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ABSTRACT

As the amount of biological data has increased, it has become difficult to process it
effectively. This has brought the discipline of bioinformatics to the forefront and increased
the need for the development of relevant tools. A sensitive data analysis process is required
to make sense of this large amount of data produced by next generation sequencing
technique. The most costly step in this process is the alignment step. One of the most
effective techniques to reduce this cost is the use of a graphics processing unit. In this study,
the performances of the CPU-based Burrows-Wheeler aligner and the GPU programming
version BarraCUDA tools in the alignment step were compared in terms of alignment rates
and computation times for different datasets. In the study, total runtime of these tools was
also examined, as well as the runtime of the alignment sub-steps when using one or more
GPUs. While there is a similarity in the alignment rates of the tools used in each data set, it
has been observed that there is a significant time benefit in data of different sizes through
GPU supported BarraCUDA. As a result, with the use of GPU in the alignment step,
approximately 5 times acceleration was achieved in single-end data and approximately 9
times in paired-end data.

Yeni Nesil Dizileme Analizinde Hizalama Adiminin
GPU Basarimi

0Z

Biyolojik verilerin miktarinin artmasiyla birlikte, bu verilerin etkin bir bicimde
islenebilmesi giliclesmistir. Bu durum, biyoinformatik disiplinini 6n plana ¢ikarmis ve ilgili
araclarin gelistirilmesine olan ihtiyac1 artirmistir. Yeni nesil dizileme teknigi ile iiretilen
biiyiik miktardaki verinin anlamlandirilabilmesi i¢in hassas bir veri analizi siireci
yuratilmelidir. Bu siireg igerisinde en ytliksek maliyetli adim, hizalama adimidir. Bu maliyeti
azaltan en etkili tekniklerden birisi de, grafik islem biriminin kullanilmasidir. Bu ¢alismada;
hizalama adiminda CPU ile ¢alisan Burrows-Wheeler hizalayici ve GPU programlama
versiyonu olan BarraCUDA araglarinin performanslari, farkli veri setleri i¢in hizalama
oranlar1 ve hesaplama zamanlar1 agisindan Kkarsilastirilmistir. Calismada ayrica, bu
araglarin toplam ¢alisma zamanlarinin yani sira, hizalama alt adimlarinin bir veya birden
fazla GPU kullanildigindaki g¢alisma zamanlari da incelenmistir. Her bir veri setinde
kullanilan araglarin hizalama oranlarinda benzerlik goriilmekle birlikte, GPU destekli
BarraCUDA araciligiyla farkl biiyiikliikteki verilerde zaman agisindan 6nemli bir yarar
saglandig1 gorilmistiir. Sonug olarak, hizalama adiminda GPU kullanimi ile tek uglu
verilerde yaklasik 5 kat, ¢ift uclu verilerde ise yaklasik 9 kat hizlanma elde edilmistir.
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Next Generation Sequencing Analysis,” Gazi Journal of Engineering Sciences, vol. 10 no. 2, pp. 432-442,
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1. Glrl$ (Introduction)

Genom c¢alismalarinda, insanda bulunan genlerin tiimiiniin haritalandirilmasin1 ve anlasilmasim
amagclayan insan Genom Projesi (IGP) énemli bir yere sahiptir. Bu projeyle insan genomu iizerindeki
baz ciftlerinin diziliminin anlasilmas1 ve genlerin tanimlanmasi hedeflenmistir. IGP Projesinin
tamamlanmasi; kanserin sebepleri, genetik rahatsizliklarin tani ve tedavisi, yeni ilaglarin tiretilmesi,
genlerin fonksiyonelliginin arastirilmasi ve biyoinformatik disiplinin gelismesi gibi konularda biiytik
gelismelere yol acmistir [1]. Diger taraftan, 1990 yilinda baslayip 2003 yilinda tamamlanan iGP, hem
zaman hem de biitcesi itibariyle tarihin en yiliksek maliyetli projelerinden birisi olmustur. Bu
projedekine benzer ancak daha diisiik maliyetli yeni bir yaklasimin gelistirilmesi amaciyla, 2004
yilinda Ulusal Insan Genomu Arastirma Enstitiisii tarafindan yeni bir proje baslatilmistir. Bu yeni proje
ile gelistirilen teknoloji, DNA/RNA’'nin paralel olarak dizilenmesi esasina dayandigindan, Yeni Nesil
Dizileme (YND), Masif Paralel Dizileme (MPD) ya da ikinci Nesil Dizileme (IND) olarak
isimlendirilmistir.

