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요       약
 상수 크기의 알파벳 에 대해 길이가 각각 , 인 두 문자열 와 의 편집거리는 를 로 변환

하기 위해 필요한 최소 편집연산의 수로 정의된다. 두 문자열의 편집거리는 잘 알려진 동적프로그래밍

을 이용하여  시간과 공간에 계산할 수 있으며, 4-러시안 알고리즘을 이용해도 계산할 수 있

다. 4-러시안 알고리즘은 블록 크기를 상수 라 할 때, 전처리 단계에서  시간과 

 공간이 필요하며, 계산 단계에서  시간과  공간을 이용하여 편집거리를 

계산하는 알고리즘이다. 본 논문에서는 4-러시안 알고리즘의 계산 단계를 CUDA를 이용하여 구현하고 

실험을 통해 CPU 기반의 순차적인 수행시간과 GPU 기반의 병렬적인 수행시간의 비교결과를 제시한

다. 본 논문의 병렬알고리즘은 개의 쓰레드를 사용하여  시간에 편집거리를 계산한다. 

GPU 기반의 알고리즘이 CPU 기반의 알고리즘 보다 일 때 약 10배 빠르고, 일 때 약 3배 빠

른 결과를 보였다.
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1. 서론

  문자열들의 불일치를 어느 정도 허용하는 근사문자열매

칭 문제는 생물정보학, 검색엔진, 컴퓨터보안 등 많은 분

야에서 활발히 연구되고 있다[1-3]. 최근에는 차세대염기

서열분석(next-generation sequencing)에서 레퍼런스 매핑

(reference mapping)의 비용과 시간을 줄이기 위해 빠른 

근사문자열매칭 알고리즘들이 이용되고 있다[4,5]. 또한, 

편집거리(edit distance)도 근사문자열매칭 알고리즘을 이

용하여  계산할 수 있다.

  편집거리는 두 문자열의 유사도(similarity)를 판별하는 척

도로서 염기서열 분석에도 활용될 수 있다. 상수 크기의 알

파벳 에 대해 길이가 각각 , 인 두 문자열 와 의 

편집거리는 를 로 변환하기 위해 필요한 최소 편집연산

(edit operation)의 수로 정의된다[6]. 이때 편집연산은 삽입

(insertion) 연산, 삭제(deletion) 연산, 교체(change) 연산으

로 구성된다. 두 문자열의 편집거리는 잘 알려진 동적프로그

래밍(dynamic programming)을 이용하여  시간과 

공간에 계산할 수 있으며[7], 4-러시안 알고리즘을 이용해도 

계산할 수 있다[8,9]. 4-러시안 알고리즘은 블록 크기를 상

수 라 할 때, 전처리 단계에서  시간과 

 공간이 필요하며, 계산 단계에서  시

간과  공간을 이용하여 편집거리를 계산하는 알고리

즘이다.

  최근 GPU(graphic processing unit)의 성능이 향상되면

서 문자열 관련 문제에서도 GPU를 활용하여 해결하려는 연

구가 진행되고 있다. [10]에서는 CPU에서 접미사트리(suffix 

tree)를 생성하고 GPU에서 매칭을 구현하여 레퍼런스 매핑 

속도를 향상시켰다. [11]에서는 CPU에서 접미사배열(suffix 

array)을 생성하고 GPU에서 매칭을 구현하여 레퍼런스 매

핑 속도를 향상시켰다. [12]에서는  Aho-Corasick 오토마타

를 이용한 그래프 모델을 CUDA로 생성하여 최장공통비상

위문자열(longest common non-superstring) 문제를 해결하

였다. [13]에서는 Smith-Waterman 알고리즘을 GPU 기반

으로 구현하여 편집거리를 계산하였다.

  본 논문에서는 4-러시안 알고리즘을 병렬화하고 GPU를 

활용하여 구현한다. 그리고 실험을 통해 CPU 기반의 순차

알고리즘과 CUDA로 구현한 GPU 기반의 병렬알고리즘의 

성능을 비교한다.

