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GIỚI THIỆU 

Những tiến bộ kỹ thuật trong việc sắp xếp các chuỗi đa lượng đã và đang 

tạo ra một khối lượng khổng lồ dữ liệu các chuỗi gen phục vụ cho y sinh học 

hiện đại. Kích thước dữ liệu ngày càng tăng đặt ra vấn đề về chi phí cho không 

gian lưu trữ và tốc độ truy cập, truyền tải. 

Bộ gen của con người gồm khoảng 3 tỉ đặc trưng trên 23 cặp nhiễm sắc thể. 

Cơ sở dữ liệu hệ gen là vô cùng lớn và phức tạp. Để lưu trữ, truy cập và xử lý dữ 

liệu này một cách hiệu quả là một nhiệm vụ rất khó khăn. Do vậy cần một thuật 

toán nén hiệu quả để lưu trữ khối lượng dữ liệu khổng lồ này. DNA là tên hóa 

học chỉ các phân tử mang cấu trúc gen trong tất cả các thực thể sống. DNA gồm 

một chuỗi được tạo nên từ 4 loại đơn vị nucleotide, mỗi loại gồm: 1 đơn vị 

đường carbon 5, 1 nhóm phốt phát và 1 trong 4 thành phần cơ bản adenine, 

cystosine, guanine và thymine gọi là các bazơ. Mỗi phân tử đường được gắn với 

¼ thành phần cơ bản. Dạng đơn giản nhất của DNA trong 1 tế bào là 1 cấu trúc 

dây xoắn đôi, trong đó 2 sợi DNA đơn xoắn quanh nhau theo hình xoắn ốc thuận 

tay phải. Do chuỗi DNA gồm 4 thành phần A, T, G, C nên cách hiệu quả nhất để 

biểu diễn chúng là sử dụng 2 bits cho mỗi kí hiệu. Tuy nhiên, nếu ứng dụng 

phần mềm nén tiêu chuẩn như “Unix\compress and \compact” thì các tệp sẽ bị 

mở rộng ra hơn 2 bit trên mỗi thành phần. Những phần mềm này được thiết kế 

để nén văn bản, trong khi đó những quy tắc trong chuỗi DNA thì lại phức tạp 

hơn. Mã hóa 2 bit là cách hiệu quả nếu các bazơ xuất hiện ngẫu nhiên trong 

chuỗi. Nhưng cuộc sống của một sinh vật là không ngẫu nhiên, do đó chuỗi 

DNA xuất hiện trong 1 sinh vật là không ngẫu nhiên và có một số ràng buộc. 

Nén chuỗi DNA là một nhiệm vụ rất thách thức. Đặc trưng phức tạp của một 

chuỗi DNA nằm ở chỗ đó là một chuỗi các chỉ số độ dài khác nhau biểu diễn 

một phạm vi có thể dự đoán được của các thành phần cơ bản cấu tạo nên DNA. 

Những đặc trưng phức tạp này cho phép tìm kiếm những cấu trúc lặp bên trong 

một nhiễm sắc thể hoặc qua nhiều nhiễm sắc thể. Và cũng chính những đặc 

trưng này được sử dụng để tìm ra khoảng cách tiến hóa và cấu trúc nên cây phát 

sinh loài. Do sự cấu tạo phức tạp này mà có thể thấy là trong thực tế không có 1 

chương trình nén tệp thông thường nào có thể nén chuẩn được chuỗi DNA. 

Nhiều thuật toán nén dành riêng cho chuỗi DNA đã được phát triển từ khoảng 

10 năm trước. Sự thật là nén chuỗi DNA là một việc khó đối với các thuật toán 

nén cơ bản, nhưng từ quan điểm của lý thuyết nén thì nó là một đề tài thú vị cho 

việc tìm hiểu thuộc tính của nhiều thuật toán nén. Ở đây chúng ta nói về phương 

pháp luận của các phương pháp nén một cách ngắn gọn. 
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Hiện nay, kỹ thuật nén dữ liệu chuỗi gen được sử dụng rộng rãi trong lưu 

trữ dữ liệu sinh học. Có hàng trăm thuật toán đã được đề xuất cho nén dữ liệu 

DNA nhưng nhìn chung các thuật toán nén được chia thành một số cách tiếp cận 

như sau: (1) mã hóa bit, (2) nén dựa trên bộ từ điển, (3) nén thống kê, và (4) nén 

tham chiếu [1,2]. Trong khuôn khổ luận văn, người viết chỉ trình bày một số 

thuật toán tiêu biểu cho từng phương pháp đã nêu và hầu hết các phương pháp 

đều nhằm hai mục đích chính: đạt được tỉ lệ nén cao nhất có thể để tiết kiệm 

không gian lưu trữ và đạt được tốc độ nén/giải nén cũng như truy cập thông tin 

nhanh chóng. 

 Thuật toán mã hóa bit: sử dụng mã hóa độ dài cố định hai hoặc nhiều kí 

tự trên một byte đơn [38]. 

 Thuật toán nén dựa trên bộ từ điển: hay còn gọi là thuật toán thay thế, 

thuật toán thay thể các chuỗi lặp bằng việc tham chiếu tới một từ điển, từ 

điển này được xây dựng trong thời gian chạy hoặc ngoại tuyến [39, 40]. 

 Thuật toán nén thống kê: hay còn gọi là thuật toán mã hóa entropy, bắt 

nguồn từ một mô hình lấy xác suất dữ liệu đầu vào. Dựa trên các chuỗi 

khớp từng phần của tập con đầu vào, mô hình dự đoán kí tự tiếp theo 

trong chuỗi. Tỉ lệ nén cao có thể đạt được nếu mô hình luôn chỉ ra được 

xác suất cao cho kí tự tiếp theo, nghĩa là dự đoán đáng tin cậy [15, 41]. 

 Thuật toán nén tham chiếu: tương tự nén dựa trên bộ từ điển, thuật toán 

thay thế các chuỗi con dài của đầu vào với tham chiếu tới chuỗi khác. Tuy 

nhiên, tham chiếu này trỏ tới các chuỗi bên ngoài mà không phải là một 

phần của dữ liệu nén.  

Trung bình thuật toán mã hóa bit đạt tỉ lệ 4:1, thuật toán nén dựa trên bộ từ 

điển đạt 4:1 đến 6:1, thuật toán xác suất đạt 4:1 tới 8:1, riêng thuật toán nén 

tham chiếu có thể đạt tới tỉ lệ 400:1 [2] hoặc có thể cao hơn với điều kiện lý 

tưởng về chuỗi tham chiếu và chỉ số nén.  

