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基于分布式信源编码的微生物基因组序列压缩算法
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摘要：提出一种基于分布式信源编码的微生物基因组序列压缩算法，用于改进微生物基因组序列压缩效率

不高的现状．首先将微生物基因组序列映射为两条二进制序列并映射为两幅二值图像以便使用更多的信源
相关性．然后构建分布式信源编码来同时传输两个二值图像．同时，为保证边信息传输的高效，优化 Ｃｏｎｔｅｘｔ
加权方法被用于边信息压缩．实验结果表明，与现有微生物基因组序列压缩算法相比较，该算法能获得更高
的压缩效率，并且保持较合理的运算复杂度．
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　　第二代基因组测序技术使得获得的基因组序列
数据呈指数级增长，也对存储这些数据提出了更高

的要求［１］．在近２０ａ的研究中，前人基本上给出了
三大类针对基因组序列的压缩算法．一类是基于字
典的压缩，另一类是使用无损熵编码进行压缩的方

法，第三类是最近几年研究的热点，基于 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
的基因组压缩序列．

最早关于基因组压缩的研究可以追溯到 Ｇｒｕｍ
ｂａｃｈ的工作．文献［２］中，一种基于ＬＺ７７的字典压缩
方法ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ用于对基因组序列进行压缩．该算
法首先检测重复序列并与字典中存在的序列进行比

对，若序列存在于字典中，则使用斐波那契编码对字

典的条目索引进行编码，若没有匹配到，则每个碱基

编码为２ｂｉｔ．ＢｉｏＣｏｍｐｒｅｓｓ及其改进算法［３－４］给出了

使用字典压缩算法对基因组序列进行编码的基本框

架．后续算法也只是针对没有匹配到的重复序列和非
重复序列的编码方法进行改进．例如文献［３］中，对于
非重复序列采用二阶马尔科夫模型来对其进行描述，

然后使用熵编码对非重复序列进行压缩．而在文献
［４］中，基于Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵编码技术被用于压缩非重
复序列和那些没有在字典中匹配到的序列．这是Ｃｏｎ
ｔｅｘｔ建模熵编码第１次被应用于基因组序列压缩，但



在该算法中，Ｃｏｎｔｅｘｔ建模技术只是字典压缩的一种
有效补充．事实上，采用基于字典的压缩方式，从整体
上来说，并不能够保证基因组序列获得较高的压缩效

率．因为字典压缩依赖于字典，而随着字典的规模越
来越大，对字典条目索引进行编码所需的码长也将逐

渐增加，则会导致压缩效率降低．另一方面，为提高压
缩效率，可以对字典进行适当初始化．但如此一来，就
不能忽略对字典本身进行编码的代价．

此外，目前对于基因组序列压缩，一大类称为

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ的压缩方法以较高压缩效率吸引着研究人
员．该类算法的主要依据为物种基因组序列中存在重
复序列片段．在压缩过程中，首先给定一条参考序列，
待编码序列与参考序列进行比对，只传输或存储两条

序列之间的差异．而其压缩效率提升的关键依赖于重
复序列比对的命中率．命中率高，差异小，则压缩效率
较高．例如文献［５］中，人类基因组序列的压缩效率可
达到近８０倍．然而，不论何种压缩算法，对哺乳动物
基因组序列进行压缩时压缩效率通常较高．这是因为
在这些物种的基因组序列中，重复序列存在的比例较

高．以人类基因组为例，重复序列比例可达到近９０％
以上［６］．这也就保证了字典命中率或者比对命中率较
高．然而，对微生物基因组序列而言，重复序列的占比
要低得多，目前检测到的最高重复序列占比只有

２２％左右．这样的重复序列比例不足以发挥字典类或
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类压缩算法的优势．正因为如此，在前人关
于微生物（包括细菌）基因组序列压缩研究中［６－１０］，

多采用Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵编码技术．
另一方面，因为物联网技术的发展，越来越多的

嵌入式设备被应用于各个领域．在遗传生物学领域，
手持式测序设备逐渐普及．然而，对于嵌入式设备来
说，其最大的挑战在于能量．过高的运算量，过多的数
据交换，都会消耗本来就珍贵的电能．于是，一种弱编
码、强解码的编码方法成为新的研究热点．这种编码
称为分布式信源编码［１１－１２］．此类编码保证编码端以
尽可能简单的方式对信源进行编码传输，然后利用信