  본 논문의 구성은 다음과 같다. 2장에서는 본 논문의 알고

리즘을 위한 몇 가지 용어 정의와 관련 연구의 결과들을 제

시한다. 3장에서는 4-러시안 알고리즘으로 편집거리를 계산

하는 병렬알고리즘을 설명한다. 4장에서는 각각 CPU와 

GPU로 구현한 4-러시안 알고리즘의 성능비교를 하고, 5장

에서 결론과 향후 연구 방향을 제시한다.
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2. 관련 연구

  상수 크기의 알파벳 에 대한 길이가 인 문자열 

( )에 대해 는 번째 문자를 나타낸다. 

는 의 길이가 인 접두사(prefix)를 나타내고, 

는 의 길이가 인 접미사(suffix)를 나타낸다. 그리

고 는 의 번째부터 시작하고 길이가 인 부

분문자열(substring)을 나타낸다. 그리고 는 에 대해 

길이 인 문자열로 정의한다.

2.1 -테이블

(그림 1) , 

의 -테이블

  길이가 각각 , 인 두 문자열 , 의 편집거리는 잘 

알려진 동적프로그래밍을 이용하여 계산할 수 있다. 이때 계

산된  크기의 테이블을 -테이블이라고 

하자(그림 1 참조). -테이블의 는 와 의 

편집거리를 저장한다. -테이블의 첫 번째 행과 열은 다음

과 같이 초기화된다.

  이후, 각 는 다음의 점화식으로 구한다.

  만약 이면, 이고, 

이면, 이 된다. 각 는 식(2)를 이용하

여 시간에 구할 수 있고, 테이블의 크기가 

이므로 시간에 -테이블을 구할 

수 있다. 이때 이 두 문자열 , 의 편집거리이다. 

그림 1은 , 일 때, 식 (1)과 (2)를 

이용하여 생성된 -테이블이다.

2.2 4-러시안 알고리즘

  4-러시안 알고리즘의 기본 아이디어는 -테이블을 블록 

단위로 나눠서 계산하는 것이다. 크기가 인 

블록을 -블록이라 하자. 그리고  블록을 왼쪽 상단

이 인 -블록이라 하겠다. 예를 들어 그림 2를 보면, 

(0,0,3), (0,3,3), (0,6,3), (3,0,3), (3,3,3), (3,6,3) 블록이 있다.

(그림 2) 4-러시안 알고리즘으로 

생성한 -테이블

  -테이블은 임의의 행 또는 열에서 이전의 값과 차이가 

최대 1이기 때문에 -블록의 행과 열의 값을 {-1,0,1}로 변

환한다[9]. 예를 들어 그림 2의 블록(3,3,3)의 4행 [3, 2, 3, 

3]은 벡터 [0, -1, 1, 0]으로 변환될 수 있다.

  각 ( ) 블록은 두 벡터 , , 변수 , 그리고 두 문

자열 , 인 { }에 따라 편집거리가 결정된다(그

림 3 참조). 는 각 블록의 첫 번째 열을 나타내는 벡터 

 ( {-1,0,1}, )이고, 는 첫 번째 행을 

나타내는 벡터  ( {-1,0,1}, )이다. 는 

와 에 대응되는 이다. 와 는 각각 해당 블록에 

대응하는 와 의 부분문자열인 와 이

다. 만약  값이 상수 라면, 와 를 {-1,0,1}의 조합으

로 변환할 수 있다. 예를 들어 그림 2의 (3,3,3) 블록은 

{ }를 다음과 같이 정의할 수 있다.  =  

= 1,  = [0,1,0,1],  = [0,0,1,1],  = “ ”, 그리고  = 

“ ”. 그러고 나서  { }을 입력받아 { , , }

을  = ,  = [ , ,..,

],  = [ , ,.., ]

으로 구한다. 여기서 와 를 {-1,0,1}을 원소로 갖는 벡터

로 변환한 이유는 ( )블록에서 출력한 이 

( )블록의 입력 로 사용되기 때문에 

( )블록의 와 에 값을 더하면 원래 계산하려

는 값을 복원할 수 있기 때문이다.

