，故 建 表 时 间 复 杂 度 为
Ｏ（ｌｅｎ０／Ｌ＋ＳｌｏｇＳ），而段编码及连接编码的时间复杂度
为 Ｏ（ｌｅｎ０／Ｌ＋α＋ε），由式（５）可知 Ｓ的取值处于较小
范围，除 Ｓ外的其他影响因子均为线性影响，可见 ＣＩＴ
的预处理编码耗时很少．ＣＩＴ解码时，由连接编码解为
段编码耗时为线性时间复杂度，而段编码恢复为原编

码的时间复杂度约为 Ｏ（α＋ε），耗时很短．
３２ ＢＷＴ与ＭＴＦ

ＢＷＴ（ＢｕｒｒｏｗＷｈｅｅｌｅｒＴｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ）［１０］是对字符串
轮转后得到的字符矩阵进行排序和变换，变换之后的

字符串用通用的统计压缩模型（如 Ｈｕｆｆｍａｎ编码）等进
行压缩就能得到更好的压缩比．假设待压缩的串和转
换后的串分别记为 Ｑ、Ｚ，并规定 Ｑ含有ｋ个字符，则
ＢＷＴ变换步骤如下：

Ｓｔｅｐ１：将串 Ｑ中的字符依次向左循环一位，产生
ｋ×ｋ矩阵，记为 Ｐ．
Ｓｔｅｐ２：对 Ｐ中的每行按字典顺序进行排序（如 Ａ，

Ｃ，Ｇ，Ｔ），排序后得到新的矩阵，记为 Ｐ’．
Ｓｔｅｐ３：保存 Ｐ’的最后一列（即转换后的串 Ｚ）和串

Ｑ的第一个字符所在的位置（记为ｐｏｓｉｔｉｏｎ）．
对图 ３中 ＣＩＴ模型编码后的序列 Ｓｅｑ１＝ＡＡＡＣ

ＣＡＣＣＡＡＧＧ１ＡＡＧＭＴＡ０Ｇ进行ＢＷＴ变换，得到变

换后的序列 Ｓｅｑ２＝ＡＧＴＧＡＣ１ＣＡＡＡＣＣＡＡＧ０ＡＡＧＭ和 ｐｏ
ｓｉｔｉｏｎ＝３．

ＭＴＦ（ＭｏｖｅＴｏＦｒｏｎｔ）［１１］是前移编码的简称，其主要
思想是将字符编码为在“最近使用字符”列表中的

索引，索引为该字符在列表中对应的位置．这个“最近
使用字符”列表在每次编码后会更新，被编码用过的

符号前移至列表首位．例如对 ＢＷＴ变换后的序列 Ｓｅｑ２
进行ＭＴＦ变换，首先建立索引表如表２所示；接着进行
编码，输出 ＭＴＦ的结果 Ｓｅｑ３＝０１２２１３４４３００３０３０１５１０５６．
对 Ｓｅｑ１不进行 ＢＷＴ变换，直接 ＭＴＦ变换的结果 Ｓｅｑ’３＝
０００１０１１０１０２０３２０３４５３６４．考虑到对于等长序列，其信息
熵越小，则可压缩的空间越大，故比较序列 Ｓｅｑ３和 Ｓｅｑ’３
的信息熵大小，得到 ＨＳｅｑ３＝２６１ｂｉｔ，ＨＳｅｑ’３＝２４５ｂｉｔ，即

ＨＳｅｑ３＞ＨＳｅｑ’３，故在该示例中对 Ｓｅｑ１序列只需进行 ＭＴＦ

变换．信息熵的计算［１３］如式（７）：

Ｈｍ ＝－∑
ｎ

ｉ＝１
ｐｉ，ｍ（ａｉ）ｌｏｇ２ｐｉ，ｍ（ａｉ） （７）

其中 ｍ＝１，２，Ｐｉ，ｍ表示序列ｍ中符号ａｉ的概率，ｎ为ｍ
序列中符号种类的总个数．

表２ 序列 Ｓｅｑ２的ＭＴＦ索引表

０ １ ２ ３ ４ ５ ６

Ａ Ｇ Ｔ Ｃ １ ０ Ｍ

经过 ＢＷＴ和 ＭＴＦ的变换，为接下来的 Ｈｕｆｆｍａｎ编
码创造了良好的基础．而且 ＢＷＴ和 ＭＴＦ变换步骤简单
可逆，也降低了解压算法的复杂度．
３３ Ｈｕｆｆｍａｎ编码