YND teknolojisine gore okumalar, DNA'nin birden fazla parcaya ayrilmasi ile iiretilen verinin tizerinde
cesitli analizler yapilarak anlamlandirilir [2]. YND veri analizi olarak bilinen bu siireg, Sekil 1'de
detaylica gosterilmekte olup temel olarak kalite degerlendirmesi, hizalama, varyant ¢agirma, varyanti
anlamlandirma ve gorsellestirme adimlarindan olusur.

Bu adimlarin arasinda en ytiksek maliyetli olan, iist iiste gelen ¢ok sayida kiigiik dizi pargaciginin
birlestirilerek orijinal dizinin elde edildigi hizalama adimidir. Bu adimin maliyetini azaltabilmek i¢in
farkli teknolojileri kullanan araclar gelistirilmistir. Bu araclara verilecek 6rneklerin basinda, Grafik
islem Birimi (GPU) gelir. GPU, ayn1 anda ¢ok sayida is parcacigini calistirabilmesi sayesinde hizalama
adiminda tercih edilen bir ara¢ olmustur [3,-5]. OpenCL [6], UPC++ [7], MIC [8] hizalamada kullanilan
diger araclara verilebilecek 6rneklerdendir.

Analiz edilecek biyolojik verinin temini
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Sekil 1. YND (Yeni Nesil Dizileme)'nin is akisi1 semasi
(Workflow diagram of NGS (Next Generation Sequencing))

Onceki yillarda GPU Kartlarina kolayca ulasilamadigindan dolay1 bu yénde gelistirilen ara¢ ve
metotlarin biyoinformatik alaninda ¢alisanlar tarafindan pek kullanilamadigi belirtilse de [9], GPU’'nun
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daha kolay ulasilabilir hale gelmesi, GPU ile gelistirilen hizalama araclarinin daha fazla arastirmaci
tarafindan kullanilmasini saglamistir. GPU i¢in gelistirilen hizalama araglarindan bazilari; BarraCUDA
[10], SOAP3-dp [11], CUSHAW2-GPU [12] ve nvBowtie [13] 'dir. Cesitli arastirmalarda [14,15,4], GPU
destekli hizalama araglarinin performanslari incelenerek arastirmacilara farkl bir bakis agis1 sunmaya
¢alisilirken, YND veri analizinde hangi aracin en etkili oldugunu belirtmek miimkiin olmamaktadir.

Birgok yiiksek verimli dizileme ¢alismasinda, ¢ift uglu (CU) DNA verisi iiretilir. Cift uglu okumalar, tek
uclu (TU) verilere gore cesitli avantajlar saglamakla birlikte, tek uclu DNA okuma islem akisinda kiigiik
degisikliklerle elde edilebilirler. Cift uclu DNA okuma islemi, kisa okumalarin referans genomuna
giivenilir sekilde eslenmesinde ve yapisal varyasyonlarin asagl akis (downstream) analizlerinde
kolaylik saglayan ekstra konumsal bilgiyi icerme avantajina sahiptir [16,17].

Sunulan bu ¢alisma kapsaminda, hizalama araglarindan birisi olan BWA [18,19] ve GPU versiyonu olan
BarraCUDA[10] iizerinde durulacaktir. BarraCUDA’da, GPU’'nun sagladig1 siire avantaji;, CPU
versiyonuna benzer hizalama orani ve birden fazla GPU ile ¢alisabilme 6zelligi bulunmaktadir. Buna
gore; calisma kapsaminda, BWA ve BarraCUDA, Sekil 2’de analizi goriilen tek uglu ve cift uglu farkh
okuma uzunluklarina sahip gercek veriler lizerinde calistirllmistir. Ayrica, bu araglarin hizalama
oranlarinin ve calisma zamanlarinin karsilastirilmasiyla birlikte GPU'nun sagladigi avantajlar

incelenmistir.
Tek uclu (Single-end) Cift uclu (Paired-end)
dizileme pargast 1fileri) dizileme parcast 1 (ileri)
| DNA l L ]
dizileme pargast 2 (geri] .|
—— /—/——/——E
Hizalama Hizalama

- | e |

Sekil 2. Tek uglu ve ¢ift uglu verilerin analizi
(Analysis of single-end and paired-end data)

Bu ¢alismanin amaci, GPU aracinin performansinin farkl 6zelliklere sahip veriler tizerinde izlenmesi
ve toplam ¢alisma zamanina ek olarak, hizalama alt adimlarinin ¢alisma zamanlarinin da ayri ayri
incelenerek performanslarinin karsilastirilmasidir. BarraCUDA {izerine yayinlanan temel makalede
[10], hizalama alt araglari tek bir GPU iizerinde incelenirken, bu ¢alismada hizalama araglarinin birden
fazla GPU iizerindeki basarim durumlari da incelenerek sonuglari paylagilmistir.