道编码的方式传输信息，而在解码端部署运算量较高

的解码算法来实现信源的重构．分布式信源编码的提
出其实很早，但真正获得突破和应用是随着文献［１１］
的发表．同样，其首次被应用于基因组序列压缩是在
文献［１２］中报道．然而，该方法其实是Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类算
法的补充，并不能真正算作是单纯的分布式信源编码

基因组序列压缩算法．在该算法中，首先判断局部子

序列是否匹配到Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ，如果匹配则传输其 Ｈａｓｈ
值，否则才使用分布式信源编码进行压缩．事实上，该
文献主要针对人类基因组序列进行研究，且其关注的

是编码时间的提高．就压缩效率而言，该算法远不如
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类算法，甚至不如一些熵编码压缩算法．对
微生物基因组，Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类并不能发挥效果．

我们受其启发，结合之前采用的二维映射方

法［１３］，提出一种纯粹基于分布式信源编码的微生物

基因组序列压缩算法．同时，为了尽可能提高效率，优
化Ｃｏｎｔｅｘｔ加权［１４－１５］也同样应用于新的微生物基因

组序列压缩算法．在下文中，我们将详细论述该算法．

１　方法简述

上文对分布式信源编码研究现状及其在基因组

序列压缩中的应用研究进行了讨论．在此，我们下面
将对其进行详细分析．

文献［１２］的工作开创了分布式信源编码应用于
基因组序列压缩的新局面．然而，其毕竟只是对现有
的Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ比对类方法进行了改进，其应用域仅仅
局限于那些没有被匹配到的独立碱基压缩．然而，这
样的思想其实弱化了编码碱基间的相关性，并不能充

分发挥分布式信源编码的优势．但文献［１２］提出了一
项建设性意见，即将Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ与待编码序列均当作
需要传递的信源序列，然后使用分布式信源编码进行

压缩．该思想是一种极大的创新，而且其实验结果表
明，对一大类重复序列较高的基因组序列来说，压缩

效果较理想．然而，对微生物基因组序列，正如上文所
分析的，相邻碱基间的相关性以及重复序列较少，则

不论怎样改进编解码器，都很难获得较理想的压缩结

果．不妨设Ｘ和Ｙ分别代表待编码微生物基因组序列
和Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ．分布式信源编码的原理描述为：传递信
源的联合熵为Ｈ（Ｘ，Ｙ）．根据信息论可知：

Ｈ（Ｘ，Ｙ）＝Ｈ（Ｘ）＋Ｈ（Ｙ｜Ｘ） （１）
如果信源序列Ｘ已传递，则对信源序列的编码则

无需按照熵值Ｈ（Ｙ）进行传递，只需传递Ｈ（Ｙ｜Ｘ）即可．
在此情况下，只要获得极小的条件熵Ｈ（Ｙ｜Ｘ）估计，即
可对Ｙ实现压缩．此时，Ｈ（Ｘ）称为边信息．然而遗憾的
是，分布式信源编码为了减小编码端的运算量，两个信

源不允许通信．也就是说，信源Ｙ在编码过程中并不知
道信源Ｘ究竟能提供多少信息量来降低熵值，这是它
不同于条件熵编码之处．换言之，只有在编码前期确定
两个信源的相关性，才有可能获得较好压缩效果．其
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实，这种说法也不准确．折中的说法是：如果参与编码
的两个信源强相关，则就算在编码过程中不通信，在解

码端也同样可以获得理想的压缩效果［１１］．
因此，对两条微生物基因组序列，其本身的相关性

就不强，直接采用分布式信源编码并不能获得理想的

结果．一种直观的想法是只使用一条序列，然后分别送
两个编码端．但如果单纯的直接传送，相当于将一条相
同的序列重复传递两次，这不仅不会获得压缩，反而增

加编码ｂｉｔ．为了解决此矛盾，同时又能保证充分利用碱
基间的相关性．我们沿着文献［１３］的研究思路，将一条
基因组序列映射到二维，然后再进行压缩．为了获得两
条编码序列，我们按照以下原则进行映射．

