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Motivacia

cena sekvencovania DNA klesa rychlejsie ako cena za MB na
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Motivacia

® projekty sekvencovania DNA
®* 1000 Genomes project
e 1000 Plant genomes project
e Genome 10K vertebrate genome project
* avela dalsich
® vystup tychto projektov vacsinou obsahuje viacero
sekvencii od rovnakych alebo podobnych organizmov

® vysoka redundancia v datach (u ludi su genomy
podobné na 99.9%)



Tradicné metody kompresie DNA

® vseobecne zamerané algoritmy — gzip, compress

® kanonické kédovanie — 2bit/baza

® kompresia opakujucich sa podretazcov/palindromov
e Offline

® kompresia opakujtcich sa podretazcov pouzivajuica
nepresné zhody

® GenCompress

® modernejsie
e XM



Kompresia pribuznych sekvencii

® vyuzitie univerzalnej metody kompresie
® vyuzitie self-indexu
® vyuzitie referencnej sekvencie



Vyuzitie univerzalnej metody
kompresie

® zip
* slovnikova metdda (LZ77)
* malé nahladové okno
® 7zip
* slovnikova metdda (LZ77)
e velké nahladové okno (~2GB)
e ziadny nahodny pristup
® gramaticka kompresia (re-pair, comrad)
e vyuzitie bezkontextovej gramatiky
* umoznuje nahodny pristup
e zachyti opakovania aj daleko od seba



Self-index

® index = struktura umoznujuca nasledujuce
operacie nad textom T
* count (p)— pocet vyskytovvzorupv T
* Jocate (p)— miesta vyskytovvzorupvT
e display (i, j)— vrati podretazec TJi,j]

@ self-index = index, ktory nepotrebuje text T pre
implementaciu vyssie uvedenych operacii a jeho
pamatova zlozitost je mensia ako velkost textu T

® na webe Pizza&Chilli [1] je dostupnych viacero
implementacii self-indexov



Implementacie

® RLCSA

e podla autorov najlepsi self-index pre opakujuce sa
sekvencie

e vSeobecné zameranie — SVN, wiki, DNA, proteiny

® LZ77 based self index [2]

e podla autorov je lepsi nez RLCSA (vacsinou 2x lepsi
kompresny pomer a rychlejsSie operacie)

e stale horsi kompresny pomer nez 7zip



Vyuzitie referencnej sekvencie

® Princip: pri kédovani vyuzit kontext referencne;
sekvencie

® napr. kodovanie rozdielov voci referencii
* zmena bazy

* vloZzenie/vymazanie bazy
® Problémy:

e volba referencnej sekvencie
* ako najst zmeny v datach?



Implementacie

® DNACompress
® na najdenie zmien pouziva komercny program PatternHunter

® BioZip (human genomes as email attachments)

e kompresia gendmu Jamesa Watsona z priblizne 3GB na 4 MB
e vyuziva referencnu sekvenciu a SNP mapu (spolu 4.2 GB)
e problém s distribuciou referencnej sekvencie a SNP mapy

® RLZ (relative Lempel-Ziv factorization)

slovnikova metdda

rozdeli kodovanu sekvenciu na najdlhsie fraze, ktoré sa vyskytuju v
referencnej sekvencii

kéduje len miesta a dizky vyskytov frazi
umoznuje aj implementaciu rychleho nahodnéeho pristupu
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Testované nastroje

® general-purpose
* 7zip (v9.20)
* zip (zip v2.32 / unzip v6.0)
® Re-Pair (v1.0.1)
® Specialne urcené pre DNA kompresiu
® RLZ (verzia z februara 2011)
e XM (v2.0)
® self-index
e RLCSA (verzia z augusta 2011)
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Testovane sekvencie

® chripka (influenza) ~ 78000 sekvencii
® kvasinky (S. paradoxus) ~ 800 sekvencii
® hemoglobin ~ 15200 sekvencii

® Clovek chromozom Y (chrY)—hgl5, hgl6, hgl7,
hgl8, hgl9



Predspracovanie dat

® kvoli niektorym testovanym nastrojom bolo

potrebné predspracovanie sekvencii

e odstranenie metainformacii o sekvenciach
® zmena na lowercase

* odstranenie znakov inych nez acgtn

Velkost
po spracovani

hemoglobin 9.6 MB 7.0 MB

Pévodna velkost

influenza 117.4 MB 107.4 MB
sparadoxus 11.4 MB 11.3 MB

chry 268.5 MB 263.3 MB
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Vysledky - Hemoglobin

7zip
zip
repair
Xm
RLCSA

hemoglobin

Velkost Cas
0.63 MB / 8.96% 0:04/0:01
0.80 MB / 11.31% 0:04/0:01
0.96 MB / 13.58% 0:04/0:01
0.53 MB / 7.56% 9:55/10:24
0.94 MB / 13.42% 0:06/0:02
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Vysledky - Influenza

influenza
Velkost Cas
7zip 1.87 MB/ 1.75% 0:56/0:05

zip 7.52 MB / 7.00% 0:46/0:06

repair 3.08 MB/ 2.87% 1:13/0:03
Xm 1.69 MB / 1.57% 3:51:59/-
RLCSA 13.40 MB / 12.48% 12:59/6:20




Vysledky — S. paradoxus

7zip

zip
repair

Xm
RLCSA

sparadoxus

Velkost
2.84MB / 25.12%
3.15MB / 27.82%
4.86MB /34.12%
2.63MB / 23.24%
7.62MB / 67.43%

Cas
0:17/0:02
0:19/0:01
0:11/0:01
5:48/7:19
0:16/0:04
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Vysledky — ChrY

7zip

zip
repair

Xm
RLCSA

chryY
Velkost
22.02 MB / 8.36%
30.82 MB / 11.71%

52.87 MB / 20.08%

Cas
3:47/0:05
3:14/0:06

34:20/14:25
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Vysledky RLZ

Referenéna Velkost
sekvencia referencie

hgl5 48.5MB

hgl6 47.9MB

hgl7 55MB

hgl8 55MB

hg19 56.6MB

vyuzitie pamate: 250 MB

RLZ kompresia

Velkost sekvencii
bez referencie po
kompresii

3.84MB
1.1MB

0.922MB

0.476MB

0.474MB

Velkost po 2bit
kéddovani
referencie

15.97MB / 6.06%
13.08MB / 4.97%
14.67MB / 5.57%
14.23MB / 5.40%

14.62MB / 5.55%

Cas

3:27/0:06
3:00/0:05
3:00/0:06
2:57/0:05

3:06/0:06
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Zaver
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® najlepsi pre chrY

e referenénu sekvenciu mozno uchovavat mimo komprimovanych dat
o problém so spravou verzii referencii

XM
e velmi dobré vysledky
e avsak pomaly
gramaticka kompresia
e dohana 7z
* npavyse ponuka nahodny pristup
e vytvorit optimalnu gramatiku je NPC
e optimalna gramatika je vSak horsia nez LZ77
self-index
* nie je vhodny ak
o potrebujeme len ukladat data

o potrebujeme pristup len k niektorym poziciam (napr. zaciatkom
sekvencii)

e prilis velky overhead
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