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1. Uvod

Usprkos Cinjenici da su u danaSnje vrijeme dostupni strojevi koji mogu obraditi ve-
liku koli¢inu podataka u kratkom roku, postoje odredeni problemi za koje se joS uvijek
traZe sofisticiraniji algoritmi. Jedan od takvih problema je pronalazenje sli¢nih nizova.
Konkretno, radi se o situaciji u kojoj raspolazemo velikim brojem dugih nizova, a htjeli
bi pronaci jednog ili viSe njih koji je sliCan upravo onom nizu kojeg u skupu pokusa-
vamo pronaci. Kada bismo pokusali pretrazivati takav skup u primitivnoj maniri, bili bi
primorani svaki od nizova iz tog skupa usporedivati s onim kojeg trazimo - jedan po je-
dan znak. To za rezultat ima poprili¢nu vremensku i prostornu slozenost. Kako ovakvi
nizovi mogu biti vrlo dugi, a skup koji pretraZzujemo relativno velik, primitivno pretra-
Zivanje bi u nekim ekstremnim slucajevima trajalo godinama. Korisnost pronalaZzenja
sli¢nih nizova leZi u ¢injenici da s jedne strane raspolaZzemo originalnim nizovima, a
s druge pak nizovima koji su donekle izmijenjeni (sadrZze odredene greske). Takva
se primjena primjerice moZe naci u bioinformatici, gdje se trebaju pretraziti dugi ni-
zovi DNA 1ili RNA lanaca. Zbog tolike duljine, prilikom ¢itanja nam se mogu dogoditi
odredene greske — greske Cije rjeSenje iznalazimo upravo u metodi pronalazenja sli¢nih
nizova.

Prethodno opisan bioinformaticki problem bit ¢e obradivan u nastavku ovog rada.
Naime, na raspolaganju imamo bazu proteinskih lanaca Astral[1], ¢iji su nizovi kraci i
sastoje se od abecede veli¢ine 20 znakova. RjeSenje cemo potpuno prilagoditi danom
skupu te vidjeti na koji nacin promjena odredenih parametara utjeCe na rezultate.

Sto se tie sofisticiranijih rjeSenja, o kojima se govorilo iznad, njih predstavljaju
FM index, sufiksno polje i sufiksno stablo. Takve solucije znatno smanjuju ili pros-
tornu ili vremensku sloZenost, pa su zbog toga korisne u stvarnim aplikacijama. U
nastavku ¢emo se osvrnuti na jednu od njih, proanalizirati njezine prednosti i mane,
te predstaviti strukturu poznatu kao ,.Bloom filter* — strukturu namjenjenu smanjiva-
nju prostorne sloZenosti naSeg problema. Bloom filtri se koriste za spremanje nizova
te mogu odgovarati na upit nalazi li se neki niz u filtru. Prostorna sloZenost takve

strukture e se zatim dodatno sazeti koriStenjem RRR kompresije. Navedeni koraci



rezultiraju stvaranjem nove strukture - Stabla Bloomovih filtara. Ona nam omogucuje
prednost spremanja velikog broja dugih nizova u znatno manje memorije — prednost
koju ne bismo uzivali ukoliko bi ju spremali nemodificiranu. Takvo stablo moze biti
izgradeno u veoma kratkom roku, a uz to se moze i lako spremiti te proSiriti. Isto tako,
ne postavlja se zahtjev za pamcenjem nizova koji su indeksirani u stablu.

Nadalje, Sto se tiCe brzine pretrazivanja, ona biva povecana, te ¢e sada prosjecna
slozenost upita biti O(logn) (gdje je n broj nizova u skupu koji pretrazujemo). Rjese-
nje cemo testirati za razliCite parametre, i potom usporediti s drugim rjeSenjem koje je
osmisljeno specificno za pronalazenje slicnih proteinskih lanaca.

Prvo ¢emo se osvrnuti na ve¢ postojeca rjeSenja te ¢emo nakon toga objasniti struk-
ture koje ¢emo koristiti za implementaciju rjeSenja (Bloomov filter i RRR kompresija).
Zatim ¢emo objasniti strukturu 1 implementaciju rjeSenja, popracenu rezultatom tes-

tova provedenih nad ve¢ spomenutim bazama proteinskih lanaca.



2. Pretrazivanje nizova

S problemom pretraZivanja nizova se mozemo suociti koristeci neke ve¢ postojece al-
goritme. Oni imaju svoje prednosti i nedostatke te ¢emo opisati neke od njih kako
bi uvidjeli koje su prednosti koriStenja Stabla Bloomovih filtara nad ve¢ postojeim
algoritmima. Generalno, problem pretraZivanja slicnih nizova se svodi na ideju da
dva niza koja usporedujemo gledamo kao originalni nepromijenjeni niz i niz na ko-
jem su se dogodile neke greske tokom Citanja (uzrokujuéi njihovu neidenti¢nost). Ako
uspijemo prepoznati greSke na oSte¢enom nizu (koje uzrokuju neidenti¢nost), stupanj
sli¢nosti nizova moZemo izraziti u terminima njihove razlike, tj. udaljenosti. Najces¢i
oblik mjerenja te sli¢nosti je Hammingova udaljenost koja uzima i usporeduje indekse
dvaju nizova te broji na koliko se mjesta nizovi razlikuju. Sto se ti¢e prirode gresaka
koje se mogu dogoditi prilikom ¢itanja nizova, one se uglavnom se svode na brisanje,
supstituciju 1 umetanje.