Thuật toán nén tham chiếu mang tới một tiềm năng lớn cho nén chuỗi đa 

lượng, điển hình là chuỗi DNA. Tương tự như thuật toán nén dựa trên bộ từ điển 

nhưng do các chuỗi mã hóa tham chiếu tới tập hợp chuỗi tham chiếu bên ngoài 

nên tốc độ nén cao hơn và giải mã cũng thuận lợi hơn. Các chuỗi DNA được nén 

tham chiếu bao gồm các phần khớp nhau về khoảng và có thể đạt tới tốc độ nén 

cao nhất đối với nén trong cùng loài. Tuy vẫn còn một số bất lợi cho nén các hệ 

gen khác loài nhưng nén tham chiếu rõ ràng đã cho thấy lợi thế về tỉ lệ nén và 

tốc độ nén nếu đạt được một số điều kiện lý tưởng. Vì việc tìm ra chuỗi tham 

chiếu phù hợp là điều khá khó khăn do các chuỗi gen nghiên cứu là các mẫu 
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được lấy ngẫu nhiên từ một tập hợp lớn các loài. Bên cạnh việc tìm kiếm chuỗi 

khớp xác định thì việc khớp giữa đầu vào và chuỗi tham chiếu cũng khá là phức 

tạp. Tuy nhiên, phương pháp tìm kiếm một chuỗi tham chiếu tốt có thể dựa trên 

băm k-mer. Sự tương đồng cao của k-mers đưa ra một tiềm năng lớn cho việc 

nén dựa trên tham chiếu. Có nhiều khung nén đã được phát triển dựa trên thuật 

toán nén tham chiếu. Qua thời gian, mỗi phương pháp nén dựa trên tham chiếu 

đều được cải tiến về phương thức lưu trữ dữ liệu, đánh chỉ số chuỗi gen, thuật 

toán tìm kiếm chuỗi tham chiếu tốt nhất hay viết lại tham chiếu và tìm kiếm 

chuỗi khớp tối ưu. Tất cả những cải tiến này đều cho thấy những hiệu quả khả 

quan đạt được về tỉ lệ cũng như tốc độ nén/giải nén chuỗi gen của thuật toán nén 

dựa trên tham chiếu. Đây cũng chính là lý do mà trong luận văn này, người viết 

tập trung nghiên cứu, thực nghiệm so sánh kết quả nén chuỗi đa lượng DNA dựa 

trên thuật toán nén tham chiếu với thuật toán nén tiêu biểu là JDNA, phát triển 

dựa trên thuật toán được sử dụng bởi FRESCO [25], được tối ưu với 3 phương 

pháp cải tiến là lựa chọn tham chiếu, viết lại tham chiếu và nén thứ tự hai. Ngoài 

ra JDNA còn thêm hai cải tiến để tối ưu về tỉ lệ nén và thời gian nén/giải nén là 

(1) sử dụng tính tương đương và (2) thay thế chỉ số tham chiếu hoàn toàn bằng 

một phương thức chỉ số theo yêu cầu. Những cải tiến này cho kết quả rất tốt về tỉ 

lệ nén, có thể đạt tỉ lệ nén tới 1000:1 với điều kiện lý tưởng. Người viết cũng 

thực hiện thực nghiệm bổ sung so sánh thuật toán tham chiếu JDNA với thuật 

toán nén dựa trên phương thức khác là Lempel-Ziv, nén dựa trên bộ từ điển và 

Huffman, nén dựa trên xác suất thống kê để thấy rõ được tính ưu việt của thuật 

toán tham chiếu này về cải thiện tỉ lệ nén, tốc độ giải nén và dung lượng lưu trữ. 

Tuy kết quả đạt được về tỉ lệ nén và thời gian nén của thực nghiệm bổ sung chưa 

đạt được tỉ lệ mong đợi cao nhất của thuật toán nén tham chiếu do còn hạn chế 

về môi trường thực nghiệm nhưng đã góp phần chứng minh những nhận định về 

hiệu quả của thuật toán nén tham chiếu đối với việc nén chuỗi gen mà người viết 

đã nghiên cứu. 

Bố cục luận văn được chia thành 3 chương. Chương 1 trình bày về tổng 

quan các phương thức nén dữ liệu sử dụng cho nén chuỗi DNA. Thuật toán nén 

tham chiếu cụ thể mà người viết luận văn tập trung nghiên cứu, thuật toán nén 

tham chiếu JDNA, được trình bày ở chương 2. Chương 3 của luận văn mô tả 

môi trường thực nghiệm so sánh thuật toán nén tham chiếu JDNA với hai thuật 

toán thuộc phương thức nén khác và một số phân tích đánh giá của người viết về 

kết quả đạt được. Cuối cùng là kết luận về hiệu quả cũng như hạn chế còn tồn tại 

và hướng phát triển trong tương lai. 
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CHƯƠNG 1 – TỔNG QUAN VỀ THUẬT TOÁN NÉN DỮ LIỆU 

1.1. THUẬT TOÁN MÃ HÓA BIT (Naïve Bit) 

Thuật toán mã hóa bit sử dụng các bit trạng thái để biểu diễn dữ liệu nén. 4 

bazơ đặc trưng của DNA được mã hóa bởi 2 bit (4 trạng thái). Kỹ thuật nén 

thẳng dữ liệu chuỗi DNA là mã hóa 4 bazơ vừa đủ trong một byte (8 bit) theo 

mã hóa bit.  

Mỗi kí tự ở đầu vào được thay thế bởi 2 bit sử dụng phép thay thế {A = 00, 

C = 01, G = 10, T = 11}. 

Tỉ lệ nén của thuật toán mã hóa bit là 4:1 nếu kích thước của chuỗi kí tự 

đầu vào là 4 hoặc ít hơn 4:1 nếu nhiều hơn 4 kí tự [2].  

1.1.1. Mã hóa trực tiếp phần khác biệt (thuật toán 2D) 

Thuật toán 2D được thiết kế để cung cấp một giao thức nén chuỗi nucleotit 

thông thường. Giao thức này có thể phân biệt dữ liệu chuỗi và dữ liệu phần bù, 

từ đó đưa ra sự điều chỉnh phù hợp giữa nén dữ liệu chung chung và cụ thể. 

Thuật toán 2D có những mục tiêu như sau: 

 Thời gian thực hiện tuyến tính cho việc hỗ trợ các tập dữ liệu lớn. 

 Hỗ trợ bao gồm cả những kí tự phụ mà không phải thành phần của tập 

bazơ nucleotit. 

 Mã hóa trực tiếp pha đơn.  

 Nén không mất dữ liệu. 

 Không phân biệt loại chuỗi. 

 Giải nén chuỗi polipeptit (mỗi peptit gồm 10 tới 100 amino axit). 

 Sử dụng được cùng với phương pháp nén khác. 

1.1.2. Thuật toán nén DNABIT 

Thuật toán DNABIT nén các chuỗi DNA của toàn bộ hệ gen (cả các chuỗi 

lặp và không lặp) theo 2 pha. Hai pha lần lượt sử dụng 5 kỹ thuật được gọi là kỹ 

thuật 2 Bit, 3, 5, 7 và 9 Bit. 

2 pha: (1) Kỹ thuật Bit chẵn: kỹ thuật 2Bit; (2) Kỹ thuật Bit lẻ: kỹ thuật 

3Bit, kỹ thuật 5Bit, kỹ thuật 7Bit, kỹ thuật 9Bit. 

 Kỹ thuật Bit chẵn: 

Chuỗi DNA được gán 2 bit cho mỗi bazơ đơn. Các bazơ đó là {A, C, G, 

T}. 2 bit được gán tới các bazơ của vùng không lặp. Các bit được gán tới các 

bazơ đơn.   

 Kỹ thuật Bit lẻ 

Kỹ thuật Bit lẻ sử dụng 4 kỹ thuật đó là Kỹ thuật 3Bit, Kỹ thuật 5Bit, Kỹ 

thuật 7Bit và Kỹ thuật 9Bit. 
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Tuy nhiên, thuật toán DNABIT chỉ quan tâm tới nén các chuỗi lặp chính 

xác hoặc nghịch đảo và không lặp mà chưa tính tới các trường hợp có phần bù 

hoặc kí tự đặc biệt. Giả sử có một kí tự bù như N cho bazơ không phân biệt 

được thì việc mã hóa sẽ trở nên phức tạp. Ngoài ra sử dụng các bit nhị phân để 

mã hóa các bazơ như kí tự trong văn bản cũng khiến lãng phí không gian. 

