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Abstrakt

Veskera geneticka informace zivych organismi je uloZzena v DNA. Zkoumani jeji struktury a funkce
predstavuje dilezitou oblast vyzkumu moderni biologie. Jednou ze zajimavych struktur, vyskytujicich
se v sekvencich DNA, jsou také palindromy. Na zaklad¢€ jejich vyzkumu se ptfedpoklada, ze hraji
dilezitou roli pfi interpretaci informace ulozené v DNA, jelikoz se Casto vyskytuji v okoli dulezitych
gend. Jejich hledani je slozitéjsi diky vyskytu mutaci (zmén v posloupnosti prvktt DNA), coz zvysuje
¢asovou slozitost algoritmt. Proto ma smysl zabyvat se jejich paralelizaci a akceleraci. Rozborem
metod pro hledani palindromti a navrhem akceleracni architektury se zabyva tato prace. Vypocet
pomoci hardwarové jednotky implementované v C¢ipu FPGA na kart€¢ ml555 miZze byt az 6 667krat

rychlejsi oproti nejlep§imu znamému softwarovému feSeni vyuzivajicimu sufixova pole.

Abstract

Genetic information of all living organisms is stored in DNA. Exploring of its structure and function
represents an important area of research in modern biology. One of the interesting structures
occurring in DNA are palindromes. Based on the research they are expected to play an important role
in interpreting the information stored in DNA, because they are often observed near important genes.
Palindromes searching is complicated by the presence of mutations (changes in sequences of DNA
elements), which increases the time complexity of algorithms. Therefore it is reasonable to study their
parallelization and acceleration. The objective of this work is a study of palindromes searching
methods and acceleration architecture design. The hardware unit implemented in a chip with FPGA
technology placed on mI555 board can speed up the calculation up to 6 667 times in comparison with

the best-known software method relying on suffix arrays.
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1 Uvod

Lidstvo se jiz od nepaméti snazi pochopit fungovani zivych organismi na vsech urovnich. Jednou
z dilezitych oblasti moderni biologie je vyzkum struktury a funkce deoxyribonukleové kyseliny
(DNA), ktera je nositelem veskeré genetické informace kazdého jedince. Tento obor se zacal rozvijet
predev§im po objevu struktury DNA Watsonem a Crickem v roce 1953 (poprvé sestavili znamy
model dvousroubovice), diky kterému bylo mozné zaéit geneticky kod vyjadrovat pomoci Ctyf znakil
A, C, G aT, coz jsou pocatecni pismena nazvii zakladnich stavebnich prvki DNA.

Vyzkum ukazal [1], ze hlavni funkci organismu uréuji pouze nékteré tiseky DNA, které jsou
oznaCovany jako geny. Pravé v jejich blizkosti byl zjistén vyskyt specifickych struktur nazyvanych
palindromy, coZ jsou obecné fetézce, které se Ctou stejné z jednoho i druhého konce. V DNA se
palindromy podileji na regulaci piekladu genetického kddu z genti do proteinti (bilkovin). Konkrétné
mohou oznacovat hranice genii nebo dokonce urcovat, zda bude informace z daného genu pouzita
k tvorbé bilkoviny ¢i nikoli.

V DNA dochazi pomérné ¢asto k malym zménam v posloupnosti prvki fetézce (mutacim), a to
jak v ramci bunéénych procesit manipulujicich s genetickou informaci, tak i pisobenim vné&jsich vlivi
(radiace, n€kterych chemikalii ¢i specializovanych virt). Pfi zkoumani fetézctu je nutné k vyskytu
téchto zmén piihlizet. Existuje fada algoritmd, které provadi analyzu sekvenci DNA. Tato prace se
vénuje pruzkumu postupti pro hledani ptibliznych palindromi (tedy palindromi s vyskytem mutaci),
predevsim pak moznostmi jejich paralelizace a nasledné akcelerace vypoctu.

Hlavnimi problémy, spojenymi s analyzou DNA, jsou kromé vyskytu mutaci také velky objem
dat (pro uloZeni kompletniho souboru lidské DNA je zapotiebi pies 700 MB pamét'ového prostoru), a
to jak vstupnich tak i vystupnich. U hledani pfibliznych palindromti se objevuje pozadavek na
moznost definovani jejich kvality. Navrh akceleraéni architektury byl proto proveden také s ohledem
na co mozna nejveétsi flexibilitu, diky které lze jednodusSe pfipravit jednotku piesné odpovidajici
pozadavkim konkrétni ulohy.

Nasledujici kapitola obsahuje detailnéj$i popis biologickych struktur a rozbor problematiky
analyzy fetézcn, dale pak zavedeni klasifikace piibliznych palindromt, jejich vyznam v sekvencich
nukleovych kyselin a principy nckterych algoritmt pro jejich hledani. Ve tieti kapitole je popsan
navrh akceleracni jednotky a také jeji vykonnostni parametry, pfedevsim zrychleni vypoctu oproti
nejlepSimu zndmému softwarovému feseni (pouzivajicimu sufixova pole). V zavéru je shrnuta cela

prace vcetn¢ moznosti jejiho dal§iho pokraovani.



2 Teoreticky rozbor

Retézec je obecné definovan jako posloupnost prvki W z dané mnoZiny X nazyvané abeceda.
Biologickymi fetézci se nejcastéji rozumi posloupnost dusikatych bazi v sekvencich nukleovych
kyselin [2]. Sroubovice DNA obsahuje dvé vlakna, ktera jsou tvofena péti¢lennymi cukry (spojenymi
fosfaty), na néz jsou navazany nukleové baze. Schéma 2.1 ukazuje postupné vSechny stavebni prvky
vlaken nukleovych kyselin, a to cukry ribozu (tvorici zdklad RNA) a deoxyribdézu (jeji ekvivalent
v DNA lisici se neptitomnosti OH skupiny na druhém uhliku) a dale kyselinu fosfore¢nou, ze které je
odvozena fosfatova skupina tvofici spojovaci mezi¢lanek jednotlivych sacharidi. U nich je také

naznaceno Cislovani uhlik v fetézci, které je dalezité pfi urovani orientace vlaken v molekule
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Schéma 2.1: Strukturni vzorce (a) ribozy, (b) deoxyribozy a (C) kyseliny fosforeéné.

Genetickou informaci koduji nukleové baze, respektive jejich posloupnost (tedy tzv. primarni
struktura). V DNA se vyskytuji ¢tyfi razné dusikaté slouéeniny: od purinu odvozené adenin a guanin
a Z pyrimidinu vzniklé cytosin a thymin. Jejich strukturni vzorce jsou uvedeny ve schématu 2.2 (purin
a pyrimidin odpovidaji ¢istym heterocyklim bez dalSich navazanych skupin). Bé&Zny [2] je zapis

vlakna jako sekvence pocateénich pismen nazvi bazi, odtud tedy X = {A, G,CT }

NH, o) NH,
LR bt it Sy
) N/)\NHQ NH/&O NH’go

(@) (b) (© (d)

Schéma 2.2: Strukturni vzorce nukleovych bazi (a) adeninu, (b) guaninu, (c) cytosinu a (d) thyminu.

Timto zépisem lze obecné popsat cely fetézec, pojem baze je proto Casto zamenovan s pojmem

nukleotid, ktery oznacuje jeden stavebni prvek vlakna nukleové kyseliny — tedy cukr s dusikatou bazi



navazanou misto OH skupiny na prvnim uhliku a fosfatem (bez kterého by se jednalo pouze o
nukleosid [1]) navazanym stejnym zpusobem na patém uhliku. Do vldkna se nukleotidy spojuji

vazbou pfes kyslik z fosfatu na tieti uhlik sacharidového cyklu (dochazi opét k nahrazeni piivodni OH

skupiny).
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Schéma 2.3: Strukturni vzorec ¢asti DNA, zluté jsou znazornény vodikové mustky mezi vldkny.

Z chemickych a fyzikalnich vlastnosti nasledné vyplyva, Ze obé vlakna jsou spojena pravé pies
nukleové baze pomoci vodikovych mastki (coz je relativné slaba vazba spojujici atom vodiku
svysoce elektronegativnim atomem, typicky kyslikem ¢i dusikem), pfiCemz adenin tvofi
komplementarni bazi s thyminem a cytosin s guaninem. Schéma 2.3 obsahuje kratky tsek DNA,
pfi¢emz baze adenin, guanin, cytosin a thymin jsou zobrazeny zelené, oranzové, Cervené¢ a modre
vV tomto pofadi a zluté linie naznaCuji zminéné vodikové mustky. Fialovou barvu maji fosfatové
zbytky — diky zdpornému naboji na kysliku je vysledna dvousroubovice na povrchu silné negativné
nabita.

Na zaklad¢ ¢islovani atomut uhliku v cukrech ilustrovaného ve schématu 2.1 Ize u fragmentu
vldkna vlevo oznacit horni konec jako 5° a dolni jako 3¢, u vlakna vpravo pak pfesn€¢ naopak. Ve
schématu 2.4 je zobrazena vysledna obecné znadma prostorova struktura DNA [1], ve které lze
rozpoznat jak atomy fosforu (znazornény fialove), tak cykly v sacharidech (pétithelniky obsahujici
Cerveny kyslik) a konecné i dusikaté baze (atomy dusiku jsou modfe). Tento tvar, udrzovany a
podporovany vodikovymi mustky, umoziiuje bazim v celé molekule zaujmout energeticky velmi

vyhodnou pozici.



Schéma 2.4: Ilustrace pravotoCivé dvousroubovice DNA.

Sekvence RNA (ribonukleové kyseliny) jsou velmi podobné, od DNA se kromé& zamény
deoxyribozy za ribozu 1isi navic vyskytem nukleové baze uracilu, ktery chemicky odpovida thyminu
bez methylové CHj; skupiny (abeceda se mirné pozméni na X = {A, G,CU }). Na rozdil od DNA ji

vSak tvofi pouze jedin¢ vldkno. Stejné sily, které formuji molekuly DNA do pravotocivé
dvousroubovice, piisobi také u RNA. Dusikaté baze maji stale tendenci tvofit komplementarni pary —
vzhledem k absenci druhého vlakna vSak dochazi k tvorbé vodikovych mustkii mezi nukleotidy
sekundarni struktura RNA (primarni strukturou se rozumi prosta posloupnost bazi).

Vyse popsané chovani se vztahuje na celé useky fetézce. Obé sparované Casti vlakna musi tedy
byt tvofeny navzajem komplementarnimi podsekvencemi. Takova posloupnost nukleotidt se anglicky
nazyva inverted repeat (jeji prvni polovina odpovida zbylé Easti zapsané v opa¢ném porfadi a
invertované ve smyslu parovani bazi). Obecné ji lze oznacit také jako palindrom. Konkrétni piiklady
utvart sekundarni struktury RNA jsou uvedeny v kapitole vénujici se palindromum spolu s jejich
presnou definici v biologickych sekvencich.

Krom¢ nukleovych kyselin jsou analyze podrobovany i dalsi fetézce, jako naptiklad
posloupnosti aminokyselin (existuje 20 zakladnich), které jednoznacné identifikuji bilkovinu
(protein). Timto vyétem je pokryt prakticky cely bunéény proces [1] od transkripce (pfepisu)
dvouvldknové DNA docasnym rozvolnénim vodikovych mistki a komplementarnim navazanim
volnych nukleotidi do jednovlaknové RNA. Ta je nasledné¢ v jiné casti buiky (ribozomu —
transkripce probiha pfimo v jadfe) vyuzita pravé k tvorbé fetézce aminokyselin, ¢imz vznika

bilkovina, zakladni stavebni prvek zivych organismt.

2.1  Analyza DNA a RNA

Prvnim krokem pii analyze biologickych sekvenci byva typicky zjisténi primarni struktury, ktera

obecné predstavuje slozeni molekuly na trovni atomt a (kovalentnich) vazeb mezi nimi. V piipadé



nukleovych kyselin, které maji znamou [1] stavbu kostry vlakna (realizovanou velmi pevnou
fosfodiesterovou vazbou, odtud anglicky termin phosphodiester backbone) a dusikatych bazi, se pak
jedna o ur¢eni posloupnosti nukleotidd v fetézci. K tomu se dnes pouziva nékolik laboratornich metod
souhrnné oznadovanych jako sekvenovani DNA a RNA. Jejich principy se v nékterych ohledech
znacné lisi, v jinych jsou naopak takika totozné (napf. roztfidéni sekvenci za pomoci gelové
elektroforézy).

