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 چکیده

این فرایند برای تحلیل و شناسایی نواحی . استبرانگیز بیوانفورماتیک های بیولوژیکی یکی از وظایف مهم و چالشترازسازی توالیهم 

د که از لحاظ دقت و پیچیدگی محاسباتی با نهایی وجود داری برای چنین تحلیلمختلف هایالگوریتم رود.ها به کار میمشابهت بین توالی

های مبتنی بر ترین الگوریتمواترمن یکی از دقیق-گنجند. الگوریتم اسمیتعمومی و محلی می کلی یو در دو دسته متفاوتندیکدیگر 

پیچیدگی  دارایاین الگوریتم در کنار دقت بالایی که دارد،  .استی محلی بین دو توالی سازترازبهترین هم یافتنبرای نویسی پویا برنامه

و برای افزایش سرعت آن از  استبر های زمانی الگوریتمبه همین دلیل، در زمره است. توالیضرب طول دو حاصل سباتی متناسب باامح

 GPUسازی بر روی واترمن با استفاده از تکنیک موازی-هدف این مقاله، افزایش کارایی الگوریتم اسمیتسازی استفاده خواهد شد. موازی

دهند که این های انجام گرفته نشان میبررسی .شده استسازی پیاده GPUیازدهی بر روی ی ماتریس امتی محاسبهمرحله است.

 سازی سریال الگوریتم دارد.برابری نسبت به حالت پیاده 47تسریع  ،واترمن-از الگوریتم اسمیت موازیسازی پیاده

 کلیدی هایواژه

 .ترازسازی توالیسازی، همبیوانفورماتیک، موازی نویسی پویا،برنامهواترمن، -الگوریتم اسمیت 

 

 مقدمه -1

های سازی توالیروشی برای مرتب در بیوانفورماتیک ترازسازی توالیهم

ای که نواحی مشابهت بین آنها بیولوژیکی نسبت به یکدیگر است به گونه

ی روابط ساختاری، عملکردی یا این نواحی مشابهت نتیجهشناسایی شود. 

تراز کردن یک توالی ناشناخته با سایر با هم ها است.تکاملی بین توالی

 هایویژگی توان بهمی دادهپایگاهدر یک ی موجود های شناخته شدهتوالی

ترازسازی وجود دارد که عمومی دو نوع هم. [1] توالی ناشناخته دست یافت

ها پیدا شباهت را در سرتاسر توالی ترازسازی عمومیو محلی نام دارند. هم

 بیشترین شباهت های بازیرتوالیمحلی  ترازسازیهمدر حالی که  کند.می

وانچ برای به دست -نیدلمن الگوریتمد. کنرا شناسایی می هابین توالی

و  FASTA، واترمن-اسمیتهای ترازسازی عمومی و الگوریتمآوردن هم

BLAST  اند پیشنهاد داده شدهمحلی  ترازسازیمهبرای به دست آوردن

 های مبتنی برترین الگوریتمیکی از دقیقواترمن -الگوریتم اسمیت .[2]

اسب با حاصلضرب طول متناست که پیچیدگی محاسباتی  نویسی پویابرنامه

هنگام جستجوی  رامحاسبات زیادی از  میزان و دارددو توالی 

به عنوان مثال . [3] شودمتحمل میهای بیولوژیکی های توالیدادهپایگاه

تر است اما برابر سریع 40واترمن تا -نسبت به اسمیت BLASTالگوریتم 

 واترمن نیست.-ی دقت نتایج حاصل از اسمیتنتایج آن به اندازهدقت 

 واترمن است-هایی برای تسریع الگوریتم اسمیتبنابراین نیاز به اعمال روش

[4]. 