1.2. THUẬT TOÁN NÉN DỰA TRÊN BỘ TỪ ĐIỂN 

Nén dựa trên bộ từ điển là một khung nén độc lập với các thuộc tính cụ thể 

của dữ liệu đầu vào. Phương thức chính của thuật toán là thay thế các phần tử dữ 

liệu lặp (các chuỗi con DNA) của đầu vào với tham chiếu tới một bộ từ điển. 

Những phần lặp thường được phát hiện bằng cách lưu lại các chuỗi xuất hiện 

trước đó. Bộ từ điển sẽ được tái cấu trúc theo nhiều cách khi thực hiện trong quá 

trình giải nén.  

1.2.1. LZ77 

Trong thuật toán LZ77, từ điển là phần mã hóa chuỗi trước tiên. Bộ mã 

hóa sẽ kiểm tra chuỗi đầu vào bằng cách nhấn vào dịch vụ cửa sổ trượt gồm 2 

phần: bộ đệm tìm kiếm và bộ đệm xem thẳng. Một bộ đệm tìm kiếm gồm một 

phần chuỗi mới được mã hóa và bộ đệm xem thẳng gồm phần tiếp theo của 

chuỗi sẽ được mã hóa. 

 Một số hạn chế của thuật toán LZ77 

- Trong thuật toán LZ77 gốc, Lempel và Ziv đã đề xuất toàn bộ chuỗi được 

mã hóa là độ dài và phần bù (offset), thậm chí cả chuỗi tìm thấy mà không 

khớp. 

- Trong LZ77, bộ đệm tìm kiếm dài hàng nghìn bytes, trong khi bộ đệm 

xem thẳng chỉ 10 bytes 

- Quá trình mã hóa tiêu tốn thời gian do phải thực hiện số lượng so sánh lớn 

để tìm mẫu khớp. 

- LZ77 không có từ điển ngoài nên tạo ra vấn đề trong khi giải mã trên máy 

khác. Việc tạo ra phần bù làm tốn không gian và bước không cần thiết này 

cũng làm tăng thời gian thực hiện thuật toán. 

1.2.2. LZ78 

LZ78 là một thuật toán nén dựa trên từ điển mà duy trì một từ điển rõ 

ràng. Đầu ra được mã hóa gồm hai thành phần: một chỉ số tham chiếu tới từ điển 

mẫu khớp đầu vào và kí tự không khớp đầu tiên. Thuật toán cũng bổ sung cặp 

chỉ số và kí tự cho từ điển. Với phương pháp này, thuật toán tạo nên từ điển. 
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Thuật toán LZ78 có khả năng bắt được các mẫu và giữ chúng xác định 

nhưng nó cũng có một hạn chế nghiêm trọng. Từ điển cứ lớn dần lên mãi mà 

không có điểm dừng.  

Có thể nói thuật toán nén Lempel Ziv (LZ77, LZ78) dựa trên từ điển là một 

thuật toán nén không mất dữ liệu, ứng dụng tốt trong nén văn bản và các chuỗi 

khớp ngẫu nhiên. Nhưng để nén chuỗi DNA thì thuật toán này không thỏa mãn 

và không phù hợp. 

1.3. THUẬT TOÁN NÉN XÁC SUẤT THỐNG KÊ 

Thuật toán thống kê tạo một mô hình thống kê dữ liệu đầu vào mà trong 

hầu hết các trường hợp được biểu diễn như một cấu trúc dữ liệu cây tiền tố hoặc 

xác suất. Các chuỗi con với tần suất cao trong gen được biểu diễn với mã ngắn 

hơn. Tỉ lệ nén phụ thuộc chất lượng của mô hình cũng như sự tồn tại của những 

mẫu có thể phát hiện được ở đầu vào. 

Tỉ lệ nén của thuật toán nén xác suất thường là trong khoảng 4:1 và 8:1. Tỉ 

lệ nén phụ thuộc chủ yếu vào sự phân bố các kí tự đầu vào và bộ nhớ sẵn có cho 

cấu trúc phân bố tần suất. 

1.3.1. Thuật toán nén HuffBit sử dụng cây nhị phân mở rộng với mã 

Huffman  

Nén Huffbit sử dụng khái niệm cây nhị phân mở rộng để nén; gán 0 và 1 

cho các cây con trái và phải. Huffbit là một thuật toán xử lý 2 chiều; tạo ra 1 cây 

nhị phân mở rộng ở pha khởi tạo. Trong trường hợp tốt nhất thì thuật toán sẽ đạt 

tỉ lệ nén là 1.006 bit trên mỗi bazơ. Thuật toán đơn giản nên tỉ lệ nén đạt được 

không thỏa mãn và nó cần quét toàn bộ chuỗi gen để đạt được tần suất của các 

bazơ đơn trước khi bắt đầu trình tự nén. 

Thuật toán đưa ra là một quá trình xử lý 2 chiều: 

(a) Thực hiện cấu trúc cây nhị phân mở rộng 

(b)  Mã hóa Huffman từ cây nhị phân mở rộng được sử dụng để tính số bit 

của độ dài chuỗi mã hóa. Tỉ lệ nén là kích thước đã nén trên kích thước 

chưa nén. 

Thuật toán chưa kiểm tra được trên hệ gen lớn. 

1.3.2. Thuật toán Expert Markov (XM) 

Thuật toán mã hóa mỗi kí tự bằng cách đánh giá xác suất dựa trên thông tin 

có được từ kí tự trước nó. Là một phương pháp thống kê, thuật toán XM nén 

mỗi kí tự bằng cách xác định phân bố xác suất cho kí tự và sau đó sử dụng một 

khung nén sơ cấp để mã hóa nó [15]. Phân bố xác suất tại một vị trí dựa trên kí 

tự nhìn thấy trước nó. Tương ứng với nó, bộ giải mã cũng tìm tất cả các kí tự đã 
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giải mã trước nó để có thể tính phân bố xác suất đồng nhất và có thể khôi phục 

lại kí tự tại vị trí đó. 

 Các loại chuyên gia 

Một chuyên gia có thể là bất kỳ thứ gì mà đưa ra được một phân bố xác 

suất hợp lý cho một vị trí trong chuỗi. Một chuyên gia đơn giản có thể là một 

mô hình Markov (Markov expert). Một chuyên gia Markov thứ tự k sẽ đưa ra 

xác suất của một kí tự ở một vị trí kí tự trước k. Về cơ bản, Markov expert cung 

cấp phân bố xác suất cơ sở của các kí tự trên chuỗi. Ở đây sử dụng Markov 

expert thứ tự 2 cho DNA và thứ tự 1 cho protein. 

 Một loại chuyên gia khác đó là chuyên gia Markov ngữ cảnh (context 

Markov expert), phân bố xác suất của chuyên gia này không dựa trên toàn bộ 

lịch sử của chuỗi mà dựa trên ngữ cảnh hạn chế trước nó.  

Khả năng nén các chuỗi sinh học xuất phát từ các chuỗi con lặp. Bởi vậy, 

các chuyên gia có thể sử dụng được đặc tính này là rất quan trọng. XM sử dụng 

một sao chép chuyên gia (copy expert) mà coi kí tự tiếp theo như một phần của 

vùng sao chép từ một phần bù cụ thể.  

