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基于异构系统的生物序列比对并行处理研究进展 
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摘 要 序列比对工作属于生物信息学的基础性研究领域。由于它具有应用广泛、计算复杂以及海量数据等特点，加 

之现在高性能计算的兴起，使得近年来序列比对并行处理技术快速发展。首先介绍了序列比对领域高性能计算的新 

进展，接着从体系结构特征入手对其研究进行分类，并对每类方法的实现细节和性能进行分析比较，从 中不难看出访 

存控制、同步、数据交互以及算法可扩展性等问题均为 目前基于异构系统的序列比对并行处理研究的关键点。最后 ， 

对该领域的未来研究方向进行 了展望。 
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Abstract Sequence alignment is a fundamental operation in Bioinformatics．In recent years，there have been extensive 

studies and rapid progresses in biological sequence alignment parallel processing technologies due to its wide use，high 

computational complexity and large-scale data．This paper first analyzed the new development of high performance com 

puting in sequence alignment，and then classified the up—to-date researches based on the applied architectures．Their im— 

plementation and performance were compared and analyzed in detail．It was pointed out that problems such as memory 

access control，synchronization，data transferring and scalability of algorithms are the key techniques to the study of bio— 

logical sequence alignment parallel processing．Finally，some future directions of research were given． 
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生物信息学中，序列作为生物信息的载体，通 常包括 

DNA(脱氧核糖核酸)、RNA(核糖核酸)和蛋 白质。序列比对 

(Sequence Alignment)是以序列为研究对象 ，通过比较序列中 

各字符间的对应关系或字符的对比排列 ，发现序列之间的相 

似性，辨别序列之间的差异 ，从而推测其结构、功能以及进化 

上的联系。序列比对是生物序列分析领域最重要的研究方向 

之一，已被广泛应用于进化分析、功能预测、相似性搜索、生物 

制药、疾病诊断与治疗等方面 ]。 

在高吞吐量的基因时代，随着大规模测序工作的 日益成 

熟，序列比对的方式已发生巨大变化。过去几十年，比较一条 

给定基因的所有直系同源基因仅需要与几千条序列进行 比 

对；而在未来几十年，可能需要比对几十亿条相关联的序列， 

这使得序列比对越来越复杂、耗时，现有的一些序列比对算法 

已经不适用于处理大规模序列数据。另一方面，多核计算 

机[圳 、集群[ 、云计算[ ]和超级计算机等高性能计算平台 

的快速发展给高效处理大规模数据带来了巨大的机遇和挑 

战。序列比对应用的广泛性 、计算的复杂性以及海量的数据 

特征，对计算机性能提出了越来越高的要求，生物序列比对迫 

切需要高性能计算的支持，序列比对并行处理研究已成为生 

物计算和计算机科学领域具有相当重要性和迫切性的研究内 

容。 

2O世纪 9O年代 ，GPU(Graphic Processing Unit)l1 、FP— 

GA(Field Programmable Gate Array)Lnj、Cell BE(Cell Broad— 

band Engine)El e]和众核芯片[13,14 等的快速发展，使得序列比 

对并行处理逐渐成熟异构混合体系结构采用通用多核微处理 

器 CPU与定制加速协处理器 (GPU、FPGA等)相结合，注重 

发挥非传统体系结构的优势，由CPU完成序列比对流程控制 

工作 ，协处理器并行地处理数据密集型的序列比对计算。目 

前序列比对综述研究主要包括：(1)阐述序列 比对方法、分类 

及经典算法；(2)介绍 GPU、FPGA等技术；(3)分析经典 s—w 
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序列比对算法_2]基于 GPU、FPGA异构平台的并行处理；(4) 

