
第 42卷 第 1期 
2015年 1月 

计 算 机 科 学 
Computer Science 

Vo1．42 No．1 

Jan 2015 

基于 Pthreads的并行 DSRC压缩算法设计与实现 
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摘 要 高通量测序仪产生大量的DNA数据，FASTQ是被广泛使用的存储 DNA数据的数据格式。对 FASTQ格 

式的数据进行压缩处理，能有效地节省存储空间。DSRC算法具有压缩比高的优点，因此对 DSRC算法进行并行能提 

高压缩 FASTQ格式的DNA数据的效率。基于Pthreads，实现了并行 DSRC算法。测试结果表明，当使用 4线程时 

加速 比达到 3．5。 
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Abstract W ith the development of high throughput sequencing technology，large volumes of DNA data are being genera- 

ted．The FASTQ format is widely used to store DNA sequence．If the DNA sequence reads in FASTQ format can be 

compressed，the storage space will be saved efficiently．One of the DSRC advantages is the high compression ratio， 

therefore parallel DSRC algorithm will increase the efficiency of compressing the DNA sequence reads in FASTQ for— 

mat．W e implemented the parallel DSRC algorithm based on Pthreads，and the experimental results indi~te that the para- 

llel DSRC algorithm gets 3．5 speedup when four threads are used． 
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1 前言 

基于下一代测序技术，高通量测序仪产生大量的 DNA 

序列数据。存储器的成本虽然不断降低 ，但是还是不能与序 

列增长带来的存储开销相匹配。数据压缩可以有效地减少数 

据冗余，从而节省存储空间。 

FASTQ格式是一种 DNA序列的常用存储格式。主流 

的高通量测序平台包括 Illumina GA和 ABI公司自主研发的 

SOI iD测序仪。其产生的数据都是以FASTQ格式存储的， 

FASTQ格式也因此成了高通量测序数据存储事实上的标准 

格式。并且，FASTQ格式对 FASTA格式作如下扩展 ：添加 

了与序列中的每个核酸相对应的质量值。以下是 FASTQ数 

据的一条记录： 

@ERR000625．1 ILl6—1138：1：1：1786：371／2 
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每条记录大多数情况下由 4行数据组成，第 1行 以@起 

始，是记录的标识符。第 2行是碱基序，一般是 ATCG这 4 

个碱基重复排列，碱基之间不能有空格。第 3行一般是单个 

字符“+”，也可以在 “+”之后重复第 1行数据 ，如 Sanger 

FASTQ。第 4行是质量值 ，与第 2行的每个碱基字符对应。 

存储 FASTQ格式数据，通常需要 占用大量的空问。对 

于测序深度为 3O层的人基因组原始数据，FASTQ文件的大 

小就要 230G左右。按此推算 ，5000个测序样品就会带来 PB 

数量级的存储需求 因此，对 FASTQ格式的数据进行压缩 

存储 ，可以有效地节省存储空间。 

对 于 DNA 序 列 的 FASTQ 格 式 ，G-SQZ(Genomic 

SQueeZe)算法_1]由 Tembe W 等实现，是基于 HUFFMAN算 

法对 FASTQ格式的数据进行压缩，高频率字符使用更短的 
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编码，低频率字符使用更长的编码。相对于基准数据集，获得 