1.4. THUẬT TOÁN NÉN THAM CHIẾU 

1.4.1. Đặc trưng thuật toán tham chiếu 

Cũng như kỹ thuật nén dựa trên từ điển, thuật toán này thay thế các chuỗi 

con dài của đầu vào được nén với tham chiếu tới chuỗi khác. Tuy nhiên, tham 

chiếu này trỏ tới các chuỗi bên ngoài, không phải là một phần của dữ liệu đầu 

vào được nén. Ngoài ra, tham chiếu của thuật toán này là tĩnh, còn tham chiếu 

của thuật toán cơ sở từ điển được mở rộng trong quá trình nén dữ liệu. Do các 

chuỗi mã hóa tham chiếu tới tập hợp chuỗi tham chiếu bên ngoài nên tốc độ nén 

cao hơn và giải mã cũng thuận lợi hơn.  

Thuật toán nén tham chiếu có thể đạt tỉ lệ nén 400:1 hoặc tốt hơn nếu đưa 

ra được chuỗi tham chiếu khớp hiệu quả. 

1.4.2. Các thuật toán nén tham chiếu 

Có nhiều khung nén tham chiếu đã được phát triển dựa trên thuật toán nén 

tham chiếu. Khung nén [32] đề xuất chỉ lưu sự khác nhau giữa chuỗi đầu vào 

nén và chuỗi tham chiếu. Thuật toán xem xét 3 loại thay đổi bazơ đơn: chèn, xóa 

và thay thế. Kết quả chính đạt được là sự phân tích về cách mã hóa các số 

nguyên cho vị trí tham chiếu tương đối và tuyệt đối. Tuy nhiên, thuật toán này 

nhấn mạnh việc lựa chọn chuỗi tham chiếu có ảnh hưởng tới tỉ lệ nén nhiều hơn 

khung mã hóa số nguyên trên thực tế. 

GRS [20] là một công cụ nén tham chiếu khác dựa trên chương trình Unix 

diff, tìm kiếm chuỗi con dài nhất trong hai chuỗi đầu vào.  
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RLZ [30] mô tả một phương pháp dựa trên việc tự đánh chỉ số. Thuật toán 

hoạt động như sau: thuật toán nén chuỗi đầu vào với mã hóa LZ77 liên quan tới 

mảng hậu tố của chuỗi tham chiếu. Không lưu các chuỗi thô kể cả đó có là chuỗi 

khớp ngắn với tham chiếu được mã hóa. Thuật toán coi việc xem xét các chuỗi 

tham chiếu là vấn đề sống còn.  

GreEn [31] một khung nén tham chiếu dựa trên hệ chuyên gia mới được đề 

xuất gần đây. Lấy ý tưởng từ khung nén XM (eXpert Markov) không tham 

chiếu, GreEn sao chép hệ chuyên gia tìm kiếm chuỗi khớp k-mers giữa đầu vào 

và tham chiếu.  

Vượt lên trên nhiều khung nén tham chiếu với nhiều cải thiện đạt được về tỉ 

lệ nén và không gian lưu trữ, JDNA được biết đến là một khung nén tham chiếu 

hiệu quả, xây dựng dựa trên một thuật toán nén tham chiếu nhanh và mã nguồn 

được mở để cộng đồng cùng sử dụng và cải tiến. JDNA sử dụng một bảng k-mer 

để đánh chỉ số cho chuỗi tham chiếu, JDNA tốn ít thời gian nén, phần lớn thời 

gian thực hiện là dùng cho việc đánh chỉ số. JDNA sử dụng thư viện mã nguồn 

mở được dùng bởi FRESCO [21] đáp ứng được 4 thiết kế chính khi thực hiện 

một thuật toán nén tham chiếu đó là: (1) định dạng đầu vào, (2) cấu trúc chỉ số 

tham chiếu, (3) thuật toán nén và (4) định dạng thứ tự chuỗi cho các tệp nén 

[25]. Bên cạnh đó JDNA còn thêm hai cải tiến để tối ưu về thời gian nén/giải 

nén và dung lượng lưu trữ là (1) sử dụng tính tương đương và (2) thay thế chỉ số 

tham chiếu hoàn toàn bằng một phương thức chỉ số theo yêu cầu. Giao diện 

chuỗi của khung nén cho phép tải chuỗi từ tệp và viết chuỗi vào tệp với định 

dạng dữ liệu RAW hoặc FASTA. Một chỉ số index dựa trên chỉ số băm k-mer 

được sử dụng để tìm chuỗi khớp cho chuỗi nén dựa trên tham chiếu. Tiếp theo 

giao diện nén sẽ cung cấp sự thực hiện hai hàm, một cho nén chuỗi vào danh 

sách các đầu vào khớp tham chiếu và một hàm khác cho giải nén. Cuối cùng là 

thực hiện chuỗi hóa, sắp xếp một danh sách khớp tham chiếu vào một tệp với xử 

lý 3 chuẩn: (1) định dạng ASCII, (2) mã hóa DELTA, và (3) dạng nhị phân rút 

gọn (COMPACT). Có thể nói JDNA đạt được hiệu quả nén chuỗi đa lượng đáng 

mong đợi và có tiềm năng mở rộng, cải tiến khá lớn. Ở chương 2, người viết sẽ 

tập trung trình bày chi tiết về khung nén JDNA, cách mà khung nén này kế thừa 

những đặc trưng của FRESCO và những cải tiến mà thuật toán đã thực hiện để 

mang lại hiệu quả về tỉ lệ nén cũng như dung lượng lưu trữ khi nén chuỗi gen. 
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CHƯƠNG 2 – THUẬT TOÁN NÉN THAM CHIẾU JDNA 

Do những lợi ích và hiệu quả mà JDNA đạt được đối với nén chuỗi gen 

theo phương pháp nén tham chiếu mà ở chương này, người viết luận văn lựa 

chọn trình bày thuật toán nén tham chiếu JDNA, một khung nén tham chiếu xây 

dựng trên thuật toán nén tham chiếu nhanh và mã nguồn mở  của Fresco được 

phát hành miễn phí cho cộng đồng sử dụng và mở rộng. Hiệu quả thực hiện đạt 

được tỉ lệ nén cao hơn các thuật toán thuộc các phương thức khác và cao hơn cả 

Fresco một bậc. Thêm vào đó, người viết sẽ trình bày những đặc trưng của 

Fresco mà JDNA đã kế thừa, đồng thời trình bày những đặc trưng mà JDNA đã 

cải tiến và mang lại hiệu quả thực sự về tỉ lệ nén và dung lượng lưu trữ cũng như 

tốc độ nén chuỗi gen.  

Thuật toán được đánh giá trên tập dữ liệu từ 3 loài: 1092 gen người, 180 

gen loài cỏ Arabidopsis thaliana và 38 gen khuẩn men. 

2.1. THUẬT TOÁN JDNA – Nén tham chiếu các chuỗi gen đã sắp xếp 

Phương pháp đánh chỉ số theo yêu cầu được phát triển và cung cấp một 

công cụ nén dùng ngôn ngữ Java, gọi là JDNA cho nén tham chiếu sử dụng 

phương pháp này. JDNA được thiết kế để áp dụng nén tham chiếu cho các tệp 

gen. Có bốn loại biến gen được JDNA hỗ trợ là: SNPs, thay thế, chèn và xóa. 

 SNP: một sai khác cặp bazơ đơn ở cùng vị trí từ các gen khác nhau. 