首先，按照以下映射规则构建两条二进制序列：

{ＡＴ→Ａ，{ＧＣ→Ａ． （２）

如此一来，一条基因组序列被映射为只有Ａ和Ｇ的
序列．同时，为了保证解码，需要另一条二元素序列来表
示一个碱基是被映射为自己还是另一个相对碱基，即：

ａ＝
０，ｉｆＡ→Ａ，
１，ｉｆＡ→Ｔ{ ．

（３）

通过式子（２）和（３），一条微生物基因组序列被
映射为两条二进制序列，而且两条序列间还存在相

关性，因而适合采用分布式信源编码进行压缩．在下
一节中，我们将详细讨论算法的细节．

２　算法细节

２１　二维映射
在文献［１３］中，我们已经详细论述了使用希尔

伯特空间填充曲线将基因组序列映射到二维图像，

然后进行压缩的方法．在本文中，我们同样将两条二
进制序列映射为两幅二值图像．其实，分布式信源编
码并没有对信源的维度作出限制．只不过映射到二
维可以使用更多的信源间相关性．同样的，按照（４）
式，可以很方便地得到映射后的二值矩阵：

Ｈ２ｋ　　　　　　４
ｋＥ２ｋ＋Ｈ２ｋ

４（ｋ＋１）Ｅ２ｋ－Ｈ２ｋ　（３×４
ｋ＋１）Ｅ２ｋ－（Ｈ２ｋ）

[ ]Ｔ
ｋ为偶数，　　　　　　　　　　　　　　（４）

Ｈ２ｋ　　　　　　（４
ｋ＋１＋１）Ｅ２ｋ－Ｈ２ｋ

４ｋＥ２ｋ＋Ｈ
Ｔ
２ｋ　　　（３×４

ｋ＋１）Ｅ２ｋ－（Ｈ２ｋ）
[ ]Ｔ
ｋ为基数















．
值得注意的是，在文献［１３］中，我们讨论了映

射方法引入的无效编码区．无效编码区是采用二维

映射时必须考虑的问题．然而，在使用分布式信源编
码进行压缩时，无效编码区并不会对压缩结果产生

影响．原因是，在分布式信源编码中，作为边信息的
一条序列按照正常方式（可以使用任何现有的编码

方法）进行压缩．当边信息知道时，其二位映射图像
的拓扑结构也就随之知道，即什么位置是无效编码

区即可得知．此时，在编码或传输另一条序列时，也
就不需要传输无效编码区的符号．因此，无效编码区
符号造成的编码代价也就不需要考虑．

借助二维映射方法，我们不仅能够将一条基因

组序列映射为两条序列，还能够利用其相关性构建

分布式信源编码压缩方法．
２２　分布式信源编码方法

在获得两条二进制序列后，我们构建分布式信

源编码器以实现压缩．分布式信源编码要求同时传
递的两条序列之间不能通信，以降低编码端的运算

复杂度．在本文中，我们同样采用带边信息的分布式
信源编码器作为基因组序列的压缩器．对于纠错码，
我们使用文献［１２］提出的ＬＤＰＣ码来实现．

编码端：分布式信源编码要求编码端以尽可能

简单的方式进行编码．设映射得到的两条序列分别
为Ｘ和 Ｙ．按照（１）式的含义，序列 Ｘ称为边信息．
需要考虑的是如何传输 Ｈ（Ｙ｜Ｘ）．根据文献［１１～
１２］的研究，设有一个分组码（ｎ，ｋ），其码字 Ｃｎ可以
由其信息位Ｃｋ与生成矩阵Ｇ运算得到，即：

ＣＮ＝Ｇ
→
·Ｃｋ． （５）

解码端：在解码时，当收到码字Ｃｎ时，可以运算
得到其信息Ｃｋ．此时，码率为ｋ／ｎ．这就意味着，生成
矩阵必须收发双方都知道．一旦信源包含的可能的
符号种类较多，则生成矩阵 Ｇ的规模将变得巨大，
甚至超出现在的存储运算能力．根据前人研究，事实
上并不需要直接传输生成矩阵，可以只传递其伴随

