
!

计算机测量与控制
,"$"#,!"

+

6

)

!

&'(

)

*+,- .,/0*-,(,1+ 2 &'1+-'3

!

"""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""

设计与应用
!

"6#

!!

!

收稿日期!

"$"# $! $"

*

!

修回日期!

"$"# $* $(

#

基金项目!国家自然科学基金面上项目+

('I6"###

)*广州华商学院校内科研导师制项目资助+

"$"!O?%?!#

)#

作者简介!杨
!

波+

'I66

)"男"硕士"副教授#

徐胜超+

'I)$

)"男"硕士"副教授#

引用格式!杨
!

波"陈洋广"徐胜超
,

基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多序列比对方法&

S

'

,

计算机测量与控制"

"$"#

"

!"

+

6

)(

"6# "6I

"

")6,

文章编号!

'(6' #*I)

"

"$"#

#

$6 $"6# $(

!!

%>8

!

'$,'(*"(

$

-

,/92B,''Q#6("

$

<

:

,"$"#,$6,$#$

!!

中图分类号!

&Y!I!,#

!!

文献标识码!

P

基于
I

)

/-U

云计算的生物基因多序列比对方法

杨
!

波'

! 陈洋广"

! 徐胜超'

+

'J

广州华商学院 数据科学学院"广州
!

*''!$$

*

"J

广州华商学院 会计学院"广州
!

*''!$$

)

摘要!在生物基因多序列比对过程中"早期的方法仅计算了单一的
?

:

7E2

集群参数"导致算法的并行效果较差*为此"设计

了基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多序列比对方法*基于获得的生物遗传序列数据"对其进行了优化"并通过计算不同序列间的匹

配度"对生物基因多序列比对任务进行动态规划*利用
?

:

7E2

云计算技术"构建
?

:

7E2

集群"并对多个
?

:

7E2

集群的参数进行计

算*利用多种生物基因序列之间的相似性与差异性来选择最佳的匹配路径"在此基础上"建立多个生物基因序列比对的并行计算

模型"并对其进行求解"得到对应的多个序列对比对的并行算法*实验结果表明(该方法具有更好的并行性"能够有效提高多序

列比对的性能#
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引言

在生物信息学中"多序列比对是一个非常重要的工作"

它对于理解基因的演化历程-发现基因之间的相似性和差

异性以及进行基因组的组装等方面都具有重要的价值#然

而"近年来"高通量测序技术的迅速发展为海量基因组数

据的获得提供了可能#这些数据包含了来自不同个体-物

种或种群的大量基因序列#比较并分析了这些基因的顺序"

可以揭示基因组的演化-功能注释以及相关的遗传变异等

重要信息#当前的并行算法仅计算了单一的集群参数"对

所有计算节点应用相同的参数配置"但是"在某些情况下"

这可能不适用于生物基因多序列比对"因为数据的特点和

计算任务的复杂性可能会导致不同节点上的任务负载不均

衡#目前现有的序列分析技术已经无法满足大规模数据处

理的需求#因此"多序列比对算法并行化是当前生物信息

学研究的热点#

文献 &

'

'根据实际情况"构建二级
O7.A

索引"快速

作图与筛选出该基因的长序列"并对其进行哈希值的计算"

实现先并行后对长序列的排列#该算法使用二级
O7.A

的索

引结构"可以减少内存占用"降低空间复杂度"但在长序

列比对中"可能存在某些操作之间有依赖关系"必须按照

顺序执行"意味着并行执行的能力受到限制"并行效果不

佳#文献 &

"

'优化了输入的基因序列数据"将其分割"利

用
?

:

7E2

实现分布式计算#在混沌遗传算法的作用下"对基

因序列进行比对和分析"再设计相应的并行策略"完成并

行化处理#该算法基于云计算平台"可以根据实际需要动
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"6*
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!

态调整计算资源"适应不同规模和负载的基因序列比对任

务"但存在计算资源需求高-技术支持限制和实验数据集

限制等问题"从而导致其应用范围相对较窄#文献 &

!