Vysledkem sekvenovani je vzdy posloupnost dusikatych bazi v nukleové kyseliné (celé ¢i
pouze jeji Casti), kterou Ize dale analyzovat. Nejvét§i vyznam ma analyza DNA pravdépodobné
v Iékarstvi, kde lze Sjeji pomoci pfedem odhalit nachylnost jedince k uréitému typu chorob a
zefektivnit jejich prevenci. Nemoci jiz probihajici 1ze 1épe diagnostikovat a dokonce i pouzit 1éky
vyrabéné cilené proti G¢inkim specifickych gent (¢asti DNA). Do budoucna se uvazuje i o genové
terapii (ktera se zacina rozvijet u rostlin v podobé geneticky modifikovanych potravin se zvySenou
odolnosti vuéi skudcim), kdy dokonala znalost struktury nukleovych kyselin je jejim nezbytnym
predpokladem. Dalsi vyuziti naléza analyza DNA v kriminalistice (kam zasahuje i forenzni genetika
zahrnujici urCovani otcovstvi) ¢i fylogenetice, kterd na zaklad¢ osekvenovanych casti DNA hleda
podobnosti mezi zivymi organismy — tedy genetickou pfibuznost vSech druhd od jednobunéénych
bakterii po ¢lovéka.

Velky vyznam maé hledani palindromt v sekvencich RNA z pohledu ur¢ovani jeji sekundarni
struktury. Ta spolu s terciarni (uspofadanim a orientaci objektu v prostoru) pomaha chapat principy
fungovani bunéénych procest, jelikoz celkovy tvar molekuly ovliviiuje i jeji dal$i chemické i
fyzikalni vlastnosti (pfikladem muze byt molekula transferové RNA — tRNA, ktera diky svému
trojlistkovému tvaru miize pfenaset a navazovat aminokyseliny do proteinového fetézce pii translaci —
viz dale). V DNA se pak palindromy vyskytuji blizko dilezitych gent a predpoklada se [3], Ze hraji
podstatnou roli v regulaci jejich interpretace v ramci proteosyntézy. Konkrétné se jedna o urcitou
vlastnost enzymdu, pro které slouzi palindromatické tseky DNA jako fidici sekvence oznacujici

zacatek ¢i konec genu.

2.2 Zarovnani sekvenci

S analyzou biologickych fetézci velmi uzce souvisi problematika zarovnani sekvenci. Pfi bunécnych
procesech ¢asto dochazi k pozménéni nekterych sekl, a to na zakladé mnoha rtiznych vlivi. Tyto
zmény, souhrnn¢ oznaCované jako mutace, pak piispivaji k variabilité¢ zivych organismt a znacné
komplikuji porovnavani biologickych dat. Také pii hledani palindromt je nutné brat tyto jevy v potaz
(viz nasledujici ¢ast popisujici pfiblizné palindromy) a neomezovat analyzu dat na urovani pfesné
shody.

Na kazdém misté v fetézci nukleové kyseliny mize obecné dojit ke tfem zakladnim mutacim

[2]. Témi jsou zdména baze za jinou (pfiCemz u nékterych tloh muZzeme chtit rozliSovat substituci



tranzici — vyménu za stejny typ baze — a transverzi — nahrazeni pyrimidinové baze purinovou a
naopak), inzerce (vlozeni jednoho ¢i nékolika prvkil) a delece (proces opacny — tedy vyjmuti
libovolného poctu znakl). Jelikoz zaména baze v sekvenci nukleotidl je v ptirodé mnohem ¢astéjsi
nez zbyvajici dvé moznosti (znamenajici ve vysledku vyskyt mezery v jednom z fetézcit), pracuji

zakladni metody zarovnani s obéma sekvencemi jako s ned¢€litelnymi.

2.2.1  Jednoduché zarovnani pracujici pouze se zaménou

V nejjednodussim pfipadé je hledani vhodného zarovnani pouze otazkou nalezeni poctu znaki
z krat$i sekvence, které maji byt vynechany pted zapocetim samotného parovani. Tento pfistup
vétSinou umoziuje vyhodnotit vSechny mozné varianty, coz se provadi jednoduchym vypoctem za
pouziti dvou konstant — ,,bonusu* za kazdy vznikly komplementarni par a ,,pokuty* pro ostatni pary —
jejichz suma dava vysledné skore. Ve schématu 2.5 je piiklad ohodnoceni sekvenci CAAGUCAUG a
GUGAAG, pro bonus 1 a pokutu 0 by vysledné skore Cinilo 4, 2, 0 a 2 (v poradi zleva doprava).

CAAGUCAUG CAAGUCAUG CAAGUCAUG CAAGUCAUG
GUGAAG--- -GUGAAG-- -—-GUGAAG- -—--GUGAAG

Schéma 2.5: Ctyfi mozna zarovnani kratkych sekvenci uvazujici pouze zdménu znaku.

2.2.2  Zarovnani povolujici vkladani mezer do retézce

Zavedenim moznosti vlozeni ¢i vyjmuti znaku na libovolné pozici v fetézci velmi rapidné narGsta
pocet moznych zarovnani. Pro sekvence pouzité v pfedchozim piikladu jednoduchého zarovnani
existovaly Ctyfi moznosti jak spdrovat znaky. Povolenim umisténi tfi mezer na libovolnd mista
v kratsi sekvenci (vkladat mezery do delSiho fetézce zde nema velky smysl) se toto Cislo zvySuje

na 28. Ve schématu 2.6 jsou uvedeny Ctyfi vybrané varianty.

CAAGUCAUG CAAGUCAUG CAAGUCAUG CAAGUCAUG
GUG-A--AG G-U-G-AAG G-U--GAAG GU---GAAG

Schéma 2.6: Ctyfi vybrané varianty zarovnani dvou sekvenci s moznosti vlozeni mezer.

Zohlednit pfi vyhodnocovani podobnosti vyjmuté ¢i pridané znaky 1ze provést zavedenim dalsi
,,pokutujici® konstanty — tentokrat za vlozeni mezery. Do vysledku se zapocita v piipadé, ze v jednom
Z fetézcl se na zkoumané pozici nachazi specialni znak zastupujici mezeru. Pfidanim této konstanty
(o hodnoté napt. -1) k dfive uvedenym vznika vztah pro vypocet ohodnoceni podobnosti fetézci
(oznacovany jako skorovaci funkce, formalné zapsany ve schématu 2.7 — obecné zkoumanou shodu
znakd Ize ve specifickych pfipadech nahradit komplementaritou), na jehoz zakladé jsou ptiklady

uvedené ve schématu 2.6 postupné zleva doprava ohodnoceny skorem 1, 0, 1 a 1. Druha varianta se



tedy jevi jako nejméné pravdépodobna mutace ze zkoumanych moznosti pii porovnani na zakladé

uvedenych kritérii.

_ [ pokuta za mezeru; (s, ="—")v (52, ="-")
> 1bonus za shodu; (S1, = S2;) A (S1, # ") A (S2, #"-")
= pokuta za odlisnost; (Sli # 52, ) A (Sli # —) A (32i + _)

Schéma 2.7: Skérovaci funkce pro vypocet ohodnoceni zarovnani dvou fetézct S1 a S2.

V uvahach o vkladani mezer lze jit jeste dal. Statisticky je totiz mnohem ¢astéjsi jediné vloZeni
¢ vyjmuti souvislé sekvence znakl, nez vicenasobné krat$i mutace. Tuto skutecnost Ize promitnout
do hodnoceni rozdélenim pokuty za vloZeni mezery na dvé Casti: za poCatecni mezeru (zapoceti nové
podsekvence mezer v jednom ze zarovnavanych fetézcl) a za trvajici mezeru (prodlouzeni jiz
existujici série). Pokud pouzijeme tyto konstanty (o hodnotach napt. -2 a -1 v tomto potadi) na
priklad ze schématu 2.6, zméni se vysledné skore na -1, -3, -1 a 0. Zavedenim tohoto kritéria dosahlo
posledni zarovnani nejvyssiho skore, zatimco pfed rozdélenim pokuty za mezeru nebylo mozné
Z hodnot jednoznacné urcit nejlepsi variantu. Divodem je pravé piitomnost jediné delsi mezery

(chybéjici sekvence znakil) namisto vice kratSich.

2.2.3 Globalni a lokalni zarovnani

Kromé rozliSeni, zda jsou mezery vlozeny bezprostiedn€ za sebou nebo izolované, se Ize zajimat také
o to, zda se vyskytuji uvnitf nebo vné fetézce. Praktické je to zejména v piipadech, kdy se délky
zkoumanych sekvenci podstatné li§i a navic je krat$i z nich velmi podobna nékterému tseku delsi.
Napiiklad pti porovnavani CAGCUACGAC s GAUGC se jako nejoptimalngj$i varianta jevi vloZeni
tii mezer na zaCatek a dvou na konec kratSiho fetézce, jelikoz poté vSechny jeho znaky tvoii
komplementarni dvojice s nukleotidy delsi sekvence, jak ilustruje schéma 2.8(a). Pokutovanim téchto
okrajovych mezer se citeln¢ snizi vysledné skore. U nékterych typti uloh tedy nejsou penalizovany
mezery na zacatku a konci fetézcl. Timto se od globalniho zarovnani piechazi k pologlobalnimu (téz
semiglobalnimu [2]).

Ovsem ani semiglobalni zarovnani nemusi byt pro potfeby porovndvani postacujici. Pti hledani
palindromil jsou pfedmétem zajmu krat$i useky velmi dlouhych sekvenci, které odpovidaji definici
palindromu. Podobna situace nastava pti hledani podobnych podietézcii ve velmi objemnych datech
(napft. nalezeni casti DNA spole¢nych pro ¢lovéka a Simpanze). Semiglobalni zarovnani v takovém
ptipadé¢ vyprodukuje velké mnozstvi pokut a nalezeni zajimavych usekti bude velmi obtizné.

Zde se pouziva tzv. lokalni zarovnani, které presné odpovida pozadavkiim uvedeného ptikladu.

Jeho cilem je nalézt nejpodobnéjsi (pfipadné nejkomplementarngjsi) podsekvence z obou



zkoumanych fetézcl, dochazi tedy vlastn¢ k jejich ofiznuti. Optimalni semiglobalni a lokalni
zarovnani dvou stejnych vstupti (AAUGCAGAUUC a ACUGGUCU) je pro ilustraci uvedeno ve
schématu 2.8(b) a (c¢). Ob& moznosti sice pii pouziti diive uvedené skorovaci funkce dosahnou
stejného ohodnoceni (4), ovSem pouze druhy piistup odhali ty ¢asti obou sekvenci, které jsou

dokonale komplementarni.

CAGCTACGAC AAU-GCAGAUUC CAGA
~--GAUGC-- -ACUGGUCU--- GUCU
@) (b) (©

Schéma 2.8: Priklad zarovnani (a), (b) semiglobalniho a (c¢) lokalniho.

2.3  Definice a vyznam palindromi

Nad kazdou abecedou jsou palindromy definovany jako fetézce, které jsou totozné ke svym
reverznim formam (kdy jsou prvky uspofddany v opacném potadi). Palindromy v literarnich
abecedach se tedy vyznacuji tim, Ze pii Cteni zleva i zprava tvoii stejny text. Mezi b&zné uvadéné
ptiklady patii slova ,,radar®, ,tahat &i ,,nezafazen®, existuji v8ak i celé palindromatické véty (pii
jejichZ posuzovani se vétsinou neberou v tvahu mezery mezi slovy, interpunkce, délky samohlasek a

rozdily v 1/y): ,,Kobyla ma maly bok.“ ,,Jelenovi pivo nelej.

vvvvvv

nukleovych kyselin. V tomto piipadé je definice palindromu [4] mirné odli$na — sekvence je oznacena
jako palindromaticka, pokud je shodnd s reverznim fetézcem, ovSem ve formé komplementarnich
bazi. Vyskytne-li se napt. v fetézci RNA posloupnost GGACUGCAGUCC, jedna se o palindrom,
jelikoz reverzni fetézec je komplementarni k plivodni sekvenci. Navic je prvni polovina nukleotidl
komplementarni ke zbylym bazim v opaéném pofadi. Tato vlastnost je vyznamna piedevsim
z pohledu urcovéani sekundarni struktury RNA (coz je krok nésledujici bezprostiedné po urceni
posloupnosti dusikatych bazi — primarni struktury), jelikoz palindromatické useky vytvareji
tzv. stopky (angl. stem). Ty se nasledné vlivem ptisobeni dalSich sil staceji do dvousroubovice velmi

podobné té, jaka je znama [1] z uspofadani molekuly DNA. Schéma 2.9 ilustruje stopku tvotfenou



bazemi uvedené sekvence (5° a 3° je rozliseni koncti vlakna — konvenci je zapis vlakna pravé v tomto
sméru).

Krom¢ sekundarni struktury RNA jsou palindromatické sekvence nukleotidii zajimavé i
z pohledu dalSich bunéénych procest. Tyka se to zejména jisté redundance informace (z pulky
palindromu lze velmi jednoduse odvodit zbytek fetézce) a tim i moznosti pouZziti mechanismti opravy
chyb vzniklych pfti replikaci genetického kodu. Palindromy v DNA se navic vyznacuji podobnou
vlastnosti jako palindromy literarni — poskytuji stejnou informaci pfi interpretaci z obou koncu.
Z pohledu bunéénych déji tedy neni (na rozdil od nepalindromatickych struktur) rozhodujici, zda je
dany usek DNA pfii transkripci piepisovan do jednovlaknové RNA z 5° nebo 3° konce fetézce —

vysledna sekvence je vzdy stejna.