2. Materyal ve Metot (Materials and Methods)

YND’de, ¢calisilan genomun ¢ok sayida kii¢iik par¢aya ayrilarak bir siralayici cihazi ile gesitli adimlardan
gecirilmesiyle bu pargalara ait niikleotid (Adenin-A, Sitozin-C, Guanin-G, Timin-T) dizileri belirlenir.
Her bir pargaya ait A, C, G, T bazlarindan olusan niikleotid dizisine okuma denir. Her bir okuma, baz
¢ifti anlamina gelen bp ile ifade edilir. Okuma uzunlugu, kullanilan dizileme platformuna baghdir.
Siklikla kullanilan YND platformlari [llumina ve lonTorrent’tir.

Hizalama, ¢alisilan genoma ait YND ile tiretilmis ¢ok sayida okumanin birlestirilerek bu genomun DNA
diziliminin belirlenmesi siirecidir. insanda oldugu gibi karmagsik genomlarin hizalanmasinda, ¢aligilan
genom i¢in kabul gdrmiis bir referans genoma ihtiya¢ duyulur. Hizalama islemi, YND veri analizi icinde
en temel adimdir ve bu siirecin dogru, verimli ve ayn1 zamanda hizl1 olabilmesi, veri analizinin diger
adimlar i¢in son derece dnemlidir. Ancak, YND ile {iretilen ¢ok sayida okumanin referans genoma
eslestirilmesi zor bir siirectir. Bunda, okumalarin uzunlugunun kisa olmasi bir etmendir. Diger bir
etmen ise, calisilan genom iizerinde varyant denilen farkliliklarin bulunmasidir [20]. Ayrica,
okumalarin olasi baslangi¢ konumlarinin belirlenmesi yogun hesaplama gerektiren bir siirectir [6].

Kisa okumalarin dizilenmesi i¢in kullanilan hizalama algoritmalari, kullandiklari indeksin olusturulma
sekline gore hash tablosu ve sonek agaci kullananlar olmak iizere ikiye ayrilir [1,2]. Bunlarin ilki, daha
yavas ve hassas c¢alisirken, ikincisi hafizay1 daha etkin kullanarak daha hizli ¢alisir. Hizalama
algoritmalari i¢ginde en bilinen ve siklikla kullanilan BWA algoritmasi, sonek dizisini Burrows-Wheeler
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Transform (BWT) ile birlestiren bir indeks yapisi olan FM-index kullanir. BWA’nin hizalama siireci,
okuma uzunluguna gore ii¢ farkli algoritmadan olusur. Bunlar, 100 bp uzunluguna kadar olan okumalar
icin ‘backtrack’, daha uzun okumalar icin gelistirilen ‘SW’ ve ‘mem’ algoritmalaridir. ‘backtrack’
algoritmasi, ‘aln’ ve ‘samse/sampe’ olmak iizere iki alt adimdan olusur. ‘aln’ ile okumalarin sonek
dizisindeki koordinatlari belirlenirken, ‘samse/sampe’ ile de bu koordinatlarin referans genom
lizerinde doniisiimleri yapilarak standartlasmis bir metin dosyasi olan SAM formatinda yazdirilir.
Burada, ¢alisilan genoma ait dizinin tek uctan ya da her iki ugtan okunmasina baglh olarak kullanilan
algoritma ‘samse’ ya da ‘sampe’ olarak degisir.

GPU, sahip oldugu ¢ok sayida c¢ekirdek ile ayni anda bir¢ok isi bir arada ytiriitebilen ve bu yoniiyle
paralel islemler i¢in uygun olan bir islemci birimidir. CPU ile karsilastirildiginda, daha yiiksek bir
verimlilik, yiiksek hizlanma oranlar1 ve diisiik bellek gecikmesi gibi avantajlar saglamaktadir [20].
GPU’nun sagladig yiiksek hizlanma oraninin temel sebebi, tekli islem ¢oklu veri hesaplama modeli ile
ayni komutun islemci lizerinde bulunan ¢ok sayida is parcacigi ile paralel olarak ¢alistirilmasidir. CUDA
ise, NVIDIA tarafindan sunulan GPU programlamada kullanilan bir hesaplama platformudur. GPU
oncelikle grafik isleme icin kullanilsa da, zamanla yogun hesaplama iceren diger problemlerde de
kullanilmaya baslanmistir. Genel amag¢li GPU (GPGPU) programlama olarak bilinen bu yaklasimin
yayginlasmasinda, GPU maliyetlerinin diismesi ve NVIDIA'nin CUDA platformu gibi cesitli paralel
hesaplama platformlarinin gelistirilmesi etkili olmustur. Bir CUDA programi iki bilesenden olusur [21].
Sunucu adi verilen kisim, CPU tizerinde ¢alisan kisimdir. Digeri ise, kernel denilen daha kii¢iik, ama
hesaplama isini listlenen ve GPU iizerinde ¢alisan kisimdir. ‘kernel’ calistirilirken ihtiya¢ duyulan veri,
once GPU’'nun bellegine kopyalanmalidir. Cikt1 verileri de, GPU’nun belleginden CPU’ya ytiklenir.