'利

用读取映射器技术实现数据集"与序列数量成线性关系"

能够在几秒钟内比对数万个完整的生物基因组#该算法采

用一种分而治之的策略"能够高效地处理大规模的病毒基

因组数据集"但进行比对时需要借助参考序列进行引导"

导致并行性受限#

文献 &

#

'提出了一种基于序列长度的高效多序列比对

算法"该算法首先根据基因序列的长度将其分为若干段"

然后对每个分段进行排序并与原序列比对#随着高通量测

序技术的发展"序列比对变得越来越简单#文献 &

*

'提出

了一种基于时间窗的
%]P

序列分段方法"该方法首先将

%]P

序列按照其长度划分为若干个区间"然后对每个区间

进行比较#文献 &

(

'提出了一种基于启发式策略的多序列

比对算法"该算法首先利用启发式策略对多个基因进行排

序"然后将所有排序后的结果进行比较#但是"也出现了

一些问题#在
%]P

序列比对算法中"由于
%]P

序列长度

大-序列之间重叠率高"传统的比对算法过程中会花费大

量时间#此外"由于
%]P

序列长时间不变"且每次比对只

有一个结果"导致基因数据信息损失大"影响比对准确率#

云计算通过虚拟化的计算资源和服务"为用户提供了

弹性-灵活-可靠和成本较低的计算环境"推动了数字化

转型和创新应用的发展#该技术可以根据实际需求快速分

配和释放计算和存储资源-并通过冗余和备份机制提供高

可靠性的服务"支持大规模生物基因多序列比对的处理和

分析#

云计算平台和
?

:

7E2

内存计算框架具备良好的并行化处

理能力"可以将数据集切分为多个子集"在不同的节点或

计算单元上进行并行处理"且对于多序列比对算法非常重

要"通过对多个序列进行逐一比对"实现并行执行从而提

高效率#因此"本文设计了基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多

序列比对并行算法#根据获取的生物基因数据"对生物基

因多序列比对任务动态规划"以
?

:

7E2

云计算为基础"建立

多个基因序列对比对的并行计算模型"并对该模型进行

求解#

本文设计的算法将考虑基因数据的多样性和复杂性"

采用适当的并行策略和优化方法"从而改善算法的精度与

稳定性#通过获取的生物基因序列数据"计算不同序列间

的匹配度"实现生物基因多序列比对任务的动态规划"具

有良好的准确性#最后通过仿真实验验证了本文方法的优

秀性能#

#

!

生物基因多序列比对任务动态规划

为实现对生物基因多序列比对并行算法的设计"需要

先获取大量的生物基因多序列数据#当获得生物基因多重

序列资料时"一般从美国生物技术信息中心 +

]Md8

"

97Q

<B4970/@9<@ED4EGB4<@/A9404

T1

B9D4E57<B49

)-学术论文等多

种渠道进行获取#获取的生物基因多序列数据类型众多"

分别为脱氧核糖核酸 +

%]P

"

C@4K

1

EBG49;/0@B/7/BC

)-核糖

核酸 +

X]P

"

EBG49;/0@B/7/BC

)-蛋白质序列数据等&

6I

'

#将

上述数据作为基础"首先"将高品质的资料过滤掉"在顺

序资料中剔除重复与品质不佳的资料"然后格式化处理数

据"为比对工作提供基础#同时"还需要对所获得的序列

数据作进一步的优化"以进一步改善其质量&

'$'"

'

#其具体

优化处理的过程如下所示(

;

?

+

"

)

+

57K

+

,

"

"

,

F

) +

'

)

;

?

L

+

"

)

+

;

?

+

"

)

)

;

\

+

"

)

;

$

+

"

)

+

"

)

;

\

+

"

)

+

'

$

4

$

?

+

'

;

?

+

"

) +

!

)

;

$

+

"

)

+

'

$

4

$

?

+

'

+

;

?

+

"

)

)

;

\

+

"

))

"

+

#

)

式中"

;

?