65 到 81 的压缩 比例。 

Quip算法_2J，基于统计模型，使用算术编码 ，可 以压缩 

FASTQ，SAM／BAM 等格式的 DNA数据。算术编码的主要 

优点在于可以使用非整数位对每个字符进行编码。如果某个 

字符出现的概率是 0．1，可以使用理想的编码长度 3．3。对于 

FASTQ的不同行 ，使用不同的统计模型，这样就能取得更高 

的压缩 比。Quip算法尽管有这些优点，但是实际应用中却由 

于算术编码的专利权的限制，没有 HUFFMAN算法使用广 

泛 。 

DSRC算法_3](DNA Sequence Reads Compressor)，用于 

压缩 FASTQ格式数据。DsRc算法比G-SQZ算法有更高的 

压缩比和更短的压缩时间；比 Quip算法有更短的压缩时间。 

但 DSRC算法是串行算法，没有使用多核并行进行数据压缩 

处理，所以本文对 DSRC算法利用 Pthreads多核并行进行优 

化，充分利用多核平台丰富的计算资源，取得更短的压缩时 

间。 

2 利用 Pthreads并行 DSRC算法 

2．1 Pthreads介绍 

Pthreads(POSIX threads)_4]，是一套创建和管理线程的 

应用程序接口。定义了一套 C语言的类型、函数和常量的集 

合。需要 pthread．h和 thread库支持。在多种类 Unix系统 

(如 FreeBSD、NetBSD、OpenBSD，GNU／Linux、Mac 0S X和 

Solaris)上都可以运行 Pthreads程序。利用 Pthreads，可以充 

分利用线程的特性，从而编写快捷的软件。 

2．2 串行 DSRC算法 

DSRC分别处理 FASTQ格式的 3种数据流：标题行、序 

列行以及质量行。首先将标题行看作是带有分隔符的几个串 

行字段(分隔符包括空格、冒号等)，根据不同的字段特点采用 

不同的技术(差分编码、直接编码、Huffman编码等)。其次是 

将序列行内除 4个碱基外的其他额外符号从 DNA数据转入 

到质量数据。对于剩余的序列行内的数据，根据 DNA碱基 

数据的统计情况 ，以及每个碱基数据所对应的质量数据的范 

围，或者采用直接编码，或者采用 Huffman编码。LZ77算法 

可用于进一步地去除 DNA序列中的数据冗余。最后是质量 

行的压缩，根据质量行数据的特点 ，首先根据具体情况进行预 

处理，去除尾部的多个“#”，或者进行游程编码。将预处理之 

后的数据统一进行 Huffman编码。DSRC最大的特点是具有 

很大的压缩 比，在某些应用中压缩比可以超过 5：1，并且保持 

较好的压缩速度。同时 DSRC提出一种分层结构 ，将数据划 

分为 blocks(默认 32个 records是 1个 block)，512个 blocks 

组织为 1个 superblock。上述参数可以根据需求灵活设置。 

每个 superblock被独立压缩，1个 superblock中的 blocks具 

有共同的统计模型。即，如果要解压缩某个 block，首先定位 

到这个 block所属的 superbloek，计算 block在 superblock的 

地址，读取所有 blocks共享的统计信息，就可以解压缩 block 

的数据。 

2．3 Pthreads优化 DSRC算法的方法 

DSRC算法的流程如图 1所示。 

读取数据，当读取的数据量为 16384条记录即 1个 SU— 

perblock时，调 用 Process函数 进 行 数 据 压 缩。在 执 行 

Process函数的过程中，判断输出到缓冲区的数据大小是否为 

1MB，如果是 ，就写压缩数据到文件；如果缓冲区的数据不足 

1MB，继续执行 Process函数的其他指令。当压缩了 1个 SU— 

perblock的数据之后，再读取下一个 superblock的数据，如此 

循环，直至所有数据处理完毕。 

图 1 串行 DSRC算法流程 

并行DSRC算法的流程如图2所示。 

甲 
I 读取一条记录数据 ／· 

● ● ● ● 

第1个线程，调 第2个线程，调 第3个线程，调 第4个线程，调 
用 superblock- 用 superbloek- 用superblock- 用 superblock- 

>Process函数处 >Process函数处 >Process函数处 >Process函数处 

理第0到 ~ (16384"20) 理第(16384*4∞ 理第(16384*60) 

(16384*20-1)条 ~1(16384"40-1) 到(16384*60一1) 到(16384*80—1) 

