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Krav 

1. En datamaskin implementert metode for koding av justerte genomsekvensdata som omfatter 

avlesninger av nukleotidsekvenser, der metoden ombefatter trinnene:  

• justere avlesningene for én eller flere referansesekvenser, og dermed opprette justerte avlesninger, 

• kartlegge, på én eller flere referansesekvenser, og de justerte avlesningene som skal kodes, 5 

• sammenfatte de justerte avlesningene for derved å skape en overlappende sekvens, 

• sammenligne én eller flere referansesekvenser og den overlappende sekvensen, og dermed 

innhente informasjon relatert til posisjonene til uoverensstemmelser og typen av 

uoverensstemmelser mellom én eller flere referansesekvenser og overlappende sekvensen, 

• entropikoding av den informasjon som relaterer til posisjonen til uoverensstemmelsene og typen 10 

av uoverensstemmelser, og 

• der hvor informasjonen som relaterer til posisjonen til uoverensstemmelsene og typen av 

uoverensstemmelser indikeres ved hjelp av henholdsvis den første deskriptoren (203) og den andre 

deskriptoren (204), og den første deskriptoren og den andre deskriptoren er innkapslet i samme 

Tilgangsenhet for å muliggjøre, ved bruke av dekodingsenheten, den selektive rekonstruksjonen av 15 

en eller flere referansesekvenser som brukes til justeringen. 

2. Metoden i krav 1, der sammenfatningen av de justerte avlesningene omfatter trinnet med å velge 

ut, for hver posisjon på en eller flere av referansesekvensene, det nukleotidet som er tilstede med 

den høyeste frekvensen i de justerte avlesningene ved den posisjonen. 

  20 

3. Metoden i krav 1 eller 2, der lengden på den overlappende sekvensen defineres som 

inndataparameter for koderen, eller dynamisk tilpasset av koderen, fortrinnsvis så blir den første 

deskriptoren binærisert ved hjelp av en oppdelt enhetsmessig avkortet unary-binærisering, der den 

oppdelte enhetsmessige avkortede unary-binæriseringen er en sammensetting av gjentatte avkortede 

unary-binæriseringer. Og hver avkortede unary-binærisering blir anvendt på deler av verdien som 25 

skal binæriseres er N-bits lange, der N er et forhåndsvalgt parameter, der lengden på den 

overlappende sekvensen innbefattes i en syntaksoverskrift. 
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4. Metoden i krav 3, der lengden på den overlappende sekvensen innbefattes i en syntaksoverskrift, 

og den første deskriptoren blir binærisert ved hjelp av en delt enhetsmessig avkortet unary-

binæriseringer. Og den delte enhetsmessig avkortede unary-binæriseringen er en sammensetting av 

gjentatte avkortede unary-binæriseringer, der hver avkortede unary-binærisering som blir brukt på 

deler av verdien som skal binæriseres er N bit lange, der N er et forhåndsvalgt parameter, og der 5 

den andre deskriptoren blir binærisert ved hjelp av en avkortet unary-binærisering, der verdien til 

den andre deskriptoren blir fulgt av en null, og hvis verdien er lik den største mulige verdien som 

skal binæriseres blir det etterfølgende 0-bittet forkastet. 

  

5. Metoden i krav 3, der metoden ikke koder informasjon som tilsier bruken av en spesifikk 10 

referansesekvens. 

  

6. Et apparat for koding av genomsekvensdata, der genomsekvensdataene ombefatter avlesninger av 

sekvenser for nukleotider, og dette apparatet gjør det mulig å:  

• justere avlesningene for én eller flere referansesekvenser, og dermed opprette justerte avlesninger, 15 

• kartlegge, på én eller flere referansesekvenser, og de justerte avlesningene som skal kodes, 

• sammenfatte de justerte avlesningene for derved å skape en overlappende sekvens, 

• sammenligne én eller flere referansesekvenser og den overlappende sekvensen, og dermed 

innhente informasjon relatert til posisjonene til uoverensstemmelser og typen av 

uoverensstemmelser mellom én eller flere referansesekvenser og overlappende sekvensen, 20 

• entropikode den informasjon som relaterer til posisjonen til uoverensstemmelsene og typen av 

uoverensstemmelser, og 

• der hvor informasjonen som relaterer til posisjonen til uoverensstemmelsene og typen av 

uoverensstemmelser indikeres ved hjelp av henholdsvis den første deskriptoren (203) og den andre 

deskriptoren (204), og den første deskriptoren og den andre deskriptoren er innkapslet i samme 25 

Tilgangsenhet for å muliggjøre, ved bruke av dekodingsenheten, den selektive rekonstruksjonen av 

en eller flere referansesekvenser som brukes til justeringen.  