ی نسبتاً کم هزینه و کارآمد دهندهیک سکوی تسریع ،GPUسکوی 

ی بهبود کارایی های بیولوژیکی است. در زمینهترازسازی توالیبرای هم

بر روی  آنسازی برای پیاده های زیادیواترمن، تلاش-الگوریتم اسمیت

GPU  .نشان  [13-4ها در ]سازیهایی از این پیادهنمونهانجام شده است

اند که بهبود سرعت در آنها به دست آمده است ولی یک داده شده

واترمن بر روی چندین -سازی موازی اسمیتی مناسبی از پیادهمقایسه

GPU .انجام نشده است 

 واترمن بر روی-افزایش کارایی الگوریتم اسمیت ،هدف این مقاله

به  دهیی ماتریس امتیازمحاسبه است که برای این کار، GPUسکوی 

ر د سازی شده است.پیاده GPUبر روی در الگوریتم  بری زمانعنوان مرحله

 یک ماتریس امتیازدهی یمسئولیت محاسبهنخ،  سازی، هراین پیاده

های مستقل از نخ با بکارگیری توان. بنابراین میترازسازی را برعهده داردهم

سازی بر نتایج پیاده ترازسازی را به موازات هم انجام داد.چندین همهم 

 که کارایی نشان داده های متفاوتتوالی با طول برای دو GPU یکروی 

 برابر است. 47 حدود تا سازی موازی نسبت به سریالپیاده



ترازسازی . الگوریتم همشودمیدهی این مقاله به صورت زیر سازمان

. قسمت سوم به شرح شودمی بررسیواترمن در قسمت دوم -محلی اسمیت

سازی واترمن پرداخته و نتایج مربوط به پیاده-سازی الگوریتم اسمیتموازی

. سپس در بخش پنجم شرح خواهد شدآن در بخش چهار توضیح داده 

 نتیجهی در برگیرندهبخش آخر شود و بیان میمختصری از کارهای مرتبط 

 مقاله خواهد بود.

 واترمن-الگوریتم اسمیت -2

های هایی که به طور کلی شباهت کمی به هم دارند اما زیرتوالیاز توالی

توان استخراج کرد. را می مهمیمشابهی در آنها وجود دارد، ارتباطات 

واترمن یک روش دقیق است که با به دست آوردن -الگوریتم اسمیت

های مشابه بین آنها را ترازسازی محلی بهینه بین دو توالی، زیرتوالیهم

یافتن عناصر یک ماتریس شباهت به  ،کند. هدف این الگوریتمشناسایی می

نه از روی همین ماتریس ترازسازی محلی بهیست آوردن همبه دو  Hنام 

به عنوان ورودی  nو  mبه ترتیب با ابعاد  Bو  Aهای ابتدا توالی است.

شود. ساخته می (n+1)×(m+1)با ابعاد  Hشوند و ماتریس دریافت می

H(i,j)های ، امتیاز شباهت زیرتوالیA[1…i]  وB[1…j]  از دو توالیA  و

B 1دهد به طوری که را نشان می ≤ i ≤ m  1و ≤ j ≤ n  است. در ابتدا

شوند، سپس سایر با صفر مقداردهی می Hاولین سطر و ستون از ماتریس 

 .[14] شوندمحاسبه می 1عناصر ماتریس، طبق رابطه 
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مشخص است برای به دست آوردن  1ی همانطور که از رابطه

