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ABSTRACT

As size of genomic data is increasing rapidly, the needs for high-performance computing system to process and store genomic data is 

also increasing. In this paper, we captured I/O trace of a system which analyzed 500 million sequence reads data in Genome analysis 

pipeline for 86 hours. The workload created 630 file with size of 1031.7 Gbyte and deleted 535 file with size of 91.4 GByte. What is 

interesting in this workload is that 80% of all accesses are from only two files among 654 files in the system. Size of read and write 

request in the workload was larger than 512 KByte and 1 Mbyte, respectively. Majority of read write operations show random and 

sequential patterns, respectively. Throughput and bandwidth observed in each processing phase was different from each other.
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요     약

최근 유전체 데이터의 급격한 증가로 인해 이를 처리하기 위한 고성능 컴퓨팅 시스템이 필요로 하게 되었으며 대량의 유전체 데이터를 저

장 관리할 수 있는 고성능 저장 시스템이 필요하게 되었다. 본 논문에서는 대략 5억 개 정도의 시퀀스 리드 데이터를 분석하는 유전체 분석 파

이프라인의 I/O워크로드를 수집 및 분석하였다. 실험은 86시간 동안 수행되었다. 1031.7 GByte 크기의 630개 파일이 생성되었으며 91.4 GByte 

크기의 535개의 파일이 삭제되었다. 전체 654개의 파일 중 0.3%인 2개의 파일이 전체 접근 빈도의 80%를 차지하여 전체 파일 중 일부분의 파

일이 대부분의 I/O를 발생시킨다는 것을 알 수 있다. 요청 크기 단위로는 읽기에서 주로 512 KByte 크기 이상의 요청이 발생했고 쓰기에서 주

로 1 MByte 크기 이상의 요청이 발생했다. 파일이 열려있는 동안의 접근 패턴은 읽기와 쓰기 연산에서 각각 임의와 순차패턴을 보였다. IOPS

와 대역폭은 각 단계마다 고유한 패턴을 보였다.

키워드 : 바이오인포매틱스, 워크로드 분석, SSD

1. 서  론1)

생명공학 기술 발달로 예측할 수 없을 정도의 빠른 속도

로 대량의 바이오 데이터가 획득되고 있다. 획득되는 바이

오 데이터의 관리, 분석 및 처리를 위해 페타플롭스

(Petaflops)급의 고성능 컴퓨팅 시스템이 필요하게 되었으며 

페타바이트(Petabyte) 급으로 급증하고 있는 바이오데이터를 
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저장 관리 할 수 있는 저장 시스템이 필요하게 되었다.

오래전부터 저장 장치는 컴퓨팅 시스템의 병목지점이 되

어왔지만 최근 플래시 메모리를 사용한 SSD가 사용되면서 

저장장치 기술이 빠르게 발전하고 있다. SSD가 빠른 접근

속도, 저전력, 무소음, 뛰어난 내구성 등 많은 장점을 갖고 

있지만 HDD와 비교했을 때는 아직도 단위 저장 공간 당 

가격이 높고 플래시 메모리의 특성상 제자리 쓰기(in-place- 

update)가 불가능한 점, 블록의 지움 횟수 제한과 같은 단점

이 있다[1].

최근 두 장치의 성능의 차이를 극복하고 각 장치의 장점

을 활용하여 더 낳은 성능을 제공하기 위한 기술이 개발되

고 있고 두 장치의 최적 구성 방안을 찾기 위한 연구가 활

발히 진행되고 있다. 본 논문에서는 유전체 분석 파이프라

인에 최적의 저장 시스템을 구성하기 위해 워크로드의 I/O 

특성을 분석하고자 한다.

http://dx.doi.org/10.3745/KTSDE.2013.2.2.123
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Fig. 1. Genome Analysis Pipeline phase  

