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ABSTRACT

Hadware accelerators for approximate string matching (AM) play a significant role in biological
algorithms. However, their wider use is often limited by the lack of flexibility and modularity.
This paper presents a generic approach for designing of AM architectures that represents an
essential step for their automated design. The proposed approach is evaluated on several bio-
logical tasks and the accelarator achieves speed-up 100-1000 in comparison with conventional
processors.

1 UvVoD

Bioinformatika vznikla spojenim bioldgie s informatikou. Zaoberd sa narocnymi vypoctami,
napriklad pri analyze I'udského genému, alebo pri simuldcidch dejov v organizme. Vel'a praci
sa venuje urychl’ovaniu ¢asto pouZzivanych algoritmov. AvSak vacSina implementécii je vel'mi
silne zamerana na konkrétnu tlohu [1] [3]. VyuZitie urychlenia je potom limitované. Pri vytvo-
reni generickej architektdry [2], je moZné pocitat’ vacSiu Skdlu tdloh. Takto napisany design je
v podstate Sablona, ktoru je moZné prispdsobit’ a zdroven optimalizovat’ na vel’a rdznych tloh.
Riesenie je vyskisané na FPGA cipe Virtex II PRO - XC2VP50 na karte combo6x.

2 PRIBLIZNE POROVNAVANIE RETAZCOV

Algoritmus Smith-Waterman reprezentuje Specificki aplikdciu dynamického programovania
(DP), ktoré riesi pribliznti zhodu ret’ azcov a bol prvy raz pouZzity v molekularnej biolégii na za-
rovnanie DNA sequencii. V skratke, algorimus rozdeluje dlohu na elementarne kroky, ktoré
hl’adaju lokalne priblizné zarovnania. Vypocet typicky prebieha v DP matici, ktora po naplneni
vysledkami vSetkych elementarnych krokov definuje najlepSie zarovnanie(alebo zarovnania)
a ich skore.

Priklad porovnania ret'azcov ,,GTA™ a ,,GCT" s pouZitim algoritmu Smith-Waterman je zob-
razeny v obrazkoch la a 1b. Hodnota kazdej polozky d v DP matici je vypocitand z troch
najblizsich susedov a, b a ¢ podl'a nasledovnych pravidiel:
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Obrazek 1: Algoritmus Smith-Waterman

a if U=YV;
. a+sub if U;#V;
d = min b+ins

c+del

Premenné sub, ins a del reprezentuju penalty za nahradenie, vloZenie a absenciu znaku a mézu
byt nastavite'né podl'’a roznych poziadaviek porovndvania. Napriklad, ak vyskyt redundant-
nych znakov je menej pripustny ako liSiace sa znaky, penalta vkladania mdzZe byt nastavena
vysSie ako penalta nahradenia.

Viac vypocetnych krokov algoritmu Smith-Waterman moze byt vykonanych nezavyslé. Téato
vlastnost’ je vyuzitd k paralelizdcii vypoctu. V. DP matici to znamend, Ze diagondlne hodnoty
modzu byt pocitané zaroven, obrdzok Ic.

Paralelny vypocet je obvykle uskuto¢neny mnozinou Procesnych Elementov (PE) Strukturova-
nych do systolického pola. Kazdé PE v poly pocita jeden stfpec a posiela vypocitané hodnoty
susednému PE kazdy hodinovy cyklus. Takze diagonalne hodnoty st pocitané paralelne.
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Obrazek 2: Schéma designu

Najdolezitejsim prvkom v designe je systolické pole, ktoré realizuje vypocet(sklada sa z nie-
kol'’kych PE). Dalej dve pamiite pre uloZenie ret’azcov a v neposlednej rade FIFO, ktoré svojim
prepojenim posledného a prvého PE umoZiiuje porovndvat’ aj ret’azce vacSie ako je pocet PE
v systolickom poly. Multiplexor naopak umoZiiuje zobrat’ vysledok z ktorého kol'vek PE a tym
umoznuje porovnanie ret’azcov kratsich ako je pocet PE v systolickom poli.

Schéma na obrdzku 3 vyjadruje jednotku, ktord je schopna riesit’ porovnanie dvoch ret’azcov
samostatne. Takychto jednotiek mdze byt v celom designe niekol'’ko(genericky pocet) v zavis-
losti od zdrojov, ktoré FPGA Cip poskytuje.



Tabulka 1: Vysledky s pouzitim ¢ipu Virtex Il xcv2p50-7

applikécia ‘ SP ‘ PE ‘ Frekv. ‘ BUps ‘ Cas
VPCR+PRIMEX 81 | 10 | 241 | 195.2 | 353us
VPCR microarrays 1| 40 | 241 9.6 12.4s
Oligo vs. Geném 1 | 80 | 209 16.7 14.3s
Gén vs. Geném 11270 | 152 | 41.0 | 19.29m
Protein+PRIMEX 79| 8 177 | 111.6 | 5.57m
Protein vs. Databdza 270 | 133 359 | 1.12m
Proteinové uhly 6 | 71 137 | 583 46s
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4 DOSIAHNUTE VYSLEDKY

Implementovany design bol vyskiiSany na FPGA c¢ipoch Virtex I - XC2V3000(na karte combo6)
a Virtex Il PRO - XC2VP50(na karte combo6x). Pre Casto pouZzivané aplikdcie z oblasti bioin-
formatiky, ako napriklad porovnavanie jedného génu voci celému genému, porovnénie proteinu
s databazou proteinov, urychlovanie algoritmu primex, boli vypocitané generické parametre.
Dosiahnuté vysledky st zhrnuté v tabulke 1. Su prezentované nasledovné informaécie: pocet
systolickych poli na Cipe (SP), poCet PE v jenom systolickom poli (PE), frekvencia na kto-
rej implementécia bezi (frekv.), vykon v miliarddch update-ov za sekundu (BUps) a Cas po-
trebny na rieSenie tlohy. Pre porovnanie, BUps procesoru Intel Pentium 4 3,20 GHz je priblizne
0,05 BUps.

5 ZAVER

Porovndvanie biologickych sekvencii mdze byt vyuzité pri analyze gendmu, rozpozndvani de-
di¢nych chrdb, alebo pri hl'adani evolu¢ného stromu. Vd'aka generickému pristupu je mozné
rieSit’ vel'’ké mnoZstvo uloh a tak niekol’ko ndsobne urychlit' bioinformatické aplikacie. Toto
rieSenie bolo vyskiSané na redlnom hardware a dosiahnuté zrychlenie sa pohybuje v niekol -
kych rddoch.
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