BarraCUDA, BWA algoritmasina dayali bir GPGPU dizi hizalama aracidir. Her bir okumanin referans
genoma hizalanmasi diger okumalardan bagimsiz bir siire¢ oldugundan [6], BarraCUDA burada verinin
paralellestirilmesi yaklasimini kullanir. Temelde su sekilde ¢alisir: i1k olarak, hizalama adiminin girdi
verileri olan indekslenen referans genom ve okumalar, diskten GPU’'nun bellegine yiiklenir. Daha sonra,
bir GPU kerneli olusturularak, okumalarin GPU iizerindeki islemcilere dagitilmasiyla hizalama
slirecinin paralel olarak gerceklestirilmesi saglanir. ‘kernel’ tamamlandiginda ise, hizalama sonuglari
GPU’dan diske aktarilir [10].

BarraCUDA aracinin dogruluk ve hiz acisindan performansi, CPU lizerinde is parcacigi ile calisan BWA
versiyonu ile karsilastirilmistir [10]. ilgili calismada, BWA ile benzer bir hizalama oranina sahip oldugu
belirtilmis ve hiz agisindan da incelendiginde, tek GPU ile elde edilen verimin 6 is pargacigi kullanilarak
‘aln’” adiminda elde edilen verime esdeger oldugu paylasilmistir. Birden fazla GPU kullaniminin da
CPU’dan daha iyi 6lgeklenebilirlik sagladigi belirtilmistir.

2.1. Veri setleri (Datasets)

Tek ucglu dizileme, genellikle cift uclu dizilemeye kiyasla daha kisa okuma uzunluklari tiretir. Yapilacak
analiz i¢in uzun okumalara ihtiya¢ oldugunda veya hedef boélgenin tekrarlayan diziler icermesi
durumunda, belirsizlikleri ¢ozme ve okumalar1 dogru sekilde hizalama yetenegi nedeniyle cift uclu
dizileme verisi, tek ucglu dizilemeye gore daha avantajhi olabilir [22].

Sunulan ¢alismada, farkli 6zelliklerde 12 gercgek veri seti kullanilmistir. Veriler ve verilere ait 6zellikler
Tablo 1’de sunulmustur. Veri setleri, 35, 36, 37, 51, 65, 76, 100 ve 101 olmak iizere farkli okuma
uzunluklarina sahiptir. Bunun yani sira, Tablo 1’de goriildiigii gibi, her verinin okuma sayisi da farklidir
ve CU veriler icin toplam okuma sayis1 kullanilmistir. Calismada kullanilan veriler, NCBI'nin SRA veri
deposundan veri indirmek i¢in kullanilan “fastq-dump 2.9.0” araci ile indirilmistir.

Verilerin se¢iminde, lllumina platformu tarafindan dizilenen DNA verisi olmalari, farkli okuma sayisi
ve okuma uzunluklarina sahip olmalar1 dikkate alinmistir. Bunlar disinda, BarraCUDA araci
gelistirilirken 1 GPU i¢in kullanilan ERR003014 ve SRR032215 etiketli iki verinin 2 GPU’daki
yaklasimini inceleyebilmek adina bu iki veri de ¢alismaya eklenmistir. Ayrica, CUDA tabanl gelistirilen
hizalama araglarindan olan Cushaw, CUSHAW?2-GPU ve nvBowtie arag¢larinin test edildigi ERR000589,
SRR211279 ve ERR161544 verileri de calismaya eklenerek BarraCUDA iizerindeki performanslarinin
incelenmesi amaglanmistir. Farkli sayida GPU kullaniminin performansinmi inceleyebilmek igin,
literatiir arastirmasinda ulasilabilen tek uclu veriler kullanilmistir. SRR622457 gibi diger verilere
kiyasla daha biiyiik bir veri de ¢alismaya eklenerek hesaplama ortaminin disk alani, hafiza, her bir
ylriitme icin atanan siire gibi kaynaklarinin imkan verdigi 6lciide bu verinin de performansi
incelenmistir.
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Tablo 1. Kullanilan veri setlerinin zellikleri (Properties of the used datasets)

Okuma Toplam okuma
Veri adi Kisaltma TU/CU uzunlugu (bp) sayisi
SRR070994 VS1 TU 35 6810249
SRR071052 VS2 TU 36 7853651
SRR10696340 VS3 TU 51 8448534
SRR5559128 VS4 TU 65 16821658
ERR003014 VS5 (88) 37 22673582
ERR000589 VSé6 (88) 51 4279572
SRR032215 VS7 cuU 76 28291390
SRR211279 VS8 (88) 100 50937050
ERR251661 VS9 (88) 100 96723198
ERR161544 VS10 (88) 100 148223280
SRR622461 VS11 (88) 101 184918908
SRR622457 VS12 (88) 101 2873647546

2.2. Analiz (Analysis)

Her bir veri seti, hem CPU hem GPU iizerinde test edilmistir. CPU iizerindeki yiiriitmeler BWA 0.7.17
araci ile 20 adet ¢ift cekirdege sahip makineler tizerinde; GPU iizerindeki yiiriitmeler ise, BarraCUDA
0.7.0r107 araci ile Nvidia P100 GPU Kkartlar tlizerinde gerceklestirilmistir. BWA, CPU iizerinde
calistirilirken farkli sayida is parcacig (1, 8, 16, 24, 32, 40), BarraCUDA’da ise farkli sayida GPU (1, 2, 3,
4) kullanilmistir.

Analizler sirasinda kullanilan referans insan genomu hg38, diger bir ifadeyle GRCh38 genomudur.
Hizalama i¢in 6éncelikle referans genomun indekslenmesi gerekir. indeks olusturma siireci, BWA ve
BarraCUDA igin ayr1 ayr1 olmak iizere, bir kez ¢alistirllmis olup, bu siire¢ sonuglara katilmamistir.
Hizalama siirecinin iki alt adimda gergeklestiginden ve verinin TU ya da CU olmasina bagh olarak
‘samse’ ya da ‘sampe’ alt adim1 kullanildigindan Boliim 2’de bahsedilmisti. BWA aracinin g¢alisma
prensibine gore, ‘aln’ adimi farkl sayida is parcaciklari ile calistirilabilirken, ‘samse/sampe’ adiminda,
birden fazla is parcacigi desteklenmemektedir. BarraCUDA aracinda ise, ‘aln’ adiminda GPU
kullanilabilirken, sadece ‘sampe’ adiminda, BWA aracindan farkli olarak, birden fazla is pargacig
kullanilabilmektedir. BarraCUDA, TU verilerinde istenilen sayida GPU’yu, CU verilerinde ise 1 GPU ya
da her bir veri bir GPU tizerinde olmak tizere 2 GPU’yu desteklemektedir.

Analizler sirasinda calisma zamani olarak ‘aln’ ve ‘samse/sampe’ adimlarinin ¢alisma zamanlarinin
toplami alinmistir. Her yiiriitme ti¢ kez tekrarlanarak sonuclarin ortalamasi alinmistir. BWA aracinda
kullanilan is parcacigi sayisi, BarraCUDA’da ise kullanilan GPU sayisi disinda diger parametreler icin
varsayilan degerler kullanilmistir.

3. Bulgular ve Tartlsma (Findings and Discussion)

Yapilan analizler sonrasinda TU ve CU verilere dair elde edilen sonuglar, Tablo 2 ve Tablo 3’te
sunulmustur. Buna goére, hem TU hem de CU verilerde CPU ve GPU tizerinde beklenildigi gibi [10]
birbirine ¢ok yakin hizalama oranlarinin elde edildigi goriilmistiir. Calisma zamanlari incelendiginde
ise, TU verilerde BWA araci ile farkl is parcaciklarinda ¢alisma zamaninin azaldigi goriiliirken,
BarraCUDA ile de farkli sayida GPU kullanildiginda ¢alisma zamaninin azaldig: goriilmektedir.