Vecina metoda pri usporedivanju ne uzima u obzir cijeli niz, ve¢ ga cjepka na
manje dijelove duljine k. Te dijelove nazivamo k-torka. K-torke su podnizovi fiksne
te predefinirane duljine k, danog niza. MoZemo ih uzeti na dva nacina - s pomicinim
prozorom ili bez. Kada uzimamo k-torke s pomi¢nim prozorom, onda su k-torke nekog
skupa svi podnizovi duljine %, za sve indekse od 0 do n — k. Ukoliko pak uzimamo
k-torke bez pomi¢nog prozora, tada ¢emo indeks povecavati za k (k-torke niza Ce biti
svi podnizevi duljine k, za sve indekse ¢ od 0 do n gdje je 7 djeljiv s k).

Prije nego §to se suocimo s novim nac¢inima indeksiranja i pretraZivanja skupa ni-
zova, pogledajmo jedan od dosadaSnjih pokuSaja efektivnog pretrazivanja istih. Jedan
od nacina pronalaZenja sli¢nih nizova predstavljaju sufiksna polja. To su polja koja u
sortiranom redoslijedu pamte sve sufikse nekog niza. Ukoliko primijenimo ideju raz-
bijanja niza u k-torke, tad mozemo modificirati naSu strukturu kako bi pamtila samo
sufikse duljine k-torke £ (umjesto da usporeduje cijelu duzinu sufiksa). Tako dobijemo
polje koje u sortiranom redoslijedu pamti sve k-torke nekog niza. Kada bismo nad tak-
vom strukturom postavili upit je li neki niz slican onomu kojeg smo umetnuli u polje,

slijedili bi sljedece korake. Prvo bismo razbili niz iz upita na njegove k-torke, te bi



zatim za svaki od tih k-torki pokusali prona¢i slicnog u naSem polju.

Postoje razliciti naini na koje moZemo odredivati jesu li k-torke sli¢ne i, ako jesu,
u kojoj mjeri. Jedan od njih je primjerice postavljanje bit maske nad k-torkama, te
registriranje jeli se dogodilo brisanje, umetanje ili dodavanje elementa u niz za svaki
od pojedinih bitova koji su 0. Ovakav nalin pretraZivanja sli¢nih k-torki bismo mogli
optimizirali na nacin da takve greske ne registriramo tek pri upitu, nego vec¢ pri sorti-
ranju strukture. Tad bi zanemarili one indekse niza na kojima je bit O, te izveli samo
jedan upit za sve vrste greSaka. Tako bi upit nad samo jednim nizom imao sloZenost
O(logn), gdje je n broj k-torki u nizu iz upita. Kasnije ¢emo pokazati na koji na-
¢in stablo Bloomovih filtara drasti¢no ubrzava vrijeme upita (njegovo najgore vrijeme
upita je O(sj), gdje je s broj nizova u skupu podataka koji pretrazujemo, a j prosjecan

broj k-torki u nizovima).



3. Bloom filtri I RRR struktura

3.1. Bloom filtri

Bloom filter je memorijski efikasna struktura koja omogucava zadavanje upita nad sku-
pom elemenata. Rezultat upita nam moze kazati ili da element u strukturi definitivno
ne postoji, ili da postoji mogucnost da se ipak nalazi unutar strukture. Jedan bloom
filter se sastoji od bit-vektora duljine n i niza funkcija saZimanja. Pri izgradnji jednog
bloom filtra, sve su vrijednosti vektora postavljane na nula. Funkcije saZimanja su pre-
definirane i ne mogu se mjenjati. Kako bi ubacili element u Bloomov filter, trebamo
izraCunati vrijednosti h; svake od funkcija saZimanja za dani element. Tada za svaki h;
postavljamo indekse vektora h; mod n u jedan.

Davanje upita u Bloomov filter funkcionira na slican nacin kao i umetanje. Prvi
dio je isti: prvo izraCunamo vrijednosti funkcija saZimanja. Zatim, umjesto da te vri-
jednosti umecemo u Bloom filter, pribjegavamo ispitivanju koje su vrijednosti vektora
na mjestima gdje smo trebali postaviti jedinice, kada bismo isti ubacivali u Bloomov
filter. Ukoliko je barem jedna od tih vrijednosti nula, tada moZemo biti sigurni da
element definitivno nije u filtru. Suprotno, ako su sve vrijednosti na tim mjestima u
vektoru jedinice, onda moZemo zakljuciti da postoji mogucnost da filter sadrZi ele-
ment za kojeg smo postavili upit. Razlog tomu zasto ne moZemo sa sigurnoscu reci
da je element u filtru ukoliko upitom dobijemo pozitivan odgovor, leZi u tome $to uba-
civanjem elemenata u filter moZe doc¢i do preklapanja bitova. Drugim rije¢ima, neki
bit u filtru moZe biti postavljen na 1 od dvaju ili viSe razli¢itih elemenata. Primjerice
ukoliko imamo elemente A i B koji pri ubacivanju u filtar postavljaju bit vektora na
indeksu i. Tada moZemo dobiti laZno pozitivan rezultat ako filtar sadrzi element A, a
mi postavimo upit za element B. Sli¢an primjer je kad imamo vise funkcija saZimanja
na Bloomovom filtru te elemente A, B 1 C takve da elementi A i1 B pri ubacivanju u fil-
ter postavljaju iste ili nadskup onih bitova vektora koji bi element C postavljao. Tada,
ukoliko filter sadrZi elemente A i B, te ako postavimo upit za element C, opet emo

dobiti lazno pozitivan rezultat. Ovime vidimo da moZemo dobiti laZzno pozitivan re-



zultat ako napravimo uniju izmedu dva Bloomova filtra ($to ¢e nam biti iznimno bitno
kod konstrukcije Stabla Bloomovih filtra).