2.3.1  Sudé a liché palindromy

VSechny palindromy uvedené v pfedchazejicim textu jsou dle b&zné pouzivané Kklasifikace [4]
oznaCovany jako ptesné (angl. exact). Navic byly uvazovany pouze palindromy maximalni, tedy
takové, které pii rozsiteni o jeden znak na obou svych koncich jiz netvofi pfesny palindrom (eliminuji
se tim opakovani se stejnym stiedem, ale mensim poctem znaki, napt. centralni podietézec UGCA
z ptedchoziho ptikladu je zajisté také palindromem).

Jak jiz bylo uvedeno, nad literarnimi abecedami se za palindrom povazuje takovy fetézec w,
ktery se ¢te stejné zleva i zprava, ¢ili je shodny s fetézcem WR (coZ zde oznaluje sekvenci znaki
zapsanou V opaéném poiadi), tedy w = WR. Tato rovnice plati i pro biologicka data, W* v tomto
pripadé zastupuje reverzni fetézec komplementarnich bazi. Praveé diky komplementarité lze kazdy
biologicky palindrom vyjadfit také vzorem w.W®, ktery lépe vystihuje schopnost téchto Gisekd vlaken
RNA tvofit stopky. Vzhledem k celkovému poétu prvkt v palindromu (2-w|) jsou sekvence tohoto

typu oznacovany jako sudé palindromy.

—0 6 —

Schéma 2.10: Smycka (loop) v RNA vlozena do piesného palindromu.
Oproti nim existuji i liché palindromy, které odpovidaji vzoru w.c.w®, kde ¢ znaé&i tzv. centralni

prvek, ktery netvoii komplementarni dvojici. Pfi urovani sekundérni struktury RNA se zkoumaji i

takové liché palindromy, kde |c| > 1, tedy kdy mezi fetézec w a W® je vlozen cely dalsi

10



nepalindromaticky podfetézec. Tato sekvence nukleotidii pak tvoii tzv. smycku (angl. loop) a jeji
délka spolu s délkou opakujici se Casti (konkrétné jejich pomér) jsou podstatnymi parametry pii
ur¢ovani kvality daného palindromu. Ve schématu 2.10 je opét stopka tvofena palindromem
GGACUGCAGUCC, tentokrat vSak doplnéna o smycku GGUAGUU.

Sekundarni struktura tRNA obsahuje hned tii podobné smycky [1], ve kterych je vzdy Ctyti az
péet sparovanych bazi doplnéno o podretézec tvofeny sedmi (piipadné osmi) nukleotidy. Centralni
trojice prostiedni smycky (tzv. antikodon) jednoznaéné urcuje, kterd aminokyselina je danou tRNA
pfenasena (transportovana — odtud oznaceni transferova RNA), pficemz jedné aminokyseliné muze
odpovidat vice antikodonil na tRNA. Obecna sekundarni struktura tRNA je naznacena ve schématu

2.11 — Ize zde pozorovat hned n€kolik palindromatickych usekd.

transportovana aminokyselina

antikodon

Schéma 2.11: Obecna sekundarni struktura tRNA.

Vlastni proteosyntéza, pti které vznikd vysledna bilkovina, probihd na ribozomu, a to
komplementarni interakci antikodonu tRNA s kodonem (opét trojici nukleotidil) na vlakné mRNA
(z angl. messenger — informa¢ni RNA), ktera je produktem jiz zminéné transkripce DNA. Pfi tomto
procesu dojde k do¢asnému vytvotreni vodikovych mustki mezi tripletem bazi mRNA a tRNA,

navazani praveé prenasené aminokyseliny do polypeptidického fetézce proteinu, preruseni vazebnych
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interakci a posunu mRNA v ribozomu o tfi nukleotidy (toto vldkno je vlastné sekvencné Cteno a

interpretovano po trojicich znak).

2.3.2  Priblizné palindromy

Vyskyt presnych palindromti v redlnych vlaknech RNA a DNA je omezen na velmi kratké
useky. Naprosto bézné jsou naopak drobné odchylky v jednom ¢i druhém zkoumaném ftetézci, které
lze primarné rozdé€lit na zaménu (vznika neshoda — angl. mismatch) a vloZeni ¢i vynechani znaku
(angl. insertion, deletion). V prvnim pfipadé dojde k nahrazeni nukleotidu v jednom z podietézct za
jiny, ktery jiz neni komplementarni s odpovidajici bazi zkoumaného reverzovaného useku.
Vysledkem druhé uvedené transformace je pak deformace struktury RNA anglicky oznacovana jako
bulge, ktera je tvofena bud’ vloZzenym elementem do jedné ¢asti sekvence, nebo nukleovou bazi, jejiz
komplementarni prvek byl odstranén ze sparovaného vlakna. Tuto nepravidelnost mtize opét obecné

tvofit 1 vice nukleotidu.

Schéma 2.12: Deformace (bulge) vzniklé zaménou (vlevo) a vlozenim (vynechanim) baze (vpravo).

Pti sekven¢nim postupu ur¢ovani sekundarni struktury RNA je ¢asto nemozné rozpoznat, zda
neshoda dvou zarovnanych nukleotidi vznikla zaménou jedné z bazi, ¢i vloZenim (respektive
vynechanim) prvku do jednoho (z druhého) vldkna. Plsobenim fyzikalnich sil totiz i pfi zaméné
vznika deformace, tentokrat oboustranna. Tato struktura je zobrazena ve schématu 2.12 za pouZiti
fetézce z predchozich ptikladd. Zde doslo jednak k zdméné guaninu (druhy nukleotid v pofadi) za
uracil, ¢imz se na opacné stran¢ vyclenil z vldkna i cytosin, a dale zfejmé ke vlozZeni adeninu. Bez
znalosti ptivodni struktury lze vSak vzniklou nepfesnost v parovani interpretovat také jako vynechani
prislusné komplementarni baze (zde by se jednalo o uracil) na opa¢né stran¢ stopky.

Vsechny uvedené deformace véetné smycek maji také vyznam pii dalSim urcovani struktury
RNA, jelikoz nesparované nukleové baze mohou mezi sebou nadale tvofit vodikové mistky a
vytvorit tak napf. spojeni dvou smycek (angl. kissing hairpins) ¢i smycky s nesparovanou ¢asti vlakna
atp. Pro ulohu hledani palindromi je vsSak podstatngjsi zavedeni zminéné klasifikace zmén
v fetézcich, na jejimz zakladé je v algoritmech rozliSovana kvalita pfiblizného palindromu nejcast&ji

Vv zavislosti na poméru poctu a typu chyb na celkové délce fetézce.
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2.4  Algoritmy pro hledani palindromi

Jiz zakladni rozhodovaci problém, zda dany fetézec je ¢i neni palindrom, mize byt vypocetné velmi
naro¢ny. Ve formalnich jazycich je mnozina vSech palindromatickych fetézcti nad pfislusnou
abecedou typicky jazyk bezkontextovy, ktery neni pfijiman deterministickym zasobnikovym
automatem. Odtud lze odvodit pozdé&ji uvedenou prostorovou (pamét'ovou) naro¢nost algoritmd, ktera
se odviji od faktu, Ze stfed palindromu (at’ uz lichého ¢i sudého) nelze zjistit diive, nez je zpracovana
cela vstupni sekvence.

Celkova naro¢nost dale stoupa se zobecnénim na hledani vSech piibliznych palindromi
(urCitych parametrti) v fetézci. Zde jiz nelze efektivn€ pouzit pfimocaré pristupy, které za urcitych
podminek postacuji pro urCeni, zda na vstupu je ¢i neni palindrom (napf. uvazovat postupné jako
stied palindromu kazdy jednotlivy znak a to navic dvakrat — pro lichy a sudy palindrom). Vzniklo
proto néckolik algoritmt, které pracuji s riznymi datovymi strukturami pro efektivnéjsi pfistup
k datim, pficemz nékteré jiz z principu nabizeji moznost paralelizace, coz je pro hardwarovou

akceleraci klicovy piedpoklad.

2.4.1 Dynamické programovani

Reseni ulohy metodou dynamického programovani je mozné vzdy, pokud Ize tuto ulohu rozdélit na
mensi celky a jejich vysledky (které algoritmus uchovava v paméti) opakované pouzit pii
vyhodnocovani ptivodniho problému. Typickymi ptiklady, které se v této souvislosti uvadéji [5], jsou
rekurzivni algoritmy jako vypocet faktorialu ¢i Fibonacciho ¢isel. Jejich definice jsou uvedeny ve
schématu 2.13 — do paméti Ize vzdy ulozit vSechny jiz vyhodnocené vysledky a pfi dalSim dotazu tak

pfimo vratit pfislusnou hodnotu, pfipadné pokracovat ve vypoctu od posledni uloZené pozice.

0=0 Fibb(0) =0

n=1 Fibb(1) =1

nl=n-(n-1)! Fibb(n) = Fibb(n —1) + Fibb(n—2)
(@) (b)

Schéma 2.13: Rekurzivni definice vypoctu (a) faktorialu a (b) Fibonacciho Cisla.

Podobnym zptisobem lze sestavit také Cisté rekurzivni algoritmus pro hledani palindromii nad
fetézcem, respektive pro nalezeni optimalniho zarovnani sekvence a jeji reverzované formy
s povolenym vkladanim mezer do obou z nich (za podminky, Ze nikdy nedojde ke sparovani dvou
mezer). Algoritmus zpracovava vstupy po znacich a postupné je zkracuje. V kazdém kroku muze

nastat jedna z nasledujicich variant: 1) zarovnani znaki z obou sekvenci, 2) vloZeni mezery do
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puvodniho fetézce, 3) vloZeni mezery do reverzované posloupnosti. V prvnim piipadé se pokracuje se
vstupy zkracenymi o prvni znak, ve zbylych dvou je pak odebran prvek jen z jedné sekvence. Takto
se pokracuje, dokud neni dosaZeno dvou prazdnych fetézci na vstupu (ukonéujici podminka rekurze).

Na zéklad¢ vysSe uvedenych moznosti vznikd strom (kde kazdy vnitini uzel ma pravé tii
nasledovniky), ktery uchovava vSechna mozna zarovnani a musi zajist¢ obsahovat také optimalni
sparovani a tedy i nejkvalitn€jsi palindrom obsazeny ve vstupni sekvenci. Ten odpovidd zpétnému
prichodu stromem za pouziti skorovaci funkce (viz schéma 2.7), pomoci které je nalezeno nejlépe
ohodnocené zarovnani (cesta s nejmensim vyslednym skore). Casova sloZitost takového postupu je
viak exponencidlni, konkrétng& O(3") v zavislosti na délce vstupu, coZz jej <&ini prakticky
nepouzitelnym. Mnoho stejnych dvojic podietézcti je totiz vyhodnocovdno opakované a tedy
zbytecné.

Pro potfeby uchovani mezivysledkl pouziva dynamické programovani dvourozmérné pole, Cili
tabulku, jejiz sloupce odpovidaji postupné zleva doprava jednotlivym prvkim zkoumané sekvence a
fadky pak odshora dold prvkiim reverzovaného fetézce (jedna se o typickou datovou strukturu pro
vyhledavani podle dvou indexti — piistup k libovolnému prvku je mozny v konstantnim case [4]).
Vedlejsi diagonala takové matice pak predstavuje vSechny mozné pozice centralnich prvku lichych
palindromt obsazenych ve vstupu. To samé plati pro sousedni horni rovnobéznou diagonalu a sudé
palindromy. Inicializace struktury spociva ve vyplnéni vSech téchto prvki (stfedt potencidlnich
palindromil) hodnotou nula, kterd obecné indikuje, Ze na této diagonale (tentokrat soubézné s hlavni

diagonalou) se nevyskytla zadna chyba oproti definici pfesného palindromu.

A; shoda znakai
A+ pokuta za substituci; neshoda znak
B + pokuta za viozeni

D = min

C + pokuta za vyjmuti

Schéma 2.14: Vypocet parcialniho skoére D z hodnot A, B a C pfic¢tenim pokut a vybérem minima.