ی و یک تابع جریمه Sامتیازهای ماتریس از یک ماتریس جانشینی به نام 

های های پروتئینی معمولاً از ماتریسبرای توالی. شودمیپرش نیز استفاده 

 ها،ماتریساین عناصر شود که استفاده می PAMیا  BLOSUMجانشینی 

 gتابع  .دهنداحتمال جایگزینی دو کاراکتر بیولوژیکی با یکدیگر را نشان می

ها ایجاد شوند. با هایی است که ممکن است در توالیی پرشبرای جریمه

آن، بهترین مشابهت  عنصرو یافتن بزرگترین  Hجستجوی کل ماتریس 

پیچیدگی زمانی این مرحله از آید. محلی بین دو توالی به دست می

 .[15] است O(mn)الگوریتم برابر با 

با مقدار ماکزیمم، از  عنصر، بعد از یافتن ترازیبرای به دست آوردن هم

اول ماتریس  عنصرگردد تا به شروع کرده و به عقب بر می عنصرهمین 

برسد. اما در این مسیر هر جا که به مقدار صفر برخورد کند،  H(0,0)یعنی 

توان میبود. بنابراین  ترازی خواهدمتوقف شده و همان نقطه، شروع هم

ترازی بهینه را با دنبال کردن این مسیر که هر گام آن متناظر با یک هم

جانشینی، درج یا حذف است، به دست آورد. جهش افقی، قطری و عمودی 

، تطابق و ایجاد پرش در توالی Aیب به معنای ایجاد پرش در توالی به ترت

B  .واترمن در سه مرحله به صورت فلوچارت -مراحل الگوریتم اسمیتاست

ی مقداردهی اولیه مربوط به پر مرحله نشان داده شده است. 1در شکل 

ی پر کردن ماتریس مرتبط با پر کردن سطر و ستون اول ماتریس، مرحله

ترازسازی از روی . به دست آوردن همناصر ماتریس امتیازدهی استکردن ع

 .[16] شودی ردیابی انجام میمقدار ماتریس در مرحله نبزرگتری

 
 واترمن-: فلوچارت الگوریتم اسمیت1  شکل

ی پرش ی پرش خطی است. اگر از جریمهطبق جریمه 1ی رابطه

، 2طبق روابط  Hاستفاده شود، ماتریس واترمن -در الگوریتم اسمیتنسبی 

ی آغاز پرش و به ترتیب جریمه βو  αشود. مقادیر محاسبه می 4و  3

 .[10] دهندی گسترش پرش را نشان میجریمه
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و  GTCTATCACترازسازی محلی برای دو توالی یک نمونه هم

ATCTCGTATGAT نشان داده  2شکل  واترمن در-با الگوریتم اسمیت

، امتیاز تطبیق و امتیاز عدم خطی ی پرشجریمه شده است. در این مثال

بزرگترین امتیاز ماتریس عدد  فرض شده است. -1و  2، 1تطبیق به ترتیب 

 شود.ترازی بهینه از همین عنصر شروع میاست که به دست آوردن هم 10

 
 ترازسازی محلی بهینه بین دو توالیهمی : محاسبه2شکل  

 واترمن-سازی الگوریتم اسمیتموازی -3

به  GPUروی  های پردازشیهستههر کدام از سازی انجام شده، در پیاده

که در اختیار آنها قرار  ییهاطور مستقل، کد هسته را بر روی مجموعه داده

واترمن -کد هسته حاوی دستورات الگوریتم اسمیت کنند.، اجرا میگرفته

انجام  GPUترازسازی را بر روی ی ماتریس هماست و فقط محاسبه

های ها برای اجرا روی چندپردازندهاستراتژی پیکربندی نخ در واقع دهد.می

GPU های اطلاعاتی، هر نخ به این صورت است که هنگام جستجو در بانک

داده را انجام های پایگاهد جستجو با یکی از توالیترازسازی توالی مورهم

های دارای انواع مختلف حافظه است که هر کدام برای استفاده GPU دهد.