Fig. 3. I/O Capture Flow Chart 

Fig. 2. System Diagram

2 장에서는 유전체 분석에 대한 소개와 유전체 분석 파이

프라인의 단계별 특성을 설명하고 사용 어플리케이션에 대

해 서술한다. 3 장에서는 본 실험에서 사용한 바이오 워크

로드 분석 도구에 대해 간단하게 소개한다. 4 장에서는 본 

실험에서 사용한 인간유전체 시퀀스 데이터와 참조인간 유

전체 데이터 및 실험을 수행한 테스트 베드 구성을 서술한

다. 5 장에서는 유전체 분석 파이프라인의 I/O워크로드를 수

집하고 그 결과를 IOPS, 접근 패턴, 파일의 생성과 삭제, 접

근 빈도에 대해 분석한다. 마지막으로 6 장에서는 결론 및 

본 논문 이후의 향후 진행 방향을 간단히 소개한다.

2. 유전체 분석 파이프라인 소개

본 논문에서 사용하는 유전체 분석 파이프라인[2, 3, 4] 

은 인간 유전체 데이터로부터 SNP 구조 분석[5, 6] 에 의한 

질병 관련 정보를 추출하기 위한 유전체 분석을 수행하는 

파이프라인이다. 유전체 분석 파이프라인은 Fig. 1과 같이 

크게 3가지 과정으로 나뉜다.

시퀀스 리드 매핑 단계는 참조 인간 유전체 인덱스에 일

종의 검색 단계인 alignment를 수행하는 단계로써 수행시간 

단축을 위해 병렬처리로 수행 가능하다.

SNP 정보 추출은 SNP calling 단계로써 시퀀스 매핑의 

결과를 SAM(Sequence Alignment/Map)형식[7]으로 변환하

는 역할을 담당한다. 이 단계에서 Genomic 위치에 따른 정

렬 과정이 포함된다.

마지막으로 분석 통계 정보 및 질병 정보 추출 단계는 밝

혀진 SNP에 대해서 synonymous, non-synonymous, 

insertion, deletion, protein amino acid의 frame-shift 가능성

에 대해서 분석 수행한다.

유전체 분석에 사용되는 다양한 어플리케이션이 존재한

다. BWA(Burrows-Wheeler Aligner)는 BWT(Burrows–

Wheeler Transform)를 사용 하여 짧은 시퀀스 리드뿐만 아

니라 인간 유전체와 같은 커다란 참조 시퀀스까지도 효율적

으로 정렬한다[8].

SAM 포맷은 정렬된 리드를 저장하기 위해 사용되는 일

반적인 포맷이다. samtools는 정렬된 SAM 포맷에 대해서 

sorting, merging, indexing등 후처리를 위한 다양한 유틸리

티를 제공한다[9].

3. 바이오 워크로드 분석 도구

분산 컴퓨팅 환경 및 고속 I/O환경에서 유전체 분석 애플

리케이션의 I/O워크로드를 분석하기 위해 유전체 분석 워크

로드에 특화된 분석 도구를 개발하였다. Fig. 2는 바이오 워

크로드 분석 도구의 시스템 구성을 보여준다.

Fig. 2에서 보듯이 바이오 워크로드 분석 도구는 수집된 

워크로드 데이터를 저장, 관리, 분석하기 위한 바이오 워크

로드 분석 서버, 바이오 워크로드 응용에서 발생되는 I/O 워

크로드를 수집하기 위한 바이오 워크로드 분석 클라이언트, 

분석된 결과를 사용자가 이해하기 쉽게 보여주기 위한 바이

오 워크로드 분석 웹 GUI 3가지 컴포넌트로 구성된다.

특히, 바이오 워크로드 분석 클라이언트 컴포넌트는 분산 

컴퓨팅 환경을 지원하기 위해 각 클라이언트에 에이전트 형

태로 존재한다. 바이오 워크로드 분석 클라이언트는 FUSE 

(Filesystem in Userspace)[10]기반으로 구현되어 있다. 
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갯수 크기

Human reference genome 10 11GB

Human whole genome

sequencing data
14 218GB

Table 1. File Set

Fig. 5. Test Bed Setup

Fig. 4A. Workload Overview

Fig. 4B. BW and Request size View

Fig. 4. Web GUI

Fig. 3은 I/O 정보를 수집하는 흐름도를 보여준다. Fig. 3

에서 보듯이 각 클라이언트에서 발생한 I/O 정보를 파일시

스템 수준에서 수집하여 TCP/IP를 이용해 바이오 워크로드 

분석 서버로 전송한다.