 Thay thế (Substitution): một chuỗi các cặp bazơ mà khác nhau ở cùng 

vùng của hai gen. 

 Chèn (Insertion): một chuỗi các cặp bazơ mà được thêm vào một vùng 

gen. Do đó, trong cùng vùng của DNA khác thì chuỗi cặp bazơ đó không 

được biểu diễn. 

 Xóa (Deletion): một chuỗi cặp bazơ không được biểu diễn trong một 

vùng gen nhưng được biểu diễn trong phần chính của gen. 

2.1.1. Thuật toán nén 

Nén thực hiện ở các khối tệp hoặc với toàn bộ tệp trong bộ nhớ. JDNA 

được thiết kế để tải tệp lên tới 250MB lên bộ nhớ với các tệp lớn hơn tải vào các 

khối 250MB. Cả tệp tham chiếu và đầu vào đều được tải theo cách này. Mỗi 

khối được nén riêng biệt, bởi vậy không có sự kết nối nào giữa các khối nén 

thậm chí chúng ở cùng một tệp. Nếu nén khối được sử dụng thì chỉ một tệp nén 

được tạo ra gồm các khối được nén. 

Trong JDNA, chuỗi khớp được tìm thấy trong 3 bước: 

1. Kiểm tra xác định có một SNP hay không. 
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2. Nếu nó không phải một SNP thì thực hiện tìm kiếm cục bộ khoảng  cặp 

bazơ cho một chuỗi khớp – khoảng này gồm hầu hết SDs;  là 6 lần K, 

trong đó K là kích thước K-mer. 

3. Nếu không tìm thấy chuỗi khớp nào thì đánh chỉ số một phần tham chiếu 

trong bảng K-mer và tìm kiếm vị trí hiện tại của đầu vào trong bảng. 

Nếu sau các bước trên mà vẫn không tìm thấy chuỗi khớp nào thì ghi lại 

một cặp bazơ của đầu vào và lặp lại quá trình.  

Tệp đầu vào được xử lý tìm kiếm chuỗi khớp trong tham chiếu cho đến khi 

toàn bộ đầu vào đã được so sánh. 

Mã hóa Huffman. Sử dụng mã hóa Huffman [45] khi ghi lại chuỗi khớp 

để tăng nén bằng cách giảm kích thước của những phần ghi vào đĩa. 

2.1.2. Thư viện FRESCO 

FRESCO là một thư viện nén tham chiếu không mất dữ liệu cho các tệp 

gen được sắp xếp, lưu ở định dạng RAW hoặc FASTA. Được viết bằng C++ và 

là mã nguồn mở [25]. FRESCO gồm những biến phát sinh sau: single nucleotide 

polymorphisms (SNPs), phép chèn, phép xóa và phép thay thế. Nó thực hiện ba 

bước bên trong (hình 2.1 [21]): (1) đánh chỉ số; (2) nén chính nó và (3) mã hóa. 

 
Hình 2.1. Mô hình các bước thực hiện của FRESCO. 

(1) Đánh chỉ số gen tham chiếu. (2) Nén gen đầu vào, sử dụng tham chiếu 

đã đánh chỉ số. (3) Mã hóa các kết quả sơ bộ để tạo ra tệp cuối cùng 

 FRESCO – Mã nguồn mở 

FRESCO – Framework for REferential Sequence Compresion, là tên một 

mã nguồn mở. Phần mềm có tại https://github.com/hubsw/FRESCO.git. 

FRESCO viết bằng C++, sử dụng thư viện BOOST, CST và libz. FRESCO được 

thiết kế theo một module để dễ thay thế các phần của thuật toán nén, ví dụ cấu 

trúc chỉ số với các thực nghiệm khác nhau. Những lựa chọn thiết kế chính khi 

thực hiện một thuật toán nén tham chiếu là 1) định dạng đầu vào, 2) cấu trúc chỉ 
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số cho tham chiếu, 3) thuật toán nén, ví dụ: tham ăn (greedy) và 4) định dạng 

thứ tự chuỗi cho các tệp nén, nghĩa là mã hóa thực tế các chuỗi khớp. FRESCO 

gồm giao diện cho mỗi phần trong 4 phần trên và cho phép sử dụng những thực 

hiện thay thế khác nhau và thêm vào các thuật toán mới chuyên dụng.  

2.1.3. Bảng K-mer 

Việc nén dữ liệu cần một cấu trúc đánh chỉ số. Đầu tiên, JDNA sử dụng đối 

tượng cổ điển (như HashMap) để đánh chỉ số. Tuy nhiên, bộ nhớ sử dụng cho 

các đối tượng phức tạp là rất lớn. Khai báo một HashMap 50000 ngăn và cung 

cấp cấu trúc tương ứng làm cho việc sử dụng bộ nhớ tăng quá 20GB.  

Một bảng băm gọi là bảng K-mer được sử dụng để lưu thông tin liên quan 

tới thuật toán nén. Bảng K-mer giống với một cấu trúc MultiValueMap, lưu trữ 

nhiều giá trị trên mỗi khóa thay vì chỉ một giá trị. Bảng K-mer là một bảng table 

ma trận số nguyên và một mảng đếm integer số nguyên (mục đích sẽ được giải 

thích sau). Trong Java, một ma trận số nguyên là một mảng sơ cấp của nhiều 

mảng thứ cấp số nguyên. Mỗi vị trí trong mảng sơ cấp bắt đầu với giá trị null. 

Sau đó, dựa theo một ArrayList trong mỗi vị trí mảng sơ cấp để chèn giá trị vào 

table bằng cách tạo ra một mảng kích thước cố định và sử dụng biến đếm 

counter để điều khiển số phần tử ở mỗi vị trí sơ cấp. Mảng counter được sử 

dụng để truy cập các giá trị được lưu trữ và để biết khi nào mở rộng mảng. 

2.1.4. Định dạng tệp 

JDNA chấp nhận hai loại tệp cho đầu vào nén: RAW hoặc FASTA. Nếu 

tệp là RAW thì một tệp CRAW (cho RAW nén) được tạo ra; nếu tệp là FASTA 

thì một CRAW và một CCOM được tạo ra. Tệp CCOM có chú thích trong tệp 

FASTA và số dòng của những chú thích này. Với giải nén, một tệp CRAW được 

gán như đầu vào. JDNA sẽ tìm kiếm một tệp CCOM cùng tên với tệp CRAW. 

Nếu tìm thấy CCOM thì FASTA được tạo ra, nếu không thì RAW được tạo. 

Thông tin này được tóm tắt trong hình 2.4. 

 

Hình 2.4. Định dạng file đầu vào, đầu ra của JDNA 
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2.2. Đánh giá 

Ở phần đánh giá này, người viết trình bày kết quả nén đạt được về tỉ lệ nén, 

thời gian nén và vùng nhớ để so sánh hiệu suất của thuật toán tham chiếu 

FRESCO với các thuật toán cùng loại khác như GDC và RLZ. Đồng thời so 

sánh hiệu suất của JDNA với Fresco để thấy được những cải tiến của JDNA đã 

thực sự mang lại hiệu quả về tỉ lệ nén và dung lượng lưu trữ. 

2.2.1. Cải thiện tỉ lệ nén 

Chuỗi tham chiếu là nhân tố chính xác định tỉ lệ nén, cho một mã hóa đầu 

vào khớp tham chiếu cố định.  