 GPUی ثابت یکی از انواع حافظه اند. حافظهسازی شدهمختلفی بهینه

ها را از آدرس یکسانی در این داده ،های اجراییی نخاست که اگر همه

سرعت خواندن از آن تقریباً معادل با سرعت خواندن از  حافظه بخوانند،

واترمن برای -از طرفی چون الگوریتم اسمیت. [17] ها خواهد بودثبات

های موجود در تراز کردن یک توالی مورد جستجو با هر کدام از توالیهم

سازی توالی مورد جستجو در این پیاده ،رودیک بانک اطلاعاتی به کار می

رای انجام محاسبات خود ها بی نخهمهتا  ده استثابت ذخیره شدر حافظه 

اجرای  3شکل . خوانندیک توالی مورد جستجو را از یک آدرس مشخص ب

 دهد.ترازسازی را نشان میهمزمان چندین هم

 
 با وجوپرس یتوال کی یترازسازهم یبرا هانخ همزمان یاجرا: 3  شکل

 دادهگاهیپا مختلف یهایتوال

بندی ها دستهبه صورت چندپردازنده GPUهای پردازشی هسته

های ای از پردازندهها شامل مجموعهاند و هر کدام از چندپردازندهشده

ها به صورت ها برای اجرای روی چندپردازندهجریانی هستند. نخ

بلاک شامل شوند که هر بندی میها دستهها و توریمراتبی در بلاکسلسله

های مستقل از هم ای از بلاکها و هر توری شامل مجموعهای از نخمجموعه

هنگام جستجو در  سازی انجام شدهخواهد بود. به همین منظور در پیاده

 64 ،به ازای هر بلاککه است  صورتاین ه ها بیکربندی نخپ بانک اطلاعاتی

با توجه به تعداد کل توری هر های تعداد بلاکو نخ در نظر گرفته شده 

  محاسبه خواهد شد. بانک اطلاعاتیموجود در  هایتوالی

بر حسب طولشان  آنهای توالیهای اطلاعاتی، هنگام جستجو در بانک

ها روی هر چندپردازنده به صورت چون اجرای نخ شوند.سازی میمرتب

دیک های ریسمان نزنخ ی همهتایی است و اگر زمان خاتمه32های ریسمان

محاسبات  ها را کاهش داد.سازی نخی همزمانتوان هزینهبه هم باشد، می

چهار سلول  ،ماتریس به صورت ستونی انجام خواهد شد و در هر لحظه

ی عمومی نیز در نظر شود. مکانی موقتی در حافظهماتریس محاسبه می

ای بین های دادهگرفته شده است تا مقادیری را که به خاطر وابستگی

ی ستون بعدی به آنها نیاز خواهد بود، های ماتریس در محاسبهسلول

نگهداری کند. یعنی هر بار که یک ستون در ماتریس محاسبه شود، مقادیر 

ی ستون ی موقتی قرار خواهد گرفت و این حافظه با محاسبهآن در حافظه

اختیار آن شود تا مقادیر لازم برای ستون بعدی را در جدید بروز رسانی می

  قرار دهد.