Sada se pak postavlja pitanje koji bi bili optimalni parametri filtra za odredene
slucajeve. Oni ¢e nam biti od posebne vaznosti pri izgradnji stabla Bloomovih fil-
tra. Najbitniji parametar u Bloomovom filtru je FPR (stopa lazno pozitivnih rezultata).
On Ce odrediti kolika je vjerojatnost da Bloomov filtar odgovori na upit s pozitivhim
odgovorom, iako element iz upita nije sadrzan u filtru. FPR, duljina filtra te broj funk-
cija sazimanja su kod optimalnog odabira parametara meduovisni. Stoga Zeljeni FPR
obi¢no odaberemo, a optimalne vrijednosti duljine filtra m i broj funkcija saZimanja &
koje su potrebne za umetanje elemenata u filtar, izracunamo po formulama.

Kada smo odabrali Zeljeni FPR, sljedeci parametar koji nas zanima je duljina Blo-
omovog filtra. Pretpostavimo da naSa funkcija sazimanja izabire svaki indeks u vektoru
filtra s jednakom vjerojatnoscu, da je m duljina vektora Bloomovog filtra te da imamo
jednu funkciju sazimanja. Tada je vjerojatnost da neki bit vektora filtra, pri ubacivanju
elementa u filtar, nije postavljen na 1 sljedeca:

1

1—— 3.1
m

Ako je, nadalje, £ broj funkcija saZimanja, onda je vjerojatnost da neki bit u vektoru

k
= ”

Konacno, ako u Bloomov filter duljine m, s k funkcija sazimanja, umecemo n

filtra nije postavljen na 1:

elemenata, vjerojatno da neki bit nije postavljen na 1 je:
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Ovo ¢e nam biti iznimno vazno kako bi mogli odrediti parametre Bloomovog filtra.

3.2. RRR Struktura

Iako su Bloom filtri dosta saZetiji od velikih nizova od kojih smo poceli, upotrebom
RRR kompresije mozemo dobiti joS bolju iskoristivost memorijskog prostora. RRR
kompresija predstavlja podatkovnu strukturu koja moze odgovarati na upite u sloze-

nosti O(1) i raditi implicitnu kompresiju. Tu je rije¢ o saZetoj podatkovnoj strukturi



iza koje stoji rezon koji glasi: iako imamo strukturu koja je kompresirana, u svrhu

obavljanja operacija nad njom, ne trebamo ju dekompresirati.



4. Stablo Bloomovih filtara

Stablo Bloomovih filtara je nova struktura koja kombinira standardno binarno stablo 1
Bloomove filtre. Vrijednosti ¢vorova i listova takvog stabla su Bloomovi filtri. Ideja je
takva da svaki roditeljski ¢vor predstavlja uniju vlastite djece, dok svaki list predstavlja
jedan od nizova iz skupa kojeg pretrazujemo. Svaki od filtara se pri ubacivanju puni
k-torkama onog niza koji se ubacuje.

Najveca prepreka kod izgradnje Stabla Bloomovih fitlra s velikom koli¢inom in-
formacija je prezasienost filtara prvi vrhu stabla. Kako smo spomenuli, utoliko $to je
svaki ¢vor unija vlastite djece, ¢vorovi pri vrhu stabla ¢e sadrZzavati vise jedinica u vek-
toru filtra nego oni pri dnu, te ¢e takvi filtri imati znatno veci FPR. Valja napomenuti
kako ¢e ovo samo rezultirati sporijim upitima, a ne precizno$¢u samog rezultata.

Problem prezasi¢enosti mozemo djelomicno rijeSiti raznim metodama poput pra-
vilnog biranja parametara, grupiranja nizova sa sli¢nim filtrima te uzimanja samo onih
filtara koji imaju dovoljnu zastupljenost u nizu. S tako izgradenim stablom moci ¢emo
lakSe odrediti te odbaciti one ¢vorove, tj. podstabla, koja sigurno ne sadrZe niz naseg

upita.

4.1. Konstrukcija stabla Bloomovih filtara

Stablo Bloomovih filtera se gradi tako da u njega ubacujemo jedan po jedan niz. Za
svaki niz s se prvo mora izgraditi Bloomov filter b(s) od svih njegovih podnizova
jednake duljine. Tek ga nakon toga moZemo ubaciti na dno stabla, prolazeéi po stablu
sa sljede¢im pravilima: kada smo u ¢voru u, ako v ima samo jedno dijete, ubacujemo
novi ¢vor kao drugo dijete od w; taj ¢vor sadrZi b(s); ukoliko u ima dvoje djece onda
usporedujemo b(s) sa filtrima koje sadrzavaju lijevo i desno dijete od u; tada cemo
ubacivati b(s) u ono podstablo koje je blize po Hammingovoj udaljenosti do b(s).
Konac¢no, ako © nema djece, onda se stvara novi ¢vor koji se umece kao roditelj od
u. Taj évor ima dvoje djece: wu i novi ¢vor koji sadrzi b(s). Filter tog ¢vora je unija