+

"

)表示筛选的基因序列数据"

,

"

-

,

F

分别表示基因

序列
"

和
F

的评估值"

;

?

L

+

"

)表示优化处理后的基因序列数

据"

;

\

+

"

)表示基因序列的均值"

;

$

+

"

)表示基因序列的方差"

$

表示基因序列数据的数量&

'!'#

'

#通过上述公式"对基因序

列进行筛选"并对其进行优化"以进一步改善其质量"为

后续的任务规划奠定基础#将上述基因序列数据的优化结

果作为基础"结合实际的基因序列比对需求"对生物基因

多序列比对任务进行动态规划#其动态规划过程如下所示(

;
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+
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+
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J

+
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"

F
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5

*

%

5

,

$

%

+

6

)

式中"

;

+

"

"

F

)表示生物基因多序列比对任务动态规划结果"

P

+

"

"

F

)表示序列
B

与序列
-

之间的匹配度"

J

+

"

"

F

)表示序列

B

与序列
2

之间的不匹配度"

6

5

表示不同序列的匹配值"

%

5

表示不同序列间的间隙值"

$

%

表示不同序列间的间隙权重"

I

5

表示不同序列间的不匹配值&

'*'6

'

#通过上述公式"完成

生物基因多序列比对任务动态规划#

!

!

基于
I

)

/-U

云计算的基因多序列比对并行计算

模型构建

!!

将上述生物基因多序列比对任务动态规划的结果作为

基础"构造如图
'

所显示的
?

:

7E2

云计算平台#

图
'

!

?

:

7E2

内存的框架处理大数据

?

:

7E2

的核心代码是以一种称为
?/707

的语言来完成"

?/707

语言可以像操作本地集合对象一样轻松地操作分布式

!
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!

数据集#提供比
O7C44

:

更上层的
PY8

"

?

:

7E2

的程序设计

代码比较精简"相同的功能只有
O7C44

:

的
'

.

'$

甚至更少#

选择了
?

:

7E2

框架"再结合
b7E9

规范"生物基因多序

列比对就可以通过 $

N7

:

+映射)%和 $

X@C;/@

+归约)%这

样两个操作来构成序列比对的 +工作单元)"用户只需提供

自己的
N7

:

函数以及
X@C;/@

函数即可进行序列比对子任务

的并行处理#

把
?

:

7E2

并行编程应用到生物基因多序列比对并行计算

模型的构建中"能够降低计算压力"提高生物基因多序列的

比对速度"并行计算模式的优化&

"'

'

#由此"基于
?

:

7E2

云计

算的基因多序列比对并行计算模型的构建过程如图
"

所示#

图
"

!

基于
?

:

7E2

云计算的基因多序列比对流程

如图
"

所示"在上述模型构建过程中"将上述获取的

生物基因多序列数据作为基础"使用
?

:

7E2

云计算虚拟机来

构建
?

:

7E2

集群#确保每台机器都有足够的内存-处理能力

和网络连接"以满足
?

:

7E2

的运行要求#在每个工作节点上

安装相同版本的
?

:

7E2

"并配置好环境变量"确保各个节点

之间可以互相通信"并且网络连接稳定#将生物基因数据

加载到
?

:

7E2

集群中#根据数据的规模和计算任务的复杂

性"将生物基因多序列比对任务划分为多个小的子任务#

使用
?

:

7E2

提供的并行计算操作来处理划分好的子任务"收

集并合并各个子任务的计算结果"然后在
?

:

7E2

集群中进行

工作"这种序列比对子任务有专门的串行代码与运行库#

在执行比对任务的过程中"需要分别计算生物基因多序列

相似性和差异性"由此得到最佳的比对路径#在上述过程

中"对
?

:

7E2

集群的参数进行计算的具体过程如下所示(

)

'

+

O

=

Z

)

"

+

S

:

T

7

8

9

G

+

)

)

式中"

)

'

代表
?

