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基于多态并行处理器的生物计算并行实现

刘玉荣,李 涛
(西安邮电大学 电子工程学院,陕西 西安 710061)

摘 要:针对传统的生物计算中 DNA序列保守序列的识别(模体识别)和最长公共子序列计算需要较大的数据量、计算

量,以及功耗大等问题,文中提出了两种基于 PAAG多态并行处理器的并行算法,该并行处理器能够支持数据、线程、指令

多种并行。 通过编程在 PAAG多态并行处理的处理单元(PE)上开发了相应的串行和并行程序,将计算的不同过程分派到

不同的处理单元(PE)上进行处理,实现了不同粒度算法的并行。 实验结果表明,文中提出的并行算法使模体识别和最长

公共子序列的计算效率得到明显提高。
关键词:PAAG多态并行处理器;并行算法;模体识别;最长公共子序列

中图分类号:TP301      文献标识码:A      文章编号:1673-629X(2014)08-0055-04
doi:10. 3969 / j. issn. 1673-629X. 2014. 08. 013

Implementation of Parallel Biological Computing Based on
Polymorphous Parallel Processor

LIU Yu-rong,LI Tao
(School of Electronic Engineering,Xi’an University of Posts & Telecommunications,

Xi’an 710061,China)

Abstract:Aiming at the problems of large amount of data and computing,and power consumption for the conserved sequence identifying
and the longest common sub-sequence in DNA of traditional biological computing,propose two parallel computing algorithms of based
on PAAG polymorphic parallel processor. This parallel processor can support the multiple parallelism of data, thread and instruction.
Through programming,develop the corresponding serial and parallel procedure in PE,realizing the parallel of different granularity algo-
rithm. Experimental results demonstrate that the proposed method is very effective in identifying the optimal motif and computing the lon-
gest common sub-sequence.
Key words:PAAG polymorphic parallel processor;parallel algorithm;identifying motif;the longest common sub-sequence

0 引 言
生物信息学是生命科学、计算机科学、信息科学和

数学等学科交汇融合而成的一门交叉学科[1],模体识

别和最长公共子序列是分子生物学的两个研究重点。
模体是 DNA 分子中的一段保守区域,这些位点

能结合作为转录因子的蛋白质,引起基因的转录和表

达[ 2 ]。 在 DNA序列中,采用信息学的方法识别这些

位点(模体),即模体识别。 模体实例即是在生物进化

过程中某些位置上的碱基发生了突变的模体。 由于模

体是相对保守的,因而突变的发生仅仅使模体和模体

实例之间存在微小的差别。 因此如何在生物 DNA 序

列中识别这些具有特定功能的保守区域,就成为了生

物信息学中最重要、最富有挑战性的问题之一。
自从文献[3]首次提出最长公共子序列(LCS)

后,很多关于 LCS 的研究工作已经得到了显著成果。
最长公共子序列就是将未知序列同数据库中的已知序

列进行比较,分析描述序列之间的相似性,为进一步研

究它们在功能、结构以及进化上的联系提供了重要的

参考依据。
但是,两种算法都有巨大的数据量和计算量。 因

为 DNA碱基数的增长速度呈指数性增长,大约每 6 个

月就会增长一倍,数据积累增加的计算量使单核的串
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行程序很难满足计算需求[ 4 ]。 而对于大规模的序列

