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• Autoren französische Arbeitsgruppe

• Thema ist Sequenzalignment auf Gendatenbanken mittels 
einem Cluster von FPGAs

• Filter werden auf Hardwarebasis implementiert

• Ziele sind performantes, kosteneffizientes System

• veröffentlicht 9. Dezember 2004

Überblick
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• in der Molekularbiologie werden auf großen Gendaten-
banken Sequenzalignments durchgeführt

• erlaubt Rückschlüsse auf Herkunft oder Funktion 
unbekannter Gensequenzen

• „tägliches Brot“ vieler Biologen

• Menge der Daten steigt schneller, als die 
Prozessorleistung wächst (Moore‘s Law)

• große Nachfrage nach effizienten Lösungen

Einführung
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• Ähnlichkeitssuche vergleicht Ketten von 
Nukleotidsequenzen (similarity search)

• dient zum finden von ähnlicher Abschnitte eines Gens

• Mustersuche ist allgemeiner (pattern search)

• ermöglicht Suche nach Proteindomänen, vergleicht 
Gruppen von Aminosäuren

Ähnlichkeits- und Mustersuche
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• exakter Algorithmus zur Ähnlichkeitssuche

• Kostenfunktion zur Bewertung von Gaps, Insertions und 
Deletions

• ähnlich der Editierdistanz in der Sprachverarbeitung

• aufwendig, Komplexität von O(n²)

• bereits 1981 zum Sequenzalignment vorgeschlagen

• heutige Verfahren approximieren Smith-Waterman

Smith-Waterman Algorithmus
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• effizienter Algorithmus, der mittels einer Heuristik Smith-
Waterman approximiert

• ca. 50-mal so schnell wie Smith-Waterman

• häufigste Anwendung in der Bioinformatik

• arbeitet dreistufig, um die große Masse der Daten vor 
einem komplexen Alignments ausfiltern zu können

• viele heutige Anwendungen sind Variationen davon

BLAST
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• Prinzip: kurze Wörter fester Länge haben hohe Identität 
einer Sequenz

• zuerst werden kurze, übereinstimmende Sequenzen 
gesucht

• gefundene Wörter werden erweitert um Score zu erhöhen

• Sequenzen mit einem über einem bestimmten 
Schwellwert liegenden Score werden in einem vollen 
Alignment analog zu Smith-Waterman berechnet

BLAST – Skizze
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• Beschreibungen der Muster im Internet, wie z.B. die 
PROSITE Datenbank

• Proteindomänen werden als reguläre Ausdrücke von 
Aminosäuren beschrieben

• diese lassen sich mittels gewichteter endlicher Automaten 
umsetzen

• Kostenfunktionen für die Ähnlichkeiten der Aminosäuren 
untereinander sind komplexer als bei DNA

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

Mustersuche – Beispiel



13.12.2005 10

• Problem gut zur parallelen Verarbeitung geeignet, da 
Tasks unabhängig voneinander

• direktes Filtern nicht relevanter Daten direkt am 
Datenspeicher

• Realisierung der Clusternodes als FPGA-Komponenten, 
die performant und kosteneffizient sind

• schneller/günstiger als übliche PC-Cluster

• geringe Ansprüche an Netzwerk und Hostcomputer

Grundlegende Idee
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• Nodes werden aus günstigen Standardkomponenten 
aufgebaut (Festplatte, Ram, FPGA, Ethernetcontroller 
etc…)

• FPGA übernimmt alle wichtigen Funktionen wie 
Ansteuerung der Festplatte, Dateisystem und Protokoll-
stack

• Einschübe im PCB-Format, um bis zu acht Nodes pro 
Rackebene erlauben

• Kosten unter 200 $

RDISK-Node
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Ansicht eines RDISK-Nodes
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• 48 RDISK-Nodes werden über Ethernet verknüpft

• Datenbank gleichmäßig über Nodes verteilt

• diese reichen statistisch signifikante Hits an den 
Hostprozessor weiter

• das Postprocessing kann komplett auf einem Handels-
üblichen PC stattfinden

• durch hohe Selektivität der Filter wird der Flaschenhals 
Netzwerk umgangen

RDISK-48 Cluster
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• komplettes System wird im FPGA verwirklicht

