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Zusammenfassung

Dieser Artikel beschiftigt sich dem Paper ,,Cluster of re-configurable nodes
for scanning large genomic banks“ von D. Lavenier et. al.

Aufgrund ihrer stetig wachsenden Grofle sind Genom-Datenbanken mit
konventionellen Methoden kaum noch erfolgreich zu bewéiltigen. Die Autoren
stellen in ihrer Arbeit ein Projekt vor, das die Performanz von h#ufigen
Anwendungen in der Bioinformatik wie Muster- und Ahnlichkeitssuche auf
solchen Datenbanken durch Parallelisierung und Hardware-Implementierung
der verwendeten Filter erhoht. Die Umsetzung dieser Vorschlédge durch einen
Cluster von FPGAs wird in diesem Artikel erldutert und anschliefend diskutiert.
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Permission for reproduction granted for internal use only.

Einleitung

Eines der Hauptarbeitsfelder in der Mo-
lekularbiologie ist die Erforschung der
Funktion von Genen. Biologen klassifi-
zieren dabei die Homologie zweier Gene
anhand {ibereinstimmender oder &hnli-
cher Sequenzen von Aminoséduren. Dies
ermoglicht es, die Evolution von Lebewe-
sen nachzuvollziehen und von bekannten
auf unbekannte, aber wahrscheinlich in
der Funktion #hnliche Gensequenzen zu
schliefen.

Aus diesem Grund werden téglich
grofle Datenbanken mit Geninformatio-
nen von Biologen nach Mustern durch-
sucht. Dabei gibt es aber das Problem,
dass die Menge der Daten exponen-
tiell wéichst — genauer gesagt verdop-
pelt sie sich ungefihr alle zwolf Mona-
te. Da sich aber nach Moore’s Law die
Leistungsfiahigkeit der Prozessoren nur
ungeféhr alle achtzehn Monate verdop-
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pelt [1], miissen hier alternative Lésungs-
wege gefunden werden, um mit der Ent-
wicklung der Gendaten Schritt zu halten.

In dem Paper ,Cluster of re-
configurable nodes for scanning large
genomic banks“ schlagen die Autoren
eine Losung zur performanten Verar-
beitung solcher Suchen auf Gendaten
vor [2]. Dabei machen sie sich zu Nutze,
dass ein Grofiteil der Daten in einem
ersten Schritt der Algorithmen als unin-
teressant klassifiziert werden kann und
somit nicht in einer aufwindigen Ope-
ration weiter untersucht werden muss.
Durch Implementierung dieser Teile
des Algorithmus in rekonfigurierbarer
Hardware und Verteilung der Daten-
bank auf mehrere Nodes eines Clusters
wird versucht, eine hohe Performanz
zu erzielen. Die im Paper prisentierte
Losung wird in diesem Artikel genauer
erlautert.

Zuerst werden der Hintergrund und
grundlegende Algorithmen zur Sequenz-
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und Mustersuche, dann die vorgeschla-
gene Losung im Detail und ihre Imple-
mentierung in rekonfigurierbarer Hard-
ware vorgestellt. Anschliefend werden
die Testresultate besprochen und das ge-
samte Projekt abschliefend diskutiert.

Hintergrund

Um zu einer gegebenen Abfragesequenz
ghnliche, in ihrer Funktion oder Ab-
stammung vielleicht iibereinstimmende
Sequenzen aus einer gegebenen Men-
ge von Gendaten zu extrahieren, wird
iiblicherweise ein so genanntes Sequenz-
alignment durchgefithrt. Dabei werden
die Unterschiede zwischen der Abfrage-
sequenz und den Daten wie zum Beispiel
Gaps, Insertions oder Deletions nach ei-
nem Punktesystem bewertet. Bei der Su-
che werden dann nur Alignments als Hit
bewertet, wenn ihre Bewertung einen ge-
gebenen Schwellwert iiberschreitet. Auf
diese Weise werden uninteressante oder
wenig dhnliche Sequenzen effektiv ausge-
filtert.