分析,含有数以百万的碱基对序列是非常普遍的。 一

般情况下,这要耗费很长的时间。 所以,计算已经成为

生物学研究,尤其是生物信息学研究的一个主要瓶颈,
因此多核并行程序成为一种趋势。 而传统的并行方法

不能很好地提高这两种算法的效率。
针对模体识别和最长公共子序列存在的问题,文

中提出在 PAAG多态并行处理器上将算法并行化,可
以高效利用计算机资源并在相同问题规模的前提下大

幅降低时间消耗[ 5 ]。 文中的 PAAG 多态并行处理器

为算法并行实现提供了一种高效的运行环境,对研究

这两种问题的并行计算具有重要的意义,能够大幅提

高计算效率。
文中利用汇编语言在多态并行处理器上实现了模

体识别和最长公共子序列,将计算的不同过程分派到

不同的处理单元(PE)上进行处理。 实验结果表明,文
中方法能够达到很高的加速比。

1 模体识别和最长公共子序列
模体识别问题[ 6 ]即从一系列共表达或者共调控

基因的上游区域中发现未知的调控元件,这些调控元

件并不是完全一致性的,而是在某些位置存在变异的

一组保守 DNA短串序列集合[ 7 ]。 对于基因转录起始

位点 上 游 区 域 的 一 组 DNA 序 列 构 成 数 据 集

S N*( )L 。
S = X1,X2,…,X{ }

n (1)
其中, X i = X i1,X i2,…,X il是一条序列, i = 1,2,…,

N ,N是序列数目,L是序列长度, X ik ∈ A,C,G,{ }T ,
数据集 S中的每条序列 X i都可能含有某个模体 M 的

实例 mi。
mi = mi1,mi2,…,mil (2)
它的长度为 l,mik∈ A,C,G,{ }T 。 模体识别的目

的就是从数据集 S 中识别出某个模体 M 的一系列具

体实例,并确定它们在每条序列中的具体位置。
文中采用中间字符串计算方法计算模体[ 8 ]。 该

方法是:给出 t条序列,每条序列含有 n 个碱基,并给

出所求模体的长度 L,通过计算汉明距离 dh和总和距

离 Total Distance(TD)求出模体和它们在每条序列的

起始位置[ 9 ]。 其中汉明距离 dh是两个等字符串之间

对应位置不同的字符个数。
例如:
dh AAAAAA,( )ACAAAC = 2 (3)
TD是 n条序列的所有最小汉明距离的和,即 TD

=∑ mins dh v,( )s ,其中 s是 n条序列的模体的起始

距离。

最长公共子序列[ 10 ]就是找出两个 DNA 序列的

最大公共字符。 例如,若 V = CTGATTCGA,W = GTG-
TACGA,其中 TGCA是它们的公共子序列,但不是最大

的, CGTA 则 不 是 公 共 子 序 列。 可 以 看 出 序 列

TGACGA是它们的最长公共子序列。 假定有 a1、a2两
个序列,长度分别为 n1、n2,动态规划法将会迭代地建

立一个大小为 n1 +( )1 * n2 +( )1 的矩阵 S,其中 S i,j
为 V的前 i个字符 v1,v2,…,vi 和 w 的前 j 个字符w1,
w2,…,w j 间的 LCS长度。 显然,对所有的 v1,v2,…,vi
和 w1,w2,…,w i ,有 S i,0 = S0,j = 0, S i,j 满足的递归方程

为:

S i,j = max
S i -1,j
S i,j -1
S i -1,j -1 + 1,if vi = v

ì

î

í

êê

êê
j

(4)

当矩阵 S 建立完成后,可以通过从点 n1,n[ ]
2 回

溯到点[0,0]的办法从 S 中提取出一条 LCS。

2 多态并行处理器并行计算的实现
高效的并行计算依赖于算法的内部实现和并行计

算机的硬件结构,判断并行计算高效的主要依据是是

否能够提高运行加速比和减少通信次数。 文中通过编

程在多个计算单元上实现高效的并行计算。
2. 1 PAAG多态并行处理器

PAAG多态并行处理器的簇结构如图 1 所示[ 11 ]。
模拟了 PAAG 运行环境并且在 Xilinx V7-2000T 开发

板上实现了初步的 4*4 的阵列结构。 如图所示,在该

PAAG的一个基本簇单元上有 16(4*4 的二维阵列)
个基本的处理单元(PE),每两个近邻 PE 通过共享存

储,使用阻塞和非阻塞方式实现数据传送。 每个 PE
是由 ALU、四个邻接共享存储器、数据存储和指令存

储等部件构成的双发射基本处理单元。 每个 PE有 32
个字节,16 个 PE总共的存储有 1 024。 该结构的处理

单元有单指令多数据 SIMD 和多指令多数据 MIMD 两

种运行模式,兼有异步执行机制、硬件的多线程管理器

图 1 基本簇结构
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和高效通信机制。 这些机制使得此阵列机能够实现效