Vlastni vypocet, spocivajici v zaplnéni pravé dolni trojuhelnikové matice daty, probiha stejnym
zpusobem jako pfi vypoctu skore zarovnani dvou sekvenci (napf. algoritmy Needleman-Wunsch a
Smith-Waterman [2]). Pro kazdou buriku tabulky je nutno uvazovat nasledujici moznosti: 1) vyjmuti
znaku ze sekvence je reprezentovano prictenim pokuty k hodnoté nalevo od aktualni pozice,
2) analogicky vlozeni znaku odpovida inkrementaci horni sousedni hodnoty o pfisluSnou pokutu, a
3) dle piislusnych znaki na okrajich tabulky se ur¢i bud’ bonus za shodu, ¢i pokuta za rozdilnost
prvki (ekvivalentni zaméné€ nukleotidu) a ta je pfictena k ohodnoceni buiiky vlevo nahofe ve sméru
hlavni diagonaly. Jelikoz cilem algoritmu je nalézt co nejkvalitngjs$i palindromy, je z uvedenych

moznosti vybrana nejmensi hodnota, kterd je nasledné pfifazena zpracovdvané bunce. Timto
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zpisobem (formalné€ji popsanym ve schématu 2.14) jsou vypocteny vSechny potiebné hodnoty
parcidlnich skore. Z uvedeného postupu vyplyva, Ze pro vypocet hodnoty kazdé bunky je nutno mit k
dispozici tfi ohodnoceni (béZné pouzivana notace je naznafena také v pravé dolni ¢asti schématu
2.15(a) — zhodnot A, B, C je ziskano skore D) a piislu$né znaky na okrajich tabulky pro ucely
porovnani.

Schéma 2.15 déle ukazuje datovou strukturu pro fetézec MISSISSIPPI (ktery obsahuje n¢kolik
palindromt). Vlevo 2.15(a) je tabulka po inicializaci (zelené¢ podbarvené buiiky) s naznacenym
postupem vypoétu (Cervena linie — fakt, Ze v jednom kroku lze spocitat v§echny hodnoty na vedlejsi
diagonale, je velmi dulezity pro paralelizaci a tedy i naslednou hardwarovou akceleraci). Ten probiha
presné dle stézejni myslenky dynamického programovani, tedy od nejjednodussich podproblémi
(v tomto pfipad€ jsou vlastné ohodnoceny vSechny potencidlni palindromy tvofené dvéma znaky)
k vyteSeni celku. Ve schématu vpravo 2.15(b) je pak vysledek vypoétu (bylo pouzito uniformni

pokuty pro vlozeni, vynechani i zaménu znaku, a to hodnoty 1).
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Schéma 2.15: Tabulka parcialnich skore (a) po inicializaci, (b) po skonceni vypoctu.

Kazdé parcialni skore v tabulce lze interpretovat jako ohodnoceni optimalniho zarovnani
(nejlepsi mozny vysledek) podietézce mezi znaky danymi Cislem sloupce a fadku (tedy zacatek dle
pismena V reverzované posloupnosti a konec odpovidajici indexu Vv puvodni sekvenci). Minimalni
skore pro globalni zarovnani plné délky obou fetézci je proto v pravém dolnim rohu tabulky (dle
ptedchoziho popisu od prvniho po posledni pismeno — analogicky s vypoctem ohodnoceni podobnosti
fetézcu algoritmem Needleman-Wunsch [2]), zde se jedna o hodnotu tii. Rekonstrukci tohoto

zarovnani lze provést zpétnym prichodem, zacinajicim v pravém dolnim rohu a postupujicim zpét

15



k vedlejsim diagonalam inicializovanym na hodnotu nula. V kazdém kroku je nutno analyzovat,
jakym zptsobem bylo dosazeno aktualni hodnoty (viz schéma 2.14) a podle toho provést sparovani
znakd (posun po diagonale) ¢i vloZeni mezery do plvodni (reverzované) posloupnosti v ptipadé
vertikalniho (horizontalniho) pohybu.

Ve schématu 2.15(b) mohlo hned v prvnim kroku dojit ke vS§em tfem mozZnostem (zapoCteni
pokuty za jednu z mezer ¢i za zaménu znaku — porovnava se ,,M*“ a ,,I) a je proto nutné sledovat
vSechny mozné vétve. Pokud cesta kon¢i pifimo na vedlejsi diagonale (Cerné Sipky), je vysledny
pfiblizny palindrom lichy s centralnim prvkem odpovidajicim ptislusnému znaku v tomto sloupci a
fadku. Dospé&je-li hledani az na sousedni horni diagonalu (Cervené Sipky), je sestaven sudy palindrom.
Schéma 2.16 ilustruje vSechna ¢tyfi optimalni zarovnani (barvy odpovidaji Sipkdm ve schématu
2.15(b) — cerna cesta zarovei odpovidd nejdelSimu pfesnému palindromu ISSISSI), vSechna
s ohodnocenim 3. Pfiblizny palindrom 2.16(a) obsahuje piesny palindrom ISSI (se zacatkem na patém
znaku sekvence), diky sparovani obou zbyvajicich pismen ,I“ je vysledné skore stejné jako ve

zbyvajicich pripadech.

SIPPI- SSIPPT SSIPPI SSIPPT
SISSIM SSI--M SSI-M- SSIM--
(a) (b) (© (d)

Schéma 2.16: Ctyii vysledna optimalni globalni zarovnani.

Pii analyze dlouhych sekvencich je zadouci pouziti lokélniho zarovnani namisto globalniho.
Tim lze nalézt presné i piiblizné palindromy uvnitt fetézce bez ohledu na jeho délku a ohodnoceni
nezarovnanych ¢asti. VySe popsand interpretace parcialniho skoére na zakladé dvou indexli v fetézci
muize byt nahrazena popisem kazdé buiky tabulky pomoci identifikace diagonaly, na které lezi
(urcuje stied palindromu), a vzdalenosti od vedlejsi diagonaly. Ta udava polomér, tj. délku poloviny
palindromu (pocet znakli nalevo i napravo od stfedu — pii posunu po diagonale jsou sparovany dva
znaky). Hodnota je stale minimalnim skoére optimalniho zarovnani takového palindromu.

Kazda diagonala rovnobé&zna shlavni diagondlou tedy reprezentuje jeden potencidlni
palindrom. Pro ziskani vSech piesnych palindromt je nutno uvazovat pouze ta pole, které obsahuji
ohodnoceni nula (tedy zadna chyba — ve schématu 2.15(b) jsou celkem &tyfi takové palindromy
podbarvené zluté, tento vysledek navic zaroven odpovida vysledku hledani nejdelSi spolecné
predpony LCP popsané v sekci vénujici se sufixovym stromim a polim). Na zakladé pozménéné
interpretace lze v uvedeném ptikladu identifikovat étyii presné palindromy, a to dvakrat ISSI (se
zaCatkem na druhém a patém znaku zkoumané sekvence), dale IPPI a nejdelsi ISSISSI.

Pro detekci piibliznych palindromll z uvedené matice je nutno definovat jejich kvalitu.

Nejjednodussim zptisobem je uréit hodnotu k, ktera udava pocet chyb, které se v daném palindromu
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vyskytly. Z vyzkumu biologickych sekvenci [3] ovSem vyplyva mimo jiné i pozadavek na toleranci
vétsiho poctu chyb s rostouci délkou palindromu. Zavadi se proto relativni hodnota e, ktera udava
podil poctu chyb k vuéidélce palindromu |. V datové struktufe dynamického programovani
odpovidaji ohodnoceni jednotlivych bunék pravé parametru e (plati pro uvedenou uniformni
penalizaci vSech zmén v fetézci — pii riznych hodnotach by bylo nutné zavést upraveny parametr €s,
ktery by rozdilné pokuty reflektoval). Je-li tedy uloha definovana jako hledani vSech pfibliznych
palindromt s danou maximalni hodnotou relativni chyby e, dojde ktzv. exportu (tj. ulozeni
soufadnic) na vSech bunkach, jejichz hodnota pfesahla dany prah e a zaroven v predchozim kroku
(zpét po diagonale) nebyl tento prah jesté prekrocen. Dale se exportuji i pozice, které predstavuji
palindrom, jehoZ ohodnoceni je stile v danych mezich, ale pfitom nemutze byt déale rozSifovan
(vypocet skoncil). Pti pouziti tohoto mechanismu dojde k exportu vSech predpokladanych ptibliznych
palindromt (pro hodnotu € = 0 pak pouze ptesnych), ale obvykle také k exportu na obou jeho
sousednich diagonalach (které maji jen nepatrné horsi skore — jde o pravé exportovany palindrom
s pridanym znakem na svém konci ¢i zacatku). Je Zadouci tato data eliminovat, jelikoz nemaji zddnou
pfidanou hodnotu a navic zvysuji objem vystupu.

Analyza realnych sekvenci [3] také ukazala, ze s nartstajici délkou potencialniho palindromu
klesa jeho kvalita exponencialné. Neni tedy nutné pocitat celou trojuhelnikovou matici, ale pouze
nekolik diagonal rovnobéznych s vedlejsi diagonalou (coz v disledku omezuje maximalni moznou
délku nalezenych palindromil). Tim se snizuje pocet bunék, jejichz hodnotu algoritmus pocita, ¢imz

dochazi ke snizeni jeho ¢asové naroénosti (ktera bude odvozena pozdé&ji).

2.4.2  Metody pouZivajici sufixové stromy a sufixova pole

Pripony (sufixy) sekvence tvofi mnozina vsech podfetézctli, pocinaje samotnym vstupem, vzniklych
postupnym odebiranim vzdy prvniho znaku sekvence az do ziskani prazdného fetézce. Tuto mnozinu
lze reprezentovat za pouziti riznych datovych struktur, které umoznuji rychlé a efektivni operace
(typicky s linearni ¢asovou slozitosti ve vztahu k délce fetézce) nad vstupni sekvenci.

Sufixovy strom reprezentuje vstupni fetézec formou orientovaného stromu, pfi¢emz kazda jeho
hrana je ohodnocena jednim symbolem ze vstupni abecedy a z jednoho uzlu nevede vice hran, které
by byly ohodnoceny stejnym znakem. Kazda cesta timto stromem (dle orientace od kofene k listim,
jejichz pocet odpovida délce vstupu) pak tvoti pravé jeden sufix vstupniho fetézce. Jsou pouzivany i
optimalizace poctu uzll, pti nichz jsou redukovany uzly majici pravé jednoho potomka. Nova hrana
je pak ohodnocena podietézcem vzniklym konkatenaci piivodnich znak (vznika tzv. Patricia trie).

Schéma 2.17 ilustruje takovyto optimalizovany strom reprezentujici sufixy vzorové sekvence
(symbol & je pouzit k vyjadfeni nejkratsiho sufixu C, tedy posledniho znaku ptvodni sekvence).
Sufixové stromy lze sestavit v linearnim ¢ase [5]. Jedna z metod pouziva dalsi hrany pifidané do

grafu, tzv. sufixové spoje (angl. suffix links), které vedou od kazdého vnitiniho uzlu (kromé
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kotenového) k takovému, ktery reprezentuje sufix vznikly odebranim prvniho znaku
(v optimalizované verzi i vice prvnich znaki) z podfetézce kodovaného vychozim uzlem. Dalsi typ
algoritmii se vyznauje zpracovavanim vstupni sekvence znak po znaku a pribéznou (on-line)

tvorbou stromu [6].

Schéma 2.17: Sufixovy strom reprezentujici vzorovou sekvenci.

V piipadé sufixového pole se jedna o jednorozmérné pole indexi, které oznacuji pozici (index)
prvniho znaku pfipony v pivodnim fetézci. Smyslem pole je lexikografické (slovnikové) usporadani
vSech moZnych piipon sekvence dané pofadim indexl v poli. Schéma 2.18 ukazuje rozklad sekvence
GGACUGCAGUCC na sufixy, jejich lexikografické uspotfaddani a pfifazeni hodnot indexd. Treti
sloupec udava délku nejdelsi spole¢né piedpony vzhledem Kk piedchozimu sufixu (LCP — viz dale).
Casova slozitost vytvofeni sufixového pole se pohybuje od O(n® log n) pro nejjednodussi metodu
zalozenou na postupném porovnavani a fazeni sufixd az po nejefektivnéjsi linearni O(n) slozitost,
publikovanou napi. v [7]. Existuje také fada algoritmi pro pievod sufixového stromu na pole a
obracen¢.

Casto pouzivanym mezikrokem pro operace nad fetézci (véetné n&kterych metod pro hledani
pfibliznych palindromi) je nalezeni nejdelsi spolecné predpony (angl. longest common prefix — LCP)
dvou sekvenci. Sufixovy strom umoziuje provedeni této operace v konstantnim ¢ase [5], u pole se
pak cCasto uklada ke kazdému prvku hodnota LCP vztazena na piedchozi sufix (viz schéma 2.18 —
minimum z t&chto hodnot pak udava délku LCP nad mnoZinou viech sufixi). Ulohu nalezeni viech
nejdelSich moznych piesnych palindromt v fetézci 1ze pak fesit s linearni casovou slozitosti, pfi
akceptaci mezer (vzniklych vlozenim ¢i vynechanim znaku) délky g se slozitosti O(gn) a konecné

s toleranci k chyb (zamén znakit) se slozitosti O(kn).
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sufix index | LCP
ACUGCAGUCC 2 0
AGUCC 7 1
C 11 0
CAGUCC 6 1
cC 10 1
CUGCAGUCC 3 1
GACUGCAGUCC 1 0
GCAGUCC 5 1
GGACUGCAGUCC 0 1
GUCC 8 1
ucc 9 0
UGCAGUCC 4 1

Schéma 2.18: Sufixové pole indexti a hodnot LCP.