Ｈｕｆｆｍａｎ编码是一个 ｔｗｏｐａｓｓ的过程，首先统计数
据中每个符号的概率，接着通过每个符号的概率，得到

一棵Ｈｕｆｆｍａｎ树，该 Ｈｕｆｆｍａｎ树保存每个符号的 Ｈｕｆｆｍａｎ
编码．通过 Ｈｕｆｆｍａｎ构造数据的每个字符的 Ｈｕｆｆｍａｎ编
码，对于数据中出现次数较多的符号，其对应的Ｈｕｆｆｍａｎ
编码位数较少．最后再扫描一遍数据，通过构造的 Ｈｕｆｆ
ｍａｎ树对数据中的每个符号进行替换，得到整个数据的
Ｈｕｆｆｍａｎ编码．譬如对 ＭＴＦ变换后的序列 Ｓｅｑ’３ ＝
０００１０１１０１０２０３２０３４５３６４，采用Ｈｕｆｆｍａｎ编码，其结果如表
３所示．

表３ 序列 Ｓｅｑ’３的Ｈｕｆｆｍａｎ编码结果

字符 ０ １ ２ ３ ４ ５ ６

频率 ８ ４ ２ ３ ２ １ １

码字 ０ １１１ １００ １０１ １１０１ １１００１ １１０００

最终输出的二进制字符序列 Ｓｅｑｏｕｔ＝０００１１１０１１１１１１
０１１１０１０００１０１１０００１０１１１０１１１００１１０１１１０００１１０１，所占用的
字节数为６６字节．
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４ 仿真实验及分析

测试机器是基于Ｕｂｕｎｔｕ１０．０４ｘ８６－６４的操作系统，
拥有４ＧＢ的内存和主频为２８ＧＨｚ的双核ＣＰＵ．实验中首
先将ＣＩＴＤ与其它两种针对高通量ＤＮＡ序列数据的压缩
算法（ＲＬＺｏｐｔ［６］和ＣＯＭＲＡＤ［９］）作用于六种不同物种的测
试基因组序列［１４］，以评估其压缩性能．另外，直接将
ＢＷＴ、ＭＴＦ和 Ｈｕｆｆｍａｎ编码算法（简记 ＢＭＨ）应用于高通
量ＤＮＡ序列数据上，并与ＣＩＴＤ算法进行对比．接着在其
它三种测试基因组序列［７］上比较了 ＣＩＴＤ和ＧＲＳ［７］算法
的性能．实验中测试基因组序列如表４所示．

在 ＣＩＴＤ算法中，我们设置 ＣＩＴ模型码书的各模式
串长度 Ｌ＝１０．实验对比选用编码后数据集大小、压缩
率、压缩和解压时间作为算法评价准则，其中压缩率

（压缩后序列中表示每碱基符号所需平均比特数，Ｂｉｔ
ＰｅｒＢａｓｅ，ＢＰＢ）是衡量算法压缩效率的指标之一，压缩率
越小，说明算法压缩效果越好．压缩率ＢＰＢ计算公式［１５］

如式（８）：

ＢＰＢ＝
ＬＯ
ＬＩ

（８）

其中，ＬＩ为输入序列长度，ＬＯ为输出数据所占的比特
数目．

四种算法（ＣＯＭＲＡＤ、ＲＬＺｏｐｔ、ＢＭＨ和 ＣＩＴＤ）在六种
测试基因组序列上的比较结果如表５所示，其中 Ｓｉｚｅ表
示编码大小，Ｃｍｐ．表示压缩率，ｃｔ和ｄｔ分别表示压缩
与解压时间，表中黑体表示最佳值．

由表５结果可发现，ＣＩＴＤ算法的压缩性能全部优
于ＣＯＭＲＡＤ，主要是因为 ＣＯＭＲＡＤ算法中码书生成的
时间较长且对码书模式串的频率属性利用不充分；相

对ＲＬＺｏｐｔ算法，ＣＩＴＤ在六个测试数据集上都能达到较
好的压缩效果，尤其在较小的高通量ＤＮＡ序列数据（如
Ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ、Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ等）上不仅能获得较低的压缩
率，而且压缩和解压的时间也较少，虽然在较大的 Ｓ．
ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ和 Ｓ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ基因组数据集上与 ＲＬＺｏｐｔ算
法的压缩率相当，但在压缩和解压时间上更优；ＢＭＨ算
法计算步骤较少但未较好考虑序列数据间的高度冗余