率很高的线程级并行运算、数据级并行运算和操作级

并行运算[ 12 ]。
2. 2 模体识别并行实现

2. 2. 1 并行方案的确定

主要针对模体搜索过程的并行化,将给出的所有

模体当作起始模式搜索一遍,计算出汉明距离[1 3 ]和最

小和距离[1 4 ]。 算法在利用起始模式的序列搜索时,把
每条序列中的模体识别工作进行划分,分配到不同的

处理单元(PE)以实现并行。 采用这个方案实现并行

化,是因为在初始化起始模式给定的情况下,查找序列

集中每条序列的模体实例短串的计算工作较多,计算

汉明距离工作量大,且该查找过程仅仅依赖起始模式,
序列间是相互独立的并行化思路。

整个过程分为四步:
(1)初始化。 主 PE5 读入模体实例数量 K 和长度

L,起始模式和搜索模式的总数量;其他子 PE 每个读

入一条 DNA序列。 然后通过模体实例个数构造初始

化模式和搜索模式的总数量,初始化模式为 AAA…AK
到 TTT…TK,总共 4k个搜索模式,每次广播一个模式

到所有其他子 PE。
(2)所有子 PE 以主 PE 广播的模式为起点,对它

加载的子序列集进行搜索,分别找出每一条序列中和

模式最为匹配的一个短串。 具体用上面方法,对于长

度为 L的序列,可以取得的短串为 L-l+1 个,计算每个

短串和模式的汉明值,找到最小的汉明值,并保存该最

小汉明值的短串的位置,将各个子 PE 最小汉明值传

送给主 PE。
(3)主 PE 收集子 PE 中的最小汉明值,计算该模

式的 Total Distance 的值,并与之前模式 Total Distance
值比较大小,将小值和该值的模式保存。

(4)构建新的起始模式,返回到(1) ~ (3),直到将

4k个模式循环完毕,如果计算过程中 Total Distance为
0,则停止模体更新,程序结束;如果不为 0,则将所有

模体更新完毕,求出 Total Distance 的最小值。 最小的

Total Distance的值对应的模式就是模体和每条序列中

最优模体的起始位置。
2. 2. 2 算法具体实现

文中实现了多种不同程度的并行,主要分为相同

的序列条数在不同 PE数目下的并行和不同的序列数

目在不同的 PE 数目下的并行,实现了序列数目 1、3、
7,PE 数目为 1 到 16 的不同程度的并行,主要介绍 5
个 PE的并行。 取 t=4 条序列,模体的长度 L = 4,则有

256 个起始模体组合,每条序列的碱基数 n = 64,则每

条序列的模体实例短串个数是 64-4+1 = 61。 整体工

作流程:

PE5循环更新当前模体并分派给 PE1、PE4、PE6、
PE9,各个子 PE接收 PE5传来的模体,将该模体在其存

储的 DNA序列串中滑动,滑动次数为 61,最终得到一

个最短汉明距离 dh和该最小值的短串的起始位置。
然后将该值传送给 PE5,PE5接收各个子 PE 的返回结

果,并将同次计算的所有最短 dh相加,计算 Total Dis-
tance的值,再跟之前的结果相比,判断是否替换保存

的模体,并更新下一个模体。
2. 3 最长公共子序列的并行实现

2. 3. 1 并行方案确定

由前面的递归方程可知,需要计算的矩阵的各个

位置的相邻数据存在很大的联系,在计算 S i , j之前,必
须知道以下三个值:S i -1, j、S i , j -1、S i -1, j -1,但是反对角线

方向位置的数据之间没有关系。
在某个特定的时候,表格中出现多个可以同时计

算的元素,这样在计算得分矩阵的过程中包含着可并

行。 主要思路是将矩阵表格的每一行值的计算分派到

一个处理单元(PE),计算的表值和路径值广播到下一

个 PE,各个 PE按顺序依次启动,该 PE 利用接收到的

表值计算该处的表值,同时将计算的表值也传给下一

个 PE,这样,各个处理单元同时沿着主对角线进行波

前计算时,可以达到很大的加速比依次循环,直到将整

个矩阵表值计算完毕。 PE1保存所有路径值,根据路径

值回溯计算两个序列的共有字符串和长度。
2. 3. 2 算法实现

文中分别在 PE数目为 1,4,8,16 的处理单元上实

现了并行。 两条 DNA 序列,每条序列的碱基数为 64,
介绍 4 个 PE的算法并行思路。 4 个 PE 同时启动,计
算表值和路径值(公共子序列的路径)。 PE0先开始计

算第一行的矩阵表值(计算每一行的方法是获取一个

序列串的首字符,然后依次扫描另一个序列串的其余

字符),计算完一个表值,将表值就广播给 PE4,路径值

广播到 PE1。 依次开始计算每行的节点,表值按斜对

角线的方式进行计算。 该行全部计算完成后,则计算

n+4 行(n为当前计算的行号)。 这样 4 个 PE 就可并

行地计算连续的 4 行。

3 仿真结果及分析
3. 1 模体识别仿真结果及分析

模体识别仿真实验中,为测试多态并行处理器能

够加速并行计算的效果,设定数据集中包含 N 条长度

均为 64 的 DNA序列,数据集仅有一个模体,包含 4 个

长度均为 4 的模体实例。 两种分派方法,一种将一条

序列分派在一个 PE 单元里,另一种是将一条序列分

派在不同的 PE 单元里,待测试模体实例的个数由 44
生成。
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在汇编指令下,将序列分派到不同的 PE 中,分别

