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Abstrakt

Lidstvo dnes celi vyzvé spravovat a ucho-
vavat exponencialné rostouci objemy dat
na internetovych tlozistich. Tento nartist
je klasickymi tloznymi metodami neudrzi-
telny, coz vyzaduje hledani udrzitelnéjsich
zpusobt archivace dat.

Tato prace zkouma vyuziti umélé syn-
tézy DNA pro archivaci obrazovych dat,
coz predstavuje inovativni pristup k dlou-
hodobému uchovavani dat s vysokou hus-
totou a nizkou energetickou narocnosti.
Hlavnim cilem bylo ovérit a porovnat tcin-
nost ruznych pristupt kédovani dat do
DNA na vybraném testovacim setu obra-
zovych souborti. Byla hodnocena kvalita
rekonstruovaného obrazu, dodrzovani re-
strikci DNA kédu, chybovost, robustnost
vici témto chybam a vypocetni narocnost
komprese a dekomprese.

Byla pouzita mnozina nejpouzivanéj-
sich ¢i nejnoveéjsich binarnich obrazovych
kodért skupiny JPEG, kvaternarni tran-
skédovaci DNA schémata a objektivni me-
triky pro stanoveni kvality obrazu dopo-
rucované odvétvim JPEG DNA. Vysledky
ukazaly, ze schémata Goldman, Grass a
Church dosahuji nejlepsitho dodrzovani
biochemickych restrikci DNA molekul a
nejmensi chybovosti. Nejrobustnéjsim a
kompresné nejefektivnéjsim modelem se
ukazala kombinace JPEG XL bitového
kodéru s Goldman DNA schématem.

Moznéa rozsiteni této prace zahrnuji
otestovani fontanového DNA kdédovani pro
vys$si hodnoty redundance a prodlouzeni
bitové segmentace, coz by mohlo zlepsit
vyvazenost GC obsahu a tedy snizit chy-
bovost.

Klicova slova: JPEG DNA, archivace
dat, transkodujici DNA architektura,
objektivni metriky kvality, KODAK.

Vedouci prace: Ing. Karel Fliegel,
Ph.D.

Praha, Technicka 1902/2, mistnost:
B3-556

Abstract

Humanity is currently facing the challenge
of managing and preserving exponentially
growing volumes of data on internet stor-
age platforms. This growth is unsustain-
able with traditional storage methods, ne-
cessitating the search for more sustainable
data archiving solutions.

This thesis explores the use of artifi-
cial DNA synthesis for image data archiv-
ing, presenting an innovative approach
to long-term data storage with high den-
sity and low energy consumption. The
main objective was to verify and com-
pare the efficiency of various data encod-
ing approaches into DNA on a selected
test set of image files. The quality of
the reconstructed image, compliance with
DNA code restrictions, error rates, robust-
ness to these errors, and computational
demands of compression and decompres-
sion were evaluated.

A set of the most widely used or
latest binary image coders from the
JPEG group, quaternary transcoding
DNA schemes, and objective metrics for
image quality assessment recommended
by the JPEG DNA sector were used. The
results showed that the Goldman, Grass,
and Church schemes achieved the best
compliance with biochemical restrictions
of DNA molecules and the lowest error
rates. The most robust and compression-
efficient model was found to be the com-
bination of the JPEG XL bit coder with
the Goldman DNA scheme.

Possible extensions of this work include
testing fountain DNA coding for higher
redundancy values and extending bit seg-
mentation, which could improve GC con-
tent balance and reduce error rates.

Keywords: JPEG DNA, data archiving,
transcoding DNA architecture, objective
quality metrics, KODAK.

Title translation: DNA-based Archival
Data Storage and Efficient Image Coding
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Kapitola 1
Uvod

V dnesni éfe digitalizace je neustédle rostouci mnozstvi dat k uchovani jednou
z hlavnich vyzev moderni spole¢nosti. S narustem digitalnich informaci vznika
stale vétsi potreba efektivniho a dlouhodobé udrzitelného feseni pro jejich
uchovani. Koneckoncii mnozstvi ulozenych dat ve svété mezi lety 2010 a 2023
se zvétsilo na Sedesatindsobek (120 ZB) [2]. Energie, kterou datova centra
celosvétové spotiebuji, vzrostla mezi stejnymi roky piiblizné étyfnasobné (1015
kWh za rok). [3] Soucasné metody uklddani dat, zalozené na konvenénich
elektronickych médiich, jako jsou pevné disky a serverova tuloziste, se potykaji
s omezenim kapacity a energetickymi naroky.

V poslednich letech se védecka komunita obraci k biologickym molekuldm
jako DNA jakozto potencidlnimu médiu pro ukladani dat. DNA nabizi nékolik
vyhod, které ji ¢ini atraktivnim kandidatem pro dlouhodobé uchovavani
informaci. Jednou z téchto vyhod je jeji extrémné vysoka hustota dat, ktera
umoznuje ulozit obrovské mnozstvi informaci do velmi malého objemu. Ku
prikladu jiz zminénych 120 ZB dat vsech informaci na internetu by se daly
ulozit bud na neptedstavitelné mnozstvi pevnych diski (12 x 1012 terabytovych
HardDisk), nebo dle propo¢tit maximalni teoretické hustoty DNA jen na
1 em? takové DNA [4]. Navic DNA vykazuje i velice dlouhou Zivotnost a
stabilitu, coz z ni ¢ini idedlni prostfedek pro uchovani dat po dlouhou dobu
bez znac¢ného tubytku kvality.

Mezi cile této prace patii prozkoumani soucasnych poznatkt a omezeni
v oblasti ukladani dat do DNA. Déle je cilem nalézt a popsat konkrétni
pristupy, které byly vyvinuty v poslednich letech v této oblasti. U zvolenych
metod se zamérit na testovani jejich ti¢innosti, objektivni hodnoceni kvality
generovanych obrazu, simulaci chybovosti téchto metod a stanoveni jejich
robustnosti na zakladé zjisténych vysledki.

Kapitola 2 poskytuje nezbytné teoretické zaklady pro oblast ukladani dat
do DNA. Tato kapitola zahrnuje prehled stavby DNA | diskutuje vyhody a
potencial ukladani dat do DNA, a popisuje biochemickd omezeni umélého
DNA. Dale jsou zde popsany pozadavky vyplyvajici z téchto omezeni na
navrhované DNA kédy a hlavni pristupy kédovani informace do DNA.

Kapitola 3 se zaméruje na popis konkrétnich implementaci kédovani obra-
zovych dat do DNA, které byly vyvinuty v poslednich letech.

Kapitola 4 je stézejni casti této prace, kde jsou vybrané pristupy testovany



1. Uvod

na specifickém obrazovém datasetu. Jejim cilem je stanovit obrazovou kvalitu
ovlivnénou kompresnim zkreslenim, ur¢it kompresni i¢innost, zhodnotit dodr-
zovani restrikci DNA Tetézci a simulovat chybovost, kterd plyne z ptipadného
nedodrzeni téchto restrikei.
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Obrazek 1.1: Celosvétovy vyvoj mnozstvi dat v ZB. Prevzato z [2].
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Obrazek 1.2: Celosvétovy vyvoj spotieby energie datovych center. Pievzato z [3].



Kapitola 2
Teoretické zaklady ukladani dat do DNA

Tato kapitola poskytuje teoretické zaklady nezbytné pro pochopeni uklddani
dat do DNA. V prvni sekci 2.1 je predstavena ¢innost skupiny JPEG DNA,
ktera hraje klicovou roli v této oblasti. Na zdkladé zdroju jeji iniciativy je
zde uveden zékladni koncept DNA, véetné jeji struktury a vlastnosti. Déle je
popsano zakladni schéma kédovani dat do DNA fetézct a diskutovany hlavni
pristupy kédovani informaci do DNA. Kapitola také analyzuje biochemicka
omezeni, kterd jsou stanovena pro procesy ukladdni dat do DNA, a jak tato
omezeni ovliviiuji navrh kédovacich metod.

. 2.1 Iniciativa JPEG DNA

Skupina JPEG (Joint Photographic Experts Group) je zndm4 svymi standardy
v oblasti obrazové komprese a od roku 2020 se zaméruje také na standardizaci
uklddani dat do DNA prostfednictvim iniciativy JPEG DNA [5].

Cilem JPEG DNA je vytvoreni standardu pro efektivni kédovani obrazu,
ktery zohlednuje biochemicka omezeni a nabizi odolnost vici Sumu zavadé-
nému ruznymi faizemi procesu ukladani. Soucasny vyvoj svétového objemu
dat potirebnych k archivaci nabada k prozkoumani novych zptsobu ukladani
dat a pravé DNA, diky své vysoké koncentraci informace v malém objemu,
dlouhé zZivotnosti a nizké energetické narocnosti, se jevi jako idedlni kandidat
[5].

Na svém 99. online zasedani vydala JPEG komise kone¢nou vyzvu k podéni
navrhua (Call for Proposals) pro JPEG DNA [6]. Tato vyzva byla doprovizena
dvéma dalsimi dokumenty: Pozadavky na JPEG DNA [7] a Spole¢né testovaci
podminky JPEG DNA [8].

JPEG DNA se aktualné nachézi ve fazi zdokonaleni pracovniho navrhu,
ktery byl vybran na zakladé vyzvy k podani navrhia a je neverejny. Navrh
mezindrodniho standardu se oc¢ekava v lednu 2025, pricemz konecnd publikace
mezinarodniho standardu je planovéana na tentyz rok [5].



2.2. Co je to DNA?

B 22 co je to DNA?

DNA (z angl. deoxyribonucleic acid) je zkratka pro deoxyribonukleovou kyse-
linu. Je to molekula obsazend v bunkéach prakticky vsech zivych organismu.
Tvori zakladni stavebni kdmen genetického materidlu a nese informace po-
tfebné pro vyvoj, funkci a dédi¢nost organismi. DNA se sklada z dvojitého
fetézce nukleotidu (tzv. komplementarnich fetézci), které obsahuji dusikaté
baze:

® Puriny, coZ jsou vétsi molekuly: adenin (A) a guanin (G)
® Pyrimidiny, coz jsou mensi molekuly: cytosin (C) a thymin (T)

Tyto béaze jsou spojeny deoxyribézou a fosfatem. Tato molekula je esencidlni
pro uchovani a prenos genetické informace mezi generacemi a je zodpovédna
za ruznorodost zivota na Zemi [9].

Komplementarni Dvousroubovice
baze

Fosfat |
Baze

(A,C,GneboT)

o

Cukr

L Cukro-fosfatovy zaklad

Obrazek 2.1: Struktura DNA znazornujici cukr-fostatovy zdaklad a komplemen-
tarni baze dvousroubovici DNA. Upraveno z [1].

B 23 Vyhody ukladani dat do umélych DNA retézcu

V dnesni dobé, kdy objemy dat potrebné k dlouhodobému uchovani stale
rostou, se zejména v posledni dekddé objevuje stale vice vyzkumt, které
mapuji potencidl archivace dat v umélych DNA fetézcich. Tyto vyzkumy
prinaseji znacné vyhody zejména pro tcely ukladani v tzv. cold data centers,
coz jsou datova strediska uchovavajici data, ktera jsou nepravidelné a velmi
ziidka pouzivand a aktualizovand.

Nésledujici body popisuji hlavni vyhody vyuziti DNA jako prostiedku pro
uchovani dat:



2.4. Zakladni stavba end-to-end procesu ukladani dat do DNA

® Vysoka kapacita a hustota: DNA md extrémné vysokou informacni
hustotu, coz umoznuje ukladat obrovské mnozstvi dat v malém objemu.
Dle nékterych autort se dnesni kapacita pohybuje az ve stovkach peta-
byttt (PB) na 0,1 mm3 DNA [10].

# Dlouhodoba stabilita: P¥i vhodném uchovani mohou DNA fetézce
prezit stovky az tisice let, coz je v porovnani s tradi¢nimi datovymi médii,
ktera se museji obménovat v pruméru kazdé 3 az 5 let, vyrazny narust
zivotnosti [11, 12].

8 Energeticka efektivita: DNA tlozisté maji potencidl byt mnohem
energeticky tspornéjsi. Mohou snizit energetickou spotiebu az tisickrat
ve srovnani se soucasnymi datovymi centry [13, 14].

® Snadnd replikace (kopirovani dat): Diky modernim a neustéle se
zlepsujicim metodam replikace DNA in wvitro, jako je napriiklad PCR (z
angl. Polymerase Chain Reaction), je mozné rychle a efektivné kopirovat
archivni data ulozend v DNA. Zatimco kopirovani stovek az tisict te-
rabyti (T'B) dat ulozenych v tradi¢nich ulozistich muze trvat tydny az
mésice, stejné mnozstvi dat ulozenych v DNA lze pomoci PCR replikovat
béhem nékolika minut az hodin [15].

Ve Ve

B 2.4 Zikladni stavba end-to-end procesu ukladani
dat do DNA

Zakladni kroky end-to-end procesu ukladani dat do DNA zahrnuje nékolik
klicovych fazi, které jsou nezbytné pro uspésné zakdédovani, syntézu, uchovani,
a nasledné dekddovani dat ulozenych v DNA.

Nésledujici body poskytuji prehled kazdého z téchto kroku [5]:

1. DNA syntéza: Syntéza definovaného fetézce DNA (molekuly).

2. Zapouzdreni: Uchovani fyzické uméle vytvorené DNA molekuly v mé-
diu.

3. Simulace degradace molekuly: Predikce a priprava na moznou degra-
daci molekuly zptsobenou faktory jako teplota nebo UV zareni, vCetné
optimalizace procesu kdédovani, pro tvorbu robustniho systému odol-
ného vuci takovym chybam.

4. Uvolnéni DNA molekuly: Vyjmuti DNA molekuly z média.
5. Sekvencovani DNA: Cteni DNA fetézce.

6. Dekédovani: Prelozeni fetézce (ACGT) zpét do ptvodni informace.



2.5. Biochemicka omezeni DNA retézcli

Syntéza >Zapouzdieni Uvolnéni \ Sekvencovani
-.ACTGATC... ) ) mmmmm) - ACTGATC..
’ | l
Kédovani /// Dekoédovani
|\Degradace
Informace Pavodni
(data) Optimalizace kédovani informace

Obrazek 2.2: Stavba end-to-end procesu vyuziti DNA jako tlozného média a
optimalizace takového systému.

. 2.5 Biochemicka omezeni DNA fetézcu

Na prvni pohled by se mohlo zdét, ze cely proces prechodu od tradi¢ni bi-
narni reprezentace informaci (logickd 0 a 1) k reprezentaci v podobé Fetézcu
DNA (tedy kvatenarni reprezentace ¢tyf symbolia A,C,G a T) je pomérné
jednoduché a primocara. Problémem vsak je, ze tato kvaternarni reprezen-
tace se neoddélitelné vaze ke skutecnym fyzickym Fetézcim, které je tieba
syntetizovat, uchovat a nasledné zase sekvencovat (ptecist). Na chybovost
je pak nejvice nachylny pravé proces sekvencovani a to klade na generovani
takovych Tfetézcu in silico zna¢na omezeni [16].

Metody syntézy, uchovani a sekvencovani DNA se vSak vyvijeji kazdym
rokem a je docela mozné, ze v blizké budoucnosti budou tato dobre zdoku-
mentovand omezeni podstatné redukovana, nebo zcela minulosti [4]:

8 Zakaz homopolymerua: Generované retézce by nemély obsahovat za
sebou jdouci nukleotidy stejné béaze [5]. Zdroje se pak rozchézeji v tom,
jaky maximalni pocet opakujicich se bazi je jesté pripustny, ale nej-
castéji se uvadi maximélné t¥i opakovani. U tohoto mnozstvi se totiz
realnymi pokusy syntézy a nasledného sekvencovani ukézalo, ze lze jesté
s dostate¢nou pravdépodobnosti zaruéit jejich tispésnost [17, 18].

® Vyrovnany obsah GC (angl. GC content): Procentudlni zastoupeni
baz{ Guaninu a Cytosinu v celém oligonukleotidu (kratky umély jedno-
vldknovy DNA fetezec) by mélo byt mezi 40% az 50%. To pak zarucuje
stabilitu takové molekuly obecné a zaroven snizuje chybovost pii jejim

vvvvvv

molekul [5, 16].

Y(G+O)

GCcon ent —
TS A+ CH+GHT)

x 100 € [40%,50%]  (2.1)




2.6. Pozadavky na ukladani dat do DNA

Error Probabilty (%)

0.00 10.00 20.00 30.00 40.00 50.00 60.00 70.00 80.00 90.00 100.00

GC-Percentage

Obrazek 2.3: Simulované chybovost pii sekvencovani fetézcu s riznym procen-
tudlnim zastoupenim GC obsahu. Prevzato z [16].

8 Opakovani nezadouciho vzoru: V fetézcich by se nemély vyskytovat

po sobé jdouci dvojice az pétice stejnych nukleotidu (napt. -ATATAT-, -
ACGACGACG-, ...). Zdroje se zde trochu rozchézeji ohledné maximalniho
pripustného poctu téchto opakovani [5, 19], predevsim protoZe tento
vzor opakovani se nachézi ¢asteéné i v lidském genomu jako tzv. short
tandem repeats. Takové repetice se mohou pri bunécné replikaci DNA
prodluzovat a tim zastinit nékteré dulezité geny kédujici syntézu proteini,
coz muze vést k mutaci organismu [20]. K podobnému zastinéni informace
béhem syntézy umélého DNA muze dojit pravé i pii vyskytu takovychto
opakujicich se vzora. Skupina JPEG DNA proto doporucuje v umélych
Fetézcich se zcela vyhnout témto opakovanim, ale povoluje maximalné
Ctyti po sobé jdouci opakovani [5].

Omezeni délky retézct: Generovany kvatenarni datovy tok by mél byt
rozdélen na oligonukleotidy (kratsi fetézce), které maji délku v rozsahu 50
az 300 nukleotida. Toto kritérium je stanoveno, protoze u delsich sekvenci
nelze zarucit jejich nulovou chybovost jak pri syntéze, tak sekvencovani
a kratsi sekvence by nesly prilis malou ¢ast celkové informace. Konkrétni
doporuceni je tedy délka 200 nukleotidu [5].

B 2.6 Pozadavky na ukladani dat do DNA

vvvvv

tickych DNA fetézcu, jak je stanovila skupina JPEG DNA [5]:

1.

Kompresni Gicinnost: Pri prechodu na reprezentaci dat v kvaternar-
nim systému (systém se ¢tyfmi symboly) by mél kompresni algoritmus
minimélné nezvétsovat pocet symbolt potfebnych k reprezentaci kompri-
mované informace. Idedlné by mél prindset vyraznou kompresni vyhodu.
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2. Nahodny pristup: Casti dat by mély byt dekédovatelné bez nutnosti
znalosti ¢asti predchozich. Vzhledem k tomu, ze je celkovy kvaternarni
datovy tok rozdélen na oligonukleotidy, které jsou ulozeny jako fyzické
molekuly v médiu, nelze je tedy c¢ist v libovolném poradi.

3. Robustnost: I pfes dodrzeni vSech biochemickych omezeni DNA fetézct
(viz sekce 2.5) muze pusobenim okolniho prostredi (pfi uchovani sekvenci)
a nedokonalostech v procesu syntézy a sekvencovani dochézet k chybam.
Vytvoreny kéd by mél byt odolny vii¢i témto neptiznivym vlivim.

4. Skalovatelnost: Pii sekvencovani oligonukleotidii by mélo dochézet
k postupnému zpresniovani vysledku v redlném case, jak jsou cteny
jednotlivé sekvence.

5. Jednoznacnost: Rekonstruovana informace musi byt jednoznacna, tedy
nedochazi k zadnym nesrovnalostem.

6. Rozeznatelnost: Po precteni nezndmé molekuly DNA by mélo byt jasné
rozpoznatelné, zda je umélého nebo prirodniho ptivodu.

B 2.7 Hiawni pristupy kédovani informace do DNA

V této sekci jsou shrnuty dva hlavni pristupy kédovani informace (obrézek,
pdf, archiv, atd.), jak je stanovuje i skupina JPEG DNA ve svém Call for
Proposals (viz sekce 2.1). Tato vyzva zada autory, aby predlozili své navrhy na
standardizovany kodér, ktery spliuje maximum pravidel shrnutych v sekcich
2.5 a 2.6. Kompletni pozadavky spolu s pozadovanymi metrikami, referenénimi
obrazky a dal$imi informacemi pro testovani ui¢innosti kodéru lze nalézt pod

odkazem [5].

B 2.7.1 P¥#imé entropické kédovani symboli do ACGT vetézcii

Tento pristup spoc¢iva v pfimém kédovani symbolti (napf. kvantizované DCT
koeficienty obrézku) na optimalni reprezentaci v kvatendrnim systému DNA
retézci. Tento pristup ma velky kompresni potencidl, protoze hledd optimélni
reprezentaci surovych dat uz v pozadovaném kvatendrnim systému.
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Symboly, Entropické kédovéni : 2 2 Z DNA syntéza \, Zapouzdieni
Symboly, —) ——) ——)
AGCT
Symboly,
GATC ’
Simulace
poskozeni
vneJS|m|
vlivy
Symboly, Dekédovani C G AT sekvencovani >¢ Uvolnéni DNA
Symboly, _ TCGA — _
Symboly, AGCT
GATC '

Obrazek 2.4: Architektura piimého entropického kédovani symboli informace
do kvatenarniho DNA kédu a zpétného dekdédovani.

B 2.7.2 Transkddovani binarnich dat do ACGT ¥etézci

Tento piistup je naopak pomérné jednoduchy a de facto rozdéluje kodér na
dvé nezavislé struktury. Spociva v tom, ze na vstupu nema k dispozici surova
obrazova data, nybrz jiz komprimovany bindrni tok téchto dat (tedy Fetézec
logickych 0 a 1). Pro tento bindrni tok pak hledd odpovidajici optimélni
reprezentaci v kvaternarnim systému DNA. Lze jej tedy rozdélit na entro-
picky bindrni kodér dat (ktery lze zvolit podle charakteru dat) a transkodér
bindrniho toku do ACGT fetézcu (nezavisly na typu dat, pracuje pouze s
bindrnimi fetézci a neni dulezité, co bitovy tok predstavuje).

1710000 Kvatenarni CGAT

101101 transkodovani TCGA DNAsynteza > Zapouzdrem

010011 ) AGGCT

010011 GATC
Simulace
poskozeni
vnéjsimi

vlivy
1710000
Dekédovani CGAT Sekvencovani Uvolnéni DNA

1701101 TCGA

010011 l AGCT

010011 GATC

Obrazek 2.5: Architektura transkédovani bindrniho toku do kvatendrniho DNA
kédu a zpétného dekdédovani.



Kapitola 3

Soucasny stav

Tato kapitola se zaméri na konkrétni kodovaci pristupy dat do DNA fetézci
poslednich let. Konkrétné z pohledu transkdédovaciho pristupu bindrnich dat
do DNA na Goldman kédovani v sekci 3.1, Grass v sekci 3.2, Churh v sekci
3.3 a Blawat kédovani v sekci 3.4. Déle pak transkédujici Fontanové DNA
kodovani v sekci 3.5. Z pohledu ptimého entropického kédovani jsou zde pak
popsany dvé konrétni implementace v sekcich 3.6 a 3.7.

. 3.1 Goldman schéma

V roce 2013 publikoval Goldman a jeho tym v [10] algoritmus pro transkédo-
vani bindrnich dat do kvatendrniho systému DNA, ktery respektoval tehdy
GC obsah a zdkaz homopolymert (viz sekce 2.5).

Jejich pristup nejdiive data prevede do trojkového systému pomoci Huff-
manova algoritmu (kratsi kédova slova prifazena frekventovanéjsim ¢dstem
dat atd.). Jakmile m4 kazd4 ¢ast dat svou reprezentaci v Huffmanové stromu,
tak jednotlivym znakim prifazuje znak z DNA kvatenarniho kédu (A,C,G ¢
T) tak, ze respektuje predchozi prifazeni, aby se znaky neopakovaly a tedy
nevznikaly homopolymery. Pfi nasledném sekvencovani retézce vyuzili délky
segmenti 100 znakt s posuvnym 75% prekryvem. Tim vytvorili ¢tyfnasobnou
redundanci, kterou chtéli zarucit rekonstruovatelnost kazdé ¢asti ptivodniho
bindrniho Fetézce.
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3.2. Grass schéma

a Binary/text file
[~ 1000100001010111001111000000160110001000110110011 - - - |
| ... [l falrit] polrfe] [tfovely and more temperate. .. |

b Base-3-encoded

N 3 T O 33K R Y 7 P S VL S T

c DNA-encoded
.. .[TAGAT[GTGT ACG
Alternate fragments
25 bp have file information
d DNA fragments reverse complemented

=)

\ / LY [
DNA-encoded indexing

information added

Obrazek 3.1: Schéma principu Goldmanovo kédovani. Pievzato z [10].

. 3.2 Grass schéma

Jde o dalsi schéma transkédujici architektury, které prevadi bitové segmenty
do desitkové soustavy a nasledné vyuziva preddefinovand mapovaci pravidla
pro prevod na trojice nukleotidii pomoci mapovaci tabulky, ktera je vytvorena
na zakladé kombinatorickych pravidel. Tvoreny kvatenarni kdd je navic kontro-
lovan na dodrzovani biochemickych restrikci a zanasen pripadnou redundanci
podle preddefinovanych pravidel, kterd ji odstrani [21].

. 3.3 Church schéma

Schéma Church je také transkodujici a vyuziva binarni bitové segmenty k
vybéru z dvojic nukleotidovych moznosti (A, C) a (G, T). Kazdy bit pak
urcuje, kterd dvojice se pouzije (prvni, nebo druhd). Pokud jsou posledni tfi
nukleotidy stejné, vybere se jiny nukleotid z dané dvojice, aby se zabranilo
homopolymertum, a tak se pokracuje az do konce bitového toku [22].

. 3.4 Blawat schéma

Dalsim schématem transkédujici architektury je Blawat, které kombinuje
prvni tfi bity segmentu bitového toku do dvou nukleotidii a posledni dva
bity do dalsich dvou nukleotidi. Timto zpusobem se postupuje az do zakédo-
vani celého segmentu. Kombinace téchto nukleotidi je zvolena tak, aby se

11



3.5. DNA Fountain - NOREC4DNA

maximalizovalo dodrzovani biochemickych restrikei a tedy minimalizovala se
pravdépodobnost chyb [23].

B 3.5 DNA Fountain - NOREC4ADNA

DNA Fountain je technika kédovani dat do DNA, ktera vyuziva tzv. fon-
tanového kodovani (také zndmé jako NOREC z angl. near-optimal rateless
erasure code, tedy Cesky témer optimdlni bezchybové kédovdni s promeénlivou
rychlosti) [24]. Jednd se o zpusob segmentace dat na mensi bloky, které jsou
nasledné kédovany do DNA. Umoziuje robustni a efektivni ukladani velkého
mnozstvi dat do molekul DNA. Vyuzivad redundanci informaci a chybové
odolného kédovani, tedy je vhodnym pristupem pravé pro kédovani dat do
DNA.

Knihovna sjednocujici nejmoderné;jsi pristupy fontanového kédovani pro
ucely transkédovani dat do DNA fetézci je NOREC4DNA [19]. Mezi
nejmodernégjsi pristupy patii Luby-transform (LT) kédovani (viz sekce
3.5.1), Online kédovani (viz sekce 3.5.2) a Raptor kédovani (viz sekce
3.5.3).

B 3.5.1 LT kédovani

LT transformace (popsand v [25]) déli bindrni datovy tok vstupu na ekviva-
letné dlouhé segmenty. Z téch pseudondhodné vybird podle pravdépodobnostni
distribu¢ni funkce (RobustSoliton distribuce) dvojice, které kombinuje pomoci
XOR operace, a tim tvori packety. Informace o indexech dvou segmentti, ze
kterych je XOR operaci packet vytovien, a seed (ndhodnosti) vybéru se k
packetu pridavaji, aby bylo mozné informaci rekonstruovat. Packet se nasledné
prevede z binarni do kvatendrni DNA reprezentace (pomoci Goldmanova
pristupu, viz sekce 3.1) a overi se, zda-li segment spliiuje biochemické re-
strikce (viz sekce 2.5). Pokud ne, tak se generuje novy packet az do chvile
zisku pozadovaného poc¢tu packetti stanoveného uzivatelem. Ten tedy voli
urcitou uroven redundance, tedy kolik vice packetd bude generovano, nez
bylo puvodnich segmentii.

Pocet packetti = (1 + €) x Pocet segmentu (3.1)

LT vsak nezarucuje pro libovolna obrazova data hranici redundance zajistujici
celkovou rekonstrukci informace.

B 3.5.2 Online kédovani

vy

Online kédovani (podrobnéji popséno v [26]) je rozsifenim LT transformace,
které resi problém se zarucenim dostatecné reprezentace vSech segmentu
binarniho toku v zakddovanych packetech. Tedy zarucuje rekonstruovatelnost
puvodni informace pii daném poétu packetu (¢ili optimélni redundance).

12



3.6. PAIRCODE

B 3.5.3 Raptor kédovani

Raptor kédovani (podrobnéji popsano v [27]) je implementaci fontdnovych
kédht s teoreticky linedrnim casem kdédovéni. Jednd se tedy o vypocetni
optimalizaci vySe popsanych postupu (viz sekce 3.5.1 a 3.5.2).

B 3.6 PAIRCODE

V préci [17] z roku 2019 autofi navrhli asi nejvice citovany postup pfimého
entropického kddovani obrazovych dat do DNA segmentt. Sviij kodér nazvali
PAIRCODE. K vytvoreni celé kédové knihy, se kterou kodér pracuje, pouzili
dvé zakladni knihovny:

Dy = {AT, AC, AG,TA, TC,TG,CA,CT,GA,GT} (3.2)

Dy ={A,T,C,G}, (3.3)

které tedy slouzi jako stavebni kameny pro tvorbu kédovych slov. Tyto dvé
knihovny a zbytek algoritmu jsou navrzeny tak, aby dochéazelo k pozadova-
nému obsahu GC a zdkazu homopolymert, viz 2.5.

Jejich algoritmus vyuziva transformace obrazu pomoci DWT a tim vytvori
tzv. hladiny (jednotlivé drovné). Ty uniformné skaldrné kvantizuji a uréi
kédovou knihu potfebnou pro zakédovani vsech kvantizovanych hodnot vsech
hladin obrazu podle 2 pravidel:

1. Koédova slova sudé délky [ vytvori vSsemi % permutacemi z knihovny 3.2

2. Kodova slova liché délky | vytvori vsemi {éJ permutacemi z knihovny
3.2 a jednim znakem na konci z knihovny 3.3.

Nakonec pomoci pseudondhodného mapovani priradi jednotlivym kvanti-
zovanym hodnotam jejich kédové slovo z vytvorené knihovny v predchozim
kroku. Vytvoreny kvatenarni tok nasledné déli na retézce délky 84 nukleotidi.
K tém navic autori pridavaji nékteré dalsi dilezité struktury:

8 Primery: kratké, laboratoremi definované tiseky nutné pro zahajeni a
ukonceni syntézy umélych retézct.

® Orientaéni nukleotidy: urcuji v jakém sméru se ma fetézec ¢ist (ozna-
¢uji jako S)

® Identifikaéni nukleotidy: urcujici typ dat ¢i poradi Fetézce (oznacuji
jako ID)

® Paritni kontrolni nukleotid: ke zjisténi chyb v datech (oznacuji jako
P)
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3.7. DNA kodér s proménnou délkou slov

Nespecifikuji vsak jakou strukturu by napt. ID nukleotidy mély mit, jelikoz
toto je predmétem ocekdvané standardizace skupiny JPEG DNA. Je vSak
vhodné zminit, Ze i takové struktury (Primery, ID, ...) ve vyslednych Fetézcich
budou zastoupeny, i kdyz prace jinych autori tento fakt prilis nezminuji.

V roce 2020 autori tento model vylepsili tim, ze nahradili skalarni kvantizér
vektorovym, ¢imz zvysili G¢innost komprese [28].

26 nt 1nt 84 nukleotidu 4 nt 1nt 1nt 21 nt

Primer #1 S Nosic c¢asti informace ID P S Primer #2

Obrazek 3.2: Struktura jednotlivych ¢asti DNA fetézce v PAIRCODE. Vytvoreno
podle [17].

. 3.7 DNA kodér s proménnou délkou slov

V roce 2021 v [18] priSel tym s ndvrhem kodéru obrazovych dat do DNA,

ktery nevytvarel fixni délku slov pro jednotlivé kvantizované koeficienty DCT.

Pii jeho tvorbé se velmi inspirovali klasickou strukturou JPEG 1 kodéru

(Legacy JPEG) z roku 1994 [29]. Svij vysledek nazvali jako JPEG-DNA.
Princip JPEG-DNA:

1. Posun rozsahu surovych obrazovych dat z [0, 255] na [-128, 127].
2. Vypocet DCT po blocich o rozmérech 8 x 8 pixela.

3. Aplikace uniformni skalarni kvantizaci podle preddefinovanych kvanti-
zacnich tabulek JPEG [29].

4. Ctenf blokii v tzv. zig-zag sméru pro ziskani 1D vektorti.

5. DC koeficienty (nulté) jsou kédovany rozdilové vzhledem k predchozimu
(tedy prvni je kédovan primo)

6. Velikost rozdilu je poté kategorizovana podle velikosti a dané kategorii
je prifazeno kédové slovo podle Goldmanova algoritmu, viz sekce 3.1.

7. DC koeficienty jsou nasledné koédovany jako slozeni kédovych slov kate-
gorie a dané hodnoty (ziskdno pomoci PAIRCODE, viz sekce 3.6).

8. AC koeficienty jsou kddovany velice podobné, ale misto hodnoty primo
se vyuzivd RLE koédovani, které se opira o fakt, ze mezi AC koeficienty
je mnoho se opakujicich nulovych hodnot.
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3.8. Chamaeleo framework

o 1[5 & [14 |15 |27 |28
j Kategorie
2 a7 1z 16 126 29 a2 Ab‘;‘fllum' hodnota| (- ,5zet nukleotidi k
rozditu zakédovani)
3 8 12 17 25 30 41 43 0 0
[1,5] 2
9 /111 /)18 /|24 /|31 /a0 |as /|53 [6,25] 3
[26, 75] 4
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35 1a6 71a8 Tas e7 les o2 /lea (b) : JP].*]G)—DNA:, kategorie roz-
dili mezi kédovanym DCT koefi-

cientem a predchozim, které sta-
novuji potfebny pocet nukleotidi
k zakédovani daného rozilu.

(a) : JPEG-DNA: Zig-zag smér
¢teni matice DCT koeficientt pro
stanoveni jejich poradi.

Obrazek 3.3: JPEG-DNA: (a) Zig-zag, (b) Kategorie.
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Obrazek 3.4: JPEG-DNA: celkové schéma kodéru. Prevzato z [18].

. 3.8 Chamaeleo framework

Chamaeleo, popsané v roce 2020 v [30], je knihovna obsahujici nejvétsi
mnozstvi schémat pro transkédovani bindrnich dat do DNA (viz sekce 2.7.2),
ktera je vhodné pro potieby této prace.

Jeji soucasti jsou optimalizované implementace schémat Goldman, Grass,
Church a Blawat. Navic obsahuje i fontanovy DNA transkodér a vlastni
transkodér autort Yin Yang, u kterého vsak varuji, ze muze vzhledem ke své
strukture ndhodné selhat, jelikoz nedokaze ndhodnym parovanim binarnich
sekvenci dosdhnout pozadovaného zastoupeni vsech ¢asti binarniho toku.
Soucasti knihovny je také naivni pristup kédovani BaseCodingAlgorithm
(zkracené Base ve zbytku prace), ktery vyuziva nejjednodussiho mapovani
dvojic bith na jeden nukleotid dle pevného mapovani. Tento Base algoritmus
tedy nepouziva zadné metody, které by zajistovaly dodrzovani biochemickych
restrikci, a je tedy vhodny pro porovnani i¢innosti s ostatnimi.
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3.8. Chamaeleo framework

Knihovna Chamaeleo umoznuje rizné pristupy porovnat pro dané typy dat
a také implementuje metody korekce chybovosti Hamming a ReedSolomon.
O téchto metodach je vice informaci v nasledujicich podsekcich 3.8.1 a 3.8.2.

B 3.8.1 Hammingiv kéd

Hammingovy kédy jsou jednim z nejjednodussich a nejefektivnéjsich zptsobt
detekce a opravy chyb v binarnich datech. Byly vyvinuty Richardem Ham-
mingem v roce 1950. Hammingovy kédy mohou detekovat a opravit jednu
chybu v libovolném kédovém slové a detekovat dvé chyby [31].

#8 Redundantni bity: Do pivodniho datového bloku se pridaji redun-
dantni bity (paritni bity), které pomahaji detekovat a opravovat chyby.
Pocet redundantnich bitt r potfebnych pro kédovani n bitd je dan
vztahem: 2" > n +r + 1.

8 Pozice paritnich bith: Paritni bity jsou v bitovém segmentu umistény
na pozicich, které jsou mocninami dvou (1, 2, 4, 8, ...).

B Vypocet paritnich bitt: Kazdy paritni bit kontroluje urcité bity v da-
tovém bloku a je nastaven tak, aby celkovy pocet jednicek v kontrolované
skupiné byl sudy (parita, tedy logicka 1) a pokud byl lichy (neparita,
tedy logicka 0).

® Kontrola a oprava: Pri pfijmu bitového segmentu upraveného Ham-
mingovym kédem se na stejnych pozicich paritni bity vyhodnoti podle
stenych pravidel, jako se vytvarely. Vyhodnoceni rozdili mezi prijatymi
paritnimi bity a znovu vypoctenymi umoznuje urc¢ité mnozstvi chyb
opravit.

B 3.8.2 ReedSolomonovy kédy

ReedSolomonovy kody jsou viceucelové chyby opravujici kddy, které se Siroce
pouzivaji napriklad v digitalnich komunika¢nich systémech nebo tlozistich
dat. Byly vyvinuty Irvingem Reedem a Gustavem Solomonem v roce 1960.
Tyto kédy jsou schopné opravovat chyby vzniklé v celych blocich. Jedna se
o zcela jiny revoluc¢ni pristup chyb opravujictho kédovani (oproti Hamming
kédu), ktery spojuje oblasti modularni aritmetiky a Lagrangeovych polynomu.
(32, 33].

® Blokové kddy: ReedSolomon kédy déli bitovy tok na bloky (segmenty),
kde jsou bity shlukoviany v symboly. Kazdy blok se skladd z datovych
symboli a redundantnich (paritnich) symboli. Obvykle se pouzivaji
symboly o velikosti 8 biti (1 bajt) za sebou.

8 Generovani paritnich symboli: Paritni symboly jsou generovany po-
moci polynomidlni aritmetiky nad koneénym polem GF(2™) (Galoistv
prostor, také konecny prostor s 2™ prvky [34]). Genera¢ni polynom se
aplikuje na datové symboly a vysledkem jsou paritni symboly. Jinymi
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3.8. Chamaeleo framework

slovy symboly nesouci infromaci vedou k vytvoreni Lagrangeova generac-
niho polynomu, ten se vyhodnoti navic i v pozicich urcenych pro paritni
symboly a tim se ziskaji.

Detekce a oprava chyb: Pri dekdédovani se vypocitaji syndromy, které
indikuji pritomnost a pozici chyb v bloku. Syndromy jsou analyzovany
pomoci algoritmi, jako je Berlekamp-Massey nebo Eucliduv algoritmus,
pro nalezeni chybovych polynomu. Po nalezeni chybovych polynomu se
urci pozice a hodnoty chyb, které se nasledné opravi.
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Kapitola 4

Prakticka cast

Tato kapitola se zaméfuje na aplikaci transkdédovaci architektury pro prevod
bindrnich dat do DNA fetézcu. Tato architektura byla vybrana pro svou
univerzalnost, kterda umoznuje kédovat jakykoliv typ dat do DNA sekvenci.
Efektivni komprese je dosazena vybérem vhodného bindrniho kodéru pro
dana data, v tomto pripadé statickd obrazova data.

1.

Cilem této kapitoly je:

Komprimovat vybrand obrazova data (viz sekce 4.1) pomoci specifickych
obrazovych kodéru (viz sekce 4.2).

Aplikovat vybrana transkédovaci DNA schémata na vytvorené bitové
toky (komprimované soubory) (viz sekce 4.3).

Oveérit, zda DNA schémata prinasi fixni kompresni pomeér nezavisly na po-
uzitém obrazovém kodéru a urcit jaké jsou primérné délky generovanych
DNA segmentu (viz sekce 4.3).

Vypocitat objektivni metriky pro stanoveni kvality obrazu a urcit nejui-
¢innéjsi bitovy kodér na zakladé téchto vysledku (viz sekce 4.4).

Stanovit dodrzovani biochemickych restrikei pro vSechna DNA schémata
a simulovat chybovost zptisobenou jejich nedodrzenim (viz sekce 4.5 a
4.6).

Pouzit vysledky simulaci ke stanoveni robustnosti schémat, porovnat je
a stanovit jaké je v tomto ohledu nejucinnéjsi schéma (viz sekce 4.7).

Spocitat a graficky zobrazit vypocetni ¢asy kédovani a dekédovani kom-
primovanych soubori jednotlivymi transkédovacimi DNA schématy (viz
sekce 4.8).

Timto zpusobem je stylizovana tato kapitola, aby bylo dosazeno komplet-

niho systematického zhodnoceni efektivity a robustnosti rtiznych transkddo-
vacich schémat pro ukldadani obrazovych dat do DNA.
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4.1. Testovaci obrazy

| Cas zakédovani I

DNA schéma - kédovani
= oo ] oo

Binarni kodér

Chyby opravujici kédovani

| | |

Binarni dekodér DNA schéma - dekédovani
| Eas dekédovani
i - i Simulace chybovosti a jeji nasledna
. Sta.noYen! kvallty.pomocl aplikace pro stanoveni robustnosti
objektivnich metrik schémat v dalsim bloka DNA |

schématu kédovani a dekédovani.

Obrazek 4.1: Kompletni schéma kompresniho procesu této prace: komprese
bindrnim kodérem, transkédovani bindrntho toku DNA schématem (s pfipadnym
chyby opravujicim kédem), stanoveni chybovosti a simulace.

B 41 Testovaci obrazy

Skupina JPEG jiz uzavtela tzv. Call for Proposals (viz sekce 2.1) a tedy
jejich datovy set obrazu pro JPEG DNA uz neni k dispozici v dobé psani
této prace. Z tohoto divodu bylo rozhodnuto v této praci pouzit jiny a
velmi Casto pouzivany soubor referenc¢nich bezeztratovych obrizkt s plnym
rozsahem v oblasti stanoveni t¢innosti komprese a zkresleni obrazu prirozené
scény. Konkrétné Kodak Lossless True Color Image Suite (zndmé
téz jako kodim obrazky) dostupné z [35], které byly k podobnym ucelim
vyhodnoceni u¢innosti komprese a zptisobeného obrazového zkresleni pouzity
jiz nescetnékrat.

-

(a) : kodim03.png (b) : kodim21.png (c) : kodim23.png

Obrazek 4.2: Piiklady obrazku v databdzi KODAK. Dostupné z [35].
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4.2. Obrazové kodéry a nastaveni

B 42 Obrazové kodéry a nastaveni

Pri vybéru vhodnych a u¢innych obrazovych kodéru pro ucely této prace byly
zvoleny tfi ze skupiny JPEG, jelikoz jsou kodéry této skupiny jedny z nej-
znameéjsich, nejpouzivanéjsich a nejcitovangjsich v oblasti efektivni komprese
obrazu.

Konkrétné byly vybrany nasledujici kodéry:

® JPEG (Legacy) jelikoz se jedné o nejrozsirenéjsi a nejpouzivanéjsi forméat
pro kompresi obrazovych dat. Je podporovan témér vSemi prohlizedi,
operac¢nimi systémy a editory. Diky tomu je tento format vhodny pro
zajisténi Siroké kompatibility a snadného sdileni obrazovych soubort
[29].

8 JPEG 2000, ktery je vylepsenou verzi formatu JPEG pouzivajici po-
krocilé kompresni techniky zaloZené na vinkové transformaci. Diky tomu
poskytuje lepsi kvalitu obrazu pfi stejnych nebo nizsich bitovych rychlos-
tech nez standardni JPEG [36]. Nerozsiril se sice u vefejnosti tak, jak se
ocekavalo, ale velice se uplatnil naptiklad v mediciné, kde je obrazova
data (napf. rentgenové snimky) potfeba uchovavat po delsi dobu [37].

8 JPEG XL, ktery predstavuje jeden z nejnovéjsich kodéri z rodiny
JPEG dosahujici dalsiho zlepSeni kompresnich poméru [38]. Je navic
navrzen tak, aby byl zpétné kompatibilni s klasickym JPEG formétem,
coz usnadnuje jeho adopci.

Konkrétni pouzité implementace téchto kodért jsou pro JPEG a JPEG 2000
z integrované knihovny SIPS (Scriptable image processing system) systému
MacOS [39]. Pro JPEG XL je pak pouzita knihovna libjx1 dostupna z [40].
Obrazky KODAK jsou pomoci skriptt b1__script_jpeg.sh, b2_script_2000.sh
a b3 _script_xl.sh (dostupnych v prilozenych souborech) konvertovany do
prislusnych forméta s proménnym koeficientem kvality (-¢) v rozsahu od 10
do 100 s krokem 5, coz predstavuje celkem 19 trovni. Tento rozsah byl zvolen,
aby byla zajisténa dostatecna jemnost pro zachyceni tvaru kiivek objektivnich
metrik (viz sekce 4.4). Navic je tento pocet kompresnich drovni porovnatelny
s jinymi précemi autoru v této oblasti komprese dat do DNA [17, 41]. Po-
moci [42] je pfipadné mozno prevést vytvorené skripty b1 __script_jpeg.sh a
b2_script_2000.sh na knihovnu ImageMagick [43] dostupnou pro libovolny
unixovy systém (napiiklad Linux) a nelimitovat se pouze na systémy MacOS.

B 4.3 Transkédovaci DNA schémata

Vzhledem k tomu, Ze volné dostupnd knihovna Chamaeleo (viz sekce 3.8)
obsahuje nejvétsi mnozstvi schémat urcenych pro transkdédovani libovolnych
binarnich dat do DNA sekvenci, byla zvolena i pro potreby této prace.
Vybrana transkédovaci schémata zahrnovala Base (vychozi naivni schéma,
nedodrzujici zadné biochemickd omezeni DNA, které slouzi spise jen pro
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4.3. Transkédovaci DNA schémata

porovnani i¢innosti s jinymi), Church, Goldman, Grass, Blawat a DN A-
Fountain (se zvolenou redundanci 50%, aby bylo zajisténo dostatec¢né za-
stoupeni vSech sekvenci bindrniho toku, viz sekce 3.5). Vzhledem k tomu,
ze proces dopfedného a zpétného transkédovani dat do DNA je pomérné
néchylny na chybovost (viz sekce 2.5 a 2.7.2), byly navic pouzity dvé metody
korekce chybovosti Hamming a ReedSolomon, které jsou v této knihovné
také zahrnuty.

Schéma autort knihovny Chamaeleo (Yin-Yan [44]) pouzito nebylo, jelikoz
se potvrdilo, ze ndhodné selhava a jeho vypocetni ¢as exponencialné roste
se zvysujici se velikosti komprimovanych obrazi. U vétsich soubori navic
dochazelo k castéjsimu selhani, coz snizovalo statistickou vyznamnost vysledki
pri vyssich kvalitach.

Vsechna vybrana schémata pracovala s bitovym tokem obrazovych soubort
po sekvencich, jejichz délka byla pro vSechny zvolena stejné, na 120 bitu.
Tato hodnota byla zvolena tak, aby se u pouzitych DNA schémat zajistilo, ze
jakykoliv vysledny DNA segment bude omezen na maximéalni dovolenou délku
300 nukleotidu (viz sekce 2.5). V této préci bylo cileno na krats$i segmenty
okolo 80 nukleotidii podle vzoru autortu [17] (viz sekce 3.6), protoze pii realné
syntéze umélych DNA struktur je potreba ponechat ¢dst nukleotidu pro tzv.
primery, kterymi se syntéza zapocina a ukoncuje. Navic je pri téchto kratsich
délkach dostatek prostoru pro splnéni pozadavkl na rozeznatelnost umélého
fetézce (viz bod 6 sekce 2.6), ktery je vSak predmétem standardizace skupiny
JPEG DNA (viz sekce 2.1), a proto se timto bodem zatim skoro zadny z
autoril v této oblasti nezabyval.

T

160 - 160 Il 1: None H

Il2: Hamming
144 [13: ReedSolomon

140 - 136 1
120 .
2
c
o 102
£100- o1 I 100 :
§ 86 81 0 85 90 88
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©
© 68
£
O [ |
2 60
2
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40+ .
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0
1: Base 2: Church 3: Goldman 4: Grass 5:Blawat  6: DNA Fountain
DNA Schéma:

Obrazek 4.3: Prumérnd délka jednoho segmentu vSech schémat (stejné pro
JPEG, JPEG 2000 i JPEG XL).

Data zobrazenda na obrazku 4.3 byla ziskdna prelozenim vsech bitovych

soubort (.jpeg, .jp2 a .jx1) vSech trovni kvality ¢ prislusnym DNA sché-
matem do textovych souboril .dna. Pfi vypoc¢tu pramérnych délek sekvenci,
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4.3. Transkédovaci DNA schémata

které DNA schémata vytvarela, se ukazalo, ze jsou vzdy stejné v ramci ce-
lého datasetu komprimovanych obrazki, tedy nezavislé na dané kvalité q.
Délky sekvenci byly tedy zprimérovany pies pocet KODAK komprimovanych
obrazkl jedné hodnoty kvality ¢, a poté i pres téchto 19 hodnot ¢. Tim se
ziskaly primérné délky sekvenci DNA schémat pro tii kodeky: JPEG, JPEG
2000 a JPEG XL. I tyto vysledky se mezi obrazovymi kodeky ukézaly byt
shodné, takze na obrazku 4.3 je vykreslen pouze JPEG XL obrazovy kodér.
7 obréazku 4.3 je patrné, ze vSechna schémata s danym nastavenim délky
binarniho segmentu skute¢né vytvareji .dna soubory o sekvencich s délkou
kratsi nez 300 nukleotidt, a tento vysledek plati pro vsechny kodeky (JPEG,
JPEG 2000 i JPEG XL). Z grafu je také ziejmé, ze data ke ¢tvrtému sché-
matu (Grass) nejsou dostupné pro pripad bez pouziti chybové opravného
kédu, coz je zplisobeno implementacni chybou knihovny Chamaeleo. Tato
chyba zptsobovala, Ze schéma nebylo mozné spésné pouzit bez dodateéného
kédovani opravného kédu Hamming nebo ReedSolomon. Vzhledem k tomu,
ze ukladani dat do DNA je zejména urceno a testovano pro dlouhodobou
archivaci a samotny proces syntézy, uchovani a sekvencovani DNA je velmi
nachylny k chybam, je vhodné maximalizovat robustnost takového end-to-end
systému a pouzit dand schémata s jednim z chybové opravujicich kédu.

18 h7.65 h7.65 h7.64 1765 |mmo: Hammmg

-3 ReedSolomon
15.79 _|

1: Base 2: Church 3: Goldman 4: Grass 5:Blawat  6: DNA Fountain
DNA Schéma:

- - - -
(o] (e o N N o
1

IS

Procentualni prodlozeni primérné délky
segmentu s pouzitim chyb opravujiciho kédu [%]

N

Obrazek 4.4: Prodlouzeni délky segmentu s pouziim chyb opravujictho kédu
(stejné pro JPEG, JPEG 2000 i JPEG XL).

Data z obrazku 4.4 byla ziskana urc¢enim procentuélniho nartistu priamérné
délky DNA sekvence z obrazku 4.3 pro piipady s pouzitim Hamming kédu a
ReedSolomon kédu viiéi vysledku bez pouziti dodatkového chyb opravujictho
kédovani (v obrazku 4.3 oznaceno jako None). Tyto vysledky opét platily
vzdy stejné bez rozdilu pro vsechny tii obrazové kodéry. Z obrazku 4.4 je
vidét, ze Hammingiv koéd prodluzoval délku sekvenci prakticky stejné i pro
vSechna schémata tedy okolo 5,9% o néco méné pak pro schéma DNA Fountain.
ReedSolomon pak o cca 17,7%. Tyto hodnoty vyplyvaji z interniho nastaveni
téchto chyb opravujicich kédu v knihovné Chamaeleo [30].
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4.3. Transkédovaci DNA schémata

Hammingtv kéd pracoval se stejné dlouhymi bitovymi segmenty jako DNA
kodér samotny (tedy se 120 bity). Pocet paritnich biti r lze tedy nalézt podle
nerovnosti:

2" >120+7r+1 (4.1)
To je splnéno pro nejmensi » = 7 a tedy procentudlni prodlouzeni sekvence P
je pak:
N —n 127 — 120
P= 100 = ( ————— 100 ~ 5.83 4.2
(55) o= (B xmomasn )

kde N je celkovy pocet bitu (puvodnich n + paritnich p).

ReedSolomon kéd pracoval s o néco delsimi segmenty (konkrétné 136 bity).
Ty prevadél v symboly po 8 bitech, tedy na celkovych 17 bajta a fixné tvoril
vzdy 3 paritni symboly (bajty). Prodlouzeni sekvence P lze tedy stanovit
pomoci:

M- 20 — 1
p= <m> x 100 = ( 0 7) x 100 ~ 17.65% (4.3)
m 17

kde M je celkovy pocet bajti/symbolu (puvodnich m + paritnich p).
Mensi odchylky od skutecnych vysledku jsou dany velikostmi poslednich
segmentu .dna souboru.

1.6
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) 6: DNA Fountain
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Obrazek 4.5: Velikost vstupniho obrazového souboru (JPEG, JPEG 2000 nebo
JPEG XL) v bitech v poméru ku poc¢tu nukleotidi vystupniho DNA souboru
daného schématu v zévisloti na parametru kvality ¢ bitového kodéru (pro Reed-
Solomon kéd).

Vysledky zobrazené na obrazku 4.5 byly ziskdny podélenim velikosti vstup-
niho souboru v bitech (.jpeg, .jp2 a .jx1) po¢tem nukleotidi vystupniho
.dna souboru vytvoreného vybranym DNA schématem. Vysledky byly zpri-
mérovany pro jednotlivé hodnoty kvality g pres vSech 24 obrazkt z KODAK
a ke kazdému primeéru byla vypocitana i standardni odchylka.
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4.4. Metriky stanoveni kvality obrazu

Na obrazku 4.5 je tento prumérny pomér vykreslen i s odchylkami v
zavislosti na nastavené kvalité ¢q. Pri vypoctech bylo ovéreno, ze vysledky
nezavisi na pouzitém bitovém kodéru (JPEG, JPEG 2000 nebo JPEG XL).

Na obréazku 4.5 je tedy zobrazen pripad s pouzitim JPEG XL kodéru a
dodateé¢nym chybové opravnym kédem ReedSolomon. Minimalni odchylka
nastala pouze u JPEG mezi kvalitami 40 a 45, kde doslo ke zvyseni poméru
zhruba o 8%. Pravdépodobné v dusledku piechodu pouzité implementace
kodéru JPEG do jiného rezimu mezi témito kvalitami, a tedy pouzitim jinych
kvantizac¢nich tabulek. Rozdily v ramci jednoho schématu jsou naprosto
minimalni a zavislé pouze na zbytku podilu velikosti vstupniho souboru v
bitech vué¢i vychozimu bitovému segmentu (120 bitt), se kterym schémata
pracuji.

Z obrazku je patrné, ze kompresni pomér (pocet biti na nukleotid) je prak-
ticky neménny pro vSechna nastaveni kvality v rdmci celého schématu. DNA
schéma tedy samostatné prinasi prakticky fixni kompresni pomér nezavisly
na obrazovém kodeku a trovni kvality ¢. Tento fakt usnadnuje kol nalezeni
vhodného end-to-end systému pro ukladani obrazovych dat do DNA, protoze
lze nezavisle hledat vhodny bitovy obrazovy kodér a vhodné transkédujici
DNA schéma. Tento poznatek je dulezity pro néasledujici Casti prace.

B aa Metriky stanoveni kvality obrazu

Pro stanoveni vhodného obrazového kodeku z RD kiivek (z angl. rate-
distortion, ¢esky mira zkresleni) byly pro tcely této prace vybrany metriky:

m FSIM a FSIM¢ - pouzitd implementace dostupnd z [45],

8 PSNRyvs, SSIM, MS-SSIM a VMAF - pouzita implementace do-
stupnd z [46].

Tyto metriky byly vybrany z divodu doporuceni skupiny JPEG pro odvétvi

JPEG DNA [8]. Mnohé préce navic popisuji dobrou korelaci mezi témito
vybranymi metrikami a subjektivnim hodnocenim pozorovatelu [47, 48, 49].
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Obrazek 4.6: RD kiivky vSech metrik (FSIM, FSIM¢, PSNRyys, SSIM, MS-
SSIM A VMAF) pro bitové kodéry JPEG (¢ervené), JPEG 2000 (zelené) a JPEG
XL (modfe). Zavislost vysledku metriky dané tirovné komprese bitového kodéru
na velikosti vystupniho komprimovaného souboru (v bitech) vydélenym pocetem
pixelu obrazku.

Na obrazku 4.6 jsou postupné vykresleny vysledné RD kfivky metrik FSTM,
FSIMc, PSNRyvs, SSIM, MS-SSIM a VMATF s logaritmickym mé-
fitkem osy x (bpp - bit na pizel) pro zvyraznéni rozdilu. Tyto kfivky byly
ziskany vypoctenim vybranych metrik mezi komprimovanymi obrazky bito-
vych kodéru (JPEG, JPEG 2000 nebo JPEG XL) s danym nastavenim kvality
komprese ¢ a puvodnimi KODAK obrazky. Vysledky byly zprumérovany pro
jednotlivé hodnoty kvality pres 24 obrazki z KODAK. Standardni odchylky
byly velmi malé a spiSe ubiraly na prehlednosti vykresleni 4.6, a proto byly
vynechany.

7 vysledku obrazku 4.6 je ziejmé, ze JPEG XL dosahuje nejvyssich hodnot
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4.5. Biochemicka omezeni DNA rFetézcii - porovnani DNA schémat

vsech metrik krom ptipadi MS-SSIM a VMAF, kde je lepsi JPEG 2000.

RD kiivky PSNRyys lze navic porovnat pomoci Bjgntegaardovy metriky,
ktera dokéaze stanovit primérny zisk PSNRyg a pramérnou tsporu bitratu
pro kiivky JPEG XL a JPEG 2000 vuci kiivece JPEG. Pouzitd implementace
této metriky je dostupnd z odkazu [50].

Bjontengaardova . . .
metrika Zisk PSNRyys | Uspora bitrate
JPEG 2000 1,10 7,44 %
JPEG XL 1,32 11,64 %

Tabulka 4.1: Bjgntegaardova metrika porovnani prumérného zisku PSNRyvs a
uspory bitratu pro JPEG 2000 a JPEG XL vuaci JPEG.

Dle tabulky 4.1 je JPEG XL i tedy z hlediska Bjgntegaardovy metriky
nejucinnéjsim kodérem z trojice JPEG, JPEG 2000 a JPEG XL.

. 4.5 Biochemicka omezeni DNA retézcu -
porovnani DNA schémat

V této podkapitole je vyhodnoceno, jak moc schémata dodrzuji nebo porusuji
biochemicka omezeni (viz 2.5) a to z pohledu spravného rozmezi obsahu GC,
pritomnosti homopolymert a opakujicich se vzora v sekvencich.

B 4.5.1 GC obsah

vy

Nejdulezitéjsim faktorem pro zajisténi stabilni molekuly, a tedy viibec moz-
nosti ukladani dat do DNA sekvenci za 1icelem archivace, je vyvazeny GC
obsah mezi 40% a 60% (viz sekce 2.5).
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DNA Schéma:
Obrazek 4.7: Prumérné splnéni podminky GC obsahu DNA schématem.
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4.5. Biochemicka omezeni DNA rFetézcii - porovnani DNA schémat

Vysledky z obrazku 4.7 byly ziskdny podle vztahu 2.1 pro kazdou sek-
venci vytvorenou DNA schématem. Hodnoty byly zpramérovany nejprve pres
pocet sekvenci v kazdém souboru a poté pres vSechny soubory a vsechny
urovné kvality. Vlastni implementace je k dispozici v prilozenych souborech
v Matlab skriptu s ndazvem mb_ biochem__constrain.m, konkrétné funkce
calculateGC'Content AndHomopolymers(). Bylo ovéfeno, ze se vysledky v
zévislosti na velikosti souboru resp. na trovni kvality neménily.

Z vysledku na obrézku 4.7 je patrné, ze témér 100% splnéni GC podminky
dosahuji pouze schémata Church a Goldman. Naopak schémata Base,
Blawat a DNA Fountain spliuji tuto podminku nejméné, a tedy pravdé-
podobné nevytvareji stabilni molekuly. U vSech schémat kromé Base (vcetné
Blawat a DNA Fountain) by pravdépodobné bylo mozné dosdhnout lepsich
vysledki pifi pouziti delsich segment® binarniho toku nez je nastavenych 120
bitt (viz sekce 3.1, 3.2, 3.3, 3.4 a 3.5 v kapitole 3). Schéma Base neobsahuje
zddné mechanismy pro zajisténi GC podminky, takze jeho vysledky jsou
obecné platné.

B 4.5.2 Homopolymery

Dalsim dulezitym faktorem je vyskyt homopolymert v fetézcich, které zpu-
sobuji nejistotu pri jejich sekvencovani, protoze s dosavadnimi metodami
¢teni umélych molekul DNA nelze s jistotou zarucit pocet opakujicich se
homopolymeru pro délky ¢tyti a vice [17].
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Obrazek 4.8: Priumérny pocet homopolymeru délky Ctyii na sekvenci vSech DNA
schémat.
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Obrazek 4.9: Prumérny pocet homopolymeru délky pét na sekvenci vSech DNA
schémat.
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Obrazek 4.10: Primérny pocet homopolymerit délky Sest na sekvenci vSech
DNA schémat.
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Obrazek 4.11: Prumérny pocet homopolymeru délky sedm a vice na sekvenci
vsech DNA schémat.
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Vlastni implementace, kterd pocita cetnosti homopolymerta ruznych délek v
sekvencich prislusného .dna souboru daného DNA schématu, je k dispozici v
prilozenych souborech v Matlab skriptu s ndzvem m5_biochem_constrain.m,
konkrétné ve funkci countHomopolymers ().

Vysledky zobrazené na obrazcich 4.8, 4.9, 4.10 a 4.11 byly ziskany vydélenim
¢etnosti sledované délky homopolymeru poctem sekvenci v daném .dna
souboru a naslednym primérovinim pres vSechny soubory dané kvality q.
Ovérfenim se potvrdilo, Ze velikost souboru (nastavend kvalita ¢) ani pouzity
binarni kodér nemaji vliv na vysledek.

Podle obrazkt 4.8, 4.9, 4.10 a 4.11 schémata Church, Goldman, Grass
a Blawat nevytvareji zadné nepovolené homopolymery ve svych sekven-
cich. Schéma DN A Fountain vytvari v praméru 0,78 homopolymeru délky
¢tyri na jednu sekvenci, zatimco schéma Base vytvaii homopolymery vsech
pozorovanych délek.

B 4.5.3 Opakovani vzoru

Posledni nezddouci vlastnosti DNA fetézci, kterou skupina JPEG DNA
popisuje, je pritomnost opakovaného vzoru nukleotidu (viz sekce 2.5). To je
problematické, jelikoz pri syntéze fetézce s opakovanym vzorem délky dva az
pét nukleotidu ¢tyii a vicekrat za sebou miuze vézt k nezadoucimu opakovani
takové ¢asti sekvence, nez se v Tetézci skute¢né ma nachézet. Jinymi slovy
nelze zarucit, ze syntetizovany retézec obsahuje skutecné jen ty nukleotidy,
které méd, protoze se repetetivni ¢asti mohou duplikovat vicekrat [17, 28, 18].
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Obrazek 4.12: Pramérny pocet opakovani vzoru délky dva s opakovanim pét a
vicekrat za sebou na sekvenci pro vSechna schémata.
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Obrazek 4.13: Prumérny pocet opakovani vzoru délky tii s opakovanim pét a
vicekrat za sebou na sekvenci pro vSechna schémata.
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Obrazek 4.14: Pramérny pocet opakovani vzoru délky ¢tyri s opakovanim pét a
vicekrat za sebou na sekvenci pro vsechna schémata.
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Obrazek 4.15: Prumérny pocet opakovani vzoru délky pét s opakovanim pét a
vicekrat za sebou na sekvenci pro vSechna schémata.
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Vlastni implementace, kterda pocita vysledky obrazku 4.12, 4.13, 4.14
a 4.15 je k dispozici v prilozenych souborech v Matlab skriptu s nazvem
mb__biochem__constrain.m, konkrétné funkce countRepeatingPatterns().

Podle obrazki 4.12, 4.13, 4.14 a 4.15 zaddna schémata krom Base nevytvareji
opakujicic se vzory zadnych pozorovanych délek.

. 4.6 Simulace chybovosti syntézy, kapsulace a
sekvencovani DNA fetézcu - MESA MOSLA

Jedingym volné dostupnym nastrojem, ktery dokaze simulovat chybovost
syntézy, zapouzdieni, uchovani a sekvencovani vlastnich DNA fetézcu, je
MESA MOSLA od tyma z Marburské univerzity, univerzity v Giessenu
a vyzkumného institutu LOEWE v Némecku [16]. Jeho implementace je
dostupnd na GitHubu [51] nebo jako online webovéa aplikace [52]. Tento
nastroj doporucuje také skupina JPEG DNA na svych workshopech [5].

Tento nastroj sdruzuje vysledky realnych pokusu syntézy, kapsulace a
sekvencovani DNA od mnoha svétovych tymt, které prubézné rozsiruji jeho
databazi chybovych sekvenci pro ruznad nastaveni. Biochemické restrikce
popsané v sekci 2.5 jsou pouze jednim z dobie zdokumentovanych zdroja
chyb DNA sekvenci. K chybam muze dochézet v ¢astech procesu ukladani
dat do DNA (viz sekce 2.4), i kdyz jsou tyto restrikce splnény [16].

Aby byly vysledky simulace replikovatelné a porovnatelné, byly pouzity
nésledujici parametry:

B Syntetizacni metoda: ErrASE - Tato metoda byla vybrana, protoze
dle vysledku nejvice minimalizuje chybovost pri syntéze umeélych DNA
sekvenci [53].

B Pocet PCR cykl: 30 - Tento pocet cykll je bézné pouzivan v laboratorni
praxi a zajistuje dostatecnou amplifikaci DNA, coZ snizuje chybovost
sekvencovani [53].

® Pocet mésicu kapsulace: 24 - Dvouletd kapsulace simuluje dlouhodobé
skladovani DNA, coz umoznuje studium dlouhodobych ¢inkt na stabilitu
a chybovost [16].

® Typ PCR: Taq - Enzym Taq DNA polymeraza je standardné pouzivan
v PCR a jeho chybovost je dobfe zdokumentovana [53].

# Médium uchovani: E. coli - Pouziti E. coli jako média pro uchovani DNA
je bézné a umoznuje simulovat realistické podminky uchovani [17].

B8 Zbytek parametri byl ponechan ve vychozim nastaveni, aby byly vysledky
konzistentni a srovnatelné s jinymi studiemi [52].
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Obrazek 4.16: Vysledna chybovost nukleotid vSech DNA schémat s vykreslenym
prvnim a tfetim kvartilem s ¢ervenou ¢arou znacici median vysledki chybovosti

daného schématu - vysledek vyhodnocen{ pomoci simula¢niho programu MESA
MOSLA [52].

Vysledky zobrazené na obrazku 4.16 byly ziskdny nahranim vytvorenych
.dna soubort do online instance simulatoru MESA MOSLA [52]. Tento
simulator, pii daném nastaveni, vratil textovy soubor ve stejném formatu
jako puvodni .dna soubor, kde prislusné pozice nukleotidi byly nahrazeny
symbolem pravdépodobnosti chyby (chybovosti) ve formatu ASCII o zakladu
33 [54].

Na obrazku 4.16 jsou vykresleny prvni a tieti kvartily chybovosti na nukle-
otid pro vSechna schémata standardniho vykresleni pomoci funkce boxplot() z
Matlabu, pficemz Cervena c¢ara znac¢i medidn chybovosti daného schématu.
Tyto vysledky dobre odpovidaji vlastnimu stanoveni dodrzovani biochemic-
kych omezeni (viz sekce 4.5).

Schéma: m m 5.Blawat 5 PNA
Fountain

Pramérna
chybovost [%]

11,50 5,25 2,87 4,36 8,10 6,77

Tabulka 4.2: Prumérnd chybovost vSech DNA schémat na nukleotid (priumérny
vysledku z obrazku 4.16).

V tabulce 4.2 jsou celkové primérné chybovosti nukleotidii schémat z

obrazku 4.16. Tyto hodnoty jsou v nasledujici sekci pouzity pro stanoveni
robustnosti schémat v zavislosti na rozmezi chybovosti.
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. 4.7 Porovnani robustnosti schémat v zavislosti na
chybovosti

Za pouziti knihovny Chamaeleo [30] lze nyni stanovit robustnost kédu vy-
tvorenych jednotlivymi schématy. Mozné typy chyb jsou mutace (pfeména),
vloZeni a vyjmuti nukleotidu a podle vysledki simulaci MESA MOSLA jsou
vSechny tyto chyby stejné pravdépodobné. Tento zavér je také podporen
vysledky jinych autoru [17, 23].
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Obrazek 4.17: Robustnost schémat bez pouziti chyb opravujiciho kédu se
zyraznénymi body konkrétné vykazovanych chybovosti schémat z tabulky 4.2.
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Obrazek 4.18: Robustnost schémat s pouzitit Hammingova chyb opravujictho
kédu se zyraznénymi body konkrétné vykazovanych chybovosti schémat z tabulky
4.2,
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Obrazek 4.19: Robustnost schémat s pouzitit ReedSolomon chyb opravujiciho
kédu se zyraznénymi body konkrétné vykazovanych chybovosti schémat z tabulky
4.2,

Implementace vypoctu pribéht zobrazenych na obrazcich 4.17, 4.18 a
4.19 je k dispozici v pfilozenych souborech v Python skriptu s nazvem
p2_robustness__eval.py. Pro jednotliva schémata byl stanoven rozsah chybo-
vosti podle tabulky 4.2, konkrétné od 0,1% do 11,5% v deseti hodnotéch,
aby byl dostatecné zachycen charakter kiivek. Na komprimované bindrni sou-
bory byl piipadné aplikovan chyby opravujici kéd Hamming ¢i ReedSolomon.
Nasledné byla provedena komprese DNA schématem. Na vytvoreny .dna
soubor byla aplikovina dana hodnota chybovosti jakozto pravdépodobnost
mutace, inserce a delece nukleotidu. Po aplikaci chybovosti byl .dna soubor
dekomprimovan a pripadné opraven pomoci Hamming ¢i ReedSolomon kédu.
Vysledny bitovy tok byl po bitovych segmentech porovnan s ptivodnim. Délka
shodnych ¢asti bitového toku vici celku jsou pak vysledky zobrazené na
obrazcich 4.17, 4.18 a 4.19. Zvyraznéné body predstavuji interpolaci hodnot
z tabulky 4.2 do prubéhu ziskanych tspésnosti dekomprese.

Z obrazkl 4.17, 4.18 a 4.19 lze postupné vidét vysledky robustnosti pro
pripad bez chybové opravného kédu, pro Hammingtuv kéd a pro kéd ReedSo-
lomon. U vSech schémat, krom DNA Fountain, je zdvislost linedrni a pouziti
chybové opravnych kédu zlepSuje robustnost o 2,3% pro Hamminguv kod
a 7,8% pro kéd ReedSolomon (prumérné pro vSechna schémata). U DNA
Fountain chybové opravné koédy zlepsuji robustnost procentualné stejné, ale
vzhledem k charakteru krivky, ktera vykazuje velmi rychly spad, neni tento
prinos prili§ vyznamny.
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Schéma: 2. Church
Z4dné 62,72 82,29 89,42
Hamming 67,31 85,17 89,21
. ReedSolomon 70,93 85,96 90,44
Pravdépodobnost
R 6. DNA
uspésné 4. Grass 5. Blawat .
dekompilace [%] g Fountain
Zadné / 75,73 7,23
Hamming 88,07 77,71 8,04
ReedSolomon 88,68 78,48 8,82

Tabulka 4.3: Pravdépodobnost dekompilace schémat v hodnotéach pramérnych
chybovosti z obrazku 4.16.

V tabulce 4.3 jsou vypsané hodnoty zvyraznénych bodu v pozicih skutec-
nych chybovosti z vysledkt 4.2 resp. 4.17, 4.18 a 4.19.

Nejvétsi robustnost vykazuji postupné schémata Goldman, Grass, Church,
Blawat, Base a DNA Fountain.

S ohledem na nejrobustnéjsi schéma a nejucinnéjsi bitovy kodér v této praci
jsou na nasledujicim obrazku vyobrazeny RD kfivky vSech metrik ze sekce
4.4 pro pripad pouziti JPEG XL kodéru s Goldman schématem a pouzitim
ReedSolomon chybové opravného kédu (cerné). Tato kombinace predstavuje
nejvhodnéjsi feseni v jednotkach nukleotid na pixel (Nt/piz) v logaritmickém
méritku na ose x pro mozné tcéely porovnéani s jinymi pracemi v této oblasti.
Pro kombinace s jinymi DNA schématy (napiiklad Grass nebo Church) neni
vykresleni potieba, protoze zasadni kompresi prindsi predevsim bitovy kodér
(viz sekce 4.3). Kfivky pro jind schémata by byly velmi blizko a ztrécela by se
prehlednost. Navic Grass schéma, které ma podle tabulky 4.3 druhou nejvétsi
uspésnost dekompilace, ma naopak podle obrazku 4.5 horsi vlastni kompresni
pomér nez Goldman schéma. Jak jiz bylo zminéno v sekci 4.2, je JPEG XL
kompatibilni s klasickym JPEG formatem a lze jej vyuzit pro bezeztratovou
kompresi . jpeg souborii jako dodatecnou kompresni nastavbu, coz usnadiuje
jeho adopci. Tato kombinace komprese JPEG a dodateénd bezeztratova
komprese JPEG XL by v praxi jisté nasla vétsi vyuziti, protoze svétové se
stéle vice uplatnuje JPEG kodér a velké mnozstvi ulozenych obrazovych dat
je pravé v tomto formatu. Z tohoto divodu je do nasledujiciho obrazku RD
kiivek metrik vykreslen jesté vysledek JPEG kodéru (modie) a JPEG kodéru
s bezeztratovou nastavbou JPEG XL (¢erné), oba samozfejmé s pouzitim
Goldman schématu a chyby opravujiciho ReedSolomon kodu.
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4.7. Porovnani robustnosti schémat v zavislosti na chybovosti
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Obrazek 4.20: RD kiivky vSech metrik (FSIM, FSIM¢, PSNRyvs, SSIM, MS-
SSIM A VMAF) pro nastaveny bitovy kodér JPEG XL (¢ervené), JPEG (modie)
a JPEG s bezestratovou nastavbou JPEG XL (erné). Vse spoleéné s tran-
skédujicim DNA schématem Goldman s pouzitym chyby opravujicim kédem
ReedSolomon.

Z obrazku 4.20 je ziejmé, Ze kombinace JPEG kodéru s bezeztratovou
nastavbou JPEG XL (¢erné krivky) dosahuje srovnatelnych, a dokonce i
mirné lepsich vysledkt objektivnich kvalit obrazu v zavislosti na potrebném
poctu nukleotidl na pixel, ve srovnani s pouzitim samotného kodéru JPEG
XL (Cervené kiivky).
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4.8. Vlypocetni rychlost schémat

B as Vypocetni rychlost schémat

Pro tplné porovnéni je nutné zobrazit vypocetni doby komprese a dekomprese
bindrnich dat témito schématy (viz obrazek 4.1). V této sekci jsou tyto
casy spoCteny pro vSechna schémata s pouzitim kédu ReedSolomon. Pouziti
ReedSolomon, Hamming nebo zadného opravného kédu mélo mirny vliv na
cas dekddovani, ktery se v tomto poradi mirné snizoval. Hamming prodluzoval
¢as dekomprese v priuméru o 3% a ReedSolomon v pruméru o 15% oproti
situaci bez pouziti opravného kodu.

Vypocet byl proveden na platformé s MacBook Air vybavenym ¢ipem M1
a operac¢nim systémem macOS 14 Sonoma.

Velikost soubori
[kB]

. 2. Church
Min. | Max. |Pram.[~ . . - - - N
Min. | Max. |Prim.| Min. | Max. |Prum. Min. | Max. |Prim.

6,0 16,6 94 | 0,01 0,01 0,01]|0,02 0,07 0,04 0,01 0,03 0,02
78 198 11,3 0,01 0,02 0,01 ]| 0,03 0,08 0,04 0,02 0,04 0,02
96 24,4 143 0,01 0,02 0,01]| 0,04 0,09 0,05|0,02 0,05 0,03
114 29,5 174 | 0,01 0,02 0,01 (0,04 0,172 0,07 | 0,02 0,06 0,03
126 329 196 | 0,01 0,03 0,02 (0,05 0,13 0,08 | 0,02 0,07 0,04
13,1 34,5 205 (0,01 0,04 0,02(005 0,73 0,08 0,03 0,07 0,04
139 371 221 (0,01 0,03 0,020,055 0,75 0,09 0,03 0,07 0,04
150 399 238 (0,01 0,03 0,02(0,06 0,75 0,09 0,03 0,08 0,05
16,0 429 25,7 | 0,01 0,04 0,02 (0,06 0,77 0,10 0,03 0,09 0,05
17,3 46,7 28,1 | 0,01 0,05 0,02 (0,07 0,78 0,11 | 0,03 0,170 0,06
188 526 31,3 0,02 0,05 0,03(0,07 0,20 0,12 | 0,04 0,170 0,06
206 59,0 349 |0,02 0,05 0,03|0,08 0,23 0,74 | 0,04 0,12 0,07
235 67,8 402 | 0,02 0,06 0,03|0,09 0,27 0,76 | 0,05 0,14 0,08
27,5 786 470 (0,02 0,07 0,040,721 0,31 0,18 | 0,05 0,21 0,10
333 943 565|003 0,08 0,050,173 0,39 0,22 (0,07 0,79 0,11
423 115,7 70,2 | 0,04 0,70 0,06 | 0,177 0,47 0,27 | 0,09 0,23 0,14
58,7 1453 924 (0,05 0,172 0,08 | 0,23 0,57 0,36 | 0,12 0,29 0,18
93,8 198,7 139,4| 0,08 0,177 0,12 | 0,36 0,78 0,55| 0,19 0,39 0,28
335,7 557,0 4279 0,28 0,51 0,37 (1,38 2,18 1,69| 0,67 1,23 0,88

Doba zakédovani [s]

Tabulka 4.4: Doba zakédovani pro schémata: Base, Church a Goldman s chybové
opravnym kédem ReedSolomon.
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4.8. Vlypocetni rychlost schémat

Velikost soubori
[kB]

Doba zakédovani [s]

4. Grass 6. DNA Fountain
Min. | Max. |PrClm. Min. | Max. [Prim.[ Min. | Max. [Pram.
6,0 16,6 9,4 |0,01 0,06 0,03]|0,01 0,05 0,03(0,07 0,21 0,11
7,8 19,8 11,3 0,02 0,05 0,03 0,02 0,07 0,03]|0,09 0,25 0,14
9,6 24,4 14,3| 0,02 0,07 0,04 0,02 0,07 0,04(0,711 0,30 0,18
11,4 29,5 17,4 0,03 0,09 0,05(0,03 0,0 0,05| 0,5 0,39 0,22
12,6 32,9 19,6 | 0,03 0,70 0,06 | 0,03 0,12 0,06 | 0,16 0,44 0,25
13,1 34,5 20,5 0,03 0,11 0,06 (0,04 0,0 0,06 |0,177 0,45 0,26
13,9 37,1 22,1 0,04 0,10 0,06 | 0,04 0,10 0,06 | 0,18 0,48 0,28
15,0 39,9 23,8 0,04 0,14 0,07 ]| 0,04 0,14 0,070,179 0,53 0,30
16,0 42,9 25,7 0,04 0,15 0,08 | 0,04 0,16 0,08 | 0,20 0,57 0,33
17,3 46,7 28,1 0,05 0,16 0,09 | 0,04 0,16 0,09 | 0,22 0,62 0,36
18,8 52,6 31,3005 0,16 0,09 0,05 0,177 0,10 | 0,24 0,73 0,41
20,6 59,0 34,9 )| 0,06 0,18 0,10| 0,05 0,177 0,170 ( 0,26 0,83 0,46
23,5 67,8 40,2 | 0,06 0,20 0,12 | 0,07 0,25 0,72 0,30 0,97 0,54
27,5 78,6 47,0| 0,07 0,27 0,14 0,07 0,25 0,13 (0,35 1,14 0,64
33,3 94,3 56,5| 0,09 030 0,770,170 0,29 0,16 | 0,44 1,35 0,78
42,3 115,7 70,2 | 0,12 0,43 0,21 | 0,12 0,43 0,21 | 0,56 1,72 0,99
58,7 145,3 92,4 | 0,16 0,52 0,27 | 0,177 0,47 0,27 0,82 2,24 1,35
93,8 198,7 139,4| 0,24 0,57 0,40 0,22 0,60 0,40 ( 1,35 4,19 2,21
335,7 557,0 427,91 0,81 1,80 1,18 | 0,90 1,77 1,23 | 5,66 10,26 7,46

Min. | Max. [Pram.

Tabulka 4.5: Doba zakédovani pro schémata: Grass, Blawat a DNA Fountain s
chybové opravnym kédem ReedSolomon.

Vel'k°?:(;;’“b°'“ Doba dekédovéni[s]

. 2. Church
Min. | Max. |Prim.[= . - - . N
Min. | Max. |Prim.| Min. | Max. |Prum. Min. | Max. |Prim.

6,0 16,6 94 | 0,00 0,01 0,000,010 0,03 0,01]0,07 0,20 0,11
78 198 11,3 0,00 0,01 0,010,001 0,03 0,02|0,09 0,26 0,14
96 24,4 143 0,00 0,01 0,01 0,02 0,04 0,02|0,72 0,29 0,17
114 295 17,4 | 0,01 0,02 0,01 (0,02 0,05 0,03]|0,74 0,36 0,21
126 329 196 | 0,01 0,02 0,01 (0,02 0,05 0,030,975 0,40 0,24
13,1 34,5 205 (0,01 0,02 0,01(002 0,06 0,030,976 0,42 0,25
139 371 221 (0,01 0,02 0,01 (002 0,06 0,040,977 0,45 0,27
150 399 238 (0,01 0,02 0,01 (0,02 0,06 0,040,798 0,48 0,29
16,0 429 25,7 (0,01 0,02 0,01 (0,03 0,07 0,040,799 0,53 0,31
17,3 46,7 281 | 0,01 0,03 0,01)0,03 0,0 0,05 0,21 0,57 0,34
188 526 31,3 0,01 0,03 0,02 (0,03 0,08 0,05]|0,23 0,63 0,38
206 59,0 349 |0,01 0,03 0,02|0,04 0,0 0,05|0,25 0,71 0,42
235 67,8 402 | 0,01 0,04 0,02)0,04 0,271 0,06 0,28 0,82 0,49
27,5 786 470 (0,01 0,04 0,020,044 0,72 0,08 | 0,33 0,95 0,57
333 943 565|002 005 0,03|006 0,95 0,09]|0,40 1,74 0,68
42,3 115,7 70,2 | 0,02 0,06 0,04 0,07 0,19 0,11 | 0,52 1,42 0,85
58,7 1453 924 (0,03 0,09 0,05 0,09 0,23 0,15| 0,71 1,75 1,12
93,8 198,7 139,4| 0,05 0,11 0,070,175 0,33 0,23 | 1,13 2,40 1,69
335,7 557,0 4279| 0,18 0,34 0,23 | 0,54 0,94 0,71 | 4,07 6,77 5,20

Tabulka 4.6: Doba dekdédovani pro schémata: Base, Church a Goldman s chybové
opravnym koédem ReedSolomon.
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4.8. Vlypocetni rychlost schémat

Velikost soubort
[kB]

Doba dekédovani [s]

4. Grass 6. DNA Fountain
Min. | Max. |Prﬁm. Min. | Max. [Prim.| Min. | Max. |Pram.
6,0 16,6 9,4 | 0,04 0,14 0,07 | 0,03 0,13 0,06 | 0,05 0,21 0,10
7,8 19,8 11,3 | 0,04 0,13 0,07 | 0,04 0,13 0,07 | 0,07 0,31 0,13
9,6 24,4 14,3 0,06 0,16 0,10 | 0,05 0,18 0,10 | 0,09 0,32 0,16
11,4 29,5 17,4 0,07 0,24 0,11 | 0,06 0,24 0,12 | 0,11 0,45 0,21
12,6 32,9 19,6 | 0,07 0,24 0,13 | 0,07 0,25 0,13 | 0,14 0,45 0,23
13,1 34,5 20,5| 0,08 0,29 0,14 | 0,07 0,27 0,15 0,15 0,48 0,25
13,9 37,1 22,1 0,08 0,30 0,15| 0,08 0,24 0,14 | 0,15 0,46 0,26
15,0 39,9 23,8 0,08 0,33 0,16 | 0,08 0,27 0,16 | 0,177 0,55 0,30
16,0 42,9 25,7 0,70 0,36 0,18 | 0,09 0,33 0,17 | 0,18 0,70 0,33
17,3 46,7 28,1 | 0,11 0,40 0,20| 0,72 0,37 0,19 0,23 0,90 0,39
18,8 52,6 31,310,117 0,41 0,220,117 0,37 0,22 | 0,21 1,06 0,44
20,6 59,0 34,9 0,13 0,48 0,25)|0,15 0,38 0,23| 0,25 1,12 0,50
23,5 67,8 40,2 0,177 0,55 0,28 0,15 0,45 0,27 0,27 1,32 0,62
27,5 78,6 47,0| 0,20 0,64 0,330,217 0,60 0,33)|0,38 1,43 0,74
33,3 94,3 56,5| 0,22 069 0,39 0,22 0,77 0,39 0,47 2,24 0,9
42,3 115,7 70,2 | 0,26 0,66 0,46 | 0,28 0,92 0,49 ( 0,64 3,50 1,34
58,7 145,3 92,4 | 0,40 1,10 0,63 0,31 0,98 0,62 | 1,08 4,22 2,12
93,8 198,7 139,4| 0,61 1,23 0,91 | 0,60 1,51 0,94 | 1,82 7,46 3,96
335,7 557,0 427,9| 1,95 4,24 2,97 | 1,84 4,02 3,06 | 9,61 54,86 27,04

Min. | Max. |Pram.

Tabulka 4.7: Doba dekédovani pro schémata: Grass, Blawat a DNA Fountain s
chybové opravnym kédem ReedSolomon.

Pro vhodnéjsi grafické porovnani jsou na ndsledujicich obrazcich zobrazeny
vysledky z tabulek 4.4, 4.5, 4.6 a 4.7 jako pribéhy zavislosti primérného
¢asu zakdédovani/dekédovani vici prumeérné velikosti souboru s chybovymi
tseckami minima a maxima casu zakédovani/dekédovani.
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Obrazek 4.21: Pribéhy casu zakédovani binarniho souboru DNA schématem
v zavislosti na primérné velikosti bindrniho souboru s chybovymi tseckami
rozptylu maximélnfho a minimalniho ¢asu zakédovani (viz tabulky 4.4 a 4.5).
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Obrazek 4.22: Prubéhy casu dekdédovani DNA souboru danym DNA schématem
v zavislosti na priamérné velikosti pivodniho binarniho souboru s chybovymi
tseckami rozptylu maximalniho a minimédlntho ¢asu dekddovani (viz tabulky 4.6
a 4.7).

7 vysledku obrazku 4.21 a 4.22 je vidét, Ze vsechna schémata, krom DNA
Fountain, maji velmi blizké ¢asy zakédovani omezené shora priblizné 2 sekun-
dami a také blizké c¢asy dekdédovani omezené shora priblizné 5 sekundami pro
vSechny prumérné velikosti soubori. DNA Fountain je zde viditelné vypocetné

Vv

prauméru 7 sekund a casu dekédovani az 27 sekund.
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Kapitola 5
Zaveér

V dnesni dobé, kdy mnozstvi digitdlnich dat exponencidlné roste, je vyzkum a
vyvoj efektivnich metod pro uklddani dat do DNA klicovy pro budouci potieby
archivace. DNA uklddani dat nabizi obrovsky potencial diky své vysoké hustoté
informace skute¢ného objemu, dlouhé zZivotnosti a nizké energetické narocnosti,
coz ho ¢ini idedlnim kandidatem pro dlouhodobou archivaci velkych objemu
dat.

Tato prace v kapitolach 2 a 3 seznamuje ¢tenaie s oblasti vyuziti umélé
syntézy DNA pro ucely archivace obrazovych dat. To zahrnuje zakladni stavbu
a typy kodovacich procesi, restrikce spojené s fyzickymi DNA fetézci pro
ukladdani dat a popsani principt kodéri od autoru, kteri se této problematice
vénovali v poslednich letech.

Hlavnim cilem této prace, popsanym v kapitole 4, bylo na vybraném tes-
tovacim setu obrazovych soubort a zvolenych pristupech kédovani dat do
DNA ovéfit a porovnat jejich ti¢innost. Konkrétné byla hodnocena kvalita
rekonstruovaného obrazu, dodrzovani restrikci DNA koédu, chybovost plynouci
z jejich nedodrzeni, robustnost vaci témto chybam a vypocetni narocnost kom-
prese a dekomprese. Byla pouzita mnozina nejpouzivangjsich ¢i nejnovéjsich
binarnich obrazovych kodértu skupiny JPEG, kvatenarni transkédovaci DNA
schémata, a objektivni metriky pro stanoveni kvality obrazu doporucované
odvétvim JPEG DNA v ramci probihajici standardizace.

Vysledky ukéazaly, Zze schémata Goldman, Grass a Church dosahuji nej-
lepsiho dodrzovani biochemickych restrikci DNA molekul. V simulaci celého
procesu syntézy, kapsulace a sekvencovani retézcl tato schémata vykazovala i
nejmensi chybovost. Simulace robustnosti vSech schémat pii jejich vykazované
chybovosti ukézala, Zze nejvétsi ispésnosti dekompilace dosahovala opét sché-
mata Goldman, Grass a Church. Tyto vysledky byly navic propocitany pro
pripady bez a s dodatecnym chybové opravnym kédovanim Hamming ¢i Re-
edSolomon. Ukazalo se, ze vliv téchto opravnych k6dl na zvyseni robustnosti
je pozitivni, ale neprilis efektivni vzhledem k vyraznéjSimu prodlouzeni sek-
venci, které zptusobovaly. Nejrobustnéjsim a kompresné efektivnim modelem
se ukdzala kombinace JPEG XL bitového kodéru (nebo JPEG s bezeztratovou
JPEG XL néstavbou) s Goldman DNA schématem. Vysledky metrik pro tuto
kombinaci jsou kompresni ti¢innosti porovnatelné s nejnovéjsimi pracemi v
této oblasti (napft. [17, 41] ¢ referenénimi kodéry od JPEG DNA [§]).
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b. Zavér

Vhodnym rozsitenim této prace by mohlo byt otestovani pouzité nebo jiné
implementace fontdnového DNA kédovani pro vyssi hodnoty redundance.
Stejné tak by prodlouzeni bitové segmentace mohlo u vétsiny pouzitych
schémat prispét k lepsimu dodrzeni napiiklad vyvazeného GC obsahu, coz by
pravdépodobné vedlo ke snizeni chybovosti schémat.

Pro oblast dalsitho vyzkumu doporucuji zamértit se napriklad na kompresi
obrazovych dat skent s textovym obsahem. Vyuziti naptiklad modeli NN
pro extrakci informaci za ucéelem efektivni komprimace a nasledného transkoé-
dovani do DNA by mohlo najit vyuziti v soudnim, medicinském ¢i statnim
archivnictvi.
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P¥iloha A

PriloZzené soubory

Zde je uveden obsah priloZzeného .zip souboru s popisem jednotlivych skripti
a jejich funkei:

bl_script_jpeg.sh:
komprese .png na . jpeg

b2_script_2000.sh:
komprese .png na .jp2

b3_script_x1.sh:
komprese .png na .jx1

b4_png2y4m.sh:
prevod .png na .y4m pro vypocet objektivnich metrik pomoci knihovny
libvmaf

b5_libvmaf.sh:
vypocet metrik pro komprimované obrazy pomoci knihovny libvmaf

b6_jpeg2jxl.sh:
bezeztratova komprese . jpeg na . jxl

ml_matlab_fsim.m:
vypocet metrik FSIM a FSIM¢

m2_combine_metrics.m:
kombinace vSech vyslednych metrik do jedné matice

m3_sequences_lengths.m:
vypocet délek sekvenci .dna souboru

m4_files_sizes.m:
urceni velikosti soubori v bitech

m5_biochem_constrain.m:
vlastni implementace pro stanoveni dodrzovani biochemickych restrikci
DNA schématy
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A. PriloZené soubory

m6_mesa_simulace.m:
vyhodnoceni vysledkit MESA MOSLA simulace

pl_combined_transcode.py:
aplikace transkédujicich DNA schémat na komprimované obrazové sou-
bory

p2_robustness_eval.py:
vypocet robustnosti jednotlivych schémat

p3_enc_dec_times.py:
vypocet ¢asi pro kdédovani a dekdédovani DNA schémat
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