Der zu diesem Zweck 1981 von Smith
und Waterman vorgeschlagene Algorith-
mus ist allerdings sehr kostenintensiv
und wird heutzutage eher selten in sei-
ner Urform verwendet [3]. Indes bauen
die meisten modernen Verfahren zum Se-
quenzalignment auf diesen Algorithmus
auf.

BLAST

BLAST (Basic Local Alignment Search
Tool) ist heutzutage die wohl am héaufig-
sten in der Bioinformatik gebrauch-
te Anwendung [4]. Dabei approximiert
BLAST den Algorithmus von Smith-
Waterman, mit dem Unterschied das die
Entwicklungsziele auf hoher Geschwin-
digkeit bei relativ guten Erkennungs-
raten liegen. Die Gewichtung auf Ge-
schwindigkeit ist bei den riesigen Genda-
tenbanken heutzutage notwendig, um ein
effizientes Sequenzalignment iiberhaupt
erst zu ermoglichen.

BLAST erreicht durch die Aufteilung
des Sequenzalignments in drei Schrit-
te die bis zu 50-fachen Geschwindigkeit
gegeniiber Smith-Waterman. Die Idee

des Algorithmus basiert auf der Wahr-
scheinlichkeit, dass Alignments kurze
Stiicke von hoher Identitit besitzen. Die-
se Teilstiicke werden dann wahrend der
Suche nach besseren und ldngeren Ali-
gnments weiter vergrofert. Indem die-
se Segmente kurzgehalten werden, ist
es moglich, die Abfragesequenz vor ei-
ner Suche zu bearbeiten und eine Tabel-
le aller moglichen Teilstiicke mit ihrem
Ursprung in der Originalsequenz vorzu-
halten. Dabei stellt der Algorithmus ei-
ne Liste aller benachbarten Worte fester
Lénge auf, die einen Treffer auf der Ab-
fragesequenz mit einem hoheren Score
als ein zu wihlender Parameter erzeu-
gen wiirden. Anschlielend wird die Ziel-
datenbank nach Worten in dieser Liste
abgefragt und die gefundenen Treffer er-
weitert, um mogliche maximale zusam-
menhéngende Treffer in beiden Richtun-
gen zu finden [5]. Die Schritte sind dabei
im Einzelnen:

1. Begonnen wird mit einer Suche nach
kurzen Ubereinstimmungen mit ei-
ner fixen Linge w zwischen der
Suchsequenz und den Sequenzen in
der Datenbank.

2. Die gefundenen Sequenzen werden
in beide Richtungen erweitert um
das Scoring der jeweiligen Sequenz
zu erhohen. Dabei werden nur {iber-
einstimmende Abschnitte bewertet,
Liicken oder Mutationen werden in
diesem Schritt nicht beriicksichtigt.

3. Falls im zweiten Schritt eine Se-
quenz gefunden wurde, die einen
gegebenen Schwellwert {iberschrei-
tet, wird fiir sie ein vollstandiges
Alignment dhnlich dem von Smith-
Waterman durchgefithrt und das
Resultat an den Nutzer gemeldet.

Heutzutage sind viele Variationen von
BLAST in Benutzung, so zum Beispiel
Psi-BLAST, BLAT sowie parallele Im-
plementierungen derselben [6, 7).

Pattern Search

Eine andere Klasse von Suchen stellt
die Mustersuche (pattern search) dar,
die zum Suchen von Proteindoménen
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gebraucht wird. Proteindoménen sind
Gruppen von Proteinen, mit deren Hil-
fe man die entsprechenden Gene Grup-
pen und Familien zuzuordnen kann und
die dadurch Riickschliisse auf ihre Funk-
tion erlauben. Im Gegensatz zum einfa-
chen Sequenzalignment werden hier be-
kannte Muster von Gruppen von Ami-
noséuren (Colons) in der Datenbank ge-
sucht. Diese stammen normalerweise aus
Datenbanken wie der PROSITE pattern
database [8]. Diese offentlich zugéngli-
chen Beschreibungen von Mustern listen
Funktion, Verwandtschaften und &#hnli-
ches von passenden Gensequenzen auf.