od filtra unutar u ¢vora i b(s). Kako se b(s) spusta po stablu, tako se za svaki ¢vor



po kojem prode ureduje njegov filter tako da je nova vrijednost njegova filtra unija
dotadasnjeg i b(s). Operacija unije se moze izvesti brzo jer je to zapravo izvrSavanje
OR operacije nad danim vektorima. Na ovaj nacin sabit ¢emo nizove s sli¢nim Bloom
filterima u isto podstablo. To je vazno iz dva razloga. Prvi je taj Sto ovakav pristup
rjeSava problem prezasicenosti filtra. Kad bi imali previSe razli¢itih Bloomovih filtra
u jednom podstablu, Bloomov filtar korijenskog ¢vora tog podstabla bi bio popunjen
jedinicama. Uz to ¢emo dobiti brZe upite jer Ce se cijela podstabla koja nisu nisu sli¢na
danom upitu preskociti i izbaciti iz reda za pretraZivanje ranije.

Nakon §to smo izgradili kompletno Stablo Bloomovih filtera, svaki od njih po ¢vo-
rovima moZemo kompresirati RRR metodom. Kako RRR kompresiranjem dobijemo

sazetu strukturu, moc¢i éemo postavljati upite bez da dekompresiramo cijelu strukturu.

4.2. Postavljanje upita

PronalaZenje nizova koji su sli¢ni nekom nizu s u Stablu Bloomovih filtra se svodi na
pronalaZenje listova koji sadrze slicni Bloomov filter. Upit provodimo tako da prvo
razbijemo niz s na k-torke te ih provodimo po stablu od korjena stabla. Na svakom
¢voru u, za svaku od k-torki ispitivamo sadrzi li Bloom filter tog ¢vora danu k-torku.
Ako filter sadrzi vise od 6, K| k-torki onda kazemo da b(u) sadrZi upitani niz, gdje
je 0 prag okidanja izmedu nula i jedan za ¢vor u. Ako b(u) sadrzi s, onda se pretraga
nastavlja na djecu od ¢vora u. Inace, ako je nedovoljan broj k-torki sadrZan u filtru,
onda se podstabla ¢vora u viSe ne pretraZzuje (preskace se)[ Algoritam 1].

Pretrazivanje stabla pak moZemo izvesti na nacin da ¢vorove stavljamo u red za
procesiranje. To neée zahtijevati puno memorije jer trebamo pamtiti samo reference na
¢vorove te generirani Bloom filter od niza kojeg pretrazujemo po stablu. PretraZivanje
bi mogli paralelizirati tako da iskoristimo viSejezgrenost raCunala na kojem radimo.
Na taj nacin u teoriji ne bismo povecali memorijsko zauzeée naseg programa, dok bi
pak viSestruko ubrzali proces pretrazivanja. Ipak, u ovom radu receni predlosci nisu
implementirani. Svi prezentirani testovi 1 performanse biti ¢e izvedene na jednoj dretvi.

Sto se tice pretraZivanja kao procesa, njega bismo mogli dodatno poboljsati kada
bi istovremeno traZzili viSe razli¢itih nizova u stablu. Tako ¢emo pak poboljsati memo-
rijsku lokalizaciju programa (na nacin da grupiramo upite po onom ¢voru nad kojim se
izvrSava upit). Primijenivsi prethodne korake, ¢vor se ne treba dohvacati viSe puta, Sto
je iznimno korisno ukoliko Zelimo ¢vorove Citati direktno s diska koji je znatno sporiji
od radne memorije. Ovakav nacin pretraZivanja takoder moze biti paraleliziran na isti

nacin kao i prije.



Algorithm 1 Procesiranje upita
1: function TRAZI(niz)

rezultati < ()
redUpita < korijenStabla
while !prazan(redUpita) do

2

3

4

5: cvor <— pop(redUpita)

6 if limaDjece(cvor) then
7 rezultati <— rezultati U cvor.niz
8 else

9 dodajU Red(redU pita, cvor.lijevoDijete)

10 dodajU Red(redUpita, cvor.desnoDijete)

11: function DODAJURED(red, cvor)
12: if poklapanje(niz, cvor.filter) > 0 then

13: red < red U cvor

4.3. Odabir parametara

Kada sastavljamo Bloomove filtere za Stablo Bloomovih filtra, postoje dva bitna pa-
rametra koja moramo uzeti u obzir. To su: duljina Bloomovog filtra m i broj funkcija
sazimanja k koje Ce se Koristiti pri umetanju elementa u filter. Takoder, valja nam oda-
brati prag okidanja 6 za svaki ¢vor - prag koji primjerice moZemo postaviti da ovisi o
dubini stabla. Kako ¢e u ¢vorovima Bloomovi filtri koji su bliZi vrhu stabla biti zasice-
niji, uputno bi bilo i njihov prag okidanja postaviti ve¢im nego na onim ¢vorovima koji
su dalje od korjena. Tako bismo trebali dobiti bolje rezultate. Radi pojednostavljena
implementacije, u ovom rjesSenju su svi pragovi okidanja 6,, za svaki ¢vor u postavljeni
u fiksni prag okidanja 6. Nadalje, temeljem onoga $to znamo o Bloomovim filtrima,
odrediti ¢emo uvjete za odredivanje parametara.

