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摘要：给出一种基于希尔伯特分形的基因组序列压缩算法．为充分利用碱基间的相关性，算法首先使用希尔伯特
分形曲线将基因组序列从一维映射到二维，从而得到映射图像．再对映射图像使用Ｃｏｎｔｅｘｔ加权建模熵编码技术
进行压缩．在Ｃｏｎｔｅｘｔ加权中，权值的确定与各Ｃｏｎｔｅｘｔ模型对应的描述长度有关．当接收端收到压缩图像后，对
其进行解码，然后根据拟希尔伯特逆矩阵将映射图像转为一维，从而获得基因组序列．实验结果表明，尽管基于
希尔伯特空间填充的二维基因组 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模会引入无效编码区，但最终的压缩结果要略好于其他直接进行
Ｃｏｎｔｅｘｔ建模的算法．
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　　基因组序列压缩能够降低基因组数据存储代
价，从而提高基因组存储效率．尽管基于字典压缩的
一大类替换压缩算法［１－３］能够获得较高的压缩效

率，但随着加入字典的序列越来越多，最终会让编码

每个字典条目（ｉｎｄｅｘ）的码长增加．特别地，在文献
［３］中，为了提高压缩效率，该算法直接对当前序列
与字典中存在序列间的差异碱基进行编码，从而获

得目前为止最高的压缩效率．但这个结果事实上忽
略了字典本身的传递代价．也就是说，如果接收端没
有相应字典，则无法解码．这意味着除了传递基因组
序列本身，该算法还必须对字典编码，这样将大大降

低其压缩效率．因此，基于字典类的压缩算法并不能
保证较高的压缩效率［４］．

另一方面，基于Ｃｏｎｔｅｘｔ建模的熵编码技术被广
泛应用于数字信号压缩．使用Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵编码技
术对基因组序列进行压缩，可以避免对字典编码产

生的代价，从而改善基因组压缩效果．该压缩技术本
质上是利用碱基间的相关性来获得对待编码碱基统

计特性的有效估计，并借助算术编码器获得较短编

码码长．然而，由于基因组序列中大量存在插入删除
片段（ｉｎｄｅｌｓ），导致直接采用 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模效果并不
好．文献［５］中，Ｐｉｈｎｏ指出，使用有限阶 Ｃｏｎｔｅｘｔ模
型能够获得比高阶Ｃｏｎｔｅｘｔ建模更好的压缩结果．为
了充分利用碱基间的相关性而又不至于增加 Ｃｏｎ
ｔｅｘｔ模型阶数，Ｃｏｎｔｅｘｔ加权被用于基因组Ｃｏｎｔｅｘｔ熵
编码压缩．然而，Ｃｏｎｔｅｘｔ加权依赖于权值，不同权值
带来的压缩效率不一样．因此，Ｃｏｎｔｅｘｔ加权的一项
重要工作就是确定权值．文献［５～７］给出了不同的
确定权值的方法．特别在文献［７］中，给出了根据
Ｃｏｎｔｅｘｔ模型的描述长度进行权值确定的方法，将加
权与描述长度进行了直接关联，从而获得较理想的

压缩效果．然而，当给定Ｃｏｎｔｅｘｔ模型和训练序列后，



模型的描述长度即被固定．这意味着如果参与加权
的Ｃｏｎｔｅｘｔ模型的描述长度均过长，则加权后也不可
能获得一个描述长度较短的编码模型．这就限制了
Ｃｏｎｔｅｘｔ加权的应用．其实，模型的描述长度与Ｃｏｎｔｅｘｔ
建模方法有关，而Ｃｏｎｔｅｘｔ建模归根结底是要充分利
用碱基间的相关性．如果相关性越强，则有可能使得
建模后Ｃｏｎｔｅｘｔ模型的描述长度最短．

然而，大量的实验表明，基因组序列中各碱基间

并不满足直接相关．也就是说，基因组序列是非平稳
信源．对于此类信源的建模，要想直接获得其空间相
关性是困难的．但是，根据信号处理的知识可以知
道，任何的信号降维操作，都会带来信号相关性的降

低．而增加信号的表述维度，则有可能发现信号的更
多相关信息．对于基因组序列而言，可以考虑将其映
射到更高维，从而发现并利用碱基间的相关性．将一
维信号映射到二维的方法较多，但使用分形曲线，可