Die Muster werden iiblicherweise
mittels reguliren Ausdriicken darge-
stellt und konnen somit durch end-
liche Automaten implementiert wer-
den. Ein Beispiel ist das Muster
D - [ILV] - x(1,3) - A, welches sich
aus den Aminosduren D am Anfang, ge-
folgt von I, L oder V, einer Liicke von
ein bis drei beliebigen und A am Ende
zusammensetzt.

Die Mustersuche wird von verschiede-
nen Programmen implementiert, so zum
Beispiel Patternhunter [9].

Bisherige Lésungen

Die genannten Programme sind die ver-
breiteste Grundlage fiir heutige Losun-
gen in diesem Bereich. Aufgrund der gu-
ten Parallelisierbarkeit von Algorithmen
wie BLAST werden diese héufig auf Mul-
tiprozessormaschinen oder Clustern von
Computern, vornehmlich giinstige PCs
»von der Stange“, eingesetzt.

Eine Gendatenbank wird dabei
gleichméfig {iber die Nodes eines Clu-
ster verteilt, so dass die Algorithmen
lokal auf den Daten arbeiten kénnen.
Da die einzelnen Tasks voneinander
Unabhéngig sind, ist nur eine sehr
geringe Menge an inter-node Kommu-
nikation notwendig. Dies schaltet den
hiufigen Performanzengpass bei der
Datenverarbeitung durch Cluster, die
limitierte Netzwerkbandbreite, aus.

Kommerzielle Produkte in diesem Be-
reich beinhalten:

- DeCypher solutions, von Timelogic

- GeneMatcher2, von Celera
Genomics

- BioXL/H, von Biocceleration

und andere, die allesamt entweder sehr
spezielle Probleme bearbeiten oder nur
eine weitere Form eines einfachen Clu-
sters darstellen?.

Verwandte Arbeiten

Die Autoren schlagen in ihrem Paper
eine FPGA-basierte Losung vor, die es
ermoglicht die Sequenzen der Datenbank
direkt am Ausgang der Datenspeicher zu
filtern und so nur relevante Abschnitte
an den verarbeitenden Computer weiter-
zureichen. Diese Idee ist schon &lter und
wurde unter anderem bereits fiir diverse
Datenbanksysteme vorgeschlagen. Auf-
grund der mangelnden Flexibilitdt die-
ser Systeme werden sie heute aber nicht
mehr eingesetzt.

Derzeit wird in verschiedenen Projek-
ten an verwandten Losungen gearbeitet,
bei denen ebenfalls versucht wird, einen
Teil der Berechnungen von den Control-
lern der Festplatten erledigen zu lassen.
Dies ermoglicht eine einfache Paralleli-
sierung und eignet sich sehr gut zum
on-the-fly Filtern groler Datenbestéinde.
Zuséatzlich skalieren solche Losungen im
Allgemeinen sehr gut. Daher setzen ak-
tuelle Projekte wie

- IDisk
- Active Disk
- Smart Disk

diese Techniken fiir Aufgaben wie Da-
tamining, Verschliisselung und Nachrich-
tendienstliche Zwecke ein?.

Hardwarerealisierung

Um Gensequenzen effektiv am Daten-
speicher filtern zu koénnen, schalten die
Autoren FPGA-Boards direkt vor han-
delsiibliche Festplatten. Die rekonfigu-
rierbare Logik iibernimmt dann Zugriff
auf die Daten, Filtern derselben und

2 Fiir Referenzen zu den einzelnen Produkten
bzw. Projekten siehe [2].
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Meldung der Ergebnisse iiber das Netz-
werk. Im vorgestellten Projekt wurden
48 solcher Nodes in einem Cluster zu-
sammengeschaltet. Ein , Hostcomputer*
iibernimmt dabei die Steuerungsfunkti-
on und erledigt das Postprocessing der
relevanten Daten. Die einzelnen Nodes
des Clusters werden iiber einfaches 100
Mbit/s Ethernet zusammengeschaltet.