Sistemdeki GPU sayisi arttikea, ¢alisma zamani da azalmaya devam etmektedir. Calisma kapsaminda
ulasilabilen TU veriler nispeten daha kiiciik veriler olup, ilerleyen ¢calismamizda BarraCUDA'nin daha
biiytik TU verileri iizerindeki performansi da incelendiginde, GPU sayisinin artirilmasinin benzer
sekilde calisma zamaninda azalma saglamasi beklenmektedir.
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Tablo 2. Tek uglu verilerin analiz sonuglar1 (Analysis results of single-end data)

BWA BarraCUDA
BWA BarraCUDA
1ip 8ip 16iP  24iP  32iP 40ip 1GPU 2GPU 3GPU 4GPU
Hizalama Hizalama

Orani Orani Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman

Veri Seti (%) (%) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.)
SRR070994 97,68 97,46 26,24 396 261 2,37 2,31 2,28 1,88 1,00 0,71 0,58
SRR071052 93,62 93,38 16,71 4,12 2,84 2,85 2,70 2,65 2,19 1,14 0,81 0,63
SRR10696340 97,96 97,63 24,76 7,31 3,74 3,51 3,30 3,22 2,36 1,24 0,87 0,68
SRR5559128 98,13 97,71 69,44 1191 897 7,72 7,26 6,93 545 2,63 1,81 1,41

Tablo 3’te goriilen CU veriler incelendiginde de benzer bir durum gorilmekte olup, bu verilerin daha
fazla okuma sayisina ve okuma uzunluguna sahip olmasi nedeni ile burada ¢alisma zamanlarinda ciddi
bir azalis gozlemlenmektedir. CPU kullaniminda maksimum IP sayisi ile elde edilen ¢alisma zamani,
SRR622457 etiketli biiyiik veride tek bir GPU kullaniminda %54 oraninda azalmaktadir. Bu oranin,
verinin boyutu kii¢iildiikge arttif1 goriilmektedir. Dolayisiyla, veri biyiikligii arttikga azalmanin
devam etmesi beklenir.

Tablo 3. Cift uglu verilerin analiz sonugclari (Analysis results of paired-end data)

BWA BarraCUDA
BWA BarraCUDA
1ip 8ip 16iP 24ip 32ip 40ip 1GPU  2GPU
Hizalama Hizalama

Orani Orani Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman Zaman

Veri Seti (%) (%) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.) (dk.)

ERR003014 94,93 96,17 82,21 51,11 45,38 44,70 44,57 44,12 6,86 4,77

ERR000589 97,83 97,94 116,25 50,81 43,12 41,80 40,93 40,56 5,92 5,08

SRR032215 88,94 89,05 146,99 40,32 29,53 26,86 25,22 24,57 6,64 6,16
SRR211279 97,67 97,61 301,66 87,45 53,47 46,87 43,58 41,45 14,03 12,50
ERR251661 96,01 96,04 820,89 206,71 118,63 101,73 93,39 88,65 34,46 27,72
ERR161544 98 97,89 829,59 206,78 151,77 133,54 124,52 120,08 49,48 40,53
SRR622461 89,66 89,7 1037,53 232,93 170,70 146,73 135,45 128,02 56,07 48,33

SRR622457 89,75 89,81 16600,01 4193,25 253565 2139,22 1951,12 1911,53 880,45 779,76

Calisma kapsaminda, hizalama alt araglari olan ‘aln’ ve ‘samse/sampe’ adiminin detayli zaman
analizleri yapilmistir. Buna gore, TU verilerinden elde edilen sonuglar $ekil 3’te sunulmaktadir. Daha
once belirtildigi gibi, BWA aracinda ‘aln’ adimi birden fazla is pargacigi ile ¢alistirildigindan ¢alisma
zamanlarinin azaldigr Sekil 3'te mavi renkli olarak, ‘samse’ adiminin ise birden fazla is pargacigini
desteklememesi sebebi ile ¢alisma zamanlarinin sabit kaldigi Sekil 3’te kirmizi renkli olarak
gorilmektedir. BarraCUDA’'nin sonuglari incelendiginde, ‘aln’ adiminda tek bir GPU'nun katkisinin bile
maksimum is parcacigindan elde edilen sonugtan daha iyi oldugu gorilmektedir. GPU sayis1 arttiginda
ise, calisma zamanindaki azalma devam etmektedir.

BarraCUDA'nin ‘samse’ adiminda, GPU sayis1 kadar boéliimlenen verinin ayni sayida CPU iizerinde
calismasiyla, Sekil 3’te kirmizi renkli olarak gosterildigi gibi zamanda kismi bir azalis oldugu
anlasilmaktadir.