以简化映射过程．尽管分形曲线未必保证映射结果
最优，但本文中，我们并不依赖最优性，而是只要让

碱基间相关性增强即可．
本文中，我们使用希尔伯特分形曲线（也称为

希尔伯特空间填充曲线）来将基因组序列从一维映

射到二维．对于映射过程，采用文献［８］给出的方法
进行，首先构建希尔伯特空间填充矩阵，然后再进行

映射升维．在获得映射图像后，对该图像进行编码．
对于接收方而言，收到编码后的图像后，对其进行解

码，然后按照逆希尔伯特变换矩阵，再将二维图像映

射回一维，从而获得基因组序列．同时，为了尽可能
多的利用二维图像的相关信息，仍然采用加权Ｃｏｎｔｅｘｔ
建模对基因组序列进行压缩．

１　最优化Ｃｏｎｔｅｘｔ建模

令序列ｓｎ＝ｘｎ，…，ｘ０表示待编码的碱基序列．

对ｓｎ进行熵编码后，序列的码长 Ｌｎ可以由（１）式
给出：

Ｌｎ＝－ｌｏｇ２ｐ（ｘｎ，…，ｘ０）， （１）
其中，ｐ（ｘｎ，…，ｘ０）表示碱基序列 ｓｎ的的联合概率．
因此，Ｌｎ最小实质上等价于序列的联合概率值最
大．然而，在实际应用中，序列 ｓｎ的联合概率并不知
道，但由信息论可知，联合概率 ｐ（ｘｎ，…，ｘ０）满足链
式规则，如（２）式所示：
ｐ（ｘｎ，…，ｘ０）＝ｐ（ｘｎ｜ｘｎ－１，…，ｘ０）×ｐ（ｘｎ－１，…，ｘ０），

（２）
将（２）式两边取对数，可以得到编码码长的递推式
（３）：

Ｌｎ＝Ｌ（ｘｎ）＋Ｌｎ－１， （３）
其中，Ｌ（ｘｎ）＝－ｌｏｇｐ（ｘｎ｜ｘｎ－１，…，ｘ０）表示对当前碱
基ｘｎ进行编码的码长．对序列 ｓｎ中的 ｎ＋１个碱基
进行编码后，总共可以得到 ｎ个与（３）式类似的码
长表达式．将这些递推式进行相加，可以得到
（４）式：

Ｌｎ－Ｌ０＝－∑
ｎ

ｉ＝１
ｌｏｇｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）． （４）

欲使Ｌｎ最小，其实等价于令每个ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，
ｘ０）最大．这也就意味着条件序列 ｘｉ－１，…，ｘ０要能够
提供尽可能多的信息来降低当前碱基 ｘｉ的不确定
性．然而，在实际应用中，条件概率ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）
是由统计估计得到的．随着编码的进行，条件序列
ｘｎ－１，…，ｘ０的长度将越来越长．因此，对每个碱基 ｘｉ
都进行满序列条件概率估计是不现实的．一种可行
的方法是，使用当前碱基 ｘｉ的过去 Ｋ个碱基 ｘｉ－１，
…，ｘｉ－Ｋ来估计其条件概率 ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ），并让
该条件概率尽可能接近ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）．但这样一
来，想要保证每个 ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）都最大是不可
能的．通常的做法是转为对概率 ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）
所在的条件概率分布Ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）进行估计，
并寻找某种建模方法，使得条件概率分布的条件熵

最小．即给定阶数 Ｋ，使得条件熵 Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，
ｘｉ－Ｋ）最小，同时还要让其趋近于满条件序列时的熵
Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）．这个要求是严格的，但对于 Ｋ阶
记忆信源来说，其对应条件熵满足（５）式：

Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）≈Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）． （５）
换言之，如果令 Ｋ阶条件熵最小，则意味着

Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）最小．同时，根据条件降低熵值理
论，如果有ｊ＞ｉ，则有（６）式：

Ｈ（ｘｊ｜ｘｊ－１，…，ｘ０）≤Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘ０）． （６）
这意味着对于Ｋ阶记忆信源，如果有 ｊ＞ｉ＞Ｋ，

则就算再增加条件位数量也并不能带来条件熵的明

显降低．换言之，对 Ｋ阶记忆信源进行建模，关键在
于找到合适的 Ｋ，使得条件熵最小．Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵
编码技术正是利用上述原理，通过选取当前碱基 ｘｉ
的过去 Ｋ个碱基 ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ来构建条件概率分布
Ｐ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ），并寻找最小化 Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，
ｘｉ－Ｋ）的办法．

采用这样的方法其实是合理的，因为条件熵

Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）最小，意味着对序列 ｓｎ中的每个
碱基进行编码时，有可能获得较短的平均码长，从而