式Ｓ即可．当收到码字Ｃｎ时，利用伴随式，并结合最
小汉明距离原则，可以很方便地解码出信息位 Ｃｋ．
这就意味着，只需要传递伴随式即可实现解码．而对
（ｎ，ｋ）分组码而言，伴随式耗费的比特数为ｋ．于是，
使用ｋ比特对ｎ比特信息量进行编码，以实现压缩．

然而，对映射到二进制的两个序列而言，其有效

信息为１ｂｉｔ，如果再构建纠错码，则无形中增加了描
述代价，且并不能获得相应的压缩效率．一种可行的
方法是结合基因组序列结构特征进行考虑．根据遗
传生物学知识可以知道，３个碱基构成蛋白质．３位
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ＡＴＧＣ４种符号共有６４种组合，两条二进制序列中，
３位的组合共有８种，两条合起来共６４种．然而，实
际应用中并没有６４种蛋白质．设可能出现的蛋白质
数量为 ｍ，则需要的碱基个数为 ｌｏｇ４ｍ＜ｌｏｇ４６４．于
是，如果按三碱基为一组，则可将其看作是一个（３，
ｌｏｇ４ｍ）的分组码．同样的，将其映射后，一条二进制

序列可以看做是一个（３，ｌｏｇ２槡ｍ）的分组码．理论
上，其可实现的压缩比（或码率）为：

η＝
ｌｏｇ２槡ｍ
３ ，ｍ＜６４． （６）

对于这样的分组码来说，不论是使用ＣＲＣ还是
ＬＤＰＣ，均能够较好的获得其伴随式，从而保证分布
式信源编码的实现．由于受篇幅限制，本文并不给出
编解码端的设计示意图，但采用的是编解码方法，可

参考文献［１２］工作．
２３　边信息的压缩

在以上分析的基础上，为了进一步提高压缩效

率，可以考虑在传输边信息时，也对其进行压缩．事实
上，分布式信源编码并没有对边信息采用何种编码方

法做出限制．由于在本文工作中，边信息是一个二进
制信源，对其压缩，可以考虑使用基于Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵
编码技术进行．为了充分利用信源相关性，也同样可
以考虑使用文献［１４］中提出的优化 Ｃｏｎｔｅｘｔ加权方
法．在本文中，使用的Ｃｏｎｔｅｘｔ模板如下表１所示．

表１　本文使用的Ｃｏｎｔｅｘｔ模板

模型 阶数 一维时条件位置

Ｃｏｎｔｅｘｔｍｏｄｅｌ１ ５ ＸＸＸＸＸ？
Ｃｏｎｔｅｘｔｍｏｄｅｌ２ ８ ＸＸＸＸＸＸＸＸ？
Ｃｏｎｔｅｘｔｍｏｄｅｌ３ ３ ＸＯＯＸＸ？

其中，符号Ｘ代表其在一维状态下选为条件位
的符号，？代表当前编码符号，Ｏ代表该位置的符号
不用作条件．

由此可知，构建３个 Ｃｏｎｔｅｘｔ模型，然后使用优
化Ｃｏｎｔｅｘｔ加权的方式获得编码分布．权值的优化仍
然采用最小描述长度准则，借助最小二乘法来获得．
其基本方法由式子（７）～（８）给出．

Ｌ＝ｗ１Ｌ１＋ｗ２Ｌ２＋Ｑ， （７）
其中，Ｌ１和Ｌ２分别为参与加权的条件概率分布对应
的描述长度，ｗｉ为权值，Ｑ为加权代价．描述长度由
对应分布的计数向量获得，其计算由（８）式给出：