Aufbau einer RDISK

Ein RDISK-Knoten setzt sich aus der
Festplatte und einem low-end FPGA-
Prozessor zusammen, die gemeinsam auf
einer Platine im PCB-Format montiert
werden [10]. Dies erlaubt es, die einzel-
nen Knoten einfach in einem Rack zu
montieren; bis zu acht Knoten kénnen
dabei auf einer Ebene angebracht wer-
den. Das Ziel des Projektes ist ein per-
formantes Sequenzalignment bieten zu
konnen, das im Vergleich zu sonst iibli-
chen PC-Clustern kosteneffektiv arbei-
tet. Durch Wahl von Hardwarekompo-
nenten, die in groflen Stiickzahlen her-
gestellt werden, werden geringe Kosten
des Gesamtsystems garantiert. Das Sy-
stem setzt sich aus den folgenden Kom-
ponenten zusammen:

- Xilinks Spartan-IT FPGA
- MC-Unit

- Ethernet Controller

- 32 MB Ram

- Festplatte

- PCB-Platine

Durch die konsequente Verwendung
giinstiger Hardware bleiben die Gesamt-
kosten fiir ein solchen RDISK-Knoten
unter 2008$. Der Aufbau eines RDISK-
Node wird in Abbildung 1 gezeigt.

System on a Chip

Auf dem FPGA-Prozessor wurde ein
komplettes System on a Chip (SoC) im-
plementiert. Dabei wurde auf ein beste-
hendes System zuriickgegriffen, welches
moglichst wenig Platz auf dem FPGA
einnimmt. Das System iibernimmt da-
bei die komplette Ansteuerung der Fest-
platte, des Netzwerkchips inklusive Pro-
tokolldaten, Kontrolle und Uberwachung
der Hardwarefilter und leitet Rekonfigu-
rationsanweisungen an die entsprechen-
de Einheit weiter. Das komplette Sy-
stem verbraucht nur knapp die Halfte
der verfiigharen Ressourcen des FPGAs,
was ungefihr 3000 LUTs und 5 kB Spei-
cher zur Implementierung von Filtern
iibrig ldsst. Abbildung 2 zeigt ein Struk-
turdiagramm des Systems.

Das System wird tiber eine ,,bootstrap
configuration®, die auf einem geschiitz-
ten Abschnitt der Festplatte liegt, initia-
lisiert. Diese erlaubt zwei Basisoperatio-
nen auf dem Node: Dateien (Datenban-
ken oder Konfigurationen in Form von
bindrem Code) konnen auf die Festplat-
te geladen werden und der FPGA kann
mit einer der genannten Konfigurationen
rekonfiguriert werden. Die Konfiguratio-
nen werden, soweit nicht schon vorhan-
den, iiber das Netzwerk nachgeladen und

Abbildung 1: Aufbau eines RDISK Nodes
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Abbildung 2: Aufbau des System on a Chip

auf der Festplatte zwischengespeichert;
sie fungiert demnach als Konfigurations-
Cache. Zusitzlich dient die ,bootstrap
configuration fiir Notfdlle, um auch bei
Fehlern oder Timeouts auf das System
zugreifen zu kénnen.

Sobald der Node mit den entsprechen-
den Daten versorgt wurde, kann durch
Angabe der Datenbank, Konfiguration
und Suchausdruck das Filtern der Da-
ten gestartet werden. Dabei werden die
Daten von der betreffenden Datei auf der
Festplatte gelesen, mittels der implemen-
tierten Hardwarefilter beurteilt und re-
levante Abschnitte mit Offsetinformatio-
nen an den Hostcomputer gesandt.

Um moglichst hohen Durchsatz fiir se-
quentielle Zugriffe auf die Datendank bei
einem gleichzeitig kleinem Basissystem
zu gewihrleisten, ist das Dateisystem auf
der Festplatte ist relativ einfach gehal-
ten. Bei dem verwendeten Netzwerkpro-
tokoll, ein proprietéirer Aufsatz auf UDP,
verhélt es sich dhnlich. Die Erstellung
neuer Applikationen erfordert dabei zwei
Schritte:

1. Implementierung der Hardware-

Filter in VHDL
2. Implementierung des
sing in C

Postproces-

Die Filter-Spezifikation wird mit dem
vorgefertigten SoC zusammengefiihrt
und das C-Modul fiir das Postproces-
sing mit den entsprechenden Bibliothe-
ken kompiliert. Tools, Templates und an-

dere Hilfsmittel werden zur Verfiigung
gestellt. Die Autoren veranschlagen un-
gefahr einen Mannmonat fiir die Erstel-
lung einer neuen Applikation.