شود تا بزرگترین امتیاز ها، ثباتی در نظر گرفته میبرای هر کدام از نخ

شود ترازسازی را نگهداری کند و این ثبات در هر مرحله به روزرسانی میهم

ترازسازی، مقدار ثبات در ترازسازی کامل شود. در پایان همتا زمانی که هم

شود شد. کل ماتریس در حافظه ذخیره نمیی عمومی نوشته خواهد حافظه

ای به آنها نیاز خواهد های دادهو فقط مقادیر موقتی که به خاطر وابستگی

 بود، نگهداری خواهد شد. چهار مقدار موقتی در ابتدای محاسبات ستون

ی ستون شوند و مقادیر جدید محاسبه شده برای محاسبهجدید خوانده می

شبه  4شکل  .دنشواهد داشت، در انتها نوشته میبعدی که آنها را نیاز خو

 دهد.سازی انجام شده را نشان میکد پیاده



 
 واترمن موازی-: شبه کد الگوریتم اسمیت4  شکل

برای امتیازدهی به تطبیق و عدم تطبیق کاراکترهای بیولوژیکی از 

سازی استفاده شده است. برای در این پیاده BLOSUMماتریس جانشینی 

ای به عناصر این ماتریس انجام گیرد، این که دسترسی سریع و بهینه

. از آنجا که عناصر این ماتریس شودمیتغییراتی روی این ماتریس اعمال 

استاندارد، کاراکترهای الفبا هستند، ابتدا به ترتیب حروف الفبا مرتب 

هایی که حروف الفبا تعدادی کاراکتر تهی در مکانو سپس  شوندمی

نوع ماتریس جانشینی هیچ ارتباطی به شوند. استفاده نشده است، اضافه می

حرف الفبا استفاده شود و به  26این روش ندارد، تا زمانی که در ماتریس، 

با بکارگیری این نوع روش . باشند سازی شدهترتیب حروف الفبا مرتب

تریس جانشینی، علاوه بر دسترسی بهینه به مقادیر ماتریس دسترسی به ما

چون ی ثابت استفاده خواهد شد. جانشینی، فضای نسبتاً کمی از حافظه

اند اگر هنگام دسترسی به این سازی شدهحروف به ترتیب الفبا مرتب

کسر شود مکان مورد  65ماتریس از کد اسکی مربوط به هر کاراکتر، عدد 

 آید.به دست مینظر در ماتریس 

های پیشنهاد شده، پیچیدگی محاسباتی بنابراین با بکارگیری روش

 nو  mیابد که کاهش می O(mn/t)به  O(mn)از واترمن -اسمیتالگوریتم 

هایی نیز تعداد کل نخ tشوند و تراز میهم ،هایی است که با همطول توالی

 اندازی خواهند شد.راه هستهاست که درون 

 سازی و نتایجپیاده -4

های گرافیکی مختلف الگوریتم مورد نظر در شرایط مختلف و روی کارت

 .مورد ارزیابی قرار گرفته است

 سیستم مورد استفاده -4-1

اجرا شده در آنها الگوریتم موازی بر روی های مختلف که مشخصات سیستم

نشان  2های آنها در جدول GPUبیشتر در مورد های و ویژگی 1جدول 

 شده است. داده

 های تحت بررسی: مشخصات سیستم1  جدول

 2سیستم  1سیستم  مشخصات سیستم

RAM 4 گیگابایت 4 گیگابایت 

CPU Core 2 Duo 

2.67 GHz 
Core i5 

1.80GHz 

GPU GeForce 

9300M GS 
GeForce GT 

740M 

Operating 

System 
 64ویندوز هفت 

 بیتی

 64هفت ویندوز 

 بیتی

 هاGPU: مشخصات 2  جدول

memory Core Architecture Launch Model 

256 MB 8 
Unified 

Shader 

Architecture 
2008 

GPU-1: 

GeForce 

9300M GS 

2048 

MB 
384 Kepler 2013 

GPU-2: 

GeForce 

GT 740M 

 های استفاده شدهداده -4-2

های پروتئینی در قالب شوند، توالیتحقیق بررسی میهایی که در این توالی

FASTA  هستند. قالبFASTA  یک قالب مبتنی بر متن برای نمایش

ای از حروف است. یک توالی در های آمینواسیدی به صورت دنبالهتوالی

شود که با یک توصیف یک خطی در مورد آن توالی آغاز می FASTAقالب 

ای که شود. اولین کلمهدر ابتدای آن شروع می ”<“با یک علامت  این خط

ی توالی و بقیه موارد در آن خط، گیرد، شناسهقرار می ”<“بعد از علامت 

 ای از سه توالیتوضیحات مربوط به اطلاعات بیولوژیکی توالی هستند. نمونه

نشان داده شده  5شکل  در FASTAبه قالب  تحت بررسی در این تحقیق

 قالب استانداردی که واند انتخاب شده UniProt یدادهاز پایگاه که است

های آن تعریف برای خط توصیف توالیمرکز ملی اطلاعات زیست فناوری، 

 :[9] کرده است به صورت زیر است
sp|accession|entry name 

 

 

 fasta فرمت به دادهگاهیپا یاداده یهایتوال قالب: 5  شکل

در نظر  هابرای آزمایش های مختلفهای اطلاعاتی با تعداد توالیبانک

اند. مشخصات انتخاب شده UniProtهای آنها از اند که توالیگرفته شده

 نشان داده شده است. 3های اطلاعاتی در جدول این بانک



 های اطلاعاتی مورد بررسی: مشخصات بانک3  جدول

 1DB 2DB 3DB 4DB 5DB بانک اطلاعاتی

 2500 2000 1500 1000 500 هاتعداد توالی

 