从性能、功耗、可扩展性等方面对序列 比对并行处理技术进行 

比较，总结未来的研究方向。然而，当前高性能计算能力与计 

算机体系结构正处于快速发展与变革期，随着 2013年我国设 

计与制造的CPU+MIC(Many Integrated Core)异构体系结 

构的超级计算机“天河二号”成为世界上最快的计算机，各种 

新型并行体系结构不断涌现 。现有研究未能对序列分析领域 

高性能计算发展现状进行全面总结、分析与比较 ，对并行处理 

用于解决序列比对问题时不同程度上遭遇的协同性差、性能 

优化及可扩展性等问题的论述不够 ；且现有研究仅论述 了 

w算法在相应平台上的并行处理方法，未涉及近几年权威学 

术会议及刊物讨论的其他成果。 

本文总结了基于异构系统生物序列比对并行处理技术的 

最新研究成果。第 1节阐述序列比对领域高性能计算的新发 

展。第 2节对序列比对并行处理技术进行分类，通过比较分 

析得出实现异构系统序列比对的难点。最后总结全文并针对 

未来可能的发展与研究方向给出预测和建议。 

1 序列比对领域高性能计算新的发展 

近年来，随着人们对生物序列认识的逐渐加深 ，越来越多 

的蛋白质三维结构及其功能被人们所认识，新的序列结构信 

息、功能信息、进化关系等也加入到序列比对模型中。作为生 

物信息学领域重要的基础性研究工作 ，序列 比对具备的海量 

生物数据 、高计算复杂性等计算特征对计算机性能提出越来 

越高的要求，采用高性能计算平台实现对海量生物序列比对 

的高效处理，已成为生物信息学和计算机学科的重要交汇点 

和挑战性课题。 

虽然基于通用微处理器结构的计算平台能够提供很强的 

峰值计算能力，但由于在计算和存储方面的固有局限胜，通用 

平台不能较好地满足序列比对领域的计算需求，实际应用效 

率较低。在计算方面，随着生物数据库的信息量每年以指数 

方式增长，对序列比对所需要的运算时间、精度和存储提出了 

更高的要求，通用计算平台难以提供灵活、高效的支持。在存 

储访问方面，通用计算平台大多采用固定的存储访问控制方 

式，难以适应序列比对领域多维度的访存请求，导致访存效率 

低下。 

异构体系结构顺应了超大规模集成电路芯片容量快速增 

长的趋势，同时能够满足应用程序特征 日趋多样化的发展需 

求。如图 1所示，异构体系结构是在一个计算系统结构内集 

成多个不同结构的处理器，其中通用处理器适合完成较复杂 

的控制和事务管理任务，协处理器集成了大量计算和存储资 

源，适合作为面向特定应用的算法加速器，执行大规模数据密 

集型的并行计算任务l1 。 

图 1 异构系统体系结构 

2 基于异构系统的序列比对并行处理 

2．1 基于 GPU的并行序列比对 

GPU是高并行度、多线程、拥有强大浮点计算能力和极 

高存储器带宽的多核处理器。其强大的浮点运算能力，不仅 

提升了图形计算效率 ，还大大拓宽 了在通用计算 GPGPU 

(General Purpose GPU)领域的道路。自 2006年最早 提出 

GPU加速 w 算法以来，研究人员一直致力于 GPU在序列 

比对领域的应用研究，如表 1所列。目前基于GPU的序列比 

对方法研究主要集中于 w、MUMmer和 BLAST算法。除 

文献E273采用AMDGPU以外，其他均采用NVIDIAGPU。使 

用的编程语 言主要 有 GLSL(GL shading language)、Brook-- 

和CUDA。可分为多GPU、单 GPU并行序列比对方法。 

表 1 基于 GPU的并行序列比对方法 



(续表) 

C briggsae Chr．III(Sanger) 

I monocytogenes 

(454) CUDA 

S suis 

(Illumina／Solexa) 