7. Apparatet i krav 6, som i tillegg omfatter mulighetene for å gjennomføre kodingsmetodene i 

hvilket som helst av kravene 2 til 5. 

  30 
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8. En datamaskin implementert metode for dekoding av kodede genomsekvensdata, som ombefatter 

trinnene:  

analysere den kodede inndatafilen, slik at du får tilgangsenheter for de genomiske dataene, 

entropidekodings informasjon som relaterer til posisjonen til en uoverensstemmelse og typen 

uoverensstemmelser som finnes i en overlappende sekvens, og 5 

Modifisere den overlappende sekvensen ved hjelp av informasjonen som relaterer til posisjoner og 

typer av uoverensstemmelser, for derved å hente ut en eller flere referansesekvenser som brukes til 

justeringen før komprimering. Der modifisering av den overlappende sekvensen ved hjelp av 

informasjonen som relaterer til posisjoner og typer uoverensstemmelser, for derved hente ut en eller 

flere referansesekvenser ombefatter videre entropidekoding av den første deskriptoren (203) og den 10 

andre deskriptoren (204), og videre ombefatter det dekapsulering fra samme tilgangsenhet av den 

første deskriptoren og den andre deskriptoren, for å derved oppnå en selektiv rekonstruksjon av en 

eller flere referansesekvenser.  

9. Metoden i krav 8, som videre ombefatter dekoding av lengden på den overlappende sekvensen 

fra en syntaksoverskrift som er tilstede i inndatafilen. 15 

  

10. Metoden i krav 8, som videre ombefatter en omvendt binærisering av den første deskriptoren, 

der den første deskriptoren blir binærisert ved hjelp av en oppdelt enhetsmessig avkortet unary-

binærisering, der den delte enhetsmessige avkortede unary-binæriseringen er en sammensetting av 

gjentatte avkortede unary-binæriseringer. Der hver avkortet unary-binærisering anvendes på deler 20 

av verdien som skal binæriseres er N-bit lange, der N er et forhåndsvalgt parameter, som 

fortrinnsvis også ombefatter en omvendt binærisering av den andre deskriptoren der den andre 

deskriptoren blir binærisert ved hjelp av en avkortet unary-binærisering, der verdien av den andre 

deskriptoren etterfølges av null, og hvis verdien er lik den største mulige verdien som skal 

binæriseres, blir den etterfølgende 0-bittet forkastet. 25 

  

11. Metoden i krav 8, der inndatafilen ikke inneholder informasjon som tilsier bruken av en bestemt 

referansesekvens. 

  

12. Et apparat for dekoding av kodede genomsekvensdata, som gjør det mulig å:  30 

analysere den kodede inndatafilen, slik at du får tilgangsenheter for de genomiske dataene, 
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entropidekode informasjon som relaterer til posisjonen til en uoverensstemmelse og typen 

uoverensstemmelser som finnes i en overlappende sekvens, og 

Modifisere den overlappende sekvensen ved hjelp av informasjonen som relaterer til posisjoner og 

typer av uoverensstemmelser, for derved å hente ut en eller flere referansesekvenser som brukes til 

justeringen før komprimering. Der modifisering av den overlappende sekvensen ved hjelp av 5 

informasjonen som relaterer til posisjoner og typer uoverensstemmelser, for derved hente ut en eller 

flere referansesekvenser ombefatter videre entropidekoding av den første deskriptoren (203) og den 

andre deskriptoren (204), og videre ombefatter det dekapsulering fra samme tilgangsenhet av den 

første deskriptoren og den andre deskriptoren, for å derved oppnå en selektiv rekonstruksjon av en 

eller flere referansesekvenser. 10 

13. Apparatet i krav 12, som videre gjør det mulig å utføre dekodingsmetoden i et hvilket som helst 

av kravene 9 til 11. 

  

14. Et datamaskin avlesbart medium som kan lagre instruksjoner som, når de utføres av én eller 

flere prosessorer, får én eller flere prosessorer til å gjennomføre fremgangsmåten i hvilket som helst 15 

av kravene 1-5. 

  

15. Et datamaskin avlesbart medium som kan lagre instruksjoner som, når de utføres av én eller 

flere prosessorer, får én eller flere prosessorer til å gjennomføre fremgangsmåten i hvilket som helst 

av kravene 8-11. 20 
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