Kada prilikom umetanja novog niza u strukturu provodimo niz kroz stablo, radimo
uniju izmedu vektora filtra na ¢voru kojeg obilazimo i filtra konstruiranog od tog niza.
Ako pretpostavimo da je preklapanje k-torki u filtru uniformno, te da je ta vjerojatnost
p, a imamo r nizova u skupu koji pretrazujemo onda je ocekivani broj elemenata u

uniji:

n(l—(1-p)")/p (4.1)

Temeljem prethodne formule mozemo odrediti optimalan broj funkcija saZimanja

h* koje ¢e minimizirati FPR filtra nad kojem je napravljena unija:

10



h* = (m(n2)/(n(l = (1 =p)")/p)) = (pn2)/(1 = (1 —p)")n/m (4.2)

Tada ¢e FPR iznositi:

N\
() "

U naSem slucaju, mi smo ipak nismo zainteresirani za upit jedne k-torke nad Blo-
omovim filtrom ve¢ za upit skupa k-torki koji su dio veceg niza. Tako smo ponajve¢ma
zainteresirani za FPR na upitima cijelih skupina k-torki, a ne jednom k-torkom. Uz-
mimo sada da je niz s kojim postavljamo upit ¢ i on sadrZi [ k-torki. Ako pretpostavimo
da su k-torke neovisne, vjerojatnost da se vise od |6l lazno pozitivnih k-torki nalazi u

filtru s laZno pozitivhom stopom ¢ je:

- AP 61| —i
-2, <Z>§ (1-¢) (44)

i=0

Prilikom pretraZivanja sasvim nam je prirodno da postavimo zahtjev da se barem
pola k-torki od upita nalaze u filtru. Ako se viSe od pola k-torki ne nalazi u nekom
filtru ili listu koji sadrzava samo jedan niz, moZemo reci da takva dva niza nisu do-
voljno sli¢na da ih prezentiramo kao jedan od rezultata pretraZivanja. U ovom slucaju,
na$ prag okidanja filtra 6 Ce biti 0.5, te ako izaberemo FPR Bloomovog filtra 0.5, po
prethodnoj formuli, malo je vjerojatno da ¢emo vidjeti viSe od |0l] lazno pozitivnih
k-torki u filtru.

FPR Bloomovog filtra vrijednosti 0.5 je mnogo veci nego Sto se inace koristi kod
koristenja Bloomovih filtra, gdje se tipicno traze puno manje vrijednosti FPR-a. Ovakva
analiza odabira vrijednosti FPR-a uzima za pretpostavku da su k-torke neovisne i nepo-
vezane, §to naravno nije slu¢aj. Medutim, ova analiza na neki nacin postavlja formalni
zakljucak da odabirom visokog FPR-a smanjujemo broj greSaka. Takoder, ako posta-
vimo visoki FPR, mozemo koristiti puno manje Bloomove filtre u nasem stablu, Sto
¢e smanjiti memorijsko zauzece Stabla Bloomovih filtra. Takoder, kako smo postavili

vrijednost FPR-a na 0.5, imat ¢emo samo jednu funkciju sazimanja u svakom filtru.
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S. Implementacija

U ovom radu su funkcioniranje programa i njegovi parametri tocno prilagodeni jednom
skupu podataka, odnosno to¢no specificnom skupu nizova. Nizovi o kojima je rijeC su
proteinski lanci. Oni su sastavljeni od abecede duljine 20 znakova te su prosjene
duljine oko 500 znakova. Pri ubacivanju k-torki u filtre koriStena je metoda cjepkanja
niza na k-torke bez klizajueg prozora. Takav naCin ubacivanja k-torki jednostavno je
odabran po uzoru na drugi algoritam pretrage slicnih nizova - Tachyon. Taj je algoritam
napravljen specificno za pretragu sli¢nih nizova proteinskih lanaca te ¢emo upravo s
njim usporedivati rezultate pretrage naSe aplikacije. Takoder, kako bi mogli Sto vise
optimizirati programsko rjeSenje, implementacija je pisana u C++ programskom jeziku

kako bi dobili kontrolu nad niZim programskim slojevima.

5.1. Funkcija sazZimanja

Vrlo bitna stvar pri funkcioniranju Stabla Bloomovih filtra je jedina funkcija sazimanja
koja rasporeduje bitove po filtru. Kako bi dobili §to raznovrsnije filtre te podjednaku
rasprsSenost k-torki u filtru, iznimno je vazno da funkcija sazimanja bude dobro balan-
sirana. NasSu smo funkciju prilagodili tako da uzima u obzir ovaj izniman slucaj gdje
su nam na raspologanju nizovi ¢ija se abeceda sastoji od dvadeset znakova, te ih pri
izraCunu Bloomovih filtera cjepkamo na k-torke duljine 5 znakova. Uzeli smo da svaki
od znakova predstavlja jedan od brojeva od 0 do 19, koji ¢e svaki zauzimati po 3 bita.
Sada, kada Zelimo izraCunati vrijednost saZimanja, moZemo za svaki od znakova pos-
lagati njihove vrijednosti jedan do drugoga. Kako je bitno da funkcija saZimanja bude i
brza, to ¢emo programski izvesti posmakom svakog od znakova prema lijevo za njegov
indeks u nizu pomnoZen s 3. Dobivena vrijednost stane u 32 bita podataka odnosno u
cjelobrojni podatkovni tip. Tim smo dobili jedinstvenu vrijednost funkcije sazimanja
za svaku mogucu petorku. Medutim, kako mozZemo vidjeti po grafu (Slika 5.1), to nam
nece dati bas najbolje balansiranu rasprSenost po naSem filtru koji ima predefiniranu