  4-러시안 알고리즘은 크게 전처리 단계와 실제 계산 단계

로 나눌 수 있다.

(그림 3) 전처리된 룩업테이블을 사용한 

4-러시안 계산[9]
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  전처리 단계에서는 계산 단계에서 사용할 룩업테이블

(lookup table)을 생성한다. 길이 인 문자열( )과 

{-1,0,1} 를 원소로 갖는 벡터의 모든 조합에 대해 -블록 

편집거리를 계산한다. 그러고 나서 각 -블록의 { }

에 대한 값을 유일한 인덱스로 하는 룩업테이블을 생성한다. 

이 룩업테이블은 각 조합에 대한 -블록의 편집거리를 계산

한 마지막 행과 열에 대한 벡터 값만 저장한다. 이것은 계산 

단계에서  시간에 해당 조합인 -블록의 편집거리 정

보를 찾을 수 있다.

  {-1,0,1} 에 대한 모든 조합을 구하기 위해서는 개

의 조합이 필요하다. 그리고 에 대한 모든 조합을 구

하기 위해서는 개의 조합이 필요하다. 그러므로 모든 

조합의 -블록을 전처리하는데 의 시간이 필요

하다. 룩업테이블은 마지막 행과 열만 저장하기 때문에 

의 공간이 필요하다.

  실제 계산을 하기 전에 -테이블의 첫 번째 행과 열은 

초기화 되어야 한다. 이는 식(1)의 -테이블을 초기화하는 

과정과 같다.

  계산 단계에서는 해당 블록의 { }에 대해 전처

리 단계에서 구한 룩업테이블을 이용하여 { , , }를 구

한다. 룩업테이블에서 해당 조합의 정보를 찾는데  시

간이 필요하고, 변환된 { , , } 값을 복원하기 위해서 

 시간이 필요하다. { , , }는 인접한 블록을 구하기 

위해 다시 입력으로 사용된다(그림 3 참조). 그러므로 -테

이블 전체의 편집거리를 구하기 위해서는  시간이 

필요하다. 만약 이면, 4-러시안 알고리즘은 

 시간에 수행된다.

 3.  4-러시안 알고리즘의 CUDA 구현

(그림 4) 4-러시안 병렬알고리즘을 이용한 

-테이블 계산

  본 논문에 제시된 알고리즘은 4-러시안 알고리즘의 계산 

단계를 CUDA를 이용하여 병렬적으로 계산한다. 병렬알고리

즘을 설명하기에 앞서 그림 4의 -테이블의 각 셀을 -블

록으로 가정하자. 4-러시안 병렬알고리즘은 한 회 당 대각선

에 있는 -블록들을 병렬적으로 계산한다. 한 회 당 최대 

개의 쓰레드를 사용하여 대각선에 있는 -블록마다 하

나의 쓰레드를 할당하면, 각 -블록에 쓰레드 번호를 매길 

수 있다. 그림 4에서 대각선에 있는 각 셀은 한 회에 병렬적

으로 계산되는 -블록들을 보여주고, 각 -블록에 있는 번호

는 쓰레드 번호를 의미한다.

  병렬알고리즘은 총 3 부분으로 설명할 수 있다. 첫 번째 

부분(그림 4의 파란색 대각선이 있는 부분)은 각 회당 쓰레

드 개수가 1씩 증가하고, 회 수행한다. 두 번째 부분(녹

색 대각선이 있는 부분)은 개의 쓰레드를 가지고 

회 수행한다. 마지막 부분(주황색 대각선이 있는 

부분)은 쓰레드 개수가 1씩 감소하고, 회 수행한다. 

그러면 총 회 수행하게 된다. 각 -블록 당 룩

업테이블에서 과 을 읽어오는데 시간이 필요하므

로 4-러시안 병렬알고리즘의 시간복잡도는 이 된

다.