2．2 基于 FPGA的并行序列比对 

定制 计 算 (Custom Computing)又称 为可 重 构 计 算 

(Reconfigurable Computing)，是异构体系结构研究领域正在 

探索的另一重要发展方向。FPGA是现场可编程门阵列的简 

称，是实现可重构计算的关键部件。FPGA是一种超大规模 

集成电路芯片，通过消息共享 内存与主机通信。与通用微处 

理器相比，FPGA器件具有支持位级并行、可重构和功耗低等 

优点。自1998年首次应用 FPGA加速序列比对以来，已有许 

多基于 FPGA的序列比对并行处理研究被提出，归纳其共同 

特征如下： 

(1)使用线性脉动阵列处理器：脉动阵列处理器是指一组 

以同一步调运行的处理器单元。正如血液从心脏规则地流 

出，数据以时钟频率流经脉动式处理单元。 

(2)得分矩阵计算：在 S-W／N—W算法中，计算得分矩阵 

w 存在着数据依赖，即w(i， )的计算依赖于相邻元素 w(i 

1， )，w( ， —1)和 (i一1， 1)。而矩阵中处于同一条反 

对角线上的元素不存在数据相关，即w(i一1， )和 w(i， 一 

1)互不依赖。可从矩阵左上角开始 ，沿反对角线方向，采用波 

前(wavefront)方法对得分矩阵实现并行处理。 

(3)序列最大相似度：序列比对分为计算和 回溯两个步 

骤。计算是指将两条序列 s和L的比对分值填充于得分矩 

阵，得出其最大相似度。而要获得序列的比对结果，则必须启 

动回溯过程。不包含和包含回溯步骤的时问复杂度分别为 

O(m+ )和 O(mn)，其中m和”分别为s和L的长度。由于 

指数级的时间复杂度极大地限制了待比对序列长度，因此，许 

多算法均以获取序列最大相似度得分为 目标 ，而忽略序列的 

比对结果。 

(4)划分技术 ：待比对序列的字符通常直接存储在处理单 

元(PE)中。每个 PE存储一个字符，这样 PE阵列能计算得 

分矩阵中的一列。由于 PE阵列的规模远远小于实际的序列 

长度 ，为了比对任意长度的序列，采用划分技术在 PE中存储 

几个字符 ，或将得分矩阵的计算划分为多个阶段，每个阶段仅 

比对待比对序列的一部分。 

表 2列举了基于 FPGA异构系统的并行序列比对方法。 

从表2可以得出，除文献[33]采用 SIMD(Single Instruction 
．  0 n 0 ． 

Multiple Data)阵列外，其他研究均采用一个或多个 FPGA脉 

动式阵列实现并行序列 比对。目前基于 FPGA的并行序列 

比对 主要 集 中 于 w、DIALIGN、HMMER、C1ustalw 和 

MUSCLE算法的研究。 

表 2 基于 FPGA的并行序列比对方法 

2．3 基于 Cell BE的并行序列比对 

Cell BE是南 STI( NY、Toshiba、IBM)设计的一种典 

型的异构多核处理器。Cell BE处理器由 1个通用的控制处 

理单元 PPE(PowerPC Processing Element)、8个协处理器单 

元 SPE(Synergistic Processing Element)、1个连接 XDR主存 

的高带宽内存接口、1个连接其他 Cell BE的一致性接 口和 1 

个输入输出接口组成，它们通过环形片上单元互连总线 EIB 

(Element Interconnect Bus)连接。操作系统运行于 PPE上， 

PPE负责对 SPE进行调度，而 SPE则负责主要的计算工作。 

SPE直接访 问本地存储 (Local Storage，LS)，它通过 DMA 



(Direct Memory Access)方式访问主存，由DMA负责将指令 

和数据传输到 LS。 

2007年，Sachdeva等_4 ]第一次将 Cell BE异构系统应用 

到序列 比对领域，提出 FASTA和 ClustalW 算法 的 Cell BE 

加速方法。文中不仅详细阐述 了将 FASTA和 ClustalW 程 

序中最耗时部分映射到 SPU(Synergistic Processing Units)上 

的策略和实现方法，还分析了 Cell BE不支持相关序列比对 

算法的硬件细节。2009年，Sachdeva等[4 在文献E46]的基础 

上进行扩展，提出 HMMER算法在单 SPU上的加速方法。 

表 3从 Cell BE型号、加速的基础算法、搜索的数据库、待 

比对序列的数 目及长度、加速比等 5个方面总结了基于 Cell 

BE的并行序列比对方法。 

表 3 基于 Cell BE的并行序列比对方法 
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2．4 异构系统序列比对并行处理技术分析 