duljinu 144. Da to poboljSamo, dodali smo jo§ male izmjene kojima postiZzemo bolji
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balans rasprSenosti unutar nasih filtara (Slika 5.2 i Slika 5.3). Izmjene su dodane na na-
¢in promasaja i pogreske, ali glavni cilj im je bio da malo pomaknu vrijednosti zadnjih
bitova, kako se pri dodavanju u Bloomove filtre gleda vrijednost funkcije sazimanja
modulom 144. Kako broj 144 zahtjeva 7 bitova za zapisivanje, najveci je fokus na
promjenu vrijednosti 7 bitova s najmanjom vazno$¢u. Kako Zelimo koristiti §to manje
operacija, a da ipak zadrZimo dobru rasprSenost odabrana je funkcija sazimanja (Slika
5.2)
(1<<12) + (j<<9) + (k<<6) + (I<<3) + m + [>>1 + k>>2

gdje 1, 7, k, [, m predstavljaju vrijednosti znakova petorke.

PretraZivanje stabla je napravljeno na najjednostavniji nacin koji je ve¢ prethodno
opisan. Imamo red ¢vorova koji ¢ekaju procesiranje, odnosno usporedivanje njihovih
Bloomovih filtara s onim filtrom koji predstavlja niz koji pretrazujemo. MoZe se na-
praviti viSedretveno rjeSenje u kojem bi se usporedivalo viSe ¢vorova odjednom. Takvo
rjeSenje je trivijalno za ostvariti, upravo iz razloga Sto nam redoslijed ispitivanja ¢vo-
rova nije bitan. Jedino na Sto bi trebalo paziti je da ne unosimo vise ¢vorova u red
istovremeno. Ipak, pri implementaciji ovog rada nije ostvareno nikakvo viSedretveno

rjeSenje pa Ce se svi upiti izvoditi isklju¢ivo na jednoj dretvi, odnosno jednoj jezgri.

5.2. Podrezivanje stabla na odredenoj dubini

Kako bi dodatno smanjili vremena pretraZivanja, dodana je moguénost podrezivanja
stabla na odredenoj dubini. Na ovaj nacin ne¢emo trebati usporedivati sve ¢vorove
nekog podstabla ve¢ ¢emo odmah dobiti neki skup rezultata, skup ¢ija je unija slicna
naSem upitanom nizu. Valja napomenuti da na ovaj nain moZemo dobiti listu nizova
od kojih moZda niti jedan uopce nije dovoljno sliCan nizu iz naSeg upita. Ipak ,ova-
kav postupak moZe biti koristan ako Zelimo ovakvu strukturu koristiti zajedno s nekim
drugim algoritmima. Tim viSe zato Sto koriStenjem takve strukture ne moZemo biti
stopostotno sigurni da za pozitivan upit stvarno dobivamo slican niz. Dakle, ovom
metodom moZemo npr. dobiti listu nekih nizova te potom preciznijim algoritmima
provjeravati sli¢nost izmedu pronadenih nizova i niza iz naSeg upita. U naSim rezulta-
tima od takvog okidanja ne¢emo nuZno imati neku veliku korist zbog toga S$to se radi

o relativno malom skupu podataka i Sto su nizovi u skupu dosta kratki.
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Broj k-torki

Broj k-torki

25k

Indeks

Slika 5.1: Funkcija saZimanja
(1<<12)+(J<<9)+(k<<6)+(I<<3)+m

Indeks

Slika 5.2: Funkcija saZimanja

(1<<12)+ (<< 9+ (k<<b)+(I<<3)+m+1>>1+k>>2
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Broj k-torki

Indeks

Slika 5.3: Funkcija saZimanja

(1<<12)4+ (<< 9)+(k<<b6)+(I<<3)+m+I>>1+k>>2+j>>3+i>>4
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6. Rezultati

Prije no Sto se iznesu rezultati, valjalo bi napomenuti Cinjenicu da su sva mjerenja
u ovim eksperimentima izvedena na osobnom racunalu sa Intel procesorom koji sa-
dr7i 4 jezgre radnog takta 2.4GHz. Unato€ tome Sto raCunalo ima 4 jezgre, nas pro-
gram koristi samo jednu dretvu te efektivno koristimo samo jednu jezgru procesora.
Sama implementacija zadatka testirana je na dvjema bazama podataka veli¢ine 3.7MB
1 7.4MB. Nad svakom od baza provedeno je 100 upita koje te baze sadrze. Za svaku
od baza su izmjerena vremena konstrukcije stabla i pretraZivanja po ¢vorovima. Ta-
koder, izmjereno je i memorijsko zauzeée za oba eksperimenta. U naSem postupku,
dodatno ¢emo usporediti dobivene rezultate s jednom drugom metodom pretraZivanja
- Tachyonom koja je dizajnirana specifino za ovaj problem, tj. pretraZivanja lanaca
proteina u velikoj bazi lanaca.