Symetricky k LCP existuje také nejdelsi spole¢na ptipona neboli prodlouzeni (angl. longest
common extension — LCE), tedy maximalni pocet totoznych znakt nasledujicich po dvou raznych
prvcich sekvence. Sufixovy strom fesi tento problém v konstantnim €ase pro libovolné dvé pocatecni
pozice [5]. Potom neni slozité sestavit algoritmus [8, 11], ktery s linearni ¢asovou slozitosti nalezne
vSechny maximalni palindromy ve vstupnim fetézci.

Z uvedenych vlastnosti Ize odvodit jednu z nevyhod téchto struktur — vyménou za nizkou
(vétsinou linearni) ¢asovou sloZitost pii jejich sestavovani a naslednych operacich nad fetézci maji
vys$si nez linearni prostorovou slozitost pravé z diivodu piedzpracovani vstupni sekvence do formy
datové struktury (sufixové stromy navic narlstaji se zvySujici se mocnosti abecedy). Pamétova
narocnost dale stoupd, je-li pouzit algoritmus, ktery pii hledani pfibliznych palindromt v fetézci

w pracuje se vstupem w.w", ktery méa dvojnasobnou délku oproti originalu.

2.5  Technologie FPGA

Nastrojem zvolenym pro realizaci akceleraéni jednotky je FPGA (z angl. field-programmable gate
array), coz je ¢ip obsahujici pole programovatelnych logickych bloka a propojt. Jeho hlavni vyhodou
je rekonfigurovatelnost, tedy moznost kompletni zmény vykonavané funkce. K jejimu zapisu se
pouzivaji specialni programovaci jazyky pro popis hardwaru (angl. hardware description language —
HDL), mezi néz patii predev§im v USA rozsifeny Verilog a prevazné evropsky VHDL (,,V* je prvni
pismeno anglické¢ zkratky VHSIC — velmi rychlé integrované obvody), ktery je pouzit i pro
implementacni ¢ast této prace.

Nejvétsim svétovym distributorem Cipa je firma Xilinx, ktera také poskytuje software pro
syntézu, Cili pfevod kodu v programovacim jazyce na presny popis konfigurace konkrétniho Cipu.

Vysyntetizovany design, ktery byva vétSinou ulozeny v paméti typu EEPROM ¢i FLASH, je
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nahravan do FPGA pfi kazdém zapnuti napajeni pies sériové rozhrani. Lze tak mit pfipraveno vice
designli s riznymi parametry (z pohledu programovaciho jazyka VHDL nazyvanymi generiky, cili
konstantami pro kazdou jednotku), napt. nékolika rozdilnymi nastavenimi kvality exportovaného
palindromu (délka a pocet chyb) nebo poétem vypocetnich elementti, které maji vliv na vysledné

zrychleni oproti béznému feseni na univerzalnim procesoru.
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3 Hardwarova akcelerace

Hlavni vyhodou vypocti provadénych ve specidlnim hardwaru oproti pouziti univerzalniho procesoru
je moznost paralelizace. Ta ve srovnani se sekven¢nim softwarem muze vykazovat znacné zrychleni,
které¢ zavisi na celé fad¢ parametrti od vlastnosti konkrétniho pouzitého hardwaru az po moznosti
implementovaného algoritmu. V pfedchozi Casti byly uvedeny dva typy algoritmti pouzitelné pro
hledani pfibliznych palindromd, a to dynamické programovani a pouziti datovych struktur zalozenych
na sufixech fetézce. Pravé prvné jmenovana metoda je vhodna pro paralelizaci, jelikoz v datové
struktuie tvofené tabulkou lze vyhodnocovat vice poli nezavisle na sob€. V konkrétni tloze hledani
pribliznych palindromd, kterd zacina inicializaci vedlejs$i diagonaly a sousedni horni diagondly s ni
rovnobéznou na skore nula, je teoreticky mozné v jednom kroku vyplnit vS§echny buiky tabulky, které
lezi na sousedni spodni rovnobézné diagonale. To vse kviili zavislostem ve vypocetnim vzorci (nutna
znalost tfi predchazejicich hodnot).

Casova slozitost algoritmu dynamického programovani pro tlohu hledani piibliznych
palindromt pfi sekvenénim feseni (typicky software na jednojadrové architekture — v jednom kroku je
vypocteno ohodnoceni jedné buiiky) je O(n(n-1)/2), kde n je délka vstupniho fetézce. Teoreticka
slozitost paralelniho feSeni schopného v kazdém jednom kroku vypocitat hodnoty vSech bunck na
vedlejsi diagonale je pak O(n-1), tedy linearni. Pokud je délka hledanych palindromd shora omezena
(z divodu jiz uvedené velmi malé pravdépodobnosti vyskytu dlouhych opakovani v biologickych
sekvencich), dochazi k vyhodnoceni jen daného poctu k diagonal a ¢asova slozitost paralelniho feseni

se stava konstantni O(k), tedy indiferentni vii¢i délce analyzované sekvence.

3.1  Predavani dat, zietézené zpracovani

Vypocet ohodnoceni vSech bun€k na vedlej$i diagonale matice dynamického programovani lze
V jediném kroku provést za piedpokladu, Ze pro kazdou z nich je k dispozici jeden vypocetni prvek,
ktery ma k dispozici vSechna potiebna data (tedy dvojici znakli pro porovnani, trojici parcialnich
skore ze sousednich bunék a hodnoty pokut). Tato podminka pak plati pro kazdy jeden krok. Pro
dosazeni optimalni propustnosti celého systému se jevi jako vyhodné pouzit koncepci zietézené¢ho
zpracovani (angl. pipeline), kterd sice obecné zvySuje zpozdéni vystupu oproti vstupu (latenci — ta
vsak pro tlohu hledani pfibliznych palindromi neni kritickd), na druhou stranu ale miiZe zjednodusit
problém zasobovani vypocetnich prvki (oznaCovanych také jako procesni elementy — PE) daty
nutnymi k provedeni vypoctu.

Obecny casovy diagram zfetézeného zpracovani je naznacen ve schématu 3.1 — kazda vstupni
data prochazeji postupné vSemi stupni linky. Lze odtud vy€ist zminénou zvySenou latenci

(odpovidajici délce zietézené linky) a také odvodit vylepSenou propustnost. Po naplnéni linky daty
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(k cyklt = pocet stupnit) je novy vysledek na vystupu k dispozici v kazdém dalsim kroku vypoctu.
Pro velké mnozstvi vstupnich dat v poméru k délce linky je navic mozné pocatecni prodlevu zanedbat
a zrychleni z pohledu propustnosti systému oznacit za k-nasobné oproti béznému sekvenénimu

pristupu (v tomto smyslu pouziti jediného procesniho elementu).

krok: 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
vstupl | PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 2 PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 3 PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 4 PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 5 PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 6 PE1 | PE2 | PE3 | PE4
vstup 7 PE1 | PE2 | PE3 | PE4

Schéma 3.1: Obecny casovy diagram zietézeného zpracovani pro Ctyfi stupné linky.

Pro konkrétni ptipad hledani pfibliznych palindromt je nutné urcit sémantické ptirazeni stupnii
zietézené linky jednotlivym bunkam tabulky dynamického programovani. Pro vyhodnoceni celé
vedlejsi diagonaly v jednom kroku je nutné alokovat pro kazdy sloupec matice jeden procesni
element — vypocet za¢ne ve vSech najednou a dle jejich pozice v systému konéi s prodlevou jednoho
kroku. Toto chovani je naznateno ve schématu 3.2(a), vyznam piifazeni PE i prvnimu sloupci (kde

neprobiha vypocet) spociva ve vzajemném propojeni a predavani dat mezi prvky linky.

PE—>PE—>PE—>PE—PE—>PE—>PE—PE PE 0 1 2 3 0 1 2 3
Plvodni fetézec Pﬁvodnéi fetézec
0|0 00
- 00 = 00
[¢'] (¢'] .
s 0|0 s 100
N N :
% 0|0 % 030
2. 00 2. 001
8( F{D( 1
G« 0|0 <3 00 '
& & ¥
00 | 0 |
0 + ‘ A v v v v 0 * ‘ v E 4 4
(@) (b)

Schéma 3.2: (a) prifazeni PE z pipeline ke sloupciim tabulky, (b) vypocet k antidiagonal po fazich.

Po inicializaci linky maji vSechny procesni elementy pravé ta data, ktera jsou nutna pro

provedeni prvniho kroku vypoctu, tedy ptislusné znaky pro sloupec a fadek tabulky a dale tii nulové
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hodnoty (A, B, C) ptedstavujici parcialni skore sousednich bunék. Data pro dalsi krok je vzdy mozné
ziskat nasledujicim zpisobem: znak pro sloupec ziistava totozny po celou dobu vypoctu, znak pro
aktualni fadek mél v piedeslém kroku Kk dispozici procesni element zpracovavajici sloupec tabulky
nalevo. Lze jej tedy v ramci zapojeni linky pfedat (proto je PE alokovan i pro prvni sloupec matice).
Stejné tak lze predat i parcialni skore D vypocltené timto prvkem — Vv nasledujicim kroku bude
predstavovat hodnotu C v sousednim elementu. Hodnota A odpovida hodnoté C z ptedchoziho kroku,
staci ji proto uchovat zpozdénou o jeden cyklus. Posledni potiebnou polozku — skére B — vypocetl
dany PE jako vysledek D v ramci piedchoziho vyhodnoceni, mize ji proto také uchovat a znovu
pouzit pro uréeni dalSiho parcialniho skore.

Z praktického hlediska je nutné uvazovat i pfipady, kdy neni k dispozici dostatek procesnich
elementt (fyzické a prostorové omezeni). Pro zpracovani libovolné dlouhého vstupu je tabulka
dynamického programovani rozd€lena na nékolik sekci — sdruzenych sloupct, kdy kazdému je
opakovan¢ alokovan pravé jeden PE tak, jak je naznaceno ve schématu 3.2(b) pro dvé sekce a Ctyfi
PE (je zde také ilustrovano zastaveni vypoctu po vyhodnoceni péti vedlejSich diagonal). Data
z posledniho sloupce jedné sekce jsou zpétnou vazbou pfedana opét na vstup dalsi sekce. Kvili
tomuto omezeni je slozitost celé akceleracni architektury sublinearni (ptesnéji O(kn/p), kde K je
maximalni délka palindromu, n pocet znak vstupni sekvence a p odpovida poétu PE — podil n/p tedy

udava, na kolik sekei je tabulka rozd€lena), stale vSak dochazi k vyraznému urychleni vypoétu.

3.2 Architektura hardwaru

Navrh architektury pro ¢ip FPGA vychazi z pfedchozi prace [9] zabyvajici se porovnavanim fetézct
na zékladé podobnosti, kterd téz pti akceleraci vyuziva principi dynamického programovani.
Zakladni jednotkou je procesni element, ktery zajistuje kromé vypoctu ohodnoceni buiiky také
predavani dat potfebnych pro fizeni celého fetézce procesnich elementll umisténych v systolickém
poli (angl. systolic array — SA). Jelikoz vypocet zacind ve vSech PE zaroven (na rozdil od
porovnavani fetézcti na podobnost, kde je spoustén postupné od prvniho), je nutno kazdému PE dodat
prislusny znak pro potieby porovnani jesté pied zacatkem vypoctu. To lze splnit pomoci paméti

pfipojené paralelné ke vSem PE.

3.2.1  Systolické pole a jeho Fizeni

Zakladem vypoctu je zfetézena linka procesnich elementti, schéma 3.3 pak ukazuje zapojeni celého
pole. Vystup linky je pfes vyrovnavaci jednotku (FIFO, k dispozici je né€kolik typid dle pouzité
paméti) piiveden opét na jeji vstup, kde je pro prvni krok vypoctu multiplexovan s nulami v ptipadé
skore a statusu, respektive S prvnim prvkem fetézce, ktery je dale predavan jako vertikalni znak.
Pravé tato zpétnd vazba umoznuje architektuie zpracovat libovolné dlouhé fetézce, jelikoz pocet

znaktli neni omezen mnozstvim procesnich elementt.
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Schéma 3.3: Blokové schéma systolického pole (jednotka SA).

Zasobovani pole procesnich elementd daty je provadéno z paméti fetézce, kterd ma dva porty —
zapisovy (ktery miize mit obecné libovolnou datovou $itku dle potieb konkrétniho zapojeni) a Cteci
(ten je paralelné pfipojen ke vSem PE, pfi¢emz datova Sifka kazdého vystupu je shodna s datovou
Sitkou jednoho znaku). Velikost paméti je vhodné nastavit tak, aby v pribéhu vypocétu bylo mozno
nacitat dalsi data a po skonceni jedné faze (vyhodnoceni sekce tabulky) bez casové prodlevy zacit
okamzité navazujici vypocet (pro kazdy PE lIze tedy ulozit alespoii dva znaky fetézce — S jednim se
pracuje, druhy je mozno nacitat).