CPU与协处理器之间的高效协同计算是发挥异构平台 

性能的关键因素[53,54]。鉴于协处理器 的计算能力和执行特 

点，结合现有 的序列 比对并行处理研究，分别分析 CPU+ 

GPU、FPGA、Cell BE异构平台序列 比对并行处理技术 的难 

点。 

2．4．1 基于 GPU的并行序列比对技术难点 

虽然 GPU具有强大的计算能力和高带宽，但是硬件结 

构固定且不能在运算粒度、存储调度等方面适应序列比对具 

体应用的特点，限制了其实际计算性能。 

(1)负载平衡 

基于 GPU的序列 比对算法 中存在两种负载不平衡现 

象，一是 GPU计算线程之间的负载不平衡 ，二是 CPU 与 

GPU之间的负载不平衡。GPU线程间负载不平衡可能由某 

些序列比对算法本身造成，如 w 算法，其得分矩阵副对角 

线上的元素可并行地计算。以线程总数 32为例，副对角线上 

每次参与计算的并行线程数量分别为 1，2，4，⋯，32，30，⋯， 

1，实际线程利用率仅为 5O ，在并行计算过程中导致了大量 

计算资源的闲置。 

(2)任务同步 

某些序列比对算法本身存在数据依赖关系，如 w 算 

法。GPU由于缺乏全局同步机制，需要使用同步操作来协调 

各线程之间的数据通信，因此对需要频繁同步的序列比对算 

法实际加速性能较低。 

(3)访存控制 

GPU采用分级存储器模型，包括片上和片外存储器。片 

上存储器具有较高的访问速率，而访问片外存储器具有很长 

的延迟。如何将序列数据及中间结果有效地分配到这些存储 

器中，以加速数据的访 问、减少访问片外存储器的长延迟操 

作，是设计基于GPU加速的序列比对算法的技术难点之一。 

2．4．2 基于 FPGA的并行序列比对技术难点 

虽然 FPGA细粒度 的位级并行能力能较好地适用序列 

比对应用的计算特征，可重构特性使用户能针对应用需求定 

制最优的计算和存储结构，但设计基于 FPGA的并行序列比 

对仍存在以下技术难点 。 

(1)计算方法多样性 

FPGA算法加速的难点之一是如何充分理解算法的应用 

特点，将其转换为定制计算结构。由于序列 比对领域的计算 

方法多、典型算法多，不可能为每种算法和同一算法下不同规 

模的应用设计定制的计算结构，因此要通过提取公共计算特 

征，对典型序列比对算法提出通用化的并行策略和计算结构。 

(2)存储访问 

尽管 FPGA的存储容量迅速增加，但 目前顶级 FPGA芯 

片的存储容量仍不足 4MB，远不能满足序列比对算法 O(n ) 