:

7E2

群集的记忆体参数"

O

=

表示生物基因多

序列数据的存储量&

""

'

"

Z

表示动态规划的基因多序列比对任

务数量"

)

"

代表
?

:

7E2

集群的节点数量"

S

:

表示集群节点规

模"

T

G

表示集群的核心数量#根据上面的公式"实现
?

:

7E2

集群中所有参数的计算"根据计算结果"对比对任务进行

分解"并计算非同比对任务间的异同#假设有两条
%]P

序

列"它们有相同的碱基组成-相似的长度和相似的基因结

构"这意味着它们具有较高的相似性#假设有两条蛋白质

序列"它们的氨基酸序列有很多不同之处"则具有较大的

差异性#其具体计算过程如下所示(

]

+

"

"

F

)

+

'

)

=

+

"

"

F

) +

I

)

式中"

=

+

"

"

F

)表示计算出的基因序列数据的差异性"

]

+

"

"

F

)

表示基因序列数据的相似性#通过上述公式"为基因序列

数据求出最优排列路线"以此为基础"从中筛选出差异性

最小的序列数据进行比对"由此筛选出最佳的比对路径"

更快地完成对比对任务&

"!

'

#同时"通过
?

:

7E2

集群"多个

子任务可以并行执行"进一步提高了比对的效率"由此完

成并行计算模型的构建#至此"基于
?

:

7E2

云计算的生物基

因多序列比对并行计算模型构建的设计完成#

$

!

I

)

/-U

云计算方法的优点分析

?

:

7E2

云计算方法的生物基因多序列比对算法的性能比

N7

:

QX@C;/@

软件上要先进"前面我们分析了
?

:

7E2

云计算

方法的的任务划分"其主要通过
N7

:

QX@C;/@

编程模型来完

成#根据
O7C44

:

"J$

的
b7E9

规范"

b7E9

是
O7C44

:

'J$

的

N7

:

QX@C;/@

规范的升级"保留了名空间服务器
]75@]4C@

和数据服务器
%7<7]4C@

#

]75@]4C@

用于元数据服务"而

%7<7]4C@

用于分散在一个集群中提供分布式文件存储服

务#图
!

显示了把
?

:

7E2

云计算与
b7E9

框架结合的生物基

因多序列比对的应用程序启动流程图#

图
!

!

?

:

7E2

云计算与
b7E9

规范的融合

%

!

生物基因多序列比对并行算法的实现

将上述构建的生物基因多序列比对并行计算模型作为

基础"结合实际情况"对并行计算模型进行求解#根据求

解结果"生物基因多序列比对的对应并行算法#其具体求

解过程如下所示(

:

+

6

,3,

4

+

'$

)

式中"

:

表示并行计算模型求解结果的量化值"

6

表示基因

序列比对数量与总的基因序列数量的比对率"

3

表示并行参

数"

4

表示当前比对任务在并行模型中的权重值&

"#

'

#将上述

计算结果作为基础"建立了多个生物基因序列匹配的并行

!

投稿网址!
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云计算的生物基因多序列比对方法
!

"66

!!

!

算法#它产生的一些并行算法的代码具体如表
'

所示#

表
'

!

并行算法的代码

行号 代码

' B5

:

4E<5;0<B

:

E4/@..B9

T

" B5

:

4E<9;5

:1

7.9

:

! C@D70B

T

9

+

.@

e

'

"

.@

e

"

)(

# 57</A@.g9

:

,.;5

+

.@

e

'gg.@

e

"

)

* E@<;E957</A@.

( C@D

:

7E700@0

2

70B

T

9

+

.@

e

.

)(

6

:

440g 5;0<B

:

E4/@..B9

T

,Y440

+)

) E@.;0<.g

&'

I D4EBB9E79

T

@

+

0@9

+

.@

e

.

))(

'$ D4E

-

B9E79

T

@

+

BF'

"

0@9

+

.@

e

.

))(

''

E@.;0<.,7

::

@9C

+

:

440,7

::

0

1

2

7.

1

9/

+

70B

T

9

"

7E

T

.g

+

.@

e

.