Implementierung der
Algorithmen

Die Autoren implementierten und teste-
ten zwei Applikationen im Cluster. Es
handelte sich dabei um die oben bereits
erkliirte Ahnlichkeits- und Mustersuche
(similarity bzw. pattern search).

Ahnlichkeitssuche

Bei der Ahnlichkeitssuche handelt es
sich um einen mit der BLAST-Software
verwandten Algorithmus. Die grundle-
gende Idee dieser Applikation ist es,
die ersten zwei Schritte des heuristi-
schen Sequenzalignments, der Suche von
moglichen Hits, vom FPGA direkt am
Ausgang der Datenspeicher durchfithren
zu lassen. Wie bereits gesagt werden
dann nur statistisch relevante Daten an
den Hostcomputer weitergereicht. Das
endgiiltige Berechnen des Alignments
nach Smith-Waterman geschieht dann in
der Postprocessing-Phase und bendtigt
nicht sehr viel Rechenleistung.

Die Autoren implementieren die
Hardware-Filter mit sogenannten ,,pro-
cessing elements“ (PEs). Jeder Node
enthilt mehrere PEs, wobei die Anzahl
dieser idealerweise gleich der Anzahl
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Abbildung 3: Struktur der Filterimplementierung fiir die Ahnlichkeitssuche. Eine
Abfragesequenz CAG- - -T wird hier mit dem Abschnitt GCGTTA- - - aus der Datenbank

verglichen.

der Lénge der Suchsequenz ist. Dies
ergibt sich aus der Funktion der PEs:
zu Beginn der Suche nimmt jede Einheit
ein Nukleotid der Suchsequenz auf und
vergleicht sie mit dem momentan gela-
denen Abschnitt der Datenbank. Der
Score wird dabei parallel berechnet und
mit dem fest einkodierten Schwellwert
verglichen. Wird dieser iiberschritten,
wird der entsprechende Abschnitt mit
Offsetinformationen an den Hostcompu-
ter weitergereicht. Je feiner der Filter
ist, desto grofler ist sein Schwellwert.
Die Implementierung desselben wird
damit aufwéindiger und verbraucht
mehr Platz, dadurch sinkt die Zahl der
PEs die in den Node integriert werden
konnen - und damit auch implizit die
Lénge der moglichen Suchsequenzen.
Abbildung 3 =zeigt den Aufbau der
Filterimplementierung und Tabelle 1
listet das Verhéltnis von Schwellwert zur
Lange der Suchsequenz auf.

Mustersuche

Die Mustersuche kann, da diese re-
guldren Ausdriicken entspricht, durch
gewichtete endliche Automaten (WFA)

implementiert werden. Ein Automat fiir
das oben bereits erwihnte Beispielmu-
ster D - [ILV] - x(1,3) - A ist in
Abbildung 4 gezeigt. Die Implementie-
rung solcher Automaten wurde von den
Autoren schon in einem gesonderten Pa-
per untersucht [11]. Der WFA wird durch
das dort vorgeschlagene linear encoding
scheme direkt auf die Hardware abgebil-
det. Dabei entspricht jeder Zustand ei-
nem dedizierten Register und jede Tran-
sition einem Komparator und Addierer
fiir die Bewertungsfunktion. Dies erhoht
fiir jede erkannte Aminosiure im Auto-
mat den Score der aktuellen Sequenz.
Wie bei der Ahnlichkeitssuche kann die
Operation nur bis zu einem festgeleg-
ten Schwellwert durchgefiihrt werden,
die Finalisierung der Suche erfolgt dann
im Postprocessing. Alternativ kann die
komplette Suche im FPGA durchgefiihrt
werden. Dies ist die in dem Paper disku-
tierte Variante.