Hizalama alt araglarinin CU verilerdeki sonuglari ise verilerin biiytikligii ve 6l¢eklendirme gz 6niine
alinarak sirasiyla Sekil 4a, Sekil 4b ve Sekil 4c’de sunulmaktadir. Buna gore Sekil 4a, Sekil 4b ve Sekil
4c’de, BWA sonuglarinda yine ‘aln’ adiminda farkl is parcaciklarinin ¢alisma zamanini azalttigi mavi
renkli olarak, CPU {izerinde yiiriitiilen ‘sampe’ adiminin siiresinin ise her is pargacigi i¢cin ayni oldugu
kirmizi renkli olarak goriilmektedir. BarraCUDA’da ‘aln’ adiminda maksimum iki GPU kullanilmistir.
‘aln’ adim1 incelendiginde, her iki grafikte de GPU kullaniminin maksimum is pargacigi ile elde edilen
calisma zamanini azalttigl ve bu azalisin iki GPU kullaniminda da devam ettigi gézlemlenmektedir.
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BarraCUDA’ya ‘sampe’ adiminda BWA’dan farkl olarak is parcacigi destegi eklendiginden, Sekil 4a,
Sekil 4b ve Sekil 4c’de kirmizi renkli olarak ifade edildigi haliyle, ‘sampe’ adiminin siiresinin CPU
versiyonuna gore hayli azaldig goriillmektedir.
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Sekil 4 (a). Cift uglu verilerin calisma zaman grafigi - 1 (ERR003014, ERR000589, SRR032215, SRR211279)
(Runtime graph of paired-end data- 1 (ERR003014, ERR000589, SRR032215, SRR211279))
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Sekil 4 (c). Cift uclu verilerin ¢calisma zamani grafigi - 3 (SRR622457)
(Runtime graph of paired-end data - 3 (SRR622457))

Hizalama siirecinin maliyetli ve verilerin biiyiik olmasindan dolay1 burada elde edilen sayilarin nicel
degerinin 6nemi olmasi ile birlikte, GPU kullaninminin gergekte ne kadar bir katki sagladigini
gosterebilmek adina Sekil 5(a) ve Sekil 5(b)’de hizlanma grafikleri de incelenmistir. Bunun igin,
sistemdeki maksimum is pargacigi sayisi olan 40 is pargaciginin calisma zamani referans alinmistir.
Buna gore, maksimum 4 GPU kullanilan TU verilere iligkin hizlanma grafigi Sekil 5a’da sunulmaktadir.
Beklenildigi gibi, GPU kullanimi ile hizlanmadaki artisin, dogrusal bir davranis gosterdigi
goriilmektedir. Tek GPU kullanimindaki veriler icin 1,2-1,4 kat bir artis goriiliirken, sistemdeki
maksimum 4 GPU kullaniminda 4-5 kat civarinda bir hizlanma oldugu belirlenmistir. Maksimum 2 GPU
kullanilan CU verilere iliskin hizlanma grafigi ise Sekil 5b’de sunulmaktadir. Sekil 5b incelendiginde,
CU verilere iliskin hizlanma grafigindeki kii¢iik veriler tizerinde 1 GPU kullanildiginda yaklasik 6-7 kat
oraninda hizlanma goriliirken, bu hizlanma 2 GPU’da 8-9 kat civarinda olmaktadir. Sistemde ¢alisilan
en biiyiik verinin hizlanmasi incelendiginde, 1 GPU’da 2 kat olan hizlanmanin, 2 GPU ile 2,5 kata kadar
ciktig1 goriilmektedir.
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4, Sonut;lar ve Tartlsma (Results and Discussion)

Yeni nesil dizileme ile elde edilen biiyiik miktarda verinin analizinde en maliyetli adim olan hizalama
strecindeki bu hesaplama maliyetini azaltabilmek i¢in bir¢ok ¢alisma yapilmaktadir. Bu ¢alismada,
literatlirde kabul géren BWA ve onun CUDA ile gelistirilmis versiyonu olan BarraCUDA araglarina
yonelik hizalama oranlar1 ve hesaplama zamanlari karsilastirmasi sunulmaktadir. CPU {lizerinde ¢alisan
BWA araciile GPU tizerinde ¢alisan BarraCUDA aracinin farkli 6zellikteki veri setleri tizerindeki calisma
performanslar1 incelenerek GPU kullaniminin hizalama silirecine maliyet ag¢isindan Kkatkisi
incelenmistir. Literatiirdeki diger CUDA araglarinin test edildigi veri setleri de dahil edilerek, farklh
verilerde BarraCUDA aracinin performansi incelenerek sonuglari analiz edilmistir. Buna gore,
BarraCUDA'nin BWA ile beklenildigi gibi benzer bir hizalama oranina sahip olmasi yaninda, ¢alisma
zamaninda ciddi bir azalmaya sebep oldugu goriilmiistiir. Literatiirde GPU kullanan hizalama araglari
incelendiginde ¢ogu calismada, zaman analizinde sadece toplam g¢alisma zamani ele alinmistir. Bu
¢alisma ile toplam ¢alisma zamanina ek olarak, bir ve birden fazla GPU iizerinde hizalama alt
adimlarinin ayr1 ayri zaman analizleri de sunulmustur.