记录 条记录 条记录 条记录 

+ + + + 

● 

I同步，等待4个线程的Process函数全部结束 I 
+ 

／ 写压缩数据到文件 ／ 
+ 

+ T 

图 2 并行 DSRC算法流程 

DSRC算法的所 有压缩指令都在 Process函数中执 行 

(Process函数执行时间占全部指令执行时间的 71 )。并行 

算法的思路是开启多个线程 ，读取一定的数据(16384*8O条 

记录，即 8O个 superblocks，测试过其他情形，读取的数据为 

8O个 superblocks时加速效果最好，大于 8O，会因为占用更多 

的内存导致加速效果更差，小于 8O，加速效果不明显)，多线 

程同时执行 Process函数，以实现压缩指令的并行执行。但 

是根据串行 DSRC算法的流程，当缓冲区的数据有 1MB时， 

写文件 ，有可能是这样的情况：某个 superblock的数据处理结 

束之后，缓冲区的数据不足 1MB，这时候处理下一个 super— 

block，当缓冲区的数据恰好 1MB时，写文件。即前后的 SU— 

perblock之间的数据有关联。而并行是以 superblock为单位 

进行处理，需要解决这个问题，才能保证压缩数据的正确。解 

决的思路是处理完1个superblock，压缩数据存储到缓冲区， 
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当每个线程处理完所有的 20个 superblocks之后 (每次读取 

的数据是 8O个 superblocks，开启 4个线程，每个线程处理 2O 

个 superblocks)，写文件。即在 4线程同步处理 8O个 super— 

blocks的数据之后再写文件，与串行程序的边压缩边写文件 

不同。经过验证(将并行程序得到的压缩文件解压缩，与原始 

的 FASTQ文件比较，无差异)，这种方法能进行正确的压缩。 

3 结果和分析 

在如下 2种测试环境中，比较了串行程序与多线程程序 

压缩不同大小的 FASTQ文件的 Process函数运行时间。测 

试环境 1为操作系统 ：Ubuntu 11．04，内核 2．6．38，GCC版本 

号 4．5．2，8核处理器，CPU型号：Intel(R)Xeon(R)，X555O， 

2．67GHz，内存：16GB。测试环境 2为操作系统：Ubuntu 10． 

1O，内核 2．6．35，GCC版本号 4．4．5，8路 8核，CPU型号：In— 

tel(R)Xeon(R)X7550，2．00GHz，内存：512GB。 

测试结果如表 1所列。 

表 1 串行、并行DSRC压缩时间比较 

DSRC：串行 DSRC算法。Pthdsrc：基于 Pthreads的并行 

DSRC算法。分别使用测试环境 1和环境 2的单线程和 4线 

程，得到表 1所列的结果。时间单位是秒。因为测试环境 1 

的内存是 16GB，而 SRR741385—2．filt．fastq文件是 21GB，所 

以没有在测试环境 1下压缩 SRR741385—2．filt．fastq文件。 

在测试环境 1下，压缩 SRR013951—2．filt．fastq，串行 

· ]0O · 

DSRC程序执行 Process函数的时间是 78秒。使用 2个处理 

器核，Process函数的执行时间是 38秒，Process函数的加速 

比是 2。使用 4个处理器核，Process函数的执行时间是 20 

秒，Process函数的加速比是 3．9。对于单个 superblock的处 

理时间，在串行 DSRC中是 0．08秒，在 Pthdsrc中是0．02秒。 

并行程序有几乎线性的加速比。 

在测试环境 2下，使用 4线程分别压缩 3种大小不 同的 

FASTQ文件 ，相 对 于 串行 程 序，加 速 比 是 3．5。压 缩 

SRR765989_1．filt．fastq(7．3GB)文件，使用 8个处理器核 ，并 

行算法的Process函数的时间是 185秒。使用 1O个处理器 

核，并行算法的 Process函数的时间是 181秒，相比使用 4个 

处理器核的情况，性能下降。 

基于Pthreads的并行 DSRC压缩程序，在测试环境 1下， 

使用单线程、2线程、4线程，Process函数有几乎线性的加速 

比。在测试环境 2下，使用单线程、4线程，Process函数有接 

近3．5的加速比。当线程数增加到 8或者 1O时，相对于 4线 

程，性能下降。可能的原 因是内存的限制以及通信开销的增 

加抵消了多线程处理带来的速度提升。 

结束语 本文 以 串行 DSRC算法 为研究对 象，基 于 

Pthreads技术优化 DSRC算法，测试结果表明，并行 DSRC算 

法性能提升。下一步研究将此 Process函数模块嵌入至进程 

与线程的混合并行 DSRC算法优化中，以促进压缩算法并行 

效率的整体提升。 
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