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RINGKASAN

YUSTINA SRI SUHARINI. Model Komputasi Paralel Algoritma Needleman-
Wunsch Berbasis Graphics Processing Unit dengan Strategi Tiling untuk
Penjajaran Urutan Skala Besar. Dibimbing oleh WISNU ANANTA KUSUMA,
SRI NURDIATI dan IRMANIDA BATUBARA.

Penjajaran urutan biologi seperti basa nukleotida merupakan tahapan penting
dalam analisis genomik, antara lain untuk analisis filogenetik, identifikasi mutasi
serta penentuan biomarker. Dalam disertasi ini, fokus penelitian terletak pada aspek
komputasi algoritmik, sedangkan data biologis digunakan sebagai studi kasus untuk
mengevaluasi kinerja pendekatan yang diusulkan. Salah satu algoritma penjajaran
global yang sudah banyak digunakan adalah algoritma Needleman-Wunsch (NW).
Namun demikian, algoritma ini memiliki kompleksitas ruang dan waktu sebesar
0(nm) atau 0(n?), sehingga menjadi kendala serius ketika diterapkan pada data
genom berukuran besar. Pemanfaatan Graphics Processing Unit (GPU) membuka
peluang untuk mempercepat eksekusi algoritma NW melalui komputasi paralel,
meskipun keterbatasan kapasitas memori GPU tetap menjadi tantangan utama
dalam pengolahan matriks dynamic programming berskala besar.

Penelitian ini bertujuan untuk mengoptimalkan komputasi algoritma
Needleman-Wunsch melalui pemanfaatan GPU dan strategi tiling guna
meningkatkan kinerja dan skalabilitas. Strategi tiling digunakan untuk membagi
matriks pemrograman dinamis menjadi submatriks yang lebih kecil dan terkelola,
sehingga memungkinkan distribusi komputasi ke unit-unit pemroses paralel secara
lebih efisien. Pendekatan ini dirancang dengan tetap mempertahankan
ketergantungan data antarelemen matriks, sehingga aspek correctness hasil
penjajaran tetap terjaga dan identik dengan implementasi NW serial.

Metode penelitian dilaksanakan melalui beberapa tahapan, meliputi studi
literatur, perumusan masalah, pengusulan model komputasi, implementasi
algoritma, serta evaluasi performa. Pada tahap awal, algoritma NW
diimplementasikan secara serial dan dieksekusi pada Central Processing Unit
(CPU) sebagai baseline. Tahap selanjutnya adalah pengembangan versi paralel
pada satu unit GPU untuk verifikasi correctness serta pengukuran percepatan
komputasi tanpa strategi filing. Tahap berikutnya difokuskan pada pengembangan
algoritma paralel dengan strategi tiling yang dijalankan pada sistem multi-GPU,
sebagai pendekatan untuk mengatasi keterbatasan kapasitas memori GPU sekaligus
meningkatkan skalabilitas komputasi. Eksperimen dilakukan menggunakan data
biomarker penyakit kanker payudara serta Saccharomyces cerevisiae dengan
variasi panjang urutan, sehingga menghasilkan matriks dynamic programming
dengan jumlah elemen ratusan juta sel. Pada konfigurasi terbesar, matriks yang
diproses memiliki lebih dari 400 juