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Streszczenie

W artykule zaprezentowano implementacj¢ algorytmu obliczajacego
stopien podobienstwa sekwencji znakow (genow) do zadanego wzorca.
Algorytm wywodzi si¢ z biologii obliczeniowej. Rozwigzania programowe
wymagaja znacznych zasoboéw sprzgtowych oraz czasu. W badaniach nad
algorytmem gléwny nacisk polozono na poznanie jego wlasnosci iich
wykorzystanie przy implementacji. Pozwolito to stworzy¢ bardzo orygi-
nalna implementacj¢ zapewniajaca niezwykle oszczgdne gospodarowanie
zasobami w uktadzie programowalnym jak i uzyskanie bardzo wysokich
czestotliwosci pracy.

Stlowa Kkluczowe: Programowanie dynamiczne, metody numeryczne,
identyfikacja wzorcow, rozpoznawanie wzorcOw, przetwarzanie rownole-
gle, przetwarzanie potokowe.

On efficient implementation of the search
algorithm for genome patterns

Abstract

The paper describes implementation of the computation algorithm in
modern, complex programmable hardware devices. The presented
algorithm originates from computation biology and works on very long
chains of symbols which come from reference patterns of the genome. The
software solutions in this field are very limited and need large time and
space resources. The main research efforts were aimed at investigating the
properties of the searching algorithm. Especially, the influence of the
penalty values assigned to the mismatch, insertion and deletion on the
algorithm was analysed. This allowed obtaining a completely new algorithm
offering extremely efficient implementation and exhibiting the outstanding
performance. The Virtex 5 FPGA family was considered to be a target
family for the searching algorithm based on the dynamic programming
idea. The obtained results are very promising and show the dominance of
the dedicated platform over the general purpose PC-based systems.

Keywords: dynamic programming, computational methods, pattern
identification, pattern recognition, parallel processing, pipeline processing.

1. Wstep

Sekwencja DNA w genomie przechowuje informacje o réznych
cechach i predyspozycjach organizmu. Dynamiczny rozwoj mi-
krobiologii oraz biologii molekularnej, ktory jest obserwowany
w kilku ostatnich dekadach przynidst ogromng liczbe informacji.
Odcisneta ona silny wplyw na nauki zwigzane z przetwarzaniem
informacji (gtownie nauki matematyczne i informatyczne). Zaini-
cjowato to prowadzenie badan nad nowymi metodami oraz poszu-
kiwanie narzedzi pozwalajacych na efektywne przetwarzanie
i badanie ogromnych zbiréw danych biologicznych. Obecnie
jednym z gléwnych celow jest poszukiwanie efektywnych algo-
rytmow wyszukiwania sekwencji genetycznych. Wczesniejsze
implementacje programowe dowiodly ich poprawnosci ale tez
ujawnily ich ograniczenia czasowe i przestrzenne w przypadku
przetwarzania zbioréw danych siegajacych miliardow (10°) sym-
boli. Wskazuje to na konieczno$¢ poszukiwania efektywnych

metod implementowanych z wykorzystaniem uktadow sprzgto-
wych. Prezentowana praca jest kontynuacja prowadzonych badan
[7]. W pracy przedstawiono najnowsze opracowania dotyczace
optymalizacji metody wyszukiwania pozwalajacej na uzyskanie
interesujacych efektow implementacji.

2. Problem dopasowania sekwencji

Problem skrocenia czasu poszukiwania dla bardzo diugich se-
kwengcji jest elementem kluczowym wielu badan w tej dziedzinie
[1, 2, 4]. Zostata opracowana znaczna liczba rozwigzan progra-
mowych. Koncentrujg si¢ na poprawie wydajnosci obliczeniowej
przez zastosowanie réoznych modyfikacji algorytmu oryginalnego
oraz dostosowania do architektury komputera jak i wykorzystania
specyficznych wlasnosci jednostki centralnej. Ciagly rozwdj
komputerdw nie powstrzymuje jednak od poszukiwania innych
rozwigzan w tej dziedzinie. Rozwazany problem moze by¢
z powodzeniem rozwigzany przy zastosowaniu dedykowanych
sprzetowych uktadéw obliczeniowych. Wiele prac poswiecono
rowniez implementacji algorytmu poszukujacego dopasowania
w strukturach sprzetowych [3, 5, 6]. Ciagly rozwdj w dziedzinie
uktadow scalonych a w szczegdlnosci logicznych uktadéw pro-
gramowalnych FPGA otwiera nowe mozliwosci w zakresie im-
plementacji algorytméw w strukturach sprzgtowych. Nalezy pod-
kresli¢ ze w przeciwienstwie do uktadow o sztywnej logice uktady
FPGA umozliwiaja modyfikacj¢ realizowanego zadania. Mozna je
poréowna¢ do uniwersalnych maszyn cyfrowych z wymiennym
oprogramowaniem. W celu wykonania zadanych obliczen zostaje
wprowadzony okre$lony program do pamigci maszyny, ktory
bedzie wykonywany. W uktadach programowalnych do pamigci
(konfiguracyjnej) jest wprowadzana konfiguracja funkcji logicz-
nych oraz polaczen odwzorowujaca w sposob programowalny
strukture uktadu realizujacego wybrane zadanie. Ztozono$¢ pro-
jektowania uktadow sprzgtowych jest czynnikiem zniechgcajacym
do poszukiwania rozwigzan w obszarze ukladéw programowal-
nych i rekonfigurowalnych.

3. Algorytm

Niech sekwencja reprezentujaca genom begdzie dana jako wek-
tor symboli Ref = {R,,...,R,}. Sekwencja zapytania niech bgdzie
dana przez wektor symboli Qry = {Qy,...,0n}. Najlepsze dopaso-
wanie moze zosta¢ znalezione za pomoca algorytmu programo-
wania dynamicznego Smitha-Watermana w sposob iteracyjny.
W skrocie algorytm ten bedzie nazywany algorytmem SW.
W pierwszym kroku funkcja oceny dopasowania przypisuje
wspotczynniki wagowe do kazdego wezla reprezentowanego
przez komorki macierzy. Wypetnianie macierzy o n+1 kolumnach
i m+1 wierszach nastgpuje wspotczynnikami okreslonymi na
podstawie bezposredniego sasiedztwa (rys. 1).
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Rys. 1. Schemat wyznaczania warto$ci P przy uzyciu algorytmu SW
Fig. 1.  The process of evaluating the P function with SW algorithm

P(i-1,j—1)+AM (nie)dopasowanie
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Wspodtczynnik AM jest zdefiniowany nastepujaco:
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Po wypelnieniu calej macierzy wspotczynnikami dopasowania
rozpoczyna si¢ drugi krok polegajacy na okreSleniu najlepiej
dopasowanej sekwencji (rys. 2). W kroku tym odnajduje si¢
optymalng $ciezke od wybranego wezta koncowego do wezta
poczatkowego wybierajac droge z monotonicznie malejacymi
wspotczynnikami wagowymi. W czasie wyznaczania $ciezki
powrotnej mozna okresli¢ na podstawie wspotczynnikow wago-
wych istotng liczb¢ symboli niedopasowanych, wstawionych czy
tez pominigtych.
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Rys.2. Wyznaczanie wspotczynnikow wagowych oraz optymalnego dopasowania
sekwencji przy uzyciu programowania dynamicznego

Fig. 2.  Illustration of the penalty value calculation and optimal cost path search
(here sequence alignment) with dynamic programming

Do dalszych rozwazan zwigzanych ze sprzetowa implementacja
pierwszej czgéci algorytmu SW (wyznaczenie wspoOlczynnikow
dopasowania) przyjeto nastgpujace wartosci wspOlczynnikow
wstawienia A/, pominig¢cia AD i dopasowania AM:

AM =2
PEN ={ Al =1 (3
AD =1

Plij-1]

P[i-1,]]
Plij-1]
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Rys. 3. Schemat blokowy komorki elementarnej SW uzyskanej w wyniku
bezposredniej implementacji

Fig.3.  Block diagram of the SW elementary cell obtained in direct
implementation process

Do wyznaczenia dopasowania sekwencji kluczowym jest wy-
znaczenie wspotczynnikow dopasowania dla poszczegodlnych
symboli sekwencji zapytania i sekwencji odniesienia. Poczatkowe
implementacje uktadu dopasowania SW bazowaly na bezposred-
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nim odwzorowaniu algorytmu w strukturach sprz¢towych [7].
Stosujac reguly upraszczania dziatan arytmetycznych mozna
przedstawi¢ schemat blokowy implementacji algorytmu (rys. 3).
Uzycie podejscia bezposredniego bez wprowadzenia dodatkowych
twierdzen 1 obserwacji nie pozwoli osiagna¢ dalszej redukcji ztozo-
nosci uktadu obliczeniowego dla poszczegdlnych elementow.
Zmieniajac reprezentacj¢ uktadu z postaci blokowej do postaci
acyklicznego skierowanego grafu reprezentujacego operacje
a takze dodatkowo opisanego przez zakres zmiennych pokazano
na rysunku (rys. 4). Szczegétowa analiza grafu pozwala dostrzec
mozliwos¢ dalszych optymalizacji. Graf przedstawia w sposob
ogo6lny i-tg komorke tancucha. Wykorzystanie zakresu zmiennych
pozwolito usunaé¢ bloki nieuzywane, ktérych funkcjonalnosé
zostala pokryta przez pozostate bloki. Przyktadowo $ciezke¢ doda-
jaca wartos¢ 2 do zmiennej P[i-1,/-1] zostata pokryta przez $ciezki
obliczajace warto$¢ Sciezek wstawienia i pominigcia (rys. 5).

\ Dopas.:  0..i-1

Niedopas.: 2..i+1

Rys. 4. Schemat blokowy komorki elementarnej SW uzyskanej w wyniku
bezposredniej implementacji

Fig. 4. Block diagram of the SW elementary cell obtained in direct
implementation process

Rys. 5. Schemat blokowy komorki elementarnej SW uzyskanej w wyniku
bezposredniej implementacji

Fig. 5.  Block diagram of the SW elementary cell obtained in direct
implementation process

4. Unikalne cechy algorytmu SW

W wyniku dziatania algorytmu SW przy przyjeciu podanych
warto$ci wspotczynnikow wagowych dla wstawienia, pominigcia
i niedopasowania uzyskuje si¢ macierz o szczegdlnych wiasno-
Sciach. Niech poczatkowe wartosci macierzy P przyjmuja nastgpu-
jace wartosci:

v Pli,0]=i
0<i<Q py
. 4)
v P[0,j]=0
0<j<Rien

Poszczegolne elementy macierzy wykazuja nastgpujace wlasnosci:

Pli-1,j-1]<P[i,j]<P[i-1,j-1]+2
v { Pli.j-1]-1<P[i,j]<P[i,j-1]+1 (%)

0<i<Q gy

oger | Pli-1j]-1<P[i,j]<P[i-1,j]+1

Powyzsze wlasnosci pozwalaja na wyznaczenie elementéw ma-
cierzy podazajac wzdtuz kolumn lub wierszy w nastepujacy spo-
sob:

0<,ngmP[l’j:| = P[t,/ —1:| + Ax; gdzie Ax e {—1,0,1}
0<j<Rren (6)
v P[i.j]=P[i-1,j]+Ay; gdzie Ay e {-1,0,1}

0<i<Q, gy
0<j<RieN
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Przedstawione wtasno$ci pozwalaja opisa¢ macierz dopasowa-
nia w formie przyrostow w wierszu lub kolumnie. Mozliwe jest
wypracowanie dwoch schematow wyznaczania wartosci przyro-
stowych na podstawie znanych przyrostéw w wierszu (oznaczone
jako x) i kolumnie (oznaczone jako y)

a g1 b
i1| ApSy i1| A>S,
i| OymA, i| OyopA,

Rys. 6. Schemat blokowy komorki elementarnej SW uzyskanej w wyniku
bezposredniej implementacji

Fig. 6.  Block diagram of the SW elementary cell obtained in direct
implementation process

Przedstawiony proces obliczania wartosci funkcji Ax i Ay repre-
zentujacy przyrost wartoSci dopasowania wzdluz wiersza lub
kolumny mozna wykorzysta¢ do obliczenia wartosci wspotczyn-
nikow macierzy P. Zmienne dx i dy opisuja przyrosty wspotczyn-
nikow w wierszu i kolumnie odpowiednio w odniesieniu do ele-
mentu A. Trzecim elementem wpltywajacym na warto§¢ wspot-
czynnikow przyrostowych jest dopasowanie pomiedzy symbolem
sekwencji przeszukiwanej Q[i] oraz sekwencji odniesienia R[/].
Tablice prawdy do wyznaczania wartoéci przyrostowych Ax i Ay
z wykorzystaniem kodowania symbolicznego przedstawiono na
rysunkach (rys. 7, rys. 8).

6x
- @ +|-@ +
=[]+
5 0 olololo++
+ - ---lo+
Q=R Q=R Ax
Rys. 7. Tablica prawdy funkcji 4x
Fig. 7. The truth table for Ax function
bx
-2 +|- 2+
-[+[a]-|+]2]-
s O+ D —|+|+|9
+ |+ |D| =+ |+ |+
Q=R QzR 4,

Rys. 8. Tablica prawdy funkcji 4y
Fig. 8. The truth table for Ay function

Warto w tym miejscu zauwazy¢, ze obie tablice dla czgsci
zwigzanej z dopasowaniem i niedopasowaniem sg symetryczne
i spelniaja nastepujace zaleznosci:

Ax= f.(6x,6y,M) = f,(8v,6x,M) ™

Ay = f,(6x,6y,M)= f,(Sy,6x,M)
Wspolczynniki przyrostowe pozwalaja na tatwe wyznaczanie
relacji wspotczynnika dopasowania. Do jakosciowej oceny dopa-

sowania sekwencji konieczne jest dokonanie przeksztatcenia do
postaci absolutne;j:

Pli, /1= P[i,0]+ ¥ 8l k) P[1,0] =1

Pli,j]=P[0, ]+ éé‘x[l, j1P[0,j]=0

5. Implementacja algorytmu SW

Mozliwe sg dwie alternatywne metody wyznaczania wspot-
czynnika dopasowania przebiegajace wzdtuz wiersza lub kolum-
ny. W przypadku wyznaczania potozenia najlepiej dopasowanego

tancucha najkorzystniejszym sposobem jest wyznaczanie wspot-
czynnika réwnolegle do sekwencji przeszukiwanej (wierszowej).
W prezentowanym rozwigzaniu przeszukiwana sekwencja jest
umieszczona w wierszu (0§ X). Uklad bedzie wyznaczal dopaso-
wanie na podstawie przyrostu Ax. Schemat blokowy podstawowe-
go modulu ASW zostat przedstawiony na rys. 9. Wypracowuje on
warto$ci Ax oraz Ay. Takie rozwiazanie pozwala na otrzymanie
wyniku dopasowania macierzy P poprzez sukcesywne sumowanie
wspoétczynnika przyrostowego Ax. Na rys.10 przedstawiono struk-
tur¢ potokowa catego uktadu. Umozliwia ona przetwarzanie poje-
dynczego symbolu w czasie jednego taktu sygnatu zegarowego.
Twierdzenie o zbiezno$ci warto$ci dopasowania pozwala wyeli-
minowac¢ uktad sterowania stosowany w uktadach przetwarzania
potokowego podczas wypetniania potoku danymi.

REF
QRY[i]
—
o .
&1l 5 Bx ﬂi‘“’”
— |

m O
z' .
5 Ay - Avlij]

Rys. 9.  Schemat blokowy komorki elementarnej ASW opartej na funkcji
przyrostu poziomego Ax
Fig. 9.  Block diagram of the ASW cell based on horizontal growth function Ax
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Rys. 10. Schemat blokowy potoku obliczeniowego ASW wraz z akumulatorem
wartosci P
Fig. 10. Block diagram of the ASW calculation pipe with a P value accumulator

Dtugos¢ sekwencji zapytania okresla liczbg polaczonych z sobg
komorek elementarnych . W odréznieniu od implementacji opartej
na bezposredniej metodzie algebraicznej, ktorej zakres wartosci
P jest zalezny od potozenia komorki obliczeniowej, w przypadku
systemu przyrostowego w dowolnym miejscu tancucha przyro-
stowy zakres warto$ci dopasowania jest identyczny i niezalezny
od potozenia komorki. Wartos$¢ wspodtczynnika P zostaje obliczo-
na w ukltadzie akumulacyjnym X. Rozmiar bitowy akumulatora
jest zalezny od dhugosci sekwencji zapytania. Uktad akumulacyjny
jest implementowany w postaci licznika rewersyjnego.

6. Podsumowanie

Implementacja algorytméw a w szczegolnoscei ich efektywne
odwzorowanie jest interesujacym i wymagajacym zadaniem.
Jezyki opisu sprzgtu i narze¢dzia syntezy logicznej mimo ponad 30
letniej tradycji 1 nieustannego rozwoju nie pokrywaja szerokiego
spektrum aspektow zwigzanych z implementacja algorytmow.
W artykule pokazano ewolucj¢ algorytmu z ogdlnej postaci alge-
braicznej do zoptymalizowanej formy przyrostowej ASW. Nie-
zwykla prostota komorki elementarnej pozwala na implementacjg
bardzo diugich sekwencji zapytania w pojedynczym uktadzie.
Obok dlugosci sekwencji zapytania istotna jest szybkos¢ przetwa-
rzania si¢gajaca okoto 600MHz dla rodziny uktadow Virtex 5 [8].

Prace nad implementacjg algorytmu sg kontynuowane. Zespot
zamierza rozszerzy¢ wilasnosci funkcjonalne opracowanego roz-
wigzania a takze poddac je weryfikacji wykorzystujac rzeczywiste
zagadnienia z zakresu genetyki i biologii.
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Z przyjemnoscia informujemy, ze w dniach 20 — 22 pazdzierni-
ka 2011r po dwdch latach przerwy planujemy zorganizowaé ko-
lejne XVII Migdzynarodowe Seminarium Metrologoéw ,, Metody
i Technika Przetwarzania Sygnatow w Pomiarach Fizycznych”.
Celem seminarium jest prezentacja prac naukowo-badawczych
dotyczacych obszernej i waznej tematyki - przetwarzania sygna-
Iow w szeroko rozumianych pomiarach fizycznych. W semina-
rium tradycyjnie uczestnicza przedstawiciele instytucji nauko-
wych z Polski i zagranicy, a takze specjaliSci praktycy nastawieni
na aplikacje inzynierskie w zaktadach przemystowych.

Zapraszamy do czynnego udzialu w MSM’2011 i zglaszania
referatow. Oczekujemy, ze kolejne seminarium bedzie waznym
wydarzeniem stymulujagcym rozwdj prac naukowo-badawczych
z zakresu przetwarzania sygnatow, a takze integrujacym srodowi-
sko metrologow.

Tematyka Seminarium:

1. Czujniki i przetworniki pomiarowe
2. Przetwarzanie sygnalow
3. Systemy informacyjno-pomiarowe
4. Dydaktyka metrologii
Patronat:
Komitet Metrologii i Aparatury Naukowej PAN
JM Rektor Politechniki Rzeszowskiej
Prezydent Miasta Rzeszowa
Organizatorzy:

Politechnika Rzeszowska
Katedra Metrologii i Systeméw Diagnostycznych

Lviv Polytechnic National University
Department of Information Measuring Technology

Politechnika Gdanska
Katedra Metrologii i Systemoéw Informacyjnych

Blekinge Institute Of Technology
School Of Engineering Karlskrona (Szwecja)

Adres do korespondencji:

MSM’2011
Politechnika Rzeszowska
Wyadziat Elektrotechniki i Informatyki
Katedra Metrologii i Systemow Diagnostycznych
ul. W. Pola 2, 35-959 Rzeszoéw
tel: (+48) 17-865-1438, 17-865-1575, 17-865-1231
fax: (+48) 17-865-1575
e-mail: kmisd@prz.edu.pl

Szczegétowe informacje dotyczace programu, termindw
1 publikacji prac dostgpne sa na stronie internetowej MSM’2011:

http://www.prz.edu.pl/msm11
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