• übernimmt Steuerungsfunktionen der Festplatte, 
Netzwerk, Filter und Rekonfiguration

• implementiert einfaches Dateisystem zur Ablage von 
Datenbanken und Konfigurationen

• lässt 3000 LUTs und 5 kb Speicher zur Implementierung 
von Filtern übrig

System on a Chip
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• speichern von Dateien oder Konfigurationen auf der 
Festplatte

• Rekonfiguration des FPGAs

• Start einer Suche

• bei Initialisierung wird ein Basissystem von der Festplatte 
geladen

• dient auch als Fallback-System in Fehlerfällen

System on a Chip – Operationen
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System on a Chip – Struktur
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• Filterdefinitionen werden in VHDL geschrieben und nach 
Synthese mit dem Basissystem gemerged

• das Postprocessing wird in C mit Hilfe von bereitgestellten 
Bibliotheken geschrieben

• die Filterimplementierung wird dann auf die Nodes
geladen, welche sich damit rekonfigurieren

• das Postprocessing wird auf dem Hostcomputer 
eingebunden

• die Autoren stellen Templates und Bibliotheken zur
Verfügung

• Entwicklung neuer Applikationen wird mit ca. einem
Mannmonat veranschlagt

Implementierungsschritte
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• die ersten beiden Stufen von BLAST, das finden 
statistisch signifikanter Hits, wird in den Nodes erledigt

• das Postprocessing berechnet das volle Alignment nach 
Smith-Waterman

• im FPGA werden sogenannte „processing elements“
(PEs) implementiert, die jeweils ein Nukleotid der 
Suchsequenz aufnehmen

• Vergleich findet ohne Gaps statt

• Länge der unterstützten Suchsequenz abhängig vom 
Schwellwert

Implementierung – Ähnlichkeitssuche
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Implementierung – Ähnlichkeitssuche (2)
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• Automat wird linear implementiert, jeder Zustand wird ein 
Register, jede Transition ein Addierer und Komparator

• komplexere Muster erzeugen größere Automaten

• kleine Automaten können zur Erhöhung der Geschwindig-
keit mehrfach implementiert werden

• für jedes Suchmuster muss eine eigene Konfiguration 
erzeugt werden

Implementierung – Mustersuche
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Implementierung – Mustersuche (2)
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• bei der Ähnlichkeitssuche ist ein einzelner Node ungefähr 
dreimal so schnell wie ein handelsüblicher Prozessor

• die Filter können die Daten bei voller Festplattenband-
breite von 60 Mbp/s verarbeiten

• bei der Mustersuche ist der RDISK-48 Cluster bei der 
reinen Berechnung äquivalent zu einem PC-Cluster mit 
192 Nodes

• die Rekonfiguration der Nodes verbraucht dabei allerdings 
sehr viel Zeit

Testresultate
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Testresultate (2)
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• Hardwarefilter erlauben hohe Selektivität

• geringe Kosten bei hoher Leistungsfähigkeit

• Datenbanken können mit maximaler Festplattenband-
breite durchsucht werden

• durch geringe inter-node Kommunikation genügen 
einfache Netzwerkkomponenten

• effektive Filter vereinfachen das Postprocessing

Vorteile des Systems
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• Implementierung neuer Applikationen komplex, aufwändig 
und damit teuer

• Aufgrund geringer Netzwerkleistung dauern Updates der 
Datenbank/Konfigurationen sehr lange

• Ähnlichkeitsfilter sind durch fest verdrahteten Schwellwert 
unflexibel

• Automaten der Suchmuster müssen jedes Mal erneut 
synthetisiert und übertragen werden

• Leistung im praktischen Einsatz durch Beschränkung der 
Filtergrößen oft wesentlich geringer

Nachteile des Systems
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• Tests teilweise wenig aussagekräftig

• es können nur begrenzt komplexe Suchmuster 
implementiert werden, eine Lösung wird nicht besprochen

• Filter bei der Ähnlichkeitssuche nicht äquivalent zu 
BLAST, hohe Schwellwerte erzeugen viele nicht 
gefundene Matches

• dies wird kaum analysiert, quantitative Aussagen fehlen

• Argumentationen manchmal nicht belegt

Kritik am Paper
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