바이오 워크로드 분석 서버에서는 전송 받은 I/O 정보를 

취합 후 분석 저장 한다. 분석된 워크로드 정보는 데이터베

이스에 저장 되며 웹 GUI를 통해 관리 및 모니터링 한다.

바이오 워크로드 분석 도구는 실시간 모니터링, 워크로드 

분석 두 가지 기능을 제공한다.

실시간 모니터링 기능은 대상 시스템의 IOPS, 대역폭, 각 

파일시스템 연산의 발생 횟수 등 I/O 벤치마킹 정보를 실시

간으로 모니터링 한다.

워크로드 분석기능은 대상 워크로드가 종료된 이후 해당 

워크로드에 대해 각 유전체 분석 파이프라인 단계별로 실행

시간, 파일별 접근 패턴, 파일이 열려있는 동안의 접근 패턴, 

IOPS, 대역폭, 파일의 접근 빈도, 요청 크기별 횟수, CPU 

사용율 등의 I/O분석 정보를 제공한다. 

바이오 워크로드 분석 웹 GUI 컴포넌트는 분석된 결과를 

사용자가 보기 쉽게 보여주며, Fig. 4A는 웹 GUI의 워크로

드 분석 화면을 Fig. 4B는 워크로드 분석 화면 중 대역폭와 

요청크기 화면의 예를 보여준다. 

4. 워크로드 분석 환경

보통 인간 유전체의 30억 염기쌍에 대해서 10~40배의 

coverage로 시퀀싱하게 되는데, 이러한 과정에서 전체 300

억에서 1200억 개의 염기쌍이 생성된다. 본 실험에 사용되

는 데이터는 인간 유전체의 시퀀스 데이터 중 대략 5억 개 

정도의 시퀀스 리드 데이터를 분석하였다. 또한, 인간 유전

체 시퀀스 데이터 분석을 위해 인간 참조 유전자 데이터가 

사용되었다. 본 실험에서 사용된 File Set의 크기는 Table 1

과 같다. 

본 논문의 실험 환경은 유전체 분석 파이프라인을 실행할 

클라이언트 1대, NFS 스토리지 서버 1대, 분석 서버 1대를 

10G 네트워크로 연결하여 Fig. 5와 같은 테스트 베드를 구

성하였다. 실험에 필요한 데이터 및 처리 과정에서 생성되

는 파일들은 NFS 서버에 저장된다. 

5. 워크로드 분석 결과

유전체 분석 파이프라인의 I/O 워크로드를 분석하기 위해

서 본 논문에서는 바이오 워크로드 분석 도구를 사용했다.

실험 환경은 Fig. 5와 같은 환경에서 실험의 정확성을 위

해 하나의 클라이언트에서 수행하였다. 유전체 분석 파이프

라인 도구는 BWA(Burrows-Wheeler Aligner)와 samtools

를 사용하였다.

유전체 분석 파이프라인은 크게 시퀀스 매핑, SNP 정보 

추출, 분석 통계 정보 및 질병 정보 추출 3단계로 나뉜다. 본 

실험에서는 유전체 분석 파이프라인 도구의 사용에 따라 스

퀀스 매핑은 bwa aln단계로 SNP 정보 추출은 bwa sampe와 

samtools view | sort & index & flagstat단계 로 나누었다. 

마지막으로 분석 통계 정보 및 질병 정보 추출은 samtools 

merge & index, samtools mpileup 단계로 나누었다. 이와 같

이 전체 단계를 총 5단계로 나누어 비교 분석 하였다. 