提高压缩效率．基于以上考虑，则（４）式可以改写为：

Ｌｎ＝－∑
ｎ

ｉ＝０
ｌｏｇＰ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）． （７）

在文献［９］中，Ｌｎ也称为给定Ｋ阶Ｃｏｎｔｅｘｔ模型
下序列ｓｎ的描述长度，并具有如（８）式所示的描述
形式：

Ｌｎ＝（ｎ＋１）Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ）＋Δ， （８）
其中，Δ表示使用 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模熵编码技术进行编
码时引入的模型代价．而（ｎ＋１）Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，
ｘｉ－Ｋ）代表了使用 Ｃｏｎｔｅｘｔ模型对序列 ｓｎ中的 ｎ＋１
个碱基进行编码时的理论描述长度，我们也称之

为理想描述长度．在文献［９］中，我们对模型代价
Δ进行了详细讨论，包括其性质和最小化的方法．
通过降低模型代价，有可能使得序列的描述长度

趋于理想描述长度，从而获得较好的压缩效果．事
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实上，根据我们之前的研究可以知道，如果序列 ｓｎ
的描述长度 Ｌｎ最短，那么对将来碱基进行编码时，
有可能获得较短的编码码长．换言之，对模型进行
优化的本质其实是已编码序列的描述长度最短．
这样称为最小描述长度模型优化［１０］．但从（８）式中
不难看出，除了降低模型代价 Δ以外，如果能够降
低理想描述长度（ｎ＋１）Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ），则同
样可以降低描述长度 Ｌｎ．降低理想描述长度（ｎ＋
１）Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ），实际上等价于降低条件熵
Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ），而条件熵又与条件 ｘｉ－１，…，
ｘｉ－Ｋ有关．如果 ｘｉ－１，…，ｘｉ－Ｋ与当前碱基 ｘｉ强相关，
则意味着条件能够为 ｘｉ的估计提供尽可能多的信
息，从而降低 ｘｉ的不确定性．相反，如果条件与 ｘｉ
无关，则由于增加条件带来的条件熵 Ｈ（ｘｉ｜ｘｉ－１，
…，ｘｉ－Ｋ）降低不明显．因此，最优 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模可以
描述为：选择与当前符号最相关的 Ｋ个过去符号
来对当前符号的分布特性进行估计，并使得到的

条件概率分布具有最小熵值．
然而，在实际应用中，这样的选取是困难的．尽

管对图像一类相关信源，由于图像相邻像素间具有

局部相关性，因此，直接选取与当前信源符号邻近的

Ｋ个像素点作为条件确实能够保证条件位与当前符
号之间的强相关性．同时，借助文献［１０］中给出的
动态建模方法，在图像编码中，最优 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模确
实能够在一定程度上获得较好的条件概率分布估