Sto se ti¢e izgradnje Stabla Bloomovih filtra, ona se sastoji od 3 glavna koraka:
stvaranja Bloomovih filtera za svaki od nizova iz skupa koji Zelimo pretraZivati, kons-
truiranja stabla (i njegovih ¢vorova nad kojima se radi unija svaki put kad novi niz
prode nad njima) te RRR kompresije svakog od filtra u stablu, bilo na ¢vorovima ili
listovima nakon Sto je stablo konstruirano. U ovom radu konkretno, sagradili smo
Stablo Bloomovih filtra za dvije razli¢ite baze proteina. Jedna baza je velika 3.7MB
1 sadrZava nizove s njihovim opisima i detaljima ( u njoj se nalazi 13760 proteinskih
nizova). Veca baza je dvostruko veca, tj. Zauzima 7.4MB u tekstualnoj datoteci te
sadrzi 28010 nizova proteinskih lanaca. Nad obe baze smo provodili eksperiment tako
da prvo odaberemo slucajnih 100 nizova iz baze te nad izgradenim stablom provodimo
upite koji sadrzavaju takve slucajne nizove.

Prvi rezultati su pokrenuti s parametrom duljine filtra od samo 144 bita po vektoru
filtra. Duljina od 144 je izabrana upravo zato Sto bi to bila optimalna duljina filtra uko-
liko bismo van naSeg stabla imali nezavisan Bloomov filter, te ukoliko bi on sadrzavao
samo jedan niz. Rezultati takvog prvog pokusaja su mozda na prvi pogled i zadovolja-
vajuéi. Potrebno vrijeme za konstrukciju stabla za ve¢u bazu iznosi 1.539 sekundi, dok

izvrSavanje svih 100 upita traje 1.307 sekundi. Medutim, pri ovakvim postavkama se
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pojavljuje jedna ozbiljna mana: broj posjecCenih ¢vorova je jako velik. Prosjecan broj
posjecenih ¢vorova s ovakvim postavkama je 14505, Sto je viSe od pola broja nizova
u bazi. Stablastom strukturom smo pokusali izbjeéi upravo to - da ne usporedujemo
veliku kolicinu filtra, ve¢ samo one najsli¢nije. Kada obilazimo tako veliku koli¢inu
¢vorova, stablasta struktura nam ne dolazi toliko do izraZaja. Stovige, tako smo mozda
mogli koristiti i nekakvu listu za spremanje listova, umjesto stabla. Izvor tog problema
proilazi upravo iz spomenute duljine filtra. Kada imamo tako malu duljinu filtra, fil-
tri blizi korijenu ¢e brzo postati zasieni te cemo filtrirati upite tek na ¢vorovima koji
su dosta dalje od korijena stabla. Kako bi rjesili taj problem, odnosno smanjili vri-
jeme upita i broj posjecenih ¢vorova u stablu, povecat ¢emo duljinu Bloomovih filtera
u stablu (Slika 6.1). Na taj nacin éemo takoder povecati osjetljivost Bloomovih filtra
u ¢vorovima, pa Ce se upiti u nekim podstablima prekinuti puno ranije u odnosu na
postavku kada smo imali manje filtre, rezultiraju¢i u manjem broju posjecenih ¢vorova
(Slika 6.2).

S druge strane, ovo rjeSenje ipak ima dvije mane: kada poveéamo duljinu filtra,
svaki ¢e ¢vor zauzimati puno viSe memorije. Dodatno, izgradnja stabla Ce trajati puno
duze (Slika 6.3). Razlog tome leZi u Cinjenici da pri ubacivanju stabla treba iterirati
po cijelom filtru i raditi OR operaciju nad filterom u ¢voru koji obilazimo. Ovaj dio
se moZe ubrzati na dva nacina. Prvi u teoriji dopusta ubrzanje do 64 puta (ili s koliko
vec bita na$ procesor moZe obraditi odjednom) kako trenutna implementacija iterira
po bitovima, a moglo bi se napraviti i tako da se radi OR operacija nad viSe bitova
odjednom. Drugi naCin je zanimljiviji, i za ovaj ¢e konkretan slucaj (gdje imamo
kratke nizove proteina) znatno ubrzati implementaciju.

Sto se tie teZine konstrukcije stabla, ona pak leZi u dvije funkcije: unija filtra
pri obilasku te ratunanje Hammingove udaljenosti. Kako su u prvoj implementaciji
te dvije funkcije napravljene da iteriraju po cijelom filtru, konstrukcija stabla ¢e nam
najvise ovisiti upravo o duljini filtra. Ipak, te dvije funkcije moZemo napraviti tako da
ne ovise o duljinu filtra, ve¢ o broju k-torki u nizovima koje ubacujemo. Za funkciju
unije, to moZemo postici tako da sve k-torke niza kojeg ubacujemo u stablo umetnemo
izravno u Bloomov filter s kojim Zelimo napraviti uniju. Tako bismo, umjesto iteriranja
po svim bitovima filtra dvaju vektora, iterirali samo po k-torkama te filtru s kojim Ze-
limo napraviti uniju. Jednostavno bismo postavljali bitove na 1 tamo gdje je potrebno.
Funkciju raCunanja Hammingove udaljenosti moZemo ubrzati tako da pamtimo koliko
je bitova u svakom filtru u stablu postavljeno na 1. Nadalje, pri racunanju Hammingove
udaljenosti ¢emo iterirati po k-torkama te gledati na kojim bi se indeksima u vektoru