Ngay cả khi trong cùng một loài thì chuỗi tham chiếu cũng có ảnh hưởng 

quan trọng tới tỉ lệ nén. Với việc làm tăng sự giống nhau giữa tham chiếu và 

chuỗi nén thì đầu vào khớp tham chiếu dài hơn có thể được tìm thấy và tỉ lệ nén 

sẽ được tăng lên. 

 Lựa chọn một tham chiếu tốt 

Đầu tiên, nói về sự lựa chọn một chuỗi tham chiếu tốt nhất cho một chuỗi 

nén đơn. 

Có thể tồn tại hơn một tham chiếu tốt nhất, trong trường hợp đó một tham 

chiếu sẽ được chọn ngẫu nhiên. Theo thực nghiệm thì trường hợp này không bao 

giờ xảy ra. 

Một phương thức đơn giản để tìm chuỗi tham chiếu tốt nhất là nén tất cả 

các chuỗi dựa trên tất cả chuỗi tham chiếu có thể và chọn ra tham chiếu mà cho 

ra số đầu vào khớp tham chiếu ít nhất, gọi là Rsbest. Nếu các chuỗi dài như 

trong trường hợp đưa ra thì sẽ tốn khá nhiều thời gian để tính toán nén tham 

chiếu n * m, trong đó m là số chuỗi tham chiếu ứng cử và n là số chuỗi nén. Nếu 

muốn nén 1000 chuỗi mà chọn chuỗi tham chiếu tốt nhất theo phương thức này 

thì sẽ tốn vài tuần; tuy nhiên, ta sẽ sử dụng phương thức này trên một mẫu để 

đánh giá các phương pháp được mô tả tiếp theo.  

 Viết lại tham chiếu 

Một phương thức khác là viết lại chuỗi tham chiếu theo cách mà nó biểu 

diễn một đường đi (chuỗi hành động) hầu như giống nhau qua tất cả các chuỗi 

trong tập hợp chuỗi nén. Trong phương thức này, số các chuỗi tham chiếu ứng 

cử được cố định là một. Viết lại chuỗi có động lực sinh học: các SNP khác nhau 

thường xảy ra với tần suất khác nhau. Bằng việc viết lại tham chiếu để xác định 

và gắn các SNP thường xuyên nhất tới tham chiếu.  

Hình 2.6 mô tả thuật toán viết lại tham chiếu [21]. 
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Hình 2.6. Thuật toán viết lại tham chiếu 

Phép viết lại cho mỗi vị trí có tần suất cao nhất trong tham chiếu được sử 

dụng để viết lại chuỗi tham chiếu. Đầu vào của thuật toán là một tập nén tham 

chiếu S, một chuỗi tham chiếu sẽ-được-viết-lại ref và một giới hạn t. Giới hạn 

được sử dụng chỉ để chọn ra phép viết lại mà có ít nhất một tần suất tương đối 

trong S. Theo thực nghiệm thì việc lựa chọn chuỗi tham chiếu ban đầu chỉ có 

một tác động nhỏ tới tỉ lệ nén. Hơn nữa, tính toán lại mỗi nén tham chiếu đối với 

chuỗi tham chiếu được viết lại đã được thực nghiệm. Việc cập nhật nén tham 

chiếu để phản ánh những thay đổi trong tham chiếu viết lại mà không cần phải 

nén lại sẽ là một hướng đáng quan tâm trong tương lai. 

(1) So sánh FRESCO với hai thuật toán cùng loại GDC và RLZ 

So sánh sự thực hiện của các thuật toán nén tham chiếu với FRESCO. Hai 

đối thủ của FRESCO là GDC [19] và RLZ [24]. Có thể thấy RLZ là ngang hàng 

trong nén tham chiếu, trong khi GDC là chương trình tốt nhất khi so về tốc độ 

nén và tỉ lệ nén. 

Kết quả nén 10 chuỗi được chỉ ra ở Hình 2.7. 
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Hình 2.7. Thống kê nén 10 chuỗi ngẫu nhiên dựa trên một tham chiếu cố 

định (kết quả tốt nhất được bôi đậm) 

GDC đạt được kết quả nén tốt nhất cho mỗi tập dữ liệu dùng để đánh giá 

(trung bình 2.0MB cho 10 chuỗi). FRESCO đạt được hiệu quả nén tốt thứ hai 

(trung bình 2.3MB cho 10 chuỗi). RLZ đạt hệ số nén thấp đối với Y-WG dường 

như là do kỹ thuật tối ưu hạn chế trong nó.  

FRESCO có thời gian nén ngắn nhất (trung bình 8.6 giây cho 10 chuỗi), 

trong khi RLZ chậm hơn khoảng 10 lần và GDC chậm hơn khoảng 16 lần.  

Lưu ý là tốc độ đọc cao nhất của đĩa cứng ở thực nghiệm là khoảng 145 

MB/s. Nén với FRESCO dường như có giới hạn vào/ra: thực hiện các thực 

nghiệm bổ sung với các chuỗi trong bộ nhớ chính.  

Tóm lại, GDC luôn đạt được kết quả nén tốt nhất, trong khi FRESCO thì 

đạt tốc độ nén nhanh hơn RLZ và GDC. Hình 2.8 tóm tắt kết quả của nén tham 

chiếu FRESCO so với GDC và RLZ. 

 
Hình 2.8. Tóm tắt kết quả nén đạt được từ FRESCO, GDC và RLZ 

(CF: hệ số nén, C.speed: tốc độ nén MB/s) 
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(2) So sánh hiệu quả của JDNA và Fresco 

Tỉ lệ nén hầu hết là xác định giữa JDNA và FRESCO. JDNA sử dụng một 

phiên bản mã hóa Huffman chỉnh sửa và Gzip, trong khi FRESCO chỉ sử dụng 

Gzip để nén mỗi chuỗi khớp. 

Bảng 2.1. Bảng so sánh JDNA/FRESCO 

 

2.1.1. Cải thiện thời gian 

Thực nghiệm ở trên đã chứng minh Fresco hiệu quả hơn các thuật toán 

cùng loại và cũng đã cho thấy sự vượt trội của JDNA so với Fresco. Ở phần tiếp 

theo, người viết sẽ chỉ trình bày so sánh hiệu quả về thời gian và vùng nhớ của 

JDNA với Fresco. 

Thực nghiệm này so sánh hiệu quả về thời gian của cả hai công cụ cho việc 

nén và giải nén hệ gen người. Việc đánh giá thời gian được chia thành 4 phần: 

- Nén đầy đủ 

- Đánh chỉ số thời gian 

- Thời gian nén 

- Thời gian giải nén 

Thời gian nén đầy đủ đo được sử dụng dòng lệnh time, kết quả có thể thấy 

ở hình 2.10.  



16 
 

 

Hình 2.10. Thời gian nén 

Thời gian mỗi thư viện dùng để đánh chỉ số gen tham chiếu được đo trong 

quá trình thực hiện chương trình, kết quả có thể thấy ở bảng 2.1. JDNA hầu như 

không tốn thời gian đánh chỉ số, đặc biệt là so với thời gian đánh chỉ số luôn lớn 

hơn ở FRESCO. 