각 단계는 bwa aln, bwa sampe, samtools view, 

samtools merge, samtools mpileup으로 지칭하도록 하겠다.

5.1 파일의 생성과 삭제

Table 2는 유전체 분석 파이프라인 워크로드를 실험하

면서 얻어진 파일의 생성 및 삭제 정보를 요약해 보여주고 

있다.
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Create / Delete/ Open Create Delete

bwaaln 14 / 0 / 2979 91.0 0

bwasampe 7 / 0 / 1647 320.8 0

samtoolsview 556 / 535 / 12 227.0 91.4

samtoolsmerge 1 / 0 / 10 69.4 0

samtoolsmpileup 52 / 0 / 108 323.4 0

Total 630 / 535 / 4756 1031.7 91.4

Table 2. File Creation and Deletion

Fig. 6A.  Open

Fig. 6B. Read Count Fig. 6C. Read Volume size

Fig. 6D. Write Count Fig. 6E. Write Volume size

Fig. 6. Access Frequency

Fig. 7A. bwa aln Fig. 7B. bwa sampe

Fig. 7C. samtools view Fig. 7D. samtools merge

Fig. 7E. samtools mpileup Fig. 7F. Total

Fig. 7. Request Size Count

Table 2에서 보듯이 전체적으로 총 1031.7 GByte 크기의 

630개 파일이 생성됐다. 총 91.4 GByte 크기의 535개의 파

일이 삭제되었으며 4756번 열렸다. 

각 단계별로 보면 이중 bwa sampe와 samtools mpileup

단계에서 각각 320.8 GByte와 323.4 GByte로 가장 많은 크

기의 파일이 생성되었다. bwa aln단계에서는 91 GByte의 

파일을 생성하며 2079번 열려 작은 크기의 I/O가 빈번하게 

발생했음을 알 수 있다.

5.2 접근 빈도

Fig. 6에서는 파일의 접근 빈도를 랭크 순으로 정렬하여 

상위 2%를 보여주고 있다. 본 논문에서는 접근 빈도를 열린 

횟수(Fig. 6A), I/O 발생 횟수(Fig. 6B, 6C), I/O 요청 크기

(Fig. 6D, 6E)로 나누어 정의하였다.

읽기 연산(Fig. 6B, 6D)에서는 상위 랭크 5%의 파일(31개

의 파일)이 전체 읽기 요청의 99%를 차지하고 있다.

상위 랭크 0.3%의 파일(2개의 파일)이 읽기 요청의 빈도

의 80%를 차지하고 있어 전체 파일 중 일부분의 파일이 대

부분의 읽기 요청을 발생시킨다는 것을 알 수 있다.

상위 랭크 2개의 파일을 고성능의 SSD 스토리지에 저장

한다면 스토리지의 성능 향상 및 소모전력 감소에 영향을 

줄 것으로 예상된다. 

쓰기 연산의 경우(Fig. 6C, 6E) 전체 파일의 1.3%인 9개

의 파일이 쓰기 요청의 빈도를 75%를 차지해 읽기와 마찬

가지로 전체 파일 중 일부분의 파일이 대부분의 쓰기 요청

을 발생시킨다는 것을 알 수 있다.  쓰기 요청이 많이 발생

한 상위 5%의 파일들 중 15개의 파일은 읽기 연산에서도 

상위 5%의 파일에 속해 있다.

5.3 접근 패턴

Fig. 7은 유전체 분석 파이프라인 단계별 순차적으로 발

생한 전체 I/O 요청 크기들의 횟수를 나타내고 있다. x축은 

하나 또는 다수의 I/O요청들이 순차적으로 발생한 경우 해

당 요청들의 크기를 합한 값이다. y축은 I/O 요청 크기의 

발생 횟수를 나타낸다.

bwa aln단계와 bwa sampe단계 에서는 1 MByte 이상의 

크기로 발생한 요청이 각각 전체 중 96%와 83%로 대부분 

의 요청이 1 MByte 이상의 크기로 발생했음을 알 수 있다. 