4.  실험 결과 및 분석

  실험 환경은 다음과 같다. CPU는 Intel Core i7 970, 

RAM은 6GB, GPU는 NVIDIA tesla c2070, 그리고 OS는 

Linux Fedora(64bit)를 사용하였다.

  ∑ = {A,C,G,T}로 고정하고, 시간 함수는 [4]에서 제공하

는 SOAP2 프로그램의 함수를 이용하였다. 그리고 실험은 

전처리 단계와 계산 단계로 구분하여 실험하였다. 전처리 단

계는 에 대해 룩업테이블을 생성하는 수행시간을 실험하였

고, 계산 단계는 두 문자열의 길이를 1,000부터 10,000까지 

1,000씩 증가시키면서 4-러시안 알고리즘으로 -테이블을 

생성하는 시간을 실험하였다. 그리고 CPU 코드와 GPU 코

드의 수행시간을 비교하였다. GPU로 구현한 4-러시안의 수

행시간은 CUDA의 특성상 호스트 메모리(main memory)와 

디바이스 메모리(GPU memory) 사이의 데이터를 복사하는 

cudaMemcpy() 함수의 수행시간을 포함하였다. 앞으로 

GPU 기반의 4-러시안 프로그램을 G4R이라 하고, CPU 기

반의 4-러시안 프로그램을 C4R이라 하겠다.

4.1 전처리 단계의 수행 결과

(그림 5) 블록길이에 따른 수행시간

  그림 5는 블록의 길이 가 1에서 3일 때, 전처리 단계의 

수행시간이다. 시간복잡도인 에서 알 수 있듯이 

의 크기에 따라 급격하게 수행시간이 증가한다.  = 4일 때
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는 공간복잡도인 에서 알 수 있듯이 메모리 부

족으로 메모리 스왑이 20GB 가까이 일어나고, 오랜 수행시

간으로 실험이 불가능했다.

4.2 계산 단계의 수행 결과

  계산 단계에서 C4R와 G4R의 성능비교는 GPU 메모리 문

제로 를 2까지 실험하였다.

(그림 6) C4R과 G4R의 성능 비교

( , )

  그림 6은 일 때, 두 문자열의 길이를 동일하게 증가

시키면서 실험한 결과이다. C4R는 수행시간이 선형적으로 

증가하는 것을 보이는 반면 G4R는 거의 일정한 수행시간을 

보였다. 두 문자열의 길이가 각각 10,000 일 때, G4R의 수

행시간은 약 9.78초이고, C4R는 약 97.42초로 약 10배 빠른 

실험결과를 보였다.

(그림 7) C4R과 G4R의 성능 비교

( , )

  그림 7은 이고, 나머지 입력은 그림 6과 동일하게 실

험하였다. 그림 6과 비교하면 G4R의 수행시간은 거의 동일

하였지만, C4R의 성능이 약 3배 증가하였다. 그래도 여전히 

입력 크기에 따라 C4R의 수행시간은 선형적으로 증가하였

고, G4R의 수행시간은 거의 일정하였다. 두 문자열의 길이

가 각각 10,000일 때, G4R은 약 9.98초의 수행시간을 가졌

고, C4R은 약 28.39초의 수행시간을 가졌다. 즉, G4R이 

C4R보다 약 3배 빠른 결과를 보였다.

5.  결론

  본 논문에서는 4-러시안 알고리즘을 병렬화하여 CUDA로 

구현하였다. 4-러시안 알고리즘 특성상, 블록 길이에 따라 

기하급수적인 시간 및 공간이 필요하기 때문에 다양한 블록 

길이에 대해 실험하지 못했다. 그러나 작은 에 대해 G4R은 

좋은 수행속도를 가진다. 이론상으로도 개의 쓰레드를 

사용했을 때, 계산 단계의 시간복잡도가 에서 

으로 향상되는 것을 보였다. 앞으로 GPU의 메모

리가 커지고 코어 개수가 더 늘어나면, 전처리 단계도 GPU

를 이용해 병렬적으로 처리할 수 있을 것이다.
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