2.1.2. Cải thiện vùng nhớ 

Vùng nhớ nén. Một công cụ ngoài được sử dụng để đo việc sử dụng bộ 

nhớ lớn nhất của hai phương pháp. Hình 2.17 cho thấy việc sử dụng bộ nhớ của 

JDNA và FRESCO. JDNA thực hiện cơ chế tái sử dụng đối tượng và giảm việc 

tạo ra đối tượng. Tuy nhiên, JDNA và FRESCO sử dụng vùng nhớ tương tự 

nhau, ngay cả sau khi đã nỗ lực giảm sử dụng vùng nhớ đáng kể. Việc sử dụng 

bộ nhớ trong JDNA phụ thuộc bảng K-mer. Mặc dù JDNA đã giảm đánh chỉ số 

và bảng K-mer chỉ là một ma trận số nguyên, do mỗi dòng ma trận là một đối 

tượng mới nên bộ nhớ sử dụng vẫn lớn so với FRESCO, phương thức mà đánh 

chỉ số toàn bộ tham chiếu. 

Vùng nhớ giải nén. Giải nén sử dụng một lượng vùng nhớ cố định cho 

tham chiếu, kết quả trong một hằng số sử dụng vùng. 

Điểm tương đồng giữa gen tham chiếu và gen đầu vào sẽ quyết định kết quả 

của FRESCO và JDNA, trong đó sự tương đồng càng lớn thì tỉ lệ nén càng cao. 

Các kết quả được trình bày là những giá trị trung bình. Nén toàn bộ một hệ gen 

người cho kết quả trong một tệp kích thước từ 4 tới 10MB. 

Kết quả chỉ ra ở phần đánh giá chứng minh rằng thuật toán đánh chỉ số theo 

yêu cầu có thể được sử dụng để xây dựng một công cụ có thể so sánh với các 

công cụ khác mà đánh chỉ số tham chiếu hoàn toàn. Các kết quả có tính cạnh 

tranh cho những thuộc tính được kiểm thử và cho thấy sự cải thiện về tổng thời 
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gian thực hiện và tỉ lệ nén. JDNA đã kế thừa và những cải tiến cho thấy thuật 

toán đã đạt được hiệu quả khả quan trong việc nén chuỗi gen và cả hệ gen.  

Thuật toán nén tham chiếu dù chỉ mới phát triển gần đây và được biết đến 

như một loại thuật toán thứ tư cho nén chuỗi đa lượng nhưng đã cho thấy hiệu 

quả vượt trội hơn hẳn so với ba loại thuật toán nén được biết đến trước đó là (1) 

thuật toán nén mã hóa bit, (2) thuật toán nén dựa trên bộ từ điển và (3) thuật toán 

nén xác suất thống kê. Trong luận văn này, người viết thực hiện thực nghiệm bổ 

sung so sánh JDNA với thuật toán thuộc phương thức xác suất thống kê 

Huffman và thuật toán nén dựa trên bộ từ điển Lempel-Ziv để làm rõ hơn tính 

ưu việt của thuật toán nén tham chiếu như đã nhận định. Chi tiết thực nghiệm so 

sánh sẽ được trình bày ở chương 3 của luận văn. 
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CHƯƠNG 3 – THỰC NGHIỆM SO SÁNH THUẬT TOÁN JDNA VỚI 

THUẬT TOÁN MÃ HÓA HUFFMAN VÀ LEMPEL - ZIV 

Ở chương này, người viết trình bày thực nghiệm bổ sung để minh họa thêm 

về tính hiệu quả của thuật toán nén tham chiếu đối với nén chuỗi gen DNA mà 

tiêu biểu là thuật toán JDNA so với hai thuật toán thuộc loại khác là Lempel-

Ziv, thuật toán nén dựa trên từ điển và Huffman, thuật toán nén dựa trên xác suất 

thống kê.  

3.1. Môi trường thực nghiệm 

 Tất cả thực nghiệm được thực hiện trên máy tính cá nhân Dell Latitude 

E6420 với cấu hình như sau: 

 CPU: Intel(R) Core(TM) i5-2520M CPU @ 2.50GHz / L2 cache  

 Bộ nhớ: 6GB RAM (1x4GB, 1x2GB)/ DIMM 

 Dung lượng: 250GB/ SCSI/ Disk drives WDC WD2500BEKT-

75PVMT0 

Phần mềm sử dụng: Các chương trình được chạy trên nền Linux kernel (64-

bit). JDNA mã nguồn mở được viết và chỉnh sửa bằng ngôn ngữ Java sử dụng 

Oracle Java 7 JVM (build 1.7.0 40-b43). Huffman và Lempel Ziv (LZW) được 

viết và chỉnh sửa bằng ngôn ngữ C++.  

Các tập dữ liệu thực nghiệm: Người viết thực hiện so sánh ba thuật toán 

nén trên ba tập dữ liệu sinh học: một tập hợp gen người, một tập hợp gen từ cây 

Arabidopsis thaliana và một tập hợp gen khuẩn men. Dữ liệu trong tệp gen nén 

có dạng chuỗi. 

3.2. Thực nghiệm so sánh JDNA với Mã hóa Huffman và Lempel – Ziv 

So sánh sự thực hiện của các thuật toán mã hóa Huffman và Lempel-Ziv 

với nén tham chiếu JDNA. Kết quả cho thấy tốc độ nén của Huffman khá tốt, 

trong khi  JDNA đạt được hiệu quả vượt trội về hệ số nén và kích thước tệp nén. 

So sánh đầu tiên như sau: với mỗi loài và mỗi nhiễm sắc thể, lựa chọn ngẫu 

nhiên một số chuỗi và áp dụng mỗi thuật toán lựa chọn cho các chuỗi ngẫu 

nhiên đó. Kết quả được thống kê và so sánh về kích thước gen sau khi nén, thời 

gian nén và hệ số nén của từng thuật toán cho một hoặc nhiều chuỗi gen cụ thể. 

Các chương trình thuật toán được chạy trên máy ảo Linux bằng các dòng 

lệnh tương ứng.  

Trong nhiều trường hợp, việc nén dữ liệu thành công không đồng nghĩa với 

việc giải nén cũng thành công và đạt hiệu quả tốt như mong đợi. Vì lý do này 

mà trong khuôn khổ thực nghiệm so sánh bổ sung, người viết cũng đã chỉnh sửa 
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chương trình và thực hiện giải nén các chuỗi gen đã được nén. Ở phần nén thuật 

toán JDNA đã đạt được hiệu quả tốt hơn các thuật toán thuộc loại khác, kết quả 

sẽ được phân tích ở phần 3.3 dưới đây nên khi thực hiện so sánh hiệu quả giải 

nén, người viết sẽ chỉ thống kê kết quả về thời gian thực hiện để chứng minh 

tính ưu việt về thời gian giải nén của thuật toán JDNA so với hai thuật toán được 

lựa chọn để so sánh. Việc giải nén cũng được thực hiện bằng các dòng lệnh 

tương ứng chạy trên nền Linux. 

3.3. Phân tích và đánh giá kết quả thực nghiệm 

Bộ dữ liệu được tải về khá lớn, tổng cộng gần 100GB nhưng do môi trường 

thực nghiệm có hạn nên người viết chỉ lựa chọn ra một số chuỗi với dung lượng 

phù hợp để thực hiện quá trình nén và so sánh. Hình 3.7 thể hiện bảng thống kê 

kết quả đạt được khi nén các tập dữ liệu sử dụng thuật toán nén Huffman, 

Lempel-Ziv và JDNA. 

 

Hình 3.7. Thống kê kết quả nén của các thuật toán  

Huffman, Lempel-Ziv và JDNA.  