计，从而降低编码码长．然而，对于非平稳信源（例
如基因组）来说，直接选取相邻碱基做条件，并不能

保证强相关性的获得．我们在前期实验中发现，直接
选取邻近碱基做条件并不能获得较为理想的压缩效

果．尽管借助Ｃｏｎｔｅｘｔ加权和Ｃｏｎｔｅｘｔ量化，压缩性能
有所提高，但效果并不明显．

为了提升Ｃｏｎｔｅｘｔ建模的有效性，本文提出使用
空间填充的办法将基因组序列映射到二维，然后对

得到的基因组映射图像进行压缩，即一维向二维的

映射，使用希尔伯特空间填充．

２　希尔伯特空间填充

希尔伯特空间填充曲线（Ｈｉｌｂｅｒｔｓｐａｃｅｆｉｌｌｉｎｇ
ｃｕｒｖｅ）能够将一维信号映射到二维．其表述为，通过
相应希尔伯特空间填充矩阵，将一维信号填入二维

空间相应位置，从而实现升维映射．图１给出了不同
阶数下的希尔伯特空间填充曲线．

　　从图１中不难看出，随着阶数的升高，空间填充曲
线能够覆盖越来越广的空间区域．从而实现信号从一
维向二维的映射．

在将基因组序列映射到二维图像的过程中，希尔

伯特空间填充曲线其实指示了每个碱基在空间的分布

位置．换言之，序列的第ｉ个碱基，对应二维空间的位置

为ｌ（ｘ，ｙ）．这种映射关系，可以使用希尔伯特空间填充
矩阵来描述．根据文献［８］的研究，希尔伯特空间填充
矩阵由（９）式获得．设１阶希尔伯特空间填充矩阵为：

１　２[ ]４　３
，

则ｋ＋１阶空间填充矩阵为：

Ｈ２ｋ 　　　　　４
ｋＥ２ｋ＋Ｈ２ｋ

４（ｋ＋１）Ｅ２ｋ－Ｈ２ｋ （３×４
ｋ＋１）Ｅ２ｋ－（Ｈ２ｋ）

[ ]Ｔ ，ｋ为偶数，
Ｈ２ｋ　　　　　 （４ｋ＋１＋１）Ｅ２ｋ－Ｈ２ｋ

４ｋＥ２ｋ＋Ｈ
Ｔ
２ｋ　　 （３×４ｋ＋１）Ｅ２ｋ－（Ｈ２ｋ）

Ｔ[ ]　 ，ｋ为奇数









 ．

（９）

其中，Ｅ２ｋ代表维度为２
ｋ的单位矩阵．根据（９）式，可

以得到任意阶的希尔伯特填充矩阵．２阶希尔伯特
空间填充矩阵如（１０）式所示：
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１　２　１５　１６
４　３　１４　１３
５　８　 ９　１２









６　７　１０　１１

． （１０）

空间填充矩阵代表序列中各碱基在空间的位

置．例如矩阵（１０）中值为４的元素代表着序列中的

第４个碱基处于矩阵的第 ２行第 １列．换言之，
ｓｉ＝ｌｉ（ｘ，ｙ）．其中，ｌｉ（ｘ，ｙ）代表矩阵中值为 ｉ的元
素，其坐标为（ｘ，ｙ）．

在获得填充矩阵以及给定序列映射方法后，可

以得到映射后的基因组序列的映射图像，如图 ２
所示．

　　从图２可以看出，通过希尔伯特空间填充，基因
组序列碱基间的相关性得以增强．特别在图２（ｃ）和
图２（ｄ）中，可以明显看到４种碱基的局部分布．不
难看出，图２（ｃ）和图 ２（ｄ）中，像素间存在纹理特
性，这意味着碱基间存在较多相关性，在编码时可以

充分利用．在下节中，我们将给出基于空间填充算法
的基因组序列压缩方法．

３　基于空间填充升维的基因组序列 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模
压缩

　　在获得映射图后，对基因组序列的压缩转为对
映射图的压缩．为了获得更好的压缩效果，我们采用
文献［９］中提出的加权 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模方式，对不同方
式建模获得的编码模型进行加权．由于将基因组序
列二维化，可以利用的相关性增强．而在文献［４］
中，Ｐｉｎｈｏ提出使用有限阶建模将获得更好的压缩效
果．为了保证尽可能使用条件间的相关性又不导致
模型阶数的增加，加权是一个有效的方法．

首先建立Ｃｏｎｔｅｘｔ模型．在本文中，我们为当前

碱基建立两个Ｃｏｎｔｅｘｔ模型（４阶和３阶），其各自使
用的条件碱基模板如图３所示，图３中的 ｘｔ为当前
编码碱基．

我们采用文献［９］的方法确定权值．每个
Ｃｏｎｔｅｘｔ模型对应的权值由（１１）式得到：

ｗｉ＝
Ｌｉ，ｍａｘ－Ｌｉ

∑
２

ｉ＝１
Ｌｉ－Ｌｉ，ｍａｘ

， （１１）

其中，Ｌｉ代表第 ｉ，ｉ＝１，２个 Ｃｏｎｔｅｘｔ模型的描述长
度，Ｌｉ，ｍａｘ代表两个Ｃｏｎｔｅｘｔ模型的描述长度中较大的
一个．在对每个碱基进行编码时，不需要按照碱基原
来在序列中的顺序进行，而是按照对图像编码时采
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用的扫描方式顺序编码（也就是按照行顺序对碱基

进行编码）或者按列扫描的方式进行编码．对于解
码端，其接收到的其实是基因组映射图像的相应像

素（像素值等于实现约定好的碱基编码值 ０，１，２，
３）．等到整幅映射图像编码完毕，再按照逆希尔伯
特填充将图像重新映射回一维即可．

此外，对于该算法需要考虑两个细节．首先，在
使用希尔伯特空间填充矩阵对基因组序列进行升维

映射时，并不一定能够保证图像的像素点个数等于

基因组序列中碱基的数量．这就意味着在二维图像
中，一定存在一部分区域的像素不表示碱基符号，我

们称这部分区域为“无效编码区”．但编码时，无效
编码区中的像素不能忽略，需要参与编码．这似乎会
让最终的码长增加．事实上，如果我们一开始就将图
像的全部像素点初始化为某个碱基，在进行二维映射