Je nach Grofle des implementieren Au-
tomaten (die wiederum von der Komple-
xitét des zu suchenden Musters abhéngt)
konnen bis zu sechs Automaten imple-
mentiert werden. Jeder Automat liest

Schwellwert

programmierbar

16 18 20 22 30

137

max. Sequenzldnge

198 | 180 | 160 | 159 | 157

Tabelle 1: Verhiltnis von Schwellwert zur
quenz (und damit Anzahl von PEs).

maximalen Linge der moglichen Suchse-
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Abbildung 4: Ein gewichteter endlicher Automat (WFA) fiir das Beispielmuster

D - [ILV] - x(1,3) - A

immer nur ein Basenpaar pro Taktzyklus
ein. Sechs Automaten erlauben es also
jeweils eine komplette Aminosédure pro
Taktzyklus in Vorder- und Riickrichtung
zu lesen. Hier koénnen also wie bei der
Ahnlichkeitssuche bei geringerer Paralle-
litdt komplexere Suchmuster implemen-
tiert werden. Tabelle 2 listet das Verhélt-
nis von Grofle, Anzahl der Automaten
und Musterlédnge auf.

Tests und Resultate

Die Implementierungen der Algorithmen
wurden von den Autoren unter realen
Bedingungen getestet. Der Unterschied
der Applikationen liegt bei der Rekonfi-
guration der Nodes: bei der Ahnlichkeits-
suche werden vordefinierte Filter mit der
Suchsequenz einmalig an die Nodes ge-
sandt. Der Cluster muss nur rekonfi-
guriert werden, wenn die Art der Su-
che, nicht aber die Suchsequenz geéindert
wird. Bei der Mustersuche ist dies an-
ders: fiir jedes Muster wird eine eigene
Konfiguration erzeugt. Der Cluster wird
also bei jeder Anderung des Suchmusters
zur Rekonfiguration gezwungen.

Ahnlichkeitssuche

Bei einer Datenrate von 15,5 MB/s sei-
tens der Festplatten werden Daten mit
einer Geschwindigkeit von 60,4 Mbp/s

an die Filter geliefert. Die verwende-
ten Filter wurden so implementiert, dass
Gendaten bei voller Festplattenband-
breite ausgelesen werden konnen; die
Eingabebandbreite liegt mit 78 Mbp/s
sogar leicht hoher als notig.

Getestet wurden die Filter an der
Primatenabteilung der Genbank, die
4,3 Gbp umfasst. Die verwendeten Such-
sequenzen wurden so gewéhlt, dass sie
reprasentative Ergebnisse abdecken; die
durchschnittliche Lange lag bei 300 Ba-
senpaaren.

Im Test zeigte sich, dass die Filter von
sehr hoher Qualitét sind, fast jeder Hit
fiihrte zu einem erfolgreichen Alignment.
Dies ist nicht weiter verwunderlich, wird
im FPGA doch fast eine exakte Priifung
des Alignments durchgefithrt. Im Ver-
gleich zu BLAST scheinen die Resultate
aber von geringerer Genauigkeit zu sein,
die Suche ist nicht so fehlertolerant und
,ibersieht* daher einige Treffer. Quanti-
tative Aussagen zu diesem Problem feh-
len aber im untersuchten Paper.

Im Performanzvergleich schneidet der
RDISK-Cluster hervorragend ab: eine
16-Prozessor SUN Fire 6800 Maschine®
war im Test ungefdhr neunmal langsa-
mer. Ein einzelner RDISK-Knoten ist al-

3 Diese wurde gewihlt, da es sich dabei um
die gleiche Prozessorgeneration wie der Spartan-
II handelt. Die Ergebnisse sind somit vergleich-
bar.

Automat Bandbreite max. Suchsequenz
Einheiten | LUTs || pro Cycle | bei 40 Mhz || p=6 | p=8 | p=10 | p=12
x 1 P 1 bp 40 Mbp/s 71 53 42 35
x 2 14p 1 bp 40 Mbp/s 35 26 21 17
x 3 15p 3 bp 120 Mbp/s 33 25 20 16
x 6 30p 3 bp 120 Mbp/s 16 12 10 8

Tabelle 2: Verhiltnis von Grofle und Komplexitit der Automaten, parallel imple-

mentierte Einheiten und maximale Lénge des moglichen Suchmusters.
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so ungefihr dreimal so schnell wie ein
Knoten der SUN.