 GPUو  CPUنتایج روی  -4-3

، این GPUواترمن بر روی -برای به دست آوردن کارایی الگوریتم اسمیت

آن  GPUو  CPUذکر شده در بالا روی  2الگوریتم روی سیستم 

های مختلف با کاراکتر با توالی 1024یک توالی با طول . سازی گردیدپیاده

سازی تراز گردید. کارایی پیادههم 3945و  2183، 1415های طول

نشان داده شده  6در شکل  CPUنسبت به  GPU-2الگوریتم فوق روی 

ها، حجم است. همانطور که از شکل پیداست با افزایش طول توالی

یابد که افزایش می CPUنسبت به  GPU-2محاسبات زیاد شده و کارایی 

است. همانطور که قبلاً اشاره شده  47در این شکل ماکزیمم کارایی برابر با 

هر نخ هر بار یک کاراکتر از توالی اول با  در سازی این الگوریتمدر موازی

شود و بعد از اتمام این کار دوباره چهار کاراکتر از توالی دوم مقایسه می

 گردد.عدی انتخاب میچهار کاراکتر ب

 

 CPUنسبت به  GPUنمودار کارایی  :6  شکل

، برنامه فوق روی GPU-1های به منظور شناخت محدودیت

بر  256با یک توالی مورد جستجو به طول  3های مختلف جدول مجموعه

پردازشی و  هایهستهبا امکانات تعداد  GPU-2 و GPU-1روی دو سیستم 

را  GPUزمان سپری شده روی دو  7شکل حافظه مختلف اجرا گردید. 

 دهد.نشان می

 

 درون یکاراکتر 256 یتوال یجستجو یبرا شده یسپر زمان: 7  شکل

 GPU-2و  GPU-1ی سکو دو یرو بر مختلف های اطلاعاتیبانک

که دارای  GPU-2کارایی  7رفت، طبق شکل همانطور که انتظار می

 GPU-1پردازشی و حافظه بیشتر است بالاتر از  هایهستهامکانات تعداد 

باشد چرا که تعداد واحدهای پردازشی و اندازه حافظه در میزان کارایی می

 ترازسازی دارد.نقش مهمی برای هم

 کارهای مرتبط -5

انجام  GPUبر روی واترمن -اسمیتالگوریتم  مختلفی ازهای سازیپیاده

[ 7،6در ] GPUروی واترمن -اسمیتسازی الگوریتم . اولین پیادهاندشده

برای اجرای الگوریتم روی  OpenGLاز  هاسازیانجام شد. در این پیاده

GPU ی گرافیکی بوده ی بر خط لولهاستفاده شده و اجرای الگوریتم مبتن

معرفی شده است. در  CUDAحل تسریع مبتنی بر [ اولین راه4در ]. است

داخلی  یحلقهاین کار برای اجتناب از جستجوی ماتریس جانشینی در 

پروفایل مفهوم الگوریتم و همچنین سرعت بخشیدن به دسترسی به آن از 

وجو، دستیابی با استفاده از این پروفایل پرس است.وجو استفاده شده پرس

اتریس جانشینی با دستیابی ترتیبی به این پروفایل جایگزین تصادفی به م

 ی یک ماتریسمحاسبه GPUروی های هر کدام از نخشده است. 

 .ترازسازی را بر عهده دارندهم

معروف است. در  ++CUDASW[ روشی پیشنهاد شده که به 5در ]

ای در وظیفه-ای و درونوظیفه-سازی بینسازی دو مرحله موازیاین پیاده

ترازسازی دوگانه به یک نخ داده نظر گرفته شده است که در اولی، عمل هم

ها داده ترازسازی به یک بلاک از نخشده در حالی که در دومی عمل هم

اده که طول آنها کمتر از یک دهایی از پایگاهترازسازی توالیهمشود. می

هایی توالیی مشخص شده یا مساوی با آن باشد به مرحله اول و حدآستانه

در . یابندی دوم راه میطول آنها بزرگتر از حد آستانه باشد، به مرحله که

 GPUو  CPUبرنامه به صورت همروند روی [، 8] روش معرفی شده در

ترازسازی دوگانه در نظر گرفته ی یک هم. هر نخ برای محاسبهشوداجرا می

در هر گذر، شود و ترازی به صورت افقی پردازش میماتریس همشده است. 

روش ارائه شده در تریس پردازش خواهند شد. سلول از نوار بالایی ما 12

، تا نقل و کردهاستفاده  GPU ایتراشه-ی اشتراکی رواز حافظه [9]

ی خارج از تراشه و عناصر پردازشی کاهش ها را بین حافظهت دادهانتقالا

سازی کل ماتریس، فقط برای سه قطر به جای ذخیرهدر این روش دهد. 