性，所以虽然在时间性能上略优于 ＣＩＴＤ算法，但在压
缩率上的比较，ＣＩＴＤ算法具有明显优势．

表４ 九种测试基因组序列

数据集 大小（ＭＢ） 描述与数据来源

Ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ ７．３８
血红蛋白基因组

ｈｔｔｐ：／／ｗｗ２．ｃｓ．ｍｕ．ｏｚ．ａｕ／～ｋｕｒｕｐｐｕ／ｃｏｍｒａｄ／ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ．ｆａ．ｇｚ

Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ ２５．２６
后生动物线粒体蛋白质基因组

ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｏｍｅｓ／ＭＩＴＯＣＨＯＮＤＲＩＡ／

Ｅ．ｃｏｌｉ ４３．５８
大肠杆菌基因组

ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｅｎｓｅｍｂｌｇｅｎｏｍｅｓ．ｏｒｇ／ｐｕｂ／ｂａｃｔｅｒｉａ／ｒｅｌｅａｓｅ５／ｆａｓｔａ／

Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ １１２．６４
禽流感病毒基因组（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ６ｆｒｏｍＰａｔｅｎｔＷＯ９６３７６２４）
ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｏｍｅｓ／ＩＮＦＬＵＥＮＺＡ／ｉｎｆｌｕｅｎｚａ．ｆｎａ．ｇｚ

Ｓ．ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ ５２９．７６
啤酒酵母基因组

ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ／ｐｕｂ／ｕｓｅｒｓ／ｄｍｃ／ｙｅａｓｔ／ｌａｔｅｓｔ／ｃｅｒｅ－ａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ．ｔｇｚ

Ｓ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ ４９２．２７
奇异酵母基因组

ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ／ｐｕｂ／ｕｓｅｒｓ／ｄｍｃ／ｙｅａｓｔ／ｌａｔｅｓｔ／ｐａｒａ－ａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ．ｔｇｚ

ＴＡＩＲ １１５．１０
拟南芥基因组

ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／ｈｏｍｅ／ｔａｉｒ／Ｇｅｎｅｓ／ＴＡＩＲ９－ｇｅｎｏｍｅ－ｒｅｌｅａｓｅ／ＴＡＩＲ９－ｃｈｒ－ａｌｌ．ｆａｓ

ＴＩＧＲ ３６１．００
水稻基因组

ｈｔｔｐ：／／ｒａｐｄｂ．ｄｎａ．ａｆｆｒｃ．ｇｏ．ｊｐ／ｄｏｗｎｌｏａｄ／ｉｒｇｓｐ１．ｈｔｍｌ

ＫｏｒｅａｎＧｅｎｏｍｅ ２９８６．８０
第一个韩国人个体基因组（含有２４条染色体，包含１至２２，Ｘ和Ｙ染色体）及线粒体（Ｍ）
ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｋｏｂｉｃ．ｋｒ／ｐｕｂ／ＫＯＢＩＣＫｏｒｅａｎＧｅｎｏｍｅ／

表５ 四种算法在六种测试基因组序列上的压缩结果

测试集 Ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ｅ．ｃｏｉｌ Ｓ．ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ Ｓ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ

ＣＯＭＲＡＤ

Ｓｉｚｅ（ＭＢ） １．０７ ５．７７ ６．０３ ６．６３ １５．２９ １８．３３
Ｃｍｐ．（ＢＰＢ） １．１６ １．８３ ０．４３ １．３６ ０．２５ ０．３４
ｃｔ（ｓ） ２６ １０１ １８１ １０２ １２３７ １７８１
ｄｔ（ｓ） １９ ２１ ２２ ２１ ２８ ３１

ＲＬＺｏｐｔ

Ｓｉｚｅ（ＭＢ） １．０５ ５．１３ ５．９２ ６．０１ ９．３３ １３．４４
Ｃｍｐ．（ＢＰＢ） １．１４ １．６３ ０．４２ １．２３ ０．１５ ０．２５
ｃｔ（ｓ） １３ ４１ ４５ ６８ ４１２ ３７７
ｄｔ（ｓ） １０ １３ １７ １６ １２ １０
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表５（续）