&

B

'"

.@

e

.

&

-

')))

'"

:

440,/04.@

+)

'!

:

440,

-

4B9

+)

'# E@<;E9E@.;0<.

'*

.@

e

.g

&

lP̂ &PM̂ PMl

"

lP̂ &P̂ PMl

"

lP̂ &P̂ PM̂ l

"

lP̂ &P̂ PM̂ PMl

'

'( E@.;0<.g

:

7E700@0

2

70B

T

9

+

.@

e

.

)

'6 .B5B07EB<B@.g

&

E@.;0<,

T

@<

+)

D4EE@.;0<B9E@.;0<.

'

') <4<70

2

.B5B07EB<

1

g.;5

+

.B5B07EB<B@.

).

0@9

+

.B5B07EB<B@.

)

'I

:

EB9<

+

lPZ@E7

T

@.B5B07EB<

1

(

l

"

<4<70

2

.B5B07EB<

1

)

以上代码是一个使用多进程的并行序列比对过程#下

面对代码中的各个部分进行解释(导入了
5;0<B

:

E4/@..B9

T

库"该库提供了用于并行计算的多进程功能#定义了一个

70B

T

9

函数"用于计算两个序列之间的相似性 +即匹配的元

素个数)#定义了一个
:

7E700@0

2

70B

T

9

函数"该函数接受一

组序列 +

.@

e

.

)作为参数"使用多进程并行地计算序列之间

的相似性#在
:

7E700@0

2

70B

T

9

函数中"首先创建了一个
5;0Q

<B

:

E4/@..B9

T

,Y440

对象"用于管理并行计算任务的线程池#

在嵌套的两个循环中"对所有的序列进行两两比较"并将

计算任务提交给线程池进行并行计算#使用
:

440,7

::

0

1

2

7.

1

9/

方法提交并行计算任务"该方法会返回一个
5;0<B

:

E4Q

/@..B9

T

,

:

440,P.

1

9/X@.;0<

对象"表示异步计算的结果#将

这些结果存储在列表
E@.;0<.

中#当所有计算任务提交完成

后"调用
:

440,/04.@

+)和
:

440,

-

4B9

+)方法来等待所有计算任

务完成并关闭线程池#最后"在主程序中"定义了一组序

列
.@

e

.

"调用
:

7E700@0

2

70B

T

9

函数并获取相似性计算的结

果#将每个计算任务的结果从
P.

1

9/X@.;0<

对象中使用
E@Q

.;0<,

T

@<

+)方法提取出来"并将其存储在
.B5B07EB<B@.

列表

中#计算所有相似性的平均值"并打印输出#

根据上述并行计算模型的求解结果"先定义一个并行

计算主控函数和比对函数"然后将若干条基因信息输入进

去"对其进行优化"由此对上述数据进行并行计算"将并

行计算结果进行汇总"并计算其平均相似度"由此保证比

对效果#利用上述代码"完成对并行算法的设计"提高了

基因多序列比对的计算效率#

L

!

仿真实验与性能分析

L"#

!

I

)

/-U

集群的搭建与编程

为验证本文设计的基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多序列

比对并行算法在实际应用中的效果"进行实验测试#实验

中"本项目搭建
?

:

7E2

集群的运行环境"并开展相关的实验

验证#具体
?

:

7E2

集群网络设备拓扑图如图
#

所示#

图
#

!

?

:

7E2

集群网络设备拓扑图

图
#

中主节点通过交换机与工作节点相连"每个工作

节点上有多个任务执行器"用于并行执行
?

:

7E2

作业#实验

的
?

:

7E2

集群的
O7C44

:

部分由名空间节点 +

]75@]4C@

)

和数据节点 +

%7<7]4C@

)构成"其他的
b7E9

部分则由主控

节点
X@.4;E/@N797

T

@E

与
]4C@N797

T

@E

组成#通过
!$

台

YM

机搭建
?