的存储需求，而片外存储器的访问延迟将导致并行处理效率 

下降。因此，有限的存储容量和存储带宽是实现 FPGA硬件 

加速的主要障碍，需要以存储为核心设计高效的计算和存储 

访问策略，缓解“存储墙”导致程序执行性能下降的问题。此 

外，由于 FPGA工作频率不到 CPU的 1／10，需要采用高效的 

流水和并行策略才能获得高于 CPU的性能。如何在资源受 

限的情况下实现资源的优化配置，以及通过高效的访存调度 

实现数据在计算阵列中的合理流动和有效并行，是设计基于 

FPGA序列比对并行算法的关键和难点[2 。 

2．4．3 基于Cell BE的并行序列比对技术难点 

结合 Cell BE计算特性 ，分析基于 Cell BE的并行序列比 

对技术的难点如下。 

(1)有限的本地内存 

Cell BE处理器 的计算能力 主要来 自于协处理器单元 

SPE，而每个 SPE中仅有 256kB可直接寻址的片上本地存储 

LS，且 SPE只能直接访问 LS中的数据和代码。当 SPE上运 

行的代码和数据大小超过 256kB时，需将部分数据和代码放 

在片外主存，必要时通过 DMA操作从片外主存中获取。在 

序列比对应用领域，许多代码均超过了 256kB的限制。同 

时，256kB本地存储能力也 限制待 比对的序列最大长度为 

2048个字符(氨基酸或核苷酸)。比对超过 2048个字符的序 

列时，需采用有效的划分机制。所以，必须使用较少内存的数 

据结构，通过在程序中显式地对存储结构进行管理，才能避免 

因“存储墙”而带来的可编程性及性能等问题。 

(2)数据传输与协调 

在 SPE上 ，需要计算的序列数据都要从主存传输到 LS。 

如何最小化数据传输时间是 Cell BE加速序列比对技术的难 

点之一。 

在商J生能计算领域，虽然世界上首台千万亿次系统Road- 

runner~过 12万处理器核是由通用多核处理器和 Cell BE处 

理器混合组成 ，但 自从 IBM 宣布不再生产用于科学计算的 

Cell BE处理器后，将 Cell BE应用于序列比对领域的研究可 

能会慢慢消失。 

与之相反，最新一期(2014年 11月)超级计算 TOP500 
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排名中，第二名和第六名均采用了 CPU+GPU架构，在前 