测试集 Ｈｅｍｏｇｌｏｂｉｎ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ Ｉｎｆｌｕｅｎｚａ Ｅ．ｃｏｉｌ Ｓ．ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ Ｓ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ

ＢＭＨ

Ｓｉｚｅ（ＭＢ） ２．１２ １０．１３ ２０．６ ９．２５ ４５．３５ ３１．９１
Ｃｍｐ．（ＢＰＢ） ２．２０ ３．７５ １．４６ １．８９ ０．７４ ０．５９
ｃｔ（ｓ） ８ ３０ ３０ １８ ８２ ８５
ｄｔ（ｓ） ５ ５ ７ ５ ６ ５

ＣＩＴＤ

Ｓｉｚｅ（ＭＢ） １．０１ ３．９１ ５．１１ ５．３２ ９．４１ １４．１９
Ｃｍｐ．（ＢＰＢ） １．０９ １．２４ ０．３６ １．０９ ０．１５ ０．２６
ｃｔ（ｓ） １１ ３３ ３７ ２１ １０３ １２９
ｄｔ（ｓ） ６ ９ １２ ６ ７ ６

表６ ＣＩＴＤ和 ＧＲＳ压缩对比结果

测试集
ＧＲＳ ＣＩＴＤ

编码大小 压缩率（ＢＰＢ）压缩时间（ｓ）解压时间（ｓ）编码大小 压缩率（ＢＰＢ）压缩时间（ｓ）解压时间（ｓ）

ＴＡＩＲ ６．５ＫＢ ０．０１ ８７ ４２ １１．６ＫＢ ０．０１ ５１ ２１
ＴＩＧＲ ４．４ＭＢ ０．１５ ２１１９ ５６６ ０．５１ＭＢ ０．０２ １０６ １７
Ｋｏｒｅａｎ １８．８ＭＢ ０．１０ １９７２ １６２８ ２８．５７ＭＢ ０．１５ ２５８２ １５５

ＣＩＴＤ和ＧＲＳ算法在另外三组测试基因组序列上的
压缩对比结果如表６，表中黑体表示最佳值．

表６显示 ＧＲＳ算法在两种酵母测试数据集（ＴＡＩＲ
和ＴＩＧＲ）上压缩率相差很大，说明在个体基因组数据和
参考基因组数据之间的差异比例不一样，从而导致ＧＲＳ
性能不稳定．虽然ＧＲＳ在Ｋｏｒｅａｎ基因组数据集上，具有
１５９倍（原始文件大小 ２９８６８ＭＢ／压缩后文件大小
１８８ＭＢ）的压缩比，但解压耗时太长，同时对参考基因
序列依赖性太强，而有些高通量 ＤＮＡ序列数据并不存
在现有的参考基因组数据．以上综合分析表明，ＣＩＴＤ算
法的压缩性能总体上优于ＧＲＳ．

另外，实验测出在 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ和 Ｓ．ｐａｒａｄｏｘｕｓ两个
基因组测试集上参数 Ｌ与压缩率（ＢＰＢ）之间的变化关
系如图４所示．

图４结果显示当模式串长度 Ｌ的取值在 １０左右
时，算法对两组基因数据集的压缩效果较好，同时也显

示出，Ｌ的变化趋势对压缩效果的影响符合３１３节的
讨论．

５ 结论

本文提出一种基于码书索引变换的高通量 ＤＮＡ序
列数据压缩算法 ＣＩＴＤ．算法采用码书索引变换 ＣＩＴ模
型，将传统码书索引值的表示方法变换成四个标准碱

基字符替代的四进制数值方式，并采用一种界定替换

串与非替换串的简明编码方法，极大限度地避免了编

码后字符集的增长，用信息熵的大小来决定是否进行

ＢＷＴ处理，最终用 ＭＴＦ变换和 Ｈｕｆｆｍａｎ熵编码进行压
缩．进一步的工作是利用 ＣＩＴ模型，在基因组序列内部
找出近似序列片段，利用片段间的相似性进行存储，使

其提高压缩性能．
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