Mustersuche

Je nach Komplexitit des Suchmusters
steigt bei der Mustersuche die Grofle
des zu implementierenden Automaten.
Je kleiner dieser ist, desto mehr paral-
lele Einheiten kénnen im Node verwirk-
licht werden. Bei einer oder zwei Einhei-
ten liegt die Verarbeitungsgeschwindig-
keit der Filter bei 40 Mbp/s und bildet so
den Performanzengpass des Systems. Bei
drei oder sechs Einheiten kénnen bis zu
120 Mbp/s verarbeitet werden, die No-
des operieren also wieder an der maxi-
malen Bandbreite der Festplatten.

Die Tests wurden anhand der EST
Canine Database durchgefiihrt, die 34
Gbp umfasst. Die implementierten Mu-
ster hatten zwischen 11 und 25 Transi-
tionen und konnten somit mittels einem
zweifachen Automaten realisiert werden.

Im Vergleich zu einem aktuellen PC*
ist ein einzelner RDISK-Node viermal so
schnell. Nach Aussage der Autoren ist
damit der RDISK-48 Cluster dquivalent
zu einem PC Cluster mit 192 Nodes. Da-
bei wurde aber nur die reine Rechenzeit
verglichen, die Rekonfigurationszeit der

4Standard PC mit 2 Ghz, 768 MB Ram

einzelnen Nodes liegt im Bereich mehre-
rer Minuten und wurde nicht beriicksich-
tigt. Tabelle 3 listet eine Zusammenfas-
sung der Testergebnisse auf.

Diskussion

Die Vorteile des Projektes liegen auf der
Hand: es bietet einen hochperformanten
Cluster, der durch konsequentes Nutzen
von  Standard-Hardwarekomponenten
mit rund 15.000$ deutlich giinstiger ist
als ein PC Cluster mit vergleichbarer
Leistung. Weitere Vorteile sind im
FEinzelnen:

Komplexe Filter kénnen direkt in
die Hardware integriert werden, was
eine hohe Selektivitat erlaubt.
Datenbanken kénnen mit der maxi-
malen Festplattenbandbreite durch-
sucht werden.

Inter-Node Kommunikation ist sehr
gering und kann daher iiber ein
glinstiges Ethernet-Netzwerk abge-
wickelt werden.

Da die Ergebnismengen durch
effektive  Filterung sehr Kklein
sind, konnen komplexe Operatio-
nen im Postprocessing wie der
Smith-Waterman Algorithmus auf
glinstiger Standard-PC Hardware
durchgefiihrt werden.

Art der Anfrage | Anzahl Ausfiithrungszeit (sec) Ethernet
Suche derHits || T, [ T. | T, | Tsw | T || Bandbreite
similarity || Line 5449 || 0,0 | 0,8 | 3,0 | 38,2 | 39 || 29,0 KB/s
similarity || Globin 329 || 0,0 | 0,8 30 | 1.6 | 38| L7KB/s
similarity || Prion 66 || 0,0 |08 | 30 | 03 | 38| 03KB/s
similarity || Random 2100|081 30 | 01 | 38 0,0 KB/s
pattern OR1 20985 || 311 | 0,8 | 17,7 | 0,0 | 330 9,5 KB/s
pattern || OR2 13499 || 220 | 08 | 17,7 | 0,0 | 239 || 6,1 KB/s
pattern || OR3 17469 || 241 | 08 | 17,7 | 0,0 | 260 || 7,9 KB/s
pattern OR4 24178 || 235 | 0,8 | 17,7 | 0,0 | 244 10,9 KB/s
pattern OR5 21692 || 287 | 0,8 | 17,7 | 0,0 | 306 9,8 KB/s

Tabelle 3: Zusammenfassung der Testergebnisse, wobei vier verschiedene Sequenzen
und funf olfactive receptor Muster (OR) verwendet wurden. T} st die bendtigte
Zeit zum Broadcasten der neuen Konfiguration und fallt bei der Ahnlichkeitssuche

weg. T, ist die zur Rekonfiguration der

Nodes benoétigte Zeit, T, die eigentliche

Suchzeit und Tsy die fiir das Postprocessing benotigte Zeit. Da die Verarbeitung
am Hostcomputer und die Suche in den Nodes sich iiberlappen, ergibt sich die

Summe T' =Ty, + T, + max(Ts, Tsw).
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Zusétzliche steigt die Leistung von
FPGA-Komponenten derzeit wesentlich
schneller als bei normalen Mikropro-
zessoren. Zwar sind beide Arten von
Chips dem Moore’schen Gesetz unter-
worfen, aber trotzdem steigt zumindest
derzeit nach Aussage der Autoren die
Leistungsfihigkeit der FPGAs schneller.
Dies wird als weiterer Vorteil gegeniiber
PC Clustern gewertet, obwohl es sich
dabei eher um einen zeitlich begrenzten
Fakt handelt.