filtra oni nalazili. Recimo da je s broj unikatnih indeksa na koje k-torke umetajuceg
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niza padaju, a da su vrijednosti bitova u drugom filtru na tim indeksima postavljeni na
1. S druge strane, recimo da je a broj unikatnih indeksa na koje k-torke umetajuéeg
niza padaju, a da su vrijednosti bitova u drugom filtru na tim indeksima postavljeni na
0. Takoder, neka je b broj bitova u filtru koji su postavljeni na 1. Sada moZemo reci da
je Hammingova udaljenost izmedu umetajuéeg niza i Bloomovog filtra kojeg trenutno

obilazimo:

b+a—s (6.1)

Kako moZemo vidjeti po grafu (Slika 6.4), takva nam implementacija znatno sma-
njuje porast vremena izgradnje stabla s porastom duljine filtra, dok s druge strane po-
veéava zauzece memorijskog prostora (Slika 6.5).

Sumirano, promjenom duljine filtra smo dobili smo nesto sporiju konstrukciju sta-
bla. PoSto bi u teoriji trebali dobiti jo§ manja vremena konstrukcije stabla, moZemo
da je graf ovisnosti konstrukcije stabla o duljini filtra (Slika 6.4) dosta deformiran i
nelinearan. S druge strane, znatno smo ubrzali procesiranje upita nad stablom.

Dodatno, moZzemo pogledati kako duljina filtra ovisi o rezultatima. Kao §to mo-
Zemo vidjeti iz dosadasnjeg saznanja o Bloomovim filtrima, broj laZzno pozitivnih re-
zultata je tim veci Sto je duljina filtra manja. To moZemo vidjeti i na naSoj implemen-
taciji gdje je za premalene duljine filtra broj lazZno pozitivnih rezultata relativno velik
(Slika 6.6 i Slika 6.7). Ipak, prijasnjim povecanjem filtra lako rjeSavamo taj problem
te je na duljinama filtra preko 500, taj problem gotovo uklonjen.

Za kraj, moZzemo usporediti vrijeme upita za Stablo Bloomovih fiiltra i Tachyon
nad Astral bazama. Za usporedbu smo koristili iste hardverske postavke. Za Stablo
Bloomovih filtra su koriSteni jednaki parametri koriSteni i u prvom testu s iznimkom
duljine filtra. Duljinu smo proizvoljno postavili na 800 iz razloga $to je to otprilike
optimalna toc¢ka. S takvom postavkom neéemo zauzimati previse memorije, a pove-
¢anjem duljine filtra ionako ne moZemo previSe skratiti vrijeme upita. Kako mozemo
vidjeti sa slike (Slika 6.8), Stablo Bloomovih filtra je gotovo dvostruko brze od Tac-

hyon pretraZivanja.
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Konstrukcija Stabla Bloomovih filtra [t/s]

Vrijeme konstrukcije stabla [t/s]
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7. Zakljucak

Stablo Bloomovih filtara je nov i inovativan pristup pretrazivanja sli¢nih nizova u ve-
likoj bazi. Iako moZe biti koriSten za pretragu bilo kakvih nizova, prezentirali smo
njegovu uspjesnost u pretrazi baze proteinskih lanaca. Rezultati su pokazali da moZe
biti i do nekoliko puta brZi od najbrzih dosadasnjih rjeSenja pretrage sli¢nih nizova. U
rjeSavanju zadatka, suocili smo se s glavnim problemom ove strukture, a to je zasi¢enje
filtra. Ovdje taj problem nismo pokusali rijeSiti na neki sofisticiraniji nacin zbog toga
Sto se radi o relativno kratkim nizovima, a i rjeSenje za takav skup jo$ nije osmisljeno.
Ipak, povecavali smo duljinu filtra do te granice da ne dobijemo preveliko zauzece me-
morije, a da dobijemo znatno brZe rezultate. Stoga, najvaznija stavka za poboljSanje
ovakve strukture je pronalazak novih na¢ina smanjivanja zasic¢enosti filtra.

Implementacija ovog rada dostupna je na: https.//github.com/lukadante/sbt
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Stablo Bloomovih filtara za spremanje sljedova

Sazetak

Kako u rjeSenjima problema pretraZivanja sli¢nih nizova joS uvijek postoji mjesta
za napredak i poboljSanje, u ovom smo radu istrazili jedan novi pristup rjeSavanju
tog problema. RjeSenje o kojem je rije¢ naziva se stablo Bloomovih filtra te nudi
poboljSanja nad dosadasnjim metodama pretrage sli¢nih nizova. Zauzvrat ima i mane,

koje su specifi¢ne za ovu strukturu, kao Sto je prezentiranje laZzno pozitivnih rezultata.

Klju¢éne rijeci: Bloomov filter, stablo, proteinski lanci, sli¢ni nizovi

Tree of Bloom filters

Abstract

As today’s inexact matching algorithms have plenty of room for improvement, in
this work we explored a new approach to solve inexact matching problems. The name
of approach we explored is Bloom filter tree and it offers improvements over exis-
ting inexact matching algorithms. In return, it has its drawbacks, like presenting false

positive results.

Keywords: Bloom filter, tree, proteins, similar sequences