JDNA đạt hiệu quả về kích thước tệp nén (trung bình 6.74MB cho 27 tập 

dữ liệu) và tỉ lệ nén khoảng 9:1 cho các tập dữ liệu thực nghiệm. Lempel-Ziv đạt 

hiệu quả nén tốt thứ hai (trung bình 22.55MB cho 27 tập dữ liệu) và hệ số nén 

trung bình là 3.06. Huffman đạt được tốc độ nén khá tốt (trung bình 5.44 giây) 

nhưng lại chưa hiệu quả về kích thước tệp nén, hệ số nén cũng như không gian 

lưu trữ.  
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JDNA không chỉ là thuật toán hiệu quả về tỉ lệ nén và tối ưu dung lượng 

lưu trữ mà còn rất hiệu quả về thời gian khi thực hiện giải nén. Hình 3.9 dưới 

đây thể hiện so sánh thời gian giải nén của JDNA so với Huffman và LZW. Kết 

quả cho thấy thời gian giải nén của JDNA nhanh hơn hai thuật toán Huffman và 

LZW một bậc.  

 

Hình 3.9. Thống kê kết quả giải nén của các thuật toán 

 Huffman, Lempel-Ziv và JDNA. 

Thuật toán nén tham chiếu JDNA tuy phải dùng tới thời gian nén lâu hơn 

do phải xử lý các phần bù trong chuỗi gen (những thành phần không phải A, T, 

G, C) và cả những phần chưa tương đồng trong chuỗi gen nhưng đã cho thấy 

hiệu quả về thời gian khi giải nén là tốt hơn rất nhiều so với hai thuật toán 

Lempel-Ziv và Huffman, trung bình chỉ mất 1.44 giây cho giải nén các tập dữ 

liệu thực nghiệm đã nén.   

Thực nghiệm đã chỉ ra thuật toán nén tham chiếu JDNA không chỉ đạt 

được hiệu quả về tỉ lệ nén cao, kích thước tệp gen nén giảm rõ rệt, tiết kiệm 

dung lượng lưu trữ mà còn đạt được sự ưu việt về thời gian giải nén đáng mong 

đợi.  
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KẾT LUẬN 

Mặc dù những thách thức đối với lưu trữ thông tin chuỗi DNA cho tới nay 

đã có thể kiểm soát phần nào nhưng việc cải tiến trong sắp xếp chuỗi đa lượng 

và phương pháp nén tốt hơn cho chuỗi DNA vẫn là một vấn đề quan trọng đối 

với cộng đồng sinh học, nhất là những tiềm năng trong việc kiểm soát việc mất 

thông tin trong hoặc sau quá trình nén/giải nén chuỗi gen.  

Sắp xếp chuỗi đa lượng (HTS) tạo nên một cuộc cách mạng trong nghiên 

cứu sinh học phân tử [44]. Công nghệ cung cấp những phương thức nén hiệu 

quả cho tập dữ liệu DNA khổng lồ. Thêm vào đó là những thách thức trong việc 

hiểu cấu trúc, chức năng và tiến hóa của hệ gen, những phương pháp sắp xếp 

chuỗi đa lượng cũng đặt ra câu hỏi và tập trung vào việc biểu diễn, lưu trữ, 

truyền tải, truy vấn và bảo vệ thông tin chuỗi gen. 

Trong luận văn này, người viết đã trình bày các phương thức và thuật toán 

nén tiêu biểu cho mỗi phương thức nén dữ liệu chuỗi DNA. Trong đó, người 

viết chọn phương thức nén tham chiếu và thuật toán nén tiêu biểu JDNA làm 

mục tiêu nghiên cứu chính vì những hiệu quả mà thuật toán này mang lại cho 

nén DNA như tiết kiệm không gian lưu trữ, tỉ lệ nén đạt được cao hơn các thuật 

toán nén loại khác một bậc. JDNA được phát triển dựa trên thuật toán được sử 

dụng bởi FRESCO [25]. Thuật toán đã đạt được hiệu quả trong việc tăng tỉ lệ 

nén chuỗi đa lượng bằng 3 phương pháp kế thừa: (1) lựa chọn tham chiếu, (2) 

viết lại tham chiếu và (3) nén thứ tự hai. Tỉ lệ nén có thể đạt 400:1 hoặc cao hơn 

với những kế thừa ở điều kiện lý tưởng về chuỗi tham chiếu lựa chọn phù hợp 

hay chuỗi gen cùng loài có độ tương đồng cao. Bên cạnh những đặc trưng kế 

thừa từ thuật toán nén tham chiếu Fresco, JDNA còn thực sự hiệu quả khi sử 

dụng phương pháp đánh chỉ số theo yêu cầu để tiết kiệm thời gian nén thực và 

tăng tỉ lệ nén đáng kể. Đóng góp chính của JDNA là sử dụng phương thức đánh 

chỉ số theo yêu cầu. Cơ chế này kết hợp được hai đặc tính tốt nhất đó là: một cấu 

trúc chỉ số khá đơn giản xử lý những khác biệt chính giữa các tệp gen và nén 

nhanh các chuỗi khớp trực tiếp.  

Đạt được những ưu việt về tỉ lệ nén, thời gian giải nén và không gian lưu 

trữ. Đồng thời xử lý và nén được nhiều định dạng tệp gen. Nhưng JDNA lại gặp 

bất lợi về thời gian nén do phải xử lý những chuỗi gen có sự tương đồng chưa 

cao, gồm nhiều những kí tự khác các bazơ đặc trưng (A, T, G, C) và chỉ đạt 

được tỉ lệ nén cao với các chuỗi DNA đã được sắp xếp. JDNA cũng bị hạn chế 

hiệu suất bởi JVM, trong đó việc quản lý bộ nhớ phức tạp của JVM cũng làm 

tăng độ khó khăn trong việc tạo ra một ứng dụng bộ nhớ hiệu quả. Để nén toàn 
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bộ hệ gen, hiệu suất JDNA có thể được tăng nhờ cơ chế song song. JDNA nén 

các tệp lớn theo các khối độc lập mà được nén riêng biệt. Cơ chế song song có 

thể làm tăng việc sử dụng vùng nhớ nhưng sẽ giảm được thời gian nén đáng kể. 

Tuy gặp một số bất lợi về thời gian nén và dung lượng máy ảo JVM do sử dụng 

ngôn ngữ Java làm công cụ phát triển nhưng JDNA đã chứng minh được tính 

hiệu quả trong việc nén chuỗi gen của thuật toán nén tham chiếu. Trong tương 

lai JDNA có thể được tiếp tục cải tiến để đạt được tốc độ nén và hiệu suất lưu 

trữ đáng mong đợi. 

Cùng với những nghiên cứu và nhận định đã trình bày, người viết cũng đã 

thực hiện thực nghiệm so sánh thuật toán tham chiếu JDNA với hai thuật toán 

nén thuộc phương thức khác là nén dựa trên bộ từ điển Lempel-Ziv và thuật toán 

nén xác suất thống kê Huffman để bổ sung cho kết quả nghiên cứu đạt được. Kết 

quả thực nghiệm tuy chưa đạt được tỉ lệ nén hay thời gian mong đợi cao nhất 

của thuật toán nén tham chiếu do một số hạn chế về môi trường thực nghiệm, 

nhưng đã bước đầu khẳng định được sự tối ưu của thuật toán nén tham chiếu mà 

tiêu biểu là JDNA cho nén chuỗi gen. Những kết quả thực nghiệm này sẽ là tiền 

đề để người viết tiếp tục những nghiên cứu và cải tiến cho việc nén chuỗi gen 

trong tương lai.  
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