Export dat na vystup systolického pole zajistuje stromova architektura (v jednotce output tree,
viz schéma 3.4), ktera obsahuje vyrovnavaci FIFO (z posuvnych registri — minimalni nutny pocet
polozek 1ze formalné odvodit [10]) pro kazdy vystup z PE a dale stromovou architekturu z registrii a
multiplexord, kterd sdruzuje vSechny datové kanaly do jednoho vystupu. Data jsou tvorena Cislem
procesniho elementu a informaci, ve kterém kroku kolikaté faze k exportu doslo. Z téchto udaji 1ze
jednoduse zpétné urcit pozici v tabulce dynamického programovani, na které se naléza piiblizny
palindrom.

Generovani spole¢nych signalil pro inicializaci a fizeni procesnich elementll a nastavovani
adresy paméti zajiStuje kontrolér systolického pole. Jednd se o kone¢ny automat (FSM), ktery
zpracovava vstupy SA (délka fetézce a pozadavek na zacatek hledani palindromt) a zpétné generuje
vystupy informujici nadfazenou jednotku — typicky automat zajist'ujici ptevod vstupniho protokolu na
konkrétni signaly vstupujici do systolického pole — o probihajicim vypoctu (pfiznak BUSY) a

zaplnéni paméti (ptiznak MEM_FULL - slouzi predevsim k pozastaveni vstupniho toku dat na
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sbérnici DATA IN). Kontrolér také poskytuje informace o aktualnim kroku vypoctu stejn¢ jako o

poradi probihajici faze. Ty jsou pouZity v exportovanych datech vystupni jednotky.

DATA_IN

A 4 Y Y A 4 Y
FIFOO [ FIFO1 | FIFO2 | FIFO3 | «++ | FIFON

————

reg reg - reg

reg reg

DATA_OUT

Schéma 3.4: Blokové schéma vystupniho stromu (jednotka output tree).

3.2.2  Procesni element s porovnavaci buinikou

Rozhrani procesniho elementu obsahuje nékolik skupin signald. Zakladem jsou vstupy z pfedchoziho
PE vramci zfetézené linky (ve schématu 3.5 po levé strané jednotky) a vystupy do dalsiho PE
(vpravo). Pfes n¢ jsou postupné piedavany jednak odpovidajici vertikalni znak (z fetézce po levé
strané tabulky — znak, ktery je v daném kroku zpracovavan jako vertikalni v jednom PE, bude
v dal$im kroku potiebny pro sousedni jednotku), aktualni ohodnoceni pole (skére C pro porovnavaci
buiiku) a jednobitovy status, ktery udava, zda hodnota D v pfislusném PE ptesahla nastaveny prah.
Ten je ve formé aktudlné povoleného poctu chyb (referencniho skore zavislého na tom, kolik krokt
jiz probéhlo — tuto hodnotu generuje kontrolér systolického pole) obsazen ve skupiné signall, které
jsou spole¢né pro vSechny PE.

Ve schématu 3.5 jsou signaly spolecné vSem PE zakresleny na horni a spodni stran¢ jednotky.
Kromé jiz zminéného REF SCORE jsou jimi jednobitové piiznaky prvniho (inicializacniho) a
posledniho kroku vypoctu daného PE a vystupni indikace exportu pozice palindromu. Poslednim
vstupem je znak z fetézce na hornim okraji tabulky dynamického programovani, ktery je sice zapojen

paralelné ke vSem PE, ale pro kazdy z nich obsahuje jinou hodnotu z paméti.
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Schéma 3.5: Blokové schéma procesniho elementu (jednotka PE).

Pfi inicializaci (aktivni vstup INIT) jsou vynulovany registry zietézeného zpracovani, pficemz
do registru uchovavajiciho aktualni vertikalni znak je ulozen vstup HOR_CHAR (v piistim kroku
bude pro sousedni PE platit za vertikalni znak). B€hem vypoétu je multiplexor na vstupu registru
pfepnut a probiha klasické posouvani znaku pies zietézenou linku. Kromé obou znakll potiebuje
porovnavaci bunka hodnoty vstupti A, B a C. Skére B z levé sousedni bunky je jednoduse jeji vystup,
ktery zpozdény o jeden krok vypoctu udava také hodnotu A (v tabulce po diagonale). Podobné vstup
C lze ziskat zaregistrovanim vystupu D porovnavaci bunky pfimo uvnitf procesniho elementu.

Logika rozhodujici o exportu palindromu pracuje se vSemi ¢tyimi hodnotami A, B, C, D ve
form¢ jednobitovych piiznakt, které jsou aktivni pro ty buiiky tabulky, jejichZ ohodnoceni pfeséhlo
referen¢ni skore. K exportu pak dojde v piipadé, ze v§echny hodnoty kromé A maji vyss§i hodnotu nez
je tento vstup (to odpovida pravé takové diagonale, kde je obsazen palindrom a doslo k jeho
nezddoucimu rozsifeni o nadbytecny znak — navic tento mechanismus eliminuje exporty na

sousednich diagonalach). Zaroven je nutno exportovat i ty palindromy, jejichZz ohodnoceni neptesahlo
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danou mez a vypocet pfitom kon¢i. To zajistuje signdl LAST STEP, ktery je logicky vynasoben

S ptiznakem aktualni bunky.

HOR_CHAR——[>0—|_>
VE R_CHAR—J

A »1
SUBEK:> >0
|Ns:1+>

DEL

min » D

vy

Schéma 3.6: Blokové schéma porovnavaci buiiky (jednotka mcell).

Funkci vybéru minima ze tii moznych hodnot (se zapoctenymi pokutami za zaménu, vlozeni ¢i
vynechani znaku) zajist'uje kombina¢ni obvod umistény v jednotce nazvané mcell (z angl. matching
cell — porovnavaci buiika). Jeji zapojeni ukazuje schéma 3.6 (vstupy A, B, C a vystup D odpovidaji
dfive uvedenému modelu vypoctu, vstupy HOR CHAR a VER CHAR pak obsahuji bindrni
reprezentaci znakli na hornim a levém okraji tabulky dynamického programovani). Konstanty SUB,

Zavedenim drobné upravy lze jednoduse pouzit jednotku i pro hledani palindromut
v biologickych  sekvencich bez nutnosti pfedchoziho generovdni reverzniho fetézce
komplementarnich nukleotidi (v tabulce dynamického programovani po levé stran€): Pii vhodné
zvoleném kodovani lze komplementarni znak generovat piimo v porovnavaci buiice, a to pouzitim
operace negace NOT. Pro sekvence dusikatych bazi v nukleovych kyselinach je mocnost abecedy
Ctyfi, kazdy znak lze tedy uchovat pomoci dvou bitd. Budou-li kody 00, 01, 10 a 11 odpovidat
znakim A, C, G a T (ptipadné U) v uvedeném potadi, pak operace NOT nad kazdym z nich vraci
vzdy odpovidajici komplementarni bazi. Je-li tedy pravée jeden ze vstupnich znakti negovan (Cerveny

invertor ve schématu 3.6), je vysledkem porovnani ptiznak komplementarity, nikoli shody.

3.2.3  Nastavitelné parametry jednotky

Pro snadnéjsi konfigurovatelnost hardwarové jednotky jsou vSechny pouzité konstanty umistény
V jediném souboru, kde je implementovan tzv. package (balik) nazvany dna pkg. Kromé parametri
uvedenych v tabulce ve schématu 3.7 je mozné zménou jediné hodnoty urcit typ paméti, ktery se

pouzije pro realizaci jednotky FIFO zajist'ujici zpétnou vazbu z konce zietézené linky na jeji zaCatek
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(viz zapojeni procesnich elementl v systolickém poli), konkrétné lze vyuzit distribuovanou pamét
(slozenou z look-up tabulek), blockRAM bloky v FPGA nebo posuvné registry (odpovida hodnotam
0, 1 a 2 v uvedeném poradi). Dale je zde definovana napt. také funkce binarniho logaritmu (nezbytna
pro urceni poctu biti nutnych k adresovani daného poc¢tu polozek) a dalSi pomocné hodnoty
vyuzivané ve vice podkomponentach systému. Hlavnim smyslem tohoto pfistupu je jednotna lokace
uzivatelsky transparentnéjsi systém (jakym muze byt webové rozhrani).

Mezi nékterymi parametry existuji urcité zavislosti. Tyka se to zejména datovych Sitek: vstupni
datova Sifka musi byt celym ndsobkem datové Siiky jednoho znaku. Tim je dan pocet znakli v kazdém
vstupnim bloku dat, na kterém je stejnym zplisobem zavisly pocet procesnich elementli (nacteni
odpovidajiciho poctu znaki musi byt zarovnana operace kviili praci s paméti fetézce). Jelikoz datovy
vystup hardwarového TX bufferu platformy NetCope (viz dale) obsahuje 64 bitd (tedy 32 nukleotidu,
kazdy ulozeny na dvou bitech), znamena tato vlastnost relativné silné omezeni. Lze vSak pouzit jeden
z prostiedkt vyvojové platformy, a to sadu hardwarovych komponent pro praci s protokolem
FrameLink. Mezi n¢ patii také jednotka oznacovana jako transformer, kterd umozinuje ménit datovou
sitku protokolu na jakoukoli mocninu ¢isla 2 v rozmezi 8 az 128 bitli a to libovolnym smérem
(z mensi na vétsi i naopak). Datova Sifka vstupniho toku dat mize byt tedy sniZzena aZz na 8 bitd, pti
analyze sekvenci nukleotidd, kde kazda vstupni data obsahuji minimaln¢€ 4 znaky fetézce, musi byt

proto pocet procesnich elementi celym nasobkem ctyf.

parametr vyznam
SUB_PENALTY hodnota pokuty za zaménu znaku
INS_PENALTY hodnota pokuty za vlozeni znaku
DEL_PENALTY hodnota pokuty za vynechani znaku
COMPLEMENTARY ptiznak oznacujici sekvenci nukleotidl (vklada invertor do mcell)
PE_ITEMS pocet procesnich elementi v systolickém poli
BUFFER_SIZE velikost jednotky FIFO na vstupu output_tree (viz [8])
MIN_RADIUS minimalni polomér exportovanych palindromu
MAX_RADIUS maximalni polomér exportovanych palindromt
MATCH_PER_ERR parametr e (udava pozadovanou kvalitu pfiblizného palindromu)
MAX_PHASES maximalni pocet fazi vypoctu
DATA WIDTH datova $itka vstupniho toku dat v bitech
CHAR_WIDTH datova $itka jednoho znaku v bitech
OUTPUT_DATA _WIDTH | datova sifka vystupniho toku dat v bitech

Schéma 3.7: Nastavitelné parametry hardwarové jednotky.
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Pro dosazeni vétsi flexibility lze odd€len¢ nastavit i vystupni datovou Sitku, jelikoz je
z pohledu slozitosti softwarové aplikace vhodné, aby kazda exportovana data (pozice piiblizného
palindromu v tabulce dynamického programovani) byla uloZena v jednom slové ramce protokolu
FrameLink, a to i za cenu nevyuziti vétSiny z dostupnych bitl. Vystupni datovy tok je totiz maly
V porovnani se vstupem a toto plytvani tudiz nema negativni efekt. Jelikoz vstup RX bufferu ma opét
Sitku 64 bitd, je v piipad€ nastaveni rozdilné hodnoty znovu pouzita jednotka transformujici protokol

FrameLink na potfebny rozsah.

3.3  Rozhrani akcelerac¢ni jednotky

Analyzovany fetézec (vstup, nejcastéji v textové forme) muze byt jiz v softwarové aplikaci pieveden
na vhodnou binarni reprezentaci. V ptipadé sekvenci nukleotidti postaduji k reprezentaci jednoho
znaku dva bity. Z divodu omezeni velikosti paketu (cely vstup nelze vzdy poslat najednou, vétSinou
bude rozdélen na vice ¢asti) je vhodné pfidat pfed samotna data fidici informaci o délce analyzované
sekvence. Neni tedy nutno explicitné oznacovat konec posloupnosti specialnim znakem (skupinou
bith), jak tomu je u ne¢kterych komunikacénich protokolt.

Soucasti hardwarové akcelerace neni zpétny prichod matici dynamického programovani
hledajici optimalni zarovnani fetézce a jeho reverzované formy. Vystupem jsou pozice bun€k tabulky,
dané porfadim pfislusného procesniho elementu ve zietézené lince (spolu s ¢islem sekce identifikuje
sloupec matice) a aktualnim krokem vypoctu (urcuje vedlejsi diagonalu), na kterych doslo k exportu

palindromu (popsanému v ramci teoretického rozboru algoritmu).