i00名中有 17台这种结构的 GPU集群。序列比对并行处理 

研究现状表明，应用 CPU+GPU解决序列比对问题的相关 

研究仍十分活跃，并且取得了很大进展，其方法也趋于成熟， 

未来仍不失为解决序列比对问题的有效方法和手段。 

作为协处理器的发明者 ，Intel公司于 2012年推出了新 

一 代众核协处理器 MIC。随着采用 CPU+MIC异构体系结 

构的超级计算机“天河二号”成为世界上最快的计算机，以及 

在前 100名中出现 9台采用这种结构 的 MIC集群 ，CPU+ 

MIC异构协同计算已成为高性能计算的重要发展趋势。 

目前，CPU+GPU／CPU+MIC异构计算架构逐渐成为 

高性能计算领域的主流。当前流行的 CPU+GPU异构协同 

计算主要是以 CPU 为主体，在其上运行逻辑计算部分，而 

GPU主要负责密集型任务的计算，CPU和 GPU是属于不同 

指令集下的异构。与此不同的是，CPU+MIC异构协同计算 

则是基于 x86架构的异构计算，其基本指令与 CPU一样，采 

用 x86指令集并有部分指令扩展；而且，MIC作为协处理器， 

其编程模式与主处理器高度一致 、协同工作，某些情况下 ，可 

看作一个独立的计算节点使用，甚至在一定程度上可认 为 

MIC上的每个“核”都是独立的节点，可将 MIC作为一个超小 

型的集群。另一方面，GPGPU的核心比较轻量级，线程在核 

上的切换速度快到可以忽略不计 ，所以在使用 GPGPU编程 

时，成千上万个线程可同时工作。应用于序列 比对领域， 

GPGPU适合并行度极高而分支较少的应用；相 比之下，MIC 

的核心略显笨重，单核的功能性 比GPGPU强大得多，它更适 

合于并行度较高、逻辑比较复杂的序列比对应用。 

3 进一步的研究工作 

随着生物信息呈指数级别增长，高效、快速而准确地处理 

序列数据带来了基因时代研究新型序列比对方法的需求。我 

们认为可从以下 3个方面对序列比对并行处理研究进行深入 

探讨。 

3．1 面向序列比对的异构多／众核并行计算系统协同并行计算 

目前序列比对并行处理研究均针对某一种单纯并行计算 

平台，例如 CPU+GPU，其研究主要集 中在把序列 比对任务 

分别调度到 CPU和 GPU上实现。然后，随着 CPU的多核化 

和 GPU通用计算化，另外 Intel公司新开发的众核处理器 

MIC协处理器芯片，由于核心数达到六十多个，其并行计算 

能力得到迅速提升，CPU+GPU／CPU+MIC异构计算架构 

逐渐成为高性能计算领域的主流。 

当前尚未见针对 CPU／GPU／MIC计算特性以及特定异 

构平台对典型序列比对应用的研究，这还处于早期探索阶段， 

其原因与大规模异构并行系统的序列比对计算面临的一些重 

大技术挑战，如异构并行编程技术、任务调度、存储优化和性 

能优化等有关。CPU+MIC异构协同计算 由于基于 x86架 

构，其编程模式与主处理器高度一致，且 MIC的单核功能性 

强大，更适合于解决并行度较高、逻辑比较复杂的序列比对问 

题。基于 CPU+MIC异构众核系统的序列比对并行处理研 

究将会成为序列比对并行处理的研究热点。 

3．2 大规模序列比对并行算法研究 

近年来，Gen Bank中的数据每 9～12个月就要翻一番， 

可扩展性已成为设计序列比对并行算法所追求的重要 目标之 

一

。 目前序列比对并行处理的大部分研究工作是将已有比对 

算法向异构平台移植，而针对异构平台设计的全新算法较少。 

随着计算生物学的快速发展，需要设计高效的新型算法用于 

解决大规模序列比对问题。 

(1)提高运算速度。这一问题不仅包括更快地得到所需 

要的比对结果，还将得到一些算法先前 由于运行速度的瓶颈 

而得不到的比对结果，并解决这些算法的可扩展性问题 。 

(2)解决异构系统存储空间的瓶颈问题。解决这一问题 

将大大加强大规模生物序列比对问题的求解能力。 

另外，平台的异构性、海量并行度、协处理器计算能力差 

异、CPU与协处理器之问数据传输速度差异为设计大规模序 

列比对并行算法提出了新的挑战。 

3．3 适合序列比对的异构计算系统性能优化 

对于异构系统序列比对并行处理程序而言，影响其性能 

的因素主要有：计算的组织方式、寄存器和缓存使用、存储访 

问、同步、数据传输等。为开发高效的序列比对并行计算程 

序，需全面考虑协处理器的计算特性 ，针对序列比对并行应用 

程序计算特征，设计相应的任务划分和数据流组织方式 ，以保 

证 CPU与协处理器之间负载平衡，降低各种交互开销，进而 

获得性能提升。 

结束语 随着半导体和制造工艺的飞速发展以及处理器 

体系结构的不断演化，GPU、FPGA、MIC等协处理器的性能 

受到了高性能计算业界的广泛重视。序列比对是生物信息学 

中重要而基础性的研究工作，如何充分发挥协处理器硬件加 

速技术的优势，准确而快速地通过序列比对判断序列的相似 

性，进而为发现序列间的进化关系，预测基因功能、揭示新陈 

代谢和生物进化规律提供重要信息，已成为生物信息学 中重 

要而具有挑战性的任务之一。 

在研究者和实践者的共同努力与推动下，如今生物序列 

比对充分借助异构协同并行计算的发展，已取得不少成果。 

本文总结并根据异构系统体系结构组织序列比对的研究成 

果，重点分析实现硬件加速序列比对的难点，希望能为该领域 

的进一步研究提供有益的参考。基于异构系统的序列比对并 

行处理研究是开放的课题 ，新型并行算法研究、软／硬件高效 

协同方式、并行性能优化和大规模可扩展算法研究等方面都 

值得进一步研究。 
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结束语 本文在研究 DBSCAN算法的基础上，提出了改 

进的 OPDBSCAN算法。OPDBSCAN算法基于 Hadoop平台 

实现，利用交叠分区并行获取局部 自适应的Eps参数解决了 

Eps参数敏感问题，再通过 MapReduce并行实现 DBSCAN， 

提高算法效率。最后实验证明，改进后的算法能比原算法更 

快、更好地实现聚类。 
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