samtools view단계에서 쓰기의 경우 1 MByte 이상의 크기

로 발생한 요청이 전체 중 97%로 전체 중 대부분을 차지 

하지만 읽기의 경우 4 KByte, 128 KByte, 1 MByte 이상에

서 유사한 수치를 보이고 있다. samtools merge단계에서 쓰

기의 경우 대부분 1 MByte 이상의 크기로 요청이 발생 했

다. 읽기의 경우 대부분의 요청이 512 KByte와 1 MByte 이

상의 크기로 순차적인 요청이 발생 했다. samtools mpileup

단계에서 쓰기의 경우 대부분 1 MByte의 요청이 발생하였

고 읽기의 경우 대부분 512 KByte의 요청이 발생 했다. 
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Read Write R/W

bwa aln 18 12 2

bwa sampe 33 6 1

samtools view 7 14 542

samtools merge 9 2 1

samtools mpileup 3 25 26

Total 22 39 590

Table 3. File Access Pattern

Fig. 9A. Read IOPS

Fig. 9B. Write IOPS

Fig. 9C. Read Bandwidth

Fig. 9D. Write Bandwidth

Fig. 9. IOPS And Bandwidth

Fig. 8. Access Pattern During File Open

마지막으로 전체 단계에 걸쳐 512 KByte 이상의 요청이 

전체 중 94%로 대부분의 요청이 512 KByte 이상의 크기로 

발생했다는 것을 알 수 있다.

Fig. 8은 파일이 open되고 close될 때까지의 I/O 접근 패



128  정보처리학회논문지/소프트웨어 및 데이터 공학 제2권 제2호(2013. 2)

Fig. 10A. user

Fig. 10B. system

Fig. 10C. iowait

Fig. 10. CPU 사용율

턴을 순차 읽기 쓰기, 임의 읽기 쓰기로 구분했을 경우 읽

기는 주로 임의패턴을 보였고 쓰기는 주로 순차패턴을 보였

다(Fig. 8).

Table3 에서는 각 파일단위의 접근 패턴을 분석하기 위

해 해당 파일에 읽기만 발생한 경우와 쓰기만 발생한 경우, 

읽기 쓰기 모두 발생한 경우로 나누었다.

bwa aln단계에서는 읽기와 쓰기 패턴을 보이는 파일이 

균등하게 나타났다. bwa sampe단계 에서는 전체 파일 중 

82%가 읽기만 한 파일로 대부분 파일이 읽기만 한 것으로 

나타났다. samtools view단계에서는 전체 파일 중 92%가 

읽기 쓰기가 동시에 잃어난 파일이었다. samtools merge단

계에서는 읽기만 한 파일이 9개, 쓰기만 한 파일이 2개, 읽

고 쓴 파일이 1개 존재했다. samtools mpileup 단계에서는 

쓰기만 한 파일과 일기 쓰기가 동시에 일어난 파일이 균등

하게 나타났다. 마지막으로 전체 워크로드에 걸쳐 패턴을 

판단했을 때는 읽고 쓰기가 모두 발생한 파일이 많은 것으

로 나타났다.

5.4 IOPS

Fig. 9A, 9B에서는 유전체 분석 파이프라인 워크로드 전체 

읽기 쓰기 IOPS의 1분간의 최대값과 평균값을 그래프로 보여

주고 있다. 각각 단계마다 고유한 패턴을 보임을 알 수 있다.

bwa aln 단계 에서는 읽기 집중적인 패턴을 보인다. 주기

적으로 IOPS가 값이 치솟는 모습을 보이는데 모두 전체 읽

기 요청 크기 중 상위랭크 2개 파일에서 발생한다. bwa 

sampe 단계에서는 평균값과 최대값이 차이가 크게 나는 모

습을 보여 bwa sampe 단계의 전 구간에 걸쳐 짧은 시간동

안 많은 양의 데이터를 지속해서 읽고 쓰는 패턴을 보였다. 

samtools view 단계에서는 지속해서 읽고 쓰는 패턴이 주기

적으로 나타난다. samtools merge 단계에서는 대부분 지속

해서 쓰는 패턴을 보이며 단계의 마지막구간에서 짧은 시간

동안 집중적인 읽기 패턴을 보인다.