Ｌ１＝Ｖ１ｌｏｇＶ１－ｎ０ｌｏｇｎ０－ｎ１ｌｏｇｎ１－ｎ２ｌｏｇｎ２

－ｎ３ｌｏｇｎ３－
１
２ｌｏｇ

Ｖ１
ｎ０ｎ１ｎ２ｎ３

＋σ， （８）

其中，Ｖ１，ｎｉ表示计数向量中包含的计数总数和取值
为ｉ的符号的数量．在获得（７）式的基础上，权值 ｗｉ
由求解方程（９）获得：

ｆ（Ｗ）
ｗｉ

＝０，ｉ＝１，２，…，Ｎ，

Σ
Ｎ

ｉ＝１
ｗｉ＝１

{
．

（９）

这样一来，边信息即可实现压缩传输，从而提高

整个算法的压缩效率．

３　实际应用中的考虑

在给出算法的基本框架后，在实际应用中，仍然

需要考虑一些细节．主要包括：
１）边信息序列的选取．在分布式信源编码的理论

框架中，并没有明确指出哪一条序列应当作为边信

息．换言之，对我们算法中得到的两条二进制信源来
说，Ｘ和Ｙ均可作为边信息序列．为了提高压缩比，且
我们的算法并不真正应用于嵌入式设备，所以，并没

有必要真正降低编码端的运算复杂度．因此，可以在
编码端事先检测两条序列的统计熵，即描述复杂度．
然后使用１个ｂｉｔ确定究竟选取哪条序列作为边信息
传输给解码端．值得注意的是，这１个ｂｉｔ的代价是值
得的．因为只要熵值降低一点，对大量碱基来说，就意
味整个码长会降低一个可观的码长数．
２）分布式信源编码在传输数据过程中，要求两

条序列在不通信的情况下实时并传．然而，我们在算
法中并不需要如此做．而是完全可以先把边信息序
列传输，然后再传递伴随式．这同样是因为我们在本
文工作中，并不专注于设计基于嵌入式或物联网传

输的压缩方法，也就无需考虑设备消耗的问题．而
且，两条二进制信源的互相关满足对称（二进制信

源序列特点）．所以，两条序列是否需要同时传输，
并不影响最终压缩结果．但这并不意味着我们的算
法不能用于嵌入式设备．只不过是为了保证边信息
的高压缩比，才采用分顺序传输的方式进行．

综上所述，本文算法可以概括为以下７个步骤：
步骤１　首先使用碱基映射方法和希尔伯特空

间填充矩阵将一条微生物基因组序列映射为两条二

进制序列；

步骤２　分别计算两条二进制序列的熵值，选取
熵值低的一条作为边信息，并使用１ｂｉｔ告诉解码端；

步骤３　使用优化 Ｃｏｎｔｅｘｔ加权熵编码对边信
息序列进行压缩传输；
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步骤４　按照每３个碱基为１个码字的方式计
算剩余序列的伴随式，并传输伴随式；

步骤５　解码端根据伴随式重构二进制序列；
步骤６　解码端根据收到的边信息和重构的二

进制序列，并结合逆希尔伯特空间填充矩阵，恢复出

两条二进制序列；

步骤７　根据两条序列，最终恢复出原始的基
因组序列．

４　实验

为验证本文算法，我们将基于分布式信源编码

的基因组序列压缩算法应用于微生物基因组．我们
用于实验的微生物基因组序列来源于 ＮＣＢＩ［１６］．这

些序列包括：

１）ＨＥＨＣＭＶＣＧ，人类巨细胞病毒株 ＡＤ１６９完
整基因ＤＮＡ序列；
２）ＣＨＭＰＸＸ，地钱叶绿素基因ＤＮＡ序列；
３）ＣＨＮＴＸＸ，烟草叶绿素基因ＤＮＡ序列；
４）ＶＡＣＣＧ，牛痘病毒完整基因ＤＮＡ序列．
在我们的实验中，分布式信源编码器采用文献

［１２］建议的ＬＤＰＣ码生成器．映射方法采用碱基二
值化和希尔伯特空间填充矩阵法实现．对于边信息
序列，则采用我们前期研究的优化 Ｃｏｎｔｅｘｔ加权．首
先完成映射．