:

7E2

云计算集群"

YM

配置参数为(

)

核-

"J)$

^O3

的
MYU

"

'( d̂

的内存"

'&d

的硬盘"

X@CO7<WB9;K

操作系统"这些节点之间通过局域网内的
"

台
'$$$N"#

口

&YQWB92

交换机连接起来#

!$

台
YM

机都安装
X@CO7<WB9;K

操作系统"得到软件配置"如表
"

所示#

表
"

!

?

:

7E2

云计算平台节点配置信息

节点
8Y

地址 角色 操作系统 运行进程

'I",'(),"*,' N7.<@E X@CO7<WB9;K

]75@]4C@

"

X@.4;E/@N797

T

@E

'I",'(),"*," [4E2@E X@CO7<WB9;K

%7<7]4C@

"

]4C@N797

T

@E

"

[4E2@E

'I",'(),"*,! [4E2@E X@CO7<WB9;K

%7<7]4C@

"

]4C@N797

T

@E

"

[4E2@E

'I",'(),"*,# [4E2@E X@CO7<WB9;K

%7<7]4C@

"

]4C@N797

T

@E

"

[4E2@E

'I",'(),"*,*

!

!$

[4E2@E X@CO7<WB9;K

%7<7]4C@

"

]4C@N797

T

@E

"

[4E2@E

在实验过程中值得注意的是
?

:

7E2

对于资源管理与作业

调度可以使用本地模式-

?<79C7049@

独立模式-

P

:

7/A@

N@.4.

模式及
O7C44

:

b7E9

模式来实现"图
!

就是一种
O7Q

C44

:

b7E9

模式#它支持多种
?/A@C;0@E

和
K̀@/;<4E

"用

b7E9

模式的实现也就非常容易#

?

:

7E2

由
N7.<@E

+类似于
N7

:

QX@C;/@

的
S4G&E7/2@E

)

!

投稿网址!

+++,

-

.

-

/0

1

23,/45



!!

计算机测量与控制
!

第
!"

""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""

卷!

"6)

!!

!

和
[4E2@E.

+类似于
N7

:

QX@C;/@

的
&7.2&E7/2@E

工作节点)

组成#

L"!

!

生物基因动态规划数据的选取

本文动态规划是以基因序列数据结果作为基础"结合

实际的基因序列比对需求"对生物基因多序列比对任务进

行动态规划#文中表
!

生物基因序列数据集"为动态规划

参数选择#实验中"从美国生物技术信息中心 +

]Md8

"

97Q

<B4970/@9<@ED4EGB4<@/A9404

T1

B9D4E57<B49

)中获得生物基因

多序列数据"为保证实验结果的可靠性"选取了较大规模

的生物基因数据序列集作为数据库"并从中随机抽取多组

基因序列数据#其具体抽取结果如表
!

所示#

表
!

!

生物基因序列数据集

数据集编号 数据类型 序列的条数

U'

数据集 蛋白质序列数据
"*(!#

U"

数据集 蛋白质序列数据
'"*I(

U!

数据集 蛋白质序列数据
"(I#6

U#

数据集 蛋白质序列数据
"((!*)

U*

数据集 蛋白质序列数据
'*)*'"

]'

数据集 核苷酸序列数据
#'"*("

]"

数据集 核苷酸序列数据
"!!(I*

]!

数据集 核苷酸序列数据
'*"6#*

]#

数据集 核苷酸序列数据
"!('#"

]*

数据集 核苷酸序列数据
*I(#"

如表
!

所示"将上述抽取的生物基因序列数据集作为本

次实验数据"进行实验测试#实验中"为了更好地分析生物

基因序列数据集的实际情况"在此基础上"进一步研究这些

基因在数据集上的分布规律#在本次实验中"将展示部分基

因数据的序列分布情况#其具体分布情况如图
*

所示#

图
*

!

部分基因数据的序列分布情况

如图
*

所示"上述为生物基因的部分序列"将上述基

因序列数据集作为基础"进行后续实验测试#为提高本次

实验结果的可靠性"将文献 &

'

'算法和文献 &

"

'算法与

本文设计的并行算法进行对比#本文设计的基于
?