마지막으로 samtools mplieup 단계에서는 읽기 연산이 

매우 적은 반면 쓰기 연산에서 주기적으로 피크 되는 모습

을 보여 쓰기 집중적인 패턴을 보임을 알 수 있었다. 대부

분의쓰기 연산이 bwa sampe 단계와 samtools mplieup 단

계에서 발생함을 알 수 있었다.

Fig. 9C, 9D에서는 전체 워크로드의 읽기 쓰기 대역폭을 

1분간의 최대값과 평균값으로 보여주고 있다. Fig. 9A, 9B와 

아주 유사한 모습을 보이는 것을 알 수 있다. 이는 FUSE를 

사용하기 때문이다. FUSE는 실제 요청 크기를 일정한 크기

로 잘라서 처리하기 때문에 각 IOPS들과 각 대역폭들은 동

일한 비율을 가지게 된다.
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Fig. 10에서는 전체 워크로드에 대한 user, system, 

iowait CPU 사용율을 1분 동안의 최대, 평균값으로 보여주

고 있다. Fig. 10A에서는 Fig. 9B와 비교해 보면 samtools 

mpileup 단계에서 가장 많은 CPU 작업을 처리 했고 주기적

으로 파일에 쓰는 모습을 보인다. Fig. 10B는 Fig. 9A와 

Fig. 9B의 읽기와 쓰기 추세 중 각각 높은 수치와 매우 유

사한 패턴을 보인다.

6. 결론 및 향후 연구

본 논문은 유전체 분석 파이프라인을 위한 효율적인 저장 

시스템을 구축하고 I/O성능을 극대화하기 위해 유전체 분석 

파이프라인의 I/O특성을 바이오 워크로드 분석 소프트웨어를 

사용해 분석하였다. 그 결과 유전체 분석 파이프라인의 각 

단계별로 고유한 I/O특성을 가지고 있는 것으로 나타났다.

86시간 동안 총 1031.7 GByte 크기의 630개 파일이 생성

되었으며 총 91.4 GByte 크기의 535개 파일이 삭제되었다.

전체 654개 파일 중에 0.3%인 2개의 파일이 전체 80%의 

접근 빈도를 보임을 알 수 있었다. 2개의 파일은 모두 

Human refernce genome File Set에 속해 있다.

본 워크로드에서 접근 패턴을 요청 크기단위로 보면 읽기

와 쓰기 각각의 경우 대부분 1 MByte와 512 KByte 이상의 

크기로 읽기 쓰기를 요청한다. 워크로드의 전체적인 읽기와 

쓰기 패턴을 분석하면 읽기의 경우 대부분 임의패턴을 보이

고 쓰기의 경우 순차패턴을 보인다.

IOPS에서는 각각 단계마다 고유한 패턴을 보임을 알 수 

있다. bwa aln단계 에서는 읽기 집중적인 패턴을 보이며 주

기적으로 IOPS가 피크 되는 모습을 보인다.

bwa sampe 단계에서는 전 구간에 걸쳐 짧은 시간동안 

많은 양의 데이터를 지속해서 읽고 쓰는 패턴을 보였다. 

samtools view 단계에서는 지속해서 읽고 쓰는 패턴이 주기

적으로 나타난다. samtools merge 단계에서는 대부분 지속

해서 쓰는 패턴을 보이며 단계의 마지막구간에서 짧은 시간

동안 집중적인 읽기 패턴을 보인다. samtools mplieup 단계

에서는 집중적인 패턴을 보인다.

향후에는 본 연구에 이어 바이오 워크로드 분석 SW에서 

도출된 정보를 바탕으로 최적화된 저장 시스템을 구성해 줄 

수 있는 컨설팅 알고리즘 및 시스템을 개발하고자 한다.
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