3.3.1 Platforma NetCope

Namisto vybéru konkrétni cilové karty osazené ¢ipem FPGA byla zvolena platforma NetCope, ktera
slouzi k rychlému vyvoji primarné sitovych aplikaci (jsou na ni postaveny vSechny vystupy
vyzkumné aktivity CESNETu — projektu Liberouter). Lze ji v8ak pouzit i jako Cist€ akcelera¢ni
platformu, ktera poskytuje abstraktni vrstvu mezi opera¢nim systémem (jeji soucasti jsou i ovladace a
dalsi knihovny pro tvorbu softwaru) a FPGA (zejména podpora DMA ptenost pies sbérnici PCle).
Diky jednotnému rozhrani hardwarové aplikace je pak abstrakce od fyzické karty uplna. V soucasné
dobé je tato platforma podporovana nad celou rodinou karet Combo (vCetné nejnovejSich
oznacovanych jako V2) a vyuzit ji lze i s kartou ml555 od vyrobce Cipt, firmy Xilinx.

Z pohledu obecné akcelerace vypoctu nema smysl zabyvat se sitovym rozhranim platformy
(nebude pouzito — viz dva nezapojené vstup-vystupni buffery ke konektorim desetigigabitového
Ethernetu ve schématu 3.8). Naopak velmi podstatné je rozhrani smérem k systémové sbérnici PCle a
dale k softwarové vrstv€. Vystup vysilaciho (TX) a vstup pfijimaciho (RX) bufferu v hardwaru tvofi
sbérnice pouzivajici protokol FrameLink (coz je zjednoduSeny protokol LocalLink pouzivany firmou

Xilinx). Mezi buffery piimého pfistupu do paméti a PCle probiha pienos dat pomoci rychlé interni
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sbérnice implementované piimo v FPGA. Ta je pfevedena na komunikacni protokol koncové
jednotky systémové sbérnice, ktera je zde ptitomna ve formé IP Core od Xilinxu. Ve schématu 3.8 je
celkova architektura platformy NetCope od systémové sbérnice az po sitové rozhrani s naznacenym

zapojenim akceleracni jednotky.

platforma NetCope
» fadic DMA
r'Y
Y A
= Aplikace N N
S — »  TX Buffer > _ "1 1/O Buffer 1 " 10 GbE
»pl o P > [«}] -____t____ - -
Q@ "1 © § 71 @ %o 1
] O U B Akcelerator
o < (TN) & < o EB _____I_____| N N
S~ «—i RX Buffer i« _ 1 1/O Buffer I__1 > 10GbE
Y < <
A A
A
» fadic DMA
karta ComboV2 nebo mI555

Schéma 3.8: Obecna architektura hardwarové ¢asti platformy NetCope.

Z pohledu hierarchicky nejvyssi obalky zapojené do platformy NetCope je tedy jasné dané
rozhrani — vstupem i vystupem musi byt protokol FrameLink obsahujici analyzovanou sekvenci na
vstupu a exportovana data na vystupu. Navrh vSak probihal nezavisle na rozhrani daném platformou a
uvnitf obalky jsou proto dva jednoduché stavové automaty (FSM), které provadéji prevod mezi
FrameLinkem a obecnymi signdly systolického pole (popsanymi diive). Lze tedy jednoduse
implementovat dalsi sadu automati a jednotku pouzit v prostiedi jiného aplika¢niho protokolu.

Pfenos dat mezi paméti RAM a akceleracni kartou probihda za pomoci dvojice kruhovych
bufferti, znichz jeden je alokovan piimo Vv ¢ipu FPGA (hardwarovy — viz RX a TX buffer ve
schématu 3.8) a druhy v pamétovém prostoru jadra systému (softwarovy — viz odpovidajici buffery
ve schématu 3.9). Mezi nimi je pak provadén pfesun dat, a to s vyuzitim ¢ty ukazatelti — vzdy dvojice
udavajici adresu zacatku (StartPointer) a konce (EndPointer) souvislého datového bloku v kazdém

z kruhovych bufferti. VSechny ctyii hodnoty pak kontroluje ptislusny DMA fadi¢ umistény na Cipu a

novych datech v paméti RAM prostiednictvim ovladace (driveru), ktery posune hodnotu ukazatele
SwEndPointer. Pokud je v hardwarovém bufferu dostatek mista na jejich uloZeni (fadi¢ tuto informaci
zjisti zrozdilu piislusnych ukazateli), dojde Kjejich pfesunu do ¢Cipu a zaroven posunuti
SwStartPointeru (uvolnéni mista v RAM) a HwEndPointeru, ¢cimz je TX DMA buffer informovan o
velikosti zapsanych dat, ktera nasledné bez dalsiho zasahu tadice odesle do aplikace. Poté zpétné

informuje fadi¢ o uvolnéném misté zménou hodnoty HwStartPointer.
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Schéma 3.9: Princip pienosu dat mezi softwarem a kartou.

Prenos dat pfijatych do hardwarového bufferu probiha na stejném principu, pouze v opacném
sméru. Pfi zméné velikosti dat v RAM (uvolnéni po odeslani do Cipu ¢i pfijeti novych dat z karty)
muze byt také generovano preruseni informujici o dané skute¢nosti. Obecné je kazdy smér povazovan
za samostatny DMA kandl s vlastni dvojici bufferi. Navic lze téchto kanalii pouzit vice oddé€lené
(napt. pii umisténi vice samostatnych jednotek do aplika¢niho jadra). Zakladni konfiguraci pro
hardwarovou akceleraci vypoctu je jeden TX a jeden RX kanal pro vyslani dat k analyze a zpétny
ptijem jejiho vysledku. S daty mlize manipulovat i vice nez jeden proces ¢i vlakno (program tak mize
pouzivat jedno vlakno pro zapis a druhé pro ¢teni dat), vicendsobny pfistup ke kruhovym bufferim

vV SW je koordinovan piimo ovladacem a neni jej tedy nutné fesit v ramci uzivatelské aplikace.

3.4  Struktura softwaru

Kromé nizkouroviiovych ovladaci nabizi platforma NetCope také softwarovou knihovnu pro jazyk C,
ktera umoznuje pohodlnou a efektivni implementaci aplikaci pracujicich nad akcelera¢ni kartou.
Hlavnim konceptem, pouzitym pro dosaZeni optimalni rychlosti pfenosu dat, je zamezeni
nadbyte¢nému kopirovani dat mezi paméti a aplikaci, které bézné provadi procesor (odtud jeji nazev
libsze2 — z angl. straight zero copy data version 2 library). Data jsou pfipravovana piimo v paméti,
odkud jsou nasledné v ramci DMA pfenosu poslana do karty.

Pfed zapocetim komunikace s hardwarem je provedeno nacteni dat (fetézce k analyze) do

paméti, a to ze souboru zadaného parametrem pii spousténi (jde o jediny parametr, ktery je
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vyzadovan k b&hu aplikace — seznam vSech parametrii je uveden ve schématu 3.10). V pfipadé, Ze se
jedna o sekvenci nukleotidii (zadano také piiznakem z piikazové tadky), jsou tato data navic
transformovana do takové podoby, aby kazdy znak kodovaly pouze dva bity (dle diive uvedeného
konceptu vhodného pro zjisténi komplementarity za pouziti funkce NOT pied porovnanim).
Vysledkem jsou tedy binarni data v paméti (zarovnana tak, aby pocet znakd byl ndsobkem poctu
procesnich elementt v hardwaru), pocet znakd a jejich celkova velikost v bajtech, ktera pozdéji slouzi

pfi jejich odesilani.

parametr vyznam

-f nazev_souboru | relativni cesta k souboru se vstupni sekvenci (povinny)

-b priznak znacici sekvenci nukleotidd (pouZzije se dvoubitové kodovani)

-d nazev _zarizeni | cesta kK zafizeni (vychozi je /dev/szedataII0)

-h zobrazi napoveédu a ukonci program

Schéma 3.10: Parametry piikazové fadky akceptované softwarovou aplikaci.

Inicializaéni ¢ast programu dale zahrnuje piipojeni k zafizeni specifikovanému parametrem
funkce szedata open (odpovida argumentu -d piikazové fadky), kterd jako navratovou hodnotu
poskytuje ukazatel na strukturu szedata popisujici zafizeni (handle). Ten je nasledné predavan
vSem funkcim pracujicim nad rozhranim jako prvni parametr. Pfed zapocetim komunikace je nutné
ur¢it, které z jednotlivych kanali chce aplikace obsluhovat. Bitové masky pro oba sméry (TX a RX)
spole¢né s udaji, po jaké dobé maji byt buffery kontrolovany na nova data (na principu vyzyvani —
pollingu), jsou piedany funkci szedata subscribe. Po jejim uspéSném provedeni lze vSechna
pozadovana rozhrani aktivovat volanim funkce szedata start (opét s ukazatelem na strukturu
szedata jako parametrem).

Jelikoz zasilani a pfijem dat lze provadet nezavisle na sobé, bylo piikroceno k pouziti dvou
vldken (knihovna pthread) kdy kazdé obsluhuje pravé jeden smér komunikace. Jsou vytvofena po
predzpracovani dat ze souboru a inicializaci zatizeni, po jejich usp&sném skonceni (pribéh je popsan
v nasledujicich sekcich; zapisové konci diiv, jelikoz po odeslani vSech dat k analyze zplsobi latence
zietézené linky v hardwaru zpozdéni vysledku) je jiZ pouze voladna funkce szedata close, kterd

ukon¢i praci se zafizenim.

3.4.1  Zapis dat

Jakmile je analyzovana sekvence pfipravena v paméti a hardwarové zafizeni inicializovano, je mozno
zahajit prenos dat do akceleracni karty. Knihovna libsze2 poskytuje pro tento ucel skupinu funkei,

znichz jako nejvhodnéjsi z hlediska této aplikace se jevi kombinace dvou funkci nazvana
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szedata prepare and try write next, kterd v sobé obsahuje pfipravu dat v odesilacim
bufferu ovladace a nasledny pokus o jejich odeslani (ktery muZe selhat v piipadé nedostatku mista
V hardwarovém TX bufferu). Jako parametry vyuziva kromé nezbytného ukazatele na strukturu
szedata a Cisla TX kanalu, do kterého ma data vyslat, jesté dvojici ukazateld na zacatek dat a idaje
0 jejich velikosti v bajtech. Prvni z blokii blok dat, oznaCovany jako hw data, bude v protokolu
FrameLink na ¢ipu FPGA piedstavovat hlavic¢ku, ktera pro potieby této aplikace predava akcelera¢ni
jednotce informaci o délce analyzované sekvence a je tedy pfidavan pouze k prvnimu z paketti. Druhy
blok (sw_data) pak obsahuje binarni reprezentace znak fetézce.

Vzhledem k omezené velikosti bufferu v hardwaru (platforma NetCope pouZiva hodnotu 4 kB
korespondujici s velikosti stranky systémové paméti) neni vzdy mozné odeslat udaj o poctu znakt
sekvence 1 jeji obsah v jediném paketu. Hlavicku (s délkou fetézce uloZenou na 32 bitech) obsahuje
pouze prvni z odeslanych ramci protokolu FrameLink, v§echny dalsi pfenaseji pouze data k analyze
(funkci je jako délka bloku hw data pfeddna nula). Pro potieby rozdéleni dlouhého fetézce na vice
odesilanych pakett je také vhodné urcit jeho maximalni moznou velikost. V této praci byla zvolena
hodnota 2 048 bajtti odpovidajici pravé poloving velikosti hardwarového bufferu. Po pienosu jednoho
paketu do karty je tedy zahajeno odesilani dat do akcelera¢ni jednotky, zatimco na pozadi je
pfipravovan a pienasen dalsi paket. Jedna se proto o efektivnéjsi feSeni nez prenosy maximalniho
mozného objemu dat, po kterém by bylo nutné pozastavit zapis az do uplného vyprazdnéni HW

bufferu, ¢imz by vznikaly prodlevy pfi vysilani dat do hardwarové ¢asti aplikace.

3.4.2  Cteni dat a jejich interpretace

Také pro ziskani dat pfijatych hardwarovym RX bufferem existuje v ramci knihovny libsze2
jednoducha funkce nazvand szedata read next, kterd ze zafizeni (daného opé&t ukazatelem na
strukturu szedata) prenese jeden paket a vrati ukazatel na jeho zafatek v paméti a také velikost
nového bloku dat. V jejim ramci je vSak proveden také jednoduchy rozbor zacatku paketu, kde se
Vv prvnich dvou bajtech ocekava velikost celého ramce protokolu FrameLink a v nasledujicich dvou
bajtech pak velikost hlavicky (hodnota nula zde udava, ze pfijata data byla bez hlavicky). Dodrzet
uvedeny format by vSak z pohledu této prace predstavovalo zbyte¢nou komplikaci (byla by nutna
implementace hardwarové jednotky umisténé na vstupu RX bufferu vkladajici potiebné tidaje — které
navic mohou byt proménné — pied kazdy ramec dat), a proto bylo za pouziti prostfedki knihovny
libsze2 pouzito alternativni feSeni.