时，如果某个图像像素位置 ｌ（ｘ，ｙ）上有新的碱基到
达，则将该像素点替换为当前碱基．如果ｌ（ｘ，ｙ）处于
无效编码区，则不替换．这样一来，处于无效编码区中
的碱基周围将全是相同的符号，换言之，对其编码需

要的码长其实并不会太长．相比起由于相关性增强而
带来的码长降低，这部分代价是可以接受的．

其次，使用希尔伯特变化进行升维映射时，需要

事先指定空间填充曲线的起点，不同起点得到的空

间填充结果不一致．为了保持收发双方具有相同的
曲线形式，可以在编码前就约定好起点位置．如此一
来，收发双方将不需要面对因扫描曲线不同而带来

的无法解码问题．
使用空间填充进行扩展的基因组压缩算法步

骤为：

步骤１　确定待编码碱基的总数量，并向接收

端发送这个数值；

步骤２　确定希尔伯特矩阵的最小阶，使得映
射后图像的像素总数与碱基长度的差最小；

步骤３　对基因组序列进行升维映射，得到映
射图；

步骤４　使用图３所示的条件位置进行Ｃｏｎｔｅｘｔ
建模．在对碱基编码时，使用 Ｃｏｎｔｅｘｔ加权获得编码
模型，从而驱动算术编码器进行编码；

步骤５　待映射图中的每个像素（包含有效编码
区和无效编码区）均编码传输完毕，在接收端重构映射

图像．并使用逆希尔伯特矩阵，恢复出基因组序列．

４　实验

为验证本文Ｃｏｎｔｅｘｔ建模方法的可行性，我们将
其应用于基因组序列压缩．与文献［９］相同的３条
ＤＮＡ序列ＮＣ＿０１３５９５，ＮＣ＿０１３１３１和 ＮＣ＿０１０１６２
被用作编码序列．同时，另外 ２条 ＤＮＡ序列
ＮＣ＿０１３９２９和ＮＣ＿０１４３１８用作训练序列．以上５条
序列均可以在ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｆｏｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒ
ｍａｔｉｏｎ（ＮＣＢＩ）［１１］获得．

在实验中，首先按照图３所示的模板分别进行
４阶和３阶Ｃｏｎｔｅｘｔ建模．然后将训练序列进行二维
映射，并使用映射得到的二维图像对两个Ｃｏｎｔｅｘｔ模
型进行训练．随后将编码序列进行希尔伯特二维映
射，并对映射图进行编码．在编码过程中，采用
Ｃｏｎｔｅｘｔ加权来获得编码模型，权值的确定方法由
（１１）式给定．３条 ＤＮＡ序列压缩结果如下表 １所
示．为方便描述，我们在表 １中仅以其编码 ｂｉｔ率
（单位：ｂｉｔ／碱基）作为结果描述．为方便对比，文献
［５～７］的压缩结果同样列于表中．

表１　３个ＤＮＡ序列编码结果对比

序列 序列尺寸
编码结果／（ｂｉｔ·ｂａｓｅ－１）

文献［５］方法 文献［６］方法 文献［７］方法 本文方法

ＮＣ＿０１３５９５ １０３４１３１４ １７９６ １７５９ １７４２ １７４０

ＮＣ＿０１３１３１ １０４６８８７２ １８１７ １７７９ １７７０ １７６５

ＮＣ＿０１０１６２ １３０３３７７９ １７５５ １７４３ １７３２ １７２５

　　从表１可以看出，借助本文 Ｃｏｎｔｅｘｔ建模方法，
基因组序列的压缩效率得以提高．同时，本文以细菌
ＤＮＡ序列为编码序列，该类序列中各碱基间的相关
性本来就不强，难以获得较好压缩结果．但通过进行
二维映射后，碱基间的相关性得以增强，最终使得编

码性能得以提升．此外，为压缩这３条ＤＮＡ序列，我
们至少需要构建１２阶的希尔伯特矩阵．而表１中，
本文算法的压缩结果包括了无效编码区符号的码

长．表１中本文的“ｂｉｔ／碱基”由“Ｌ图像码长／碱基数量”
计算．换言之，码长包括了无效编码区符号码长，而
计数值则是使用碱基本身的数量．这样一来，本文方
法获得的码长将有可能更长．但事实上，由于相关性