Tek uclu ve ¢ift uclu veriler tizerinde gergeklestirilmis ¢alismada [23], gen diizeyinde okuma analizi
icin maliyet etkin bir yaklasim arayan arastirmacilara, daha uzun tek ug¢lu bir okuma verisi yerine kisa
¢ift uclu verileri tercih etmeleri tavsiye edilmistir.

Goriintii isleme benzeri veri isleme kapasitesi yiiksek gorevleri paralel hale getirmeye yardimci olmak
icin genel amagh CPU'larla karsilastirildiginda, GPU'lar uzmanlasmis tekli islem ¢oklu veri mimarisi
yoniinde gelisme saglamis olup, CPU'lardan daha basit islem cekirdekleri bulunmaktadir. Ornegin,
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daha basit kontrol mantigina, genellikle dallanma tahmini veya 6n getirme ve kii¢iik ¢cekirdekli bellege
sahiptirler. Daha basit bilgi islem ¢ekirdekleri, GPU'larin bir ¢ipe genel amagh bir CPU'dan ¢ok daha
fazla cekirdek sigdirmasina olanak tanir. GPU mimarileri, dallanma kosulu az olan veya veri bagimlilig:
olmayan is yiiklerinde son derece iyi performans gosterir. Ek olarak, GPU mimarilerinde, bellek yapilari
ylksek hizli veri akisini desteklemek iizere 6zellestirilmistir [24].

Gen dizilimi c¢alismalart da uzun okumalar iceren, yiiksek veri isleme kapasitesine sahip
uygulamalardir. Geleneksel CPU tabanli yontemler, genom dizilerinin artan hacmi ve karmasikligiyla
miicadele eder ve bu da veri isleme ve analizinde 6nemli gecikmelere yol acar [25]. COVID-19
pandemisinin yakin zamanda gosterdigi gibi, insanlar arasinda bulasici olan hastaliklarin bulasma
modellerini anlamlandirmak igin, buyilik 6lcekli patojen genomik verilerin analizi hayati 6neme
sahiptir. Ham dizi verilerini analize hazir varyantlara islemek icin kullanilan mevcut yéntemler 6lgek
acisindan yeterince performansli sonuglar vermemektedir ve hastalik kontrolii i¢in hizli gézetim
¢abalarini ve epidemiyolojik arastirmalar1 yavaslatmaktadir [26]. Gergek hayatta hizli ¢dziimler
tiretilmesi gereken genis pandemik stireclerde, hizli ¢6ziim tretmek acisindan GPU hizlandirmali
genomik calismalarin basarili sonuglar vermesi hayati 6nem arz etmektedir.

GPU katkisinin daha agik anlasilabilmesi icin gelistirdigimiz c¢alismadaki hizlanma degerleri
incelendiginde, tek uglu verilerde hizlanma degerlerinin 5 kata kadar, ¢ift uglu verilerde ise 9 kata
kadar ¢iktign gorilmistir. GPU sayisina gore dogrusal bir davranis gosteren hizlanma artisi
goriilmektedir. Calismanin genel olarak literatiirle uyumlu sonuglar vermesi, ayrica o6nceki
calismalardan farkli olarak birden fazla GPU lizerinde denenmesinin calisma zamaninda azalma
saglamasi, farkli tiir veriler lizerindeki dizi hizalamasinda GPU kullanimini tesvik edici niteliktedir.

Elde edilen dogrusal hizlanma davranisi ile sonraki ¢calismalarda, daha fazla okuma sayisina sahip tek
uclu ve ¢ift uglu veriler de GPU katkisi ile arastirilabilecektir. Calismada olusturulan ardisik diizen, agik
bir kiitiiphane olarak diger arastirmacilarla paylasilabilecektir. Ayrica bu ¢alismadan elde edilen
deneyimlerle ilerleyen ¢alismalarda, bulasici hastaliklarin genetik nedenlerinin anlasilmasina yardimei
olmak iizere farkli veri setleri ve vaka calismalari iizerinde genomik varyantlarin anlamlandirilmasi
konusunda GPU hizlandirmali hesaplama calismalari gergeklestirilebilecektir.
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