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Problemstellung

Alignment zweier Sequenzen von Symbolen. Als Symbole dienen die Basen Adenin (4), Guanin
(G), Cytosin (C) und Thymin (7).

db ACCGTA
read  A-CGTT
align(db, read) ~ MDMMMX
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Problemstellung

Berechnet das optimale Alignment zweier Sequenzen (db,read).
Ein Alignment besteht aus Editieroperationen, welche mit Kosten behaftet sind. Fur die
Berechnung wird eine Matrix benutzt, in welcher die bendtigten Kosten aufaddiert werden.
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Problemstellung

Berechnet das optimale Alignment zweier Sequenzen (db,read).
Ein Alignment besteht aus Editieroperationen, welche mit Kosten behaftet sind. Fur die
Berechnung wird eine Matrix benutzt, in welcher die bendtigten Kosten aufaddiert werden.

dblx]
ACAGCCATATA

G C
161 15 51 151 161 151 6 [ 14 161 161 i [0

IrniEnirniEnieniEniriEniriEniri e
S(xy—1)+1
Sx=1,y)+1

0 db[x] = read|y]
Sx—=Ty-1+ {1 dblx] # read[y]

IIIIIII El

a| - e
8
P
o8 >
I

=min

—_——

readly]

[co][eo]

TU Dresden, 27.08.2014

cunigung des Saba-Alignments Folie 4.2 von 10



TECHNISCHE
@ UNIVERSITAT
DRESDEN

Problemstellung

Berechnet das optimale Alignment zweier Sequenzen (db,read).
Ein Alignment besteht aus Editieroperationen, welche mit Kosten behaftet sind. Fur die
Berechnung wird eine Matrix benutzt, in welcher die bendtigten Kosten aufaddiert werden

readl[y]

TU Dresden, 27.08.2014

Folie 4.3 von 10



TECHNISCHE
@ UNIVERSITAT
DRESDEN

Problemstellung

Berechnet das optimale Alignment zweier Sequenzen (db,read).
Ein Alignment besteht aus Editieroperationen, welche mit Kosten behaftet sind. Fur die
Berechnung wird eine Matrix benutzt, in welcher die bendtigten Kosten aufaddiert werden

readl[y]

TU Dresden, 27.08.2014

Folie 4.4 von 10



TECHNISCHE
UNIVERSITAT
DRESDEN

Problemstellung

Berechnet das optimale Alignment zweier Sequenzen (db,read).
Ein Alignment besteht aus Editieroperationen, welche mit Kosten behaftet sind. Fur die
Berechnung wird eine Matrix benutzt, in welcher die bendtigten Kosten aufaddiert werden

readly]

TU Dresden, 27.08.2014

Folie 4.5 von 10



TECHNISCHE
UNIVERSITAT
DRESDEN

Problemstellung
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Parallelisierung

Das Einlesen der Reads benotigt 3,5 % der Zeit und das Ausgeben der Alignments 2,32 %.

1

1
smaxpy — mxX(Py = min(P —78M8 — M
o1 (P) (P) = min( max (0,035, 0,0232)

— 2
f+(1Pf) 2

)
f =0,035

(Amdahl’s Law)
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Auswertung/Performance

Analyse von Reads, welche mit verschiedenen Seqgenzierungsarten simuliert wurden.

Algorithmus ~ Jahr Basenpaare Entwickler

Bowtiel 2013  35-100 Johns Hopkins University
Bowtie2 2014 50-1000 Johns Hopkins University
Cushaw3 2014 ~100 Uni Mainz

Novoalign 2014 shortandlong  novocraft.com

Saba1l 2013 Frank Hoffmann

® |llumina-artig mit 100 Basenpaaren
® A54-artig mit 250 Basenpaaren
® A54-artig mit 400 Basenpaaren

Beschleunigung de
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erzeugte Alignments / gesuchte Reads in %
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Zusammenfassung

® Optimierung des Alignments
® Parallelisierung
® \/ergleich mit anderen Verfahren
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‘»Wissen schafft Briicken.«
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