增强而带来的编码收益要优于因为引入无效编码区

而造成的代价．因此，在表１中，本文最终压缩效果
要略好于过去算法．而且，对于序列 ＮＣ＿０１０１６２，由
于其碱基数量更接近映射图中像素的总数，因此，相

比另外２条序列，其压缩效果提升最明显．
综上所述，尽管本文算法在编码时，会引入无效

编码区编码代价，但借助希尔伯特空间填充，将基因

组序列映射到二维进行编码有可能获得比直接进行

一维序列建模更好的压缩效果．这也说明通过二维
映射进行Ｃｏｎｔｅｘｔ建模的方法对基因组序列压缩是
可行的，因此达到我们最初设计目标．

（下转第６５页）
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式并非将课堂完全交给学生，教师就无所事事了．相
反，为了达到较好的教学效果，对教师的要求不是降

低了，反而是提高了．在第２阶段和第３阶段的教学
中，教师需要提前预览各组的准备情况，提前与各组

组长交流，确定课堂讲解的形式和内容；课堂的节奏

也需要教师来把握，比如规定讨论多长时间、上台讲

解多长时间等．另外，需要抽出额外的时间指导学生
进行编程环境搭建、编程语言学习等．
３）以学生主导式为名，行教师讲授式之实．学

生主导式的一个特点是学生学习的渐进性，即在防

止冒险推进学生主导模式的同时，要注意学生讨论

的盲目性、无序性．有的老师认识不到讨论课堂的效
率提升是需要多次锻炼这一特点，在组织一两次讨

论而达不到目的之后，又回到讲授式教学的起点，而

只是象征性留几分钟让学生讨论．
只有任课教师对教学环境、教学内容、学生情况

有了充分认识，并对可能出现的问题留有预案，才能

真正推进学生主导式教学这一新模式，使课堂效率

提升一个台阶．

４　小结

本文针对数学建模课程教学模式开展了讨论与

探究．针对当前教学模式的优缺点和数学建模课程
的教学特点，提出了三阶段学生主导模式的教学策

略．文中除了详细讨论该模式下各阶段师生之间角
色转换、授课与考核方式转变等问题外，还给出了该

模式的教学安排实例以供授课教师参考．根据本人

多年的教学实践经验，该教学策略能够很好地实施

以学生为主导的教学模式，对新一轮的高校数学教

学改革具有一定的理论与实践意义．

［参考文献］

［１］姜启源，谢金星．一项成功的高等教育改革实践：数学建模教学
与竞赛活动的探索与实践［Ｊ］．中国高教研究，２０１１（１２）：
７９－８３．

［２］黄廷祝，高建．大学数学研究型教学方法和考试方法改革与实践
［Ｊ］．中国大学教学，２０１２（１１）：５２－５５．

［３］李大潜．关于高校数学教学改革的一些宏观思考［Ｊ］．中国大学
教学，２０１０（１）：７－９．

［４］李大潜．将数学建模思想融入数学类主干课程［Ｊ］．中国大学教
学，２００６（１）：９－１１．

［５］付军，朱宏，王宪昌．在数学建模教学中培养学生创新能力的实
践与思考［Ｊ］．数学教育学报，２００７，１６（４）：９３－９５．

［６］刘卫锋，何霞，王尚志．高中数学建模中教师问题初探［Ｊ］．数学
通报，２００７，４６（１０）：１３－１６．

［７］樊士德，张维．高校经济类课程教学方法与效果评价比较研究
［Ｊ］．高等财经教育研究，２０１３，１６（３）：１８－２４．

［８］孟祥林．互动课堂的困境与师生行为边界分析［Ｊ］．宁波大学学
报：教育科学版，２０１０，３２（１）：３７－４３．

［９］孟祥林．影响因素与对策：基于博弈理论的高效教学过程分析
［Ｊ］．湖南师范大学教育科学学报，２００７，６（２）：４７－５１．

［１０］沈兴华，杨健荣，王成洲，等．教师应引导学生成为学习中的主
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９４－９６．

（上接第４６页）

５　结论

本文中，我们给出一种基于希尔伯特空间填充

的Ｃｏｎｔｅｘｔ建模方法．通过将基因组序列映射到二维
图像，并对映射图像编码，从而充分利用了碱基间的

相关性．尽管通过二维映射，无效编码区代价被包含
进最终压缩结果，但通过实验对比发现，这样的代价

并不足以导致编码效率降低，相反，借助二维映射建

模，基因组序列压缩效果相比前人方法略有提高．
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