运行编译完成的并行程序。 将序列条数分为 1、3、7 三

种类型;所用的 PE个数最多为 16 个,能够保证多态并

行处理器尽可能大的利用。 仿真结果如表 1 所示。
表 1 不同 PE个数下的加速比

总序列条数 PE个数
每个 PE运行

的序列条数
时钟数 加速比

1 1 1 65 414

1 2 1 63 567 1. 029

1 3 1 / 2 36 097 1. 812

1 4 1 / 3 24 790 2. 639

1 5 1 / 4 19 249 3. 398

1 6 1 / 5 16 981 3. 852

1 10 1 / 9 9 569 6. 836

1 16 1 / 15 7 236 9. 040

3 1 3 899 801

3 4 1 859 865 1. 046

3 7 1 / 2 469 035 1. 918

3 10 1 / 3 354 789 2. 536

3 13 1 / 4 266 583 3. 375

3 16 1 / 5 237 665 3. 786

7 8 1 884 000

  可以得到加速比的曲线图,如图 2 所示。

图 2 序列数目为 3 时的加速比曲线图

由表 1 可知,当序列条数增加为 3,PE = 10 时,是
串行的 2. 536 倍,随着 PE个数的增加,加速比也越大;
当 PE个数为 16 时,能达到的加速比是 3. 786。

当序列条数为 7 时和 PE个数也增加时,所用时钟

数和计算三条序列的时钟数接近,可见即使序列条数

增加,仍然能得到很高的加速比。 PE个数和加速比的

关系为:

Speed-up= c n (5)
其中,c是常数;n是 PE个数。
由此可见,该并行算法能够提高算法的运行效率。

3. 2 最长公共子序列仿真实验及结果分析

该仿真实验中,取两条序列,每条序列的碱基个数

为 64,计算最大公共子序列的长度和字符。 分别在 1、

4、8、16 个 PE上进行仿真,仿真结果如表 2 所示。
表 2 不同 PE个数下加速比

序列长度 PE个数 时钟数 加速比

64

1 17 700

4 5 535 3. 197

8 2 610 6. 781

16 1 532 12. 190

  由表 2 可知,该算法的加速比曲线图如图 3 所示。

图 3 加速比和 PE关系图

由曲线图可知当 PE个数为 4 时,并行计算的加速

比为 3. 197;当 PE个数为 8 时,加速比为 6. 781;当 PE
个数为 16 时,加速比能达到 12. 190。 由此可见,加速

比和 PE的关系为:
Speed-up= cn     (6)
其中,c是常数;n是 PE个数。
由此可见,随着算法并行粒度的不断增加,算法的

运行加速比得到了显著的提高。

4 结束语
文中在 PAAG多态并行处理器上提出和实现了两

种生物计算的并行算法,详细介绍了两种算法和并行

思路,并用汇编语言实现了串行和并行的算法,并且在

多个处理单元(PE)上编译实现了程序。 实验结果表

明,两种算法最终都达到了较好的加速比,提高了算法

的运行效率,很好地解决了生物计算量大的问题。

参考文献:
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掘算法[J].计算机工程,2009,35(8):208-210.
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酷睿 i5 4200U CPU,4 GB内存)上进行仿真实验,同时

从正确率、拒绝率、平均速度三个方面和较经典的三种

切分算法作了实验比较,结果如表 1 所示。
表 1 实验结果

方法 正确率 / % 拒绝率 / %
平均速度

(ms /个)
样本数 /个

水线区域

分割
84. 3 16. 8 16. 7 2 120

连通 +投

影
97. 3 2. 1 9. 7 2 570

轮廓线 95. 6 8. 3 8. 7 2 850

文中算法 97. 5 6. 2 7. 5 2 120

4 结束语
从实验结果可以看出文中的切分算法避免了传统

算法的复杂计算和路径搜索,从而大大降低了时间和

空间复杂度,缩短了其切分时间,提高了切分的效率和

准确率。 由此可见该方法存在一定的有效性。

参考文献:
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版社,2002.
[2] 章毓晋.图像分割[M].北京:科学出版社,2001.
[3] Chen Yikai,Wang Jhing-fa. Segmentation of single-or multi-

ple - touching handwritten numeral string using background
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