按照二值化和希尔伯特空间填充矩阵方法，可以

得到两条二值序列及其对应的二维图像．如图１所示．

　　注意，图１实际上为二值图像，为了看得清楚，
我们将其做了灰度修改，以保证其清晰度．

此时，我们需要根据两幅二值图像的灰度直方

图来计算其对应统计分布的熵值，以此判断那副二

值图（或二进制序列）作为边信息优先传输．
确定后，我们使用熵编码传输边信息．对我们使

用的优化加权，并排除那些导致加权代价过高的碱

基，从而提高压缩效率．对参与实验的４条微生物碱
基，其选中的边信息压缩结果如表２所示．

其中，边信息编号表示究竟是哪幅二值图像被

选取作为边信息．编号１表示由公式（２）映射得到
的二值序列，编号２表示由公式（３）映射得到的二
值序列．

表２　４条序列边信息编码效率

基因组序列 边信息编号 压缩值／（ｂｉｔ·符号 －１）

ＨＥＨＣＭＶＣＧ １ ０９１ｂｐｐ
ＣＨＭＰＸＸ ２ ０７５ｂｐｐ
ＣＨＮＴＸＸ ２ ０７４ｂｐｐ
ＶＡＣＣＧ １ ０７９ｂｐｐ

之后，使用分布式信源编码器对４条碱基进行
编码，得到的结果如下表 ３所示．为了对比压缩效
果，我们将本实验的压缩结果与现有的针对微生物

基因组序列的压缩算法结果进行比对，这些方法的

结果来源于文献［１５］．参与比对的算法有：ＢｉｏＣ［２］，
ＧｅｎＣ［３］，ＤＮＡＰ［４］，ＧｅＭＮＬ［５］，ＸＭ［１５］．评价压缩效率
的指标为编码的单位ｂｉｔ数，即ｂｉｔ／碱基．

表３　整体压缩结果比对

序列 ＢｉｏＣ ＧｅｎＣ ＤＮＡＣ ＤＮＡＰ ＧｅＭＮＬ ＸＭ 本文

ＨＥＨＣＭＶＣＧ １８４８０ １８４７０ １８４９２ １８３４６ １８４２０ １８４２６ １６２３３

ＣＨＭＰＸＸ １６８４８ １６７３０ １６７１６ １６６０２ １６６１７ １６５７７ １４３３８

ＣＨＮＴＸＸ １６１７２ １６１４６ １６１２７ １６１０３ １６１０１ １６０６８ １４１８９

ＶＡＣＣＧ １７６１４ １７６１４ １７５８０ １７５８３ １７６４４ １７６４９ １４２４１
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　　从表３中不难看出，本文提出的算法要优于现
有的任何一种基因组序列压缩算法．当然，我们并没
有与现在的Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类压缩算法进行比较，这是因
为参与我们实验的基因组序列均为微生物类基因

组．对于此类基因组序列，Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ类算法并不能
获得比参与对比的其他压缩算法更好的效果．同时，
我们给出本文算法与其他算法运行的时间比较．为
了公平起见，仅对比能够在我们计算机上运行的算

法，包括：ＢｉｏＣ，ＸＭ．其余算法因为没有找到相应的
可执行程序，只能找到发表于其他论文上的运行时

间，但由于运行环境不同，运行时间会存在不同，故

此不参与比较．本文运行平台为：Ｉｎｔｅｒｉ５处理器
２６ＧＨｚ，ＲＡＭ４Ｇ．运行时间如表４所示．

表４　算法运行时间比较

算法 编码器时间／ｓ 解码器时间／ｓ 总时间／ｓ
ＢｉｏＣ － － ４７
ＸＭ － － ７３
本文 １３ ４４ ５７

很明显，就算使用了分布式信源编码，但本文算法

仍然优于其他算法．就算其无法达到字典类算法的时
间复杂度，但我们算法的运算需求仍然处于可以接受

的范围．当然，我们并没有将边信息选取的消耗时间计
算进去．这是因为熵值只是一种可选择性的尝试．在后
续研究中我们将进一步研究更便捷的判别方法．

综上所述，本文提出的基于分布式信源编码的

微生物基因组序列压缩算法是可行的．

５　结论

本文基于分布式信源编码，构建了一种新颖的

基于分布式信源编码的微生物基因组序列压缩方

法．在前人研究基础上，我们通过二维映射的方法将
一条基因组序列映射为两条二进制序列以保证分布

式信源编码的实现．实验结果表明，本文提出的算法
确实能够较好地提高微生物基因组序列的压缩效

率，且运算时间要大大低于现有的熵编码类微生物

基因组序列压缩方法，达到最初设计目标．
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