:

7E2

云计

算的生物基因多序列比对并行算法为算法
'

"文献 &

'

'算

法为算法
"

"文献 &

"

'算法为算法
!

#其中"文献 &

'

'算

法设置序列的碱基位数为
'*

"*匹配得分为
"

*空隙罚分为

!

*常规错误的拓展罚分为
'

#文献 &

"

'算法基于
]@@CQ0@Q

579Q[;9./A

建立遗传编码矩阵"并分别将移动规律用
X

-

d

和
%

表示"设染色体的编码为
dddddXdddd

#将
!

种算

法的试验检测结果比较与分析"验证
!

种算法的应用性能#

L"$

!

泊松估计值测试

为了检验这
!

个算法的实用性"以算法的泊松估计值

为评价指标"对比
!

种算法的性能#泊松估计值计算公式

如下(

/

+

'

+

?

)

+

,

?

O

),

?

+

''

)

式中"

?

表示事件发生的次数"

,

表示事件发生的平均次数#

泊松估计值越大"说明该方法具有较好的并行性#实

验中"

!

种不同的算法在基因序列中应用"统计其并行结果

的泊松估计值"如图
(

所示#

图
(

!

!

种算法的泊松估计值

从图
(

可以看出"在上面的试验结果中"和标准值相

比"算法
'

的泊松估计值均在标准值之上"且数值较高#

在算法
"

的并行结果中"存在部分数据集的泊松估计值数

值较小"在标准值之下#在算法
!

的并行结果中"仅存在

数据集
]"

的泊松估计值在标准值之上"其余均在标准值之

下"算法
!

的并行效果较差#这是因为本文利用
?

:

7E2

云计

算平台同时处理大规模的数据和任务"对生物基因多序列

比对"并行算法可以将整个比对过程分解为多个子任务"

并在
?

:

7E2

集群中并行执行"从而导致较高的事件发生次

数"由此可知"文中所提出的算法具有更好的并行性能#

L"%

!

多序列比对时间测试

为了更好地验证这
!

个算法的并行性能"分析
!

种算法

多序列比对所使用的时间"具体比对结果如表
#

所示#

!
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云计算的生物基因多序列比对方法
!

"6I

!!

!

表
#

!

!

种算法多序列比对时间

实验数据集
!

种算法多序列比对时间.
.

算法
'

算法
"

算法
!

U'

数据集
* '* ')

U"

数据集
( '( '6

U!

数据集
) '# '6

U#

数据集
# '( ')

U*

数据集
* '* '(

]'

数据集
( '6 ')

]"

数据集
6 '! '*

]!

数据集
6 '" ')

]#

数据集
* '# '6

]*

数据集
( '* '(

如表
#

所示"算法
'

的多序列比对时间"均低于算法
"

和算法
!

"其能够在并行计算中取得较高的性能#这是因为

本文构建生物基因多序列比对并行计算模型"对并行计算

模型进行求解"生成相应的生物基因多序列比对并行算法"

提高了并行算法的并行性能#

综上所述"本文设计的基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多

序列比对并行算法在实际应用中具有较高的泊松估计值和

较低地多序列比对时间"并行效果较好"能够有效提高生

物基因多序列比对并行的性能"促进相关行业的发展#

W

!

结束语

本文提出一种基于
?

:

7E2

云计算的生物基因多序列比对

方法#该方法可以有效地处理大规模的生物基因序列数据

集"并显著缩短比对时间"提高算法的并行性能"这样"

就可以得到更加精确的对比结果#同时"本文设计的算法

在处理更大规模生物基因数据集时"也能够取得较好的效

果"这为大规模数据的处理提供了有力的支持"同时"还

将为生物信息学领域的相关研究提供有效的分析手段"但

本文没有涉及到对生物基因多序列比对算法的优化和改进#

未来的工作可以着眼于改进比对算法"提高其效率和准确

性"以适应更大规模和复杂的基因序列比对任务#

参考文献!
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