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(57) Способ и устройство для сжатия данных ге-
номной последовательности, созданных секвена-
торами генома. Прочтения последовательности ко-
дируют путем выравнивания их относительно ра-
нее существующих или построенных референс-
ных последовательностей, причем процесс коди-
рования состоит из классифицирования прочтений
в классы данных с последующим кодированием
каждого класса посредством множества блоков де-
скрипторов. Для каждого класса данных, на ко-
торые разбивают данные, и каждого соответству-
ющего блока дескрипторов используют специаль-
ные модели источников и энтропийные кодеры.
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