. سپس این فضا برای شده استفرعی، فضای حافظه تخصیص داده 

در . گرفته استی قطرهای فرعی بعدی مورد استفاده مجدد قرار محاسبه

داده شده و  ترازسازی، به یک بلاک اختصاصهر هم شدهسازی انجام پیاده

ی یک ستون ماتریس موجود در بلاک، مسئولیت محاسبه نخ nهر کدام از 

H د که هر ستون حاوی عناصر موجود روی یک قطر فرعی نرا بر عهده دار

  است.

واترمن انجام شده -سازی دیگری از الگوریتم اسمیت[ نیز پیاده10در ]

سازی، الحاق و ی مرتبمرحله سهطی  آنی مورد بررسی در دادهپایگاهکه 

روش . تبدیل شده است GPUمناسب با به فرمت جدیدی آمیختن درهم

را بر  DNAهای طولانی ترازسازی توالی[ فقط قابلیت هم3ارائه شده در ]

 های تا بیشتر از یک میلیون جفت باز رادارد و قادر است توالی GPUروی 

هایی روی این الگوریتم موازی انجام شده سازیتراز کند. اخیراً بهینههم
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به  GPUترازسازی را نیز روی است تا علاوه بر یافتن امتیاز بهینه، هم

های ترازسازی توالی[ هم12سازی انجام شده در ][. در پیاده11دست آورد ]

زی را نصف ترازساماتریس هم ،گیرد. این روشانجام می DNAطولانی 

ها اجرا کرده است. برای کرده و محاسبات را به صورت جداگانه روی نیمه

[ استفاده کرده است. 3ی هر نیمه از روش به کار برده شده در ]محاسبه

ی یک را به کار برده است که هر کدام محاسبه GPUسازی دو این پیاده

ای از مقایسه تر انجام شد.اند و محاسبات با این کار سریعنیمه را انجام داده

 ارائه شده است. 4کارهای انجام شده در جدول 

 ی کارهای مرتبط: مقایسه4  جدول

 منبع
محاسبه مرحله سوم 

  GPUالگوریتم روی 
کارایی 

(GCUPS) 
GPU 

3/20 ندارد [3]  GTX 285 

4/3 داردن [4]  GTX 8800 

1/16 ندارد [5]  GTX 295 

6/0 ندارد [6]  GTX 7800 

2/0 دارد [7]  GTX 7800 

5/14 ندارد [8]  GX2 9800 

65/5 ندارد [9]  GTX 8800 

4/21 ندارد [10]  GTX 275 

 GTX 560 28 دارد [11]

 گیرینتیجه -6

ترازسازی های محلی برای همواترمن یکی از الگوریتم-اسمیتالگوریتم 

های پروتئینی است که دارای دقت بالایی است. این الگوریتم دارای توالی

مراحل مقداردهی اولیه به ماتریس امتیازدهی شباهت، پر کردن عناصر 

از  .ترازی استماتریس شباهت و ردیابی برای به دست آوردن بهترین هم

ل، مرحله پر کردن عناصر ماتریس شباهت از نظر زمانی و هزینه این مراح

با طول  Aترازسازی دو توالی تر است بطوریکه برای هممحاسبات مهم

. کردزمان به صورت سریال صرف ثانیه  202، 3945با طول  Bو  1024

سازی گردید پیاده GPUبرای بهبود کارایی این الگوریتم این مرحله روی 

در هر لحظه یک کاراکتر توالی  GPUسازی روی بطوریکه هر نخ قابل پیاده

و بعد از اتمام این چهار  اول را با چهار کاراکتر توالی دوم مقایسه کرد

زمان آن به چهار  و را محاسبه کردکاراکترها ، به همین شکل بقیه کاراکتر

سازی برای این دو توالی ن پیادهکارایی در ایحداکثر  ثانیه کاهش یافت.

 است. 47برابر با مختلف 
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