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Resum

Durant els ultims anys, els seqlienciadors d’ADN han estat millorats en velocitat i
costos de funcionament, generant una allau de dades genomiques. Aixo ha fomen-
tat la millora i paral-lelitzacié dels algorismes d’alineament, buscant aprofitar els
diferents entorns de computacié d’alt rendiment.

En bioinformatica, el terme alineament es defineix com la comparacié de dues
lectures d’ADN, ARN o proteines potencialment diferents. Aquesta comparacié
es fa d’acord amb les relacions entre els seus nucleotids: encerts, errors, insercions
i esborrats. Més especificament, quan es comparen seqiiencies curtes s’empra el
terme mapatge de seqiiéncia.

En aquesta tesi es descriuen diversos algorismes per al mapatge inexacte de
seqiiéncies biologiques curtes, amb la seua paral-lelitzacié en entorns com GPGPU
0 memoria compartida.

Actualment, els metodes de mapatge inexacte consisteixen en una combinacié
de tecniques de cerca de llavors seguides de tecniques d’alineament local. D’una
banda, els algorismes de cerca de llavors solen basar-se en tecniques de recerca
cap enrere, utilitzant la transformada de Burrows-Wheeler, 'index de Ferragina
i Manzini i matrius de sufixos per localitzar les arees on podria alinear-se una
lectura. D’altra banda, els algorismes d’alineament local generen matrius de pesos
usant programacié dinamica, obtenint aixi l’alineament millor puntuat d’entre
totes les arees destacades.

La tesi s’enfoca en I'estudi dels metodes de recerca cap enrere. Concretament,
descrivim la relacié entre la transformada de Burrows-Wheeler, les matrius de
sufixos i el FM-Index d’un text de referéncia.

Dos algorismes de recerca cap enrere que usen el FM-Index s’hi han paral-lelitzat
en GPGPUs. El primer permet mapatge exacte en GPUs i pot usar-se per acce-
lerar les tecniques de cerca de llavors. El segon és una implementaci6 CPU-GPU
hibrida que permet mapeig inexacte amb un error i retorna els parells finals d’una
lectura. Els dos superen les implementacions existents.

A més, s’ha implementat un algorisme de mapatge inexacte que permet qualse-
vol nombre de diferéncies. L’algorisme combina recerca cap enrere amb tecniques
d’exploracié d’arbres de cerca, implementant estrategies de poda especifiques per
a dades genomiques. Aquest nou metode és la contribucié més significativa de
la tesi, aconseguint major sensibilitat i un speed-up de 7x respecte a algorismes
similars.

Finalment, durant ’estada al Jap6 ’algorisme ha estat modificat per treballar
amb un index out-of-core. Aquest index permet usar l'algorisme de mapeig in-
exacte amb genomes grans en sistemes amb configuracions de memoria primaria
limitades.