Die Nachteile des Systems liegen laut
den Autoren bei der langsamen Netz-
werkperformanz und der komplexen Im-
plementierung neuer Applikationen. Er-
stere spielt im normalen Betrieb keine
groflere Rolle, ldsst aber Updates der Da-
tenbanken und Konfigurationen zu einer
langwierigen Aufgabe werden; zweitere
ist dagegen schon wesentlich schwerwie-
gender. Da die Implementierung neuer
Applikationen oder nur die Anpassung
fest einkodierter Schwellwerte detaillier-
te Hardwarekenntnisse erfordert, ist sie
fir den normalen Nutzer, zum Beispiel
einen Biologen, zu komplex. Erweiterun-
gen oder Anpassungen miissen somit im-
mer durch einen erfahrenen Hardwarede-
signer durchgefiihrt werden.

Bei genauer Betrachtung zeigt sich die
Leistung des Systems eher als theore-
tische Laborergebnisse, die im prakti-
schen Einsatz derzeit noch deutlich nied-
riger liegen diirften. So kann die Ahn-
lichkeitssuche nur Sequenzen mit maxi-
mal 160 Basenpaaren verarbeiten. Alle
léngeren Suchsequenzen miissen in meh-
reren Durchgéngen abgearbeitet wer-
den, was die Leistung enorm sinken
ldsst und wesentlich hohere Anforderun-
gen an das Postprocessing und damit
den Hostcomputer stellt. So liegt die
Durchschnittslange von Suchsequenzen
nach Statistiken im Internet [12] bei un-
gefiahren 315 Basenpaaren — es gibt al-
so eine hohe Anzahl von Sequenzen die
zwei, drei oder gar mehr Durchgéinge er-
fordern.

Ein weiterer Kritikpunkt ist der imple-
mentierte Algorithmus, der gegeniiber
BLAST fehlerintoleranter ist. Da bei
grofleren voreingestellten Schwellwerten
die Wahrscheinlichkeit, dass eine eigent-

lich valide Sequenz aufgrund einer Liicke
oder Anderung gegeniiber der Suchse-
quenz abgelehnt wird, exponentiell zu-
nimmt, werden die Algorithmen mit zu-
nehmender Genauigkeit im Gegensatz
zum intuitiven Versténdnis schlechter.
Dies verstarkt den Effekt, dass fiir hoch-
qualitative Resultate mehr Leistung im
Postprocessing benétigt wird, noch wei-
ter. Eine genaue Analyse und quantita-
tive Aussagen dazu fehlen hier.

Bei der Mustersuche stellt sich das
Bild #hnlich dar: auf der langsamsten
Stufe (einfacher Automat) kénnen nur
ca. 98% der Muster aus der PROSI-
TE Datenbank implementiert werden.
Es gibt also Muster von hoher Komple-
xitdt, die von diesem Cluster nicht ver-
arbeitet werden konnen. Die Mdoglich-
keit der Nachbearbeitung teilweiser Ali-
gnments im Postprocessing stellt wieder
hohere Anforderungen an den Hostcom-
puter und wurde in diesem Paper auch
nur kurz angesprochen, aber nicht ge-
nauer erldutert.

Abschlieflend kann man sagen, dass
das Projekt sehr vielversprechend ist.
Die Hauptziele, Geschwindigkeit und
Kosteneffizienz, wurden erreicht, auch
wenn dabei einige Einschrankungen in
Kauf genommen werden miissen. Diese
resultieren aber grofitenteils in den be-
schréinkten Ressourcen des verwendeten
FPGASs - eine Variable, die sich mit der
Zeit stetig bessert.
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