To spociva ve vyuziti dvojice funkci szedata rx lock data pro ziskani bloku dat a
szedata rx unlock data pro jeho uvolnéni. Ob& pracuji se strukturou szedata lock —
prvni poskytuje ukazatel na ni jako navratovou hodnotu (pokud jsou néjaka data k dispozici;
parametrem je kromé identifikace zafizeni také Cislo kanalu, odkud se data ¢tou), druha pouzije stejny

ukazatel k uvolnéni paméti a piistupu k zafizeni. Prvky struktury jsou jednak ukazatel na pfijata data
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v paméti a jejich velikost v bajtech, dale pak ukazatel na dalsi strukturu stejného typu. Ten je vyuzit
Vv ptipadé, ze doslo k ptechodu ptes hranici kruhového bufferu v paméti — aplikace proto musi tento
ukazatel zkontrolovat a piipadné zpracovat i dalsi odkazovanou strukturu v pofadi (zminéna funkce
szedata read next toto provadi intern¢).

Interpretace dat je specifickd pro kazdou implementaci programu. Z hlediska této prace
obsahuje kazda datova jednotka (jeji velikost se li§i v zavislosti na vice faktorech, v zakladni
konfiguraci jde o osm bajtll) ¢islo vypocetniho kroku, identifikaci procesniho elementu a ¢islo faze,
kdy doslo k exportu pfiblizného palindromu. Pfi znalosti pozic téchto tdaj (zavisi na implementaci
v hardwarové jednotce) 1ze operacemi bitovych posunt jednoduse ziskat vSechny uvedené hodnoty.
Snimi lze pak vramci softwarové aplikace dale pracovat, pfedevs§im z nich urcit pfesnou pozici

palindromu v piivodni sekvenci.

3.5 Parametry akceleratoru

Pro ohodnocovani vykonnostnich parametrti vytvofeného prototypu akcelera¢ni jednotky je nutné
pfesné stanovit, jaka architektura je pouzita a dale ke kterému referenénimu feSeni se vysledky
vztahuji. V nasledujicim textu tedy bude uvazovana implementace za pomoci platformy NetCope nad
kartou ml555 (osazené FPGA cCipem oznacenym jako Xc5vIX50t-1 ff1136 umisténé v konektoru
systémové sbérnice PCle x8 pocitade se Ctyfjadrovym procesorem Xeon pracujicim na frekvenci
1,6 GHz a 2 GB systémové RAM paméti), pro srovnani s neakcelerovanym feSenim byly pak
prevzaty parametry softwaru [11] uvedené v ¢lanku [3] — tedy implementace algoritmu hledani
ptibliznych palindromi s vyuzitim sufixovych poli (operace LCP) V jazyce C testované na stroji
s procesorem Xeon na frekvenci 3 GHz a 4 GB paméti. V této souvislosti je také uveden parametr
BSps pouzity pro srovnani vykonnosti, ktery udava pocet krokd v miliardach, jez jsou provedeny
béhem jedné sekundy (angl. billion steps per second). Referenéni softwarové feSeni dosahuje hodnoty

psw = 0,03 BSps na vzorku dat obsahujicim deset tisic znakd.

3.5.1 Propustnost platformy bez akceleratoru

Pied porovnanim zrychleni vypoctu s referencnim sekvencnim feSenim byl proveden test
propustnosti platformy NetCope bez akcelera¢ni jednotky, pouze se zpétnou vazbou (loopback —
vystup TX bufferu vede ptimo na vstup RX bufferu). Jeho cilem bylo urcit maximalni moznou
rychlost komunikace mezi aplikaci nad knihovnou libsze2 a kartou ml555 pies systémovou sbérnici.
Software odesilal opakované maly vzorek dat (konkrétné 2 kB, tedy jeden paket zabirajici polovinu
HW bufferu) a to do celkové velikosti 128 MB a 1 GB (aby byla vylou¢ena zavislost na objemu dat).
Cteni pak probihalo pouze po blocich s ¢itatem pfijatych bajti (bez zpracovani dat) pro rozpoznani

konce testu. Cas byl ziskavan ze systému volanim knihovni funkce gettimeofday, piesnost
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rozdilu mezi ¢asem tésné pied zaCatkem odesilani a bezprostiedn€ po pfijeti posledniho bloku dat by
se méla dle specifikace pohybovat v fadu mikrosekund, coz je postacujici rozliseni.

Na zaklad¢é deseti naméfenych hodnot (pét pro kazdy z pouzitych objemt dat) byla urcena
propustnost piiblizné 5,88 Gb dat za sekundu. Teoretickym maximem z pohledu karty ml555 je pii
vychozi frekvenci Cipu 125 MHz a Sifce interni sbérnice i datové cesty mezi obéma HW buffery
64 bitt hodnota 7,45 Gb za sekundu. Dosazeny vysledek je ovlivnén rezii systémové sbérnice, pro

potfeby akcelerace vypoctu je postacujici.

3.5.2  Zrychleni oproti sekven¢nimu reSeni

Ptimé srovnani hodnot BSps neni mozné. Hardwarova jednotka musi pro nalezeni vSech palindromi
maximalni délky | provést 2I(n/npg) kroki, kde n je délka vstupu a npe pocet procesnich elementi
(podil n/npe tedy udava pocet sekci tabulky). Pocet krokd, které k ziskani vysledku potiebuje
softwarova aplikace, je zavisly na vstupni sekvenci — obecné¢ je Casovad slozitost O(kn) pro
k povolenych chyb. V nejlepsim piipadé (palindrom na kazdé pozici — napf. vSechny znaky stejné)
sta¢i 2n kroka (k = 1). Pokud vsak fetézec neobsahuje ani jeden palindrom, musi byt provedeno vsech
2kn krokd, kde k = | (coz odpovida hardwarové implementaci). V zavislosti na vlastnostech

analyzované sekvence se tedy k pohybuje v rozmezi 1 az .

n
Tsw =2_kn Npe a:Tsw :E_ Phw - Nee
Psw Thw = D Tow | Psw
HW
(@) (b) ()

Schéma 3.11: Cas potiebny pro vypodet (a) v softwaru, (b) v hardwaru; (c) celkové zrychleni.

Vztahy pro urCeni Casu vypoctu softwarové i hardwarové implementace jsou uvedeny ve
schématu 3.11(a) a 3.11(b). Zrychleni je pak rovno jejich podilu — po Gpravé je mozné rozd¢lit vztah
na dva zlomky, a to pomér poctu povolenych chyb k maximalni délce hledanych palindromu a
konstantu zavislou na parametrech obou feSeni [3]. Na zakladé této rovnice jiz lze provést srovnani
obou pfistupti.

V zavislosti na poctu procesnich elementli v systolickém poli, ktery je omezen fyzickymi
parametry ¢ipu FPGA, a znamé pracovni frekvenci jednotky (pro kartu m1555 vzdy 125 MHz, jeden
hodinovy cyklus trva 8 ns) lze formalné vypoctem odvodit hodnotu BSps pro kazdou konkrétni
konfiguraci hardwarové architektury. Jedna se o pocet PE (odpovida poc¢tu bunék tabulky
dynamického programovani, jejichz ohodnoceni Ize urcit v jednom kroku) v miliarddch nasobeny

frekvenci (¢i déleny periodou), puw = Npef = npe/T. Jiz s jednim procesnim elementem lze tedy
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teoreticky dosahnout vykonnosti 0,125 BSps. Realné se podaftilo vytvofit a na karté ml555 otestovat
design, ktery obsahoval npe = 40 procesnich elementt, coz vede na hodnotu pyw = 5 BSps. Kvalita
palindromi a dal$i parametry (maximalni pocet sekci tabulky) byly nastaveny tak, aby splhovaly
pozadavky (délka zkoumané sekvence i nalezenych palindromu) kladené na referenéni softwarovou
implementaci.

Hodnota konstanty ze vztahu 3.11(c) je tedy 6 666,67 pro uvedeny pocet procesnich elementd.
Vysledné zrychleni pak zavisi uz pouze na poméru k/l a tedy vlastnostech vstupni sekvence. Schéma
3.12 obsahuje zrychleni dosazitelné pro tii rizné typy vstupt — fetézec bez palindromt, tsek DNA a

posloupnost nahodnych znaki. Pomér poétu chyb k délce palindromii byl pievzat z ¢lanku [3].

typ sekvence pomér k/l | zrychleni
bez palindromi 1 6 667
DNA 0,535 3567
nahodna 0,536 3573

Schéma 3.12: Zrychleni akcelerovaného vypoctu pro rizné typy vstupnich sekvenci.

Nejvétsiho zrychleni je tedy dosazeno pii analyze sekvenci, které neobsahuji zadné
palindromy. S akcelerovanym feSenim je doba trvani vypoctu 6 667krat mensSi nez pii pouZiti
softwarové implementace. Pomér poétu chyb k maximalni délce palindromi je pfiblizné stejny
Vv fetézcich DNA a nahodnych posloupnostech (i kdyzZ DNA obsahuje vice palindromt [3]), vypocet
v hardwaru pro tyto sekvence je vice nez 3 500krat rychlejsi nez v softwaru.

Pro vstupy obsahujici samé palindromy (k = 1) mlze nastat i situace, kdy je softwarova
aplikace rychlejsi, neZz akcelerovana jednotka. Ta totiz musi provést | krokt, zatimco pii pouziti
sufixového pole a operace LCP postacuje jen jediny cyklus vypoétu. Pii dosazeni hodnoty 1 za pocet
chyb i zrychleni (tedy stejna vykonnost obou piistupii) do vztahu 3.11(c) lze uréit prah | = 6 667, tedy
maximalni délku hledanych palindromd, pii které jeste¢ ma smysl pouzit akceleracni jednotku (dojde
ke zrychleni vypoctu). Po ptekroceni této hodnoty jiz pro uvedeny typ sekvenci dosahuje lepSich

vysledki softwarova implementace.
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Z.avér

Analyza biologickych sekvenci hraje dilezitou roli ve zkoumani Zivych organismi. Casova sloZitost
nekterych metod véetné hledani pfibliznych palindromt je kromé velkého objemu dat zvySovana také
vyskytem mutaci v posloupnostech nukleotidi tvotficich DNA. Priizkumem t€chto algoritmt se
zaméfenim na moznost jejich paralelizace a akcelerace se zabyva prvni Cast prace. V ramci ni jsou
popsany postupy pro nalezeni vSech pfibliznych palindromd v fetézci, a to jednak algoritmy
vyuzivajici sufixové stromy a sufixova pole a ndsledn¢ metoda dynamického programovani.

Na zéklad¢ studia jednotlivych pfistupti byla navrzena hardwarova architektura (popsana
v druhé casti prace) akcelerujici vypocet zalozeny na principech dynamického programovani. Ta byla
nasledné¢ implementovana v jazyce VHDL za vyuziti prostfedki vyvojové platformy NetCope a
vytvofeny design byl otestovan v ¢ipu FPGA Xc5vIx50t, kterym je osazena karta mI555 firmy Xilinx
pfipojena na sbérnici PCle (varianta x8) pocitace s procesorem Xeon (4 jadra na frekvenci 1,6 GHz)
s 2 GB paméti RAM.

Vykonnost systému byla srovnana s nejlep$im znamym softwarovym fesenim [11], konkrétné
s implementaci algoritmu pro hledani ptibliznych palindromi za pouziti sufixovych poli v jazyce C
testovaného na po¢itaci s procesorem Xeon (na frekvenci 3 GHz) s 4 GB paméti RAM. Akcelerovana
jednotka dosahuje zrychleni az 6 667 oproti softwarové implementaci. Vzhledem k odlisnému
piistupu obou porovnavanych feSeni je nutné piihlédnout také k vlastnostem zkoumanych sekvenci,
od kterych se odviji mira vyuziti vyhod sufixovych poli. Pro fetézce DNA pfesahuje zrychleni
systému hodnotu 3 500, coz je vzhledem k pouzitému Cipu velmi slusny vysledek.

Jelikoz je jednotka koncipovana jako aplikace pro platformu NetCope, je nezavisld na
konkrétni kart¢ a Cipu. Pii pouziti karet z rodiny ComboV2, nad kterymi je uvedend platforma
primarné vyvijena, lze ocekavat zlepSeni dosazenych vysledkli vzhledem k vyssi frekvenci Cipu
FPGA a pfedevsim dostupnosti vice nez trojnasobku zdroji pro fyzickou realizaci akcelera¢ni
jednotky oproti karté mI555.

Vytvotenou architekturu 1ze dale rozsifovat, a to napft. ptidanim dalSich filtraCnich mechanisma
pro export pfibliznych palindromti ¢i implementaci zpétného prichodu matici dynamického
programovani za ucelem zjisténi optimalniho zarovnéni. V tvahu pfipada také pouziti sufixovych poli
pfimo v hardwarové jednotce. Diky Sirokym mozZnostem pro definovani kvality hledanych
palindromll je mozné i vytvofeni nadfazeného systému, ktery by uzivateli umoznoval obecné
nastaveni parametri na zaklad¢ pozadavkd pro konkrétni ulohu, a to naprosto transparentné

K pouZzitému akceleraénimu zafizeni.
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Seznam priloh

Ptiloha 1: CD se zdrojovymi texty a touto zpravou v elektronické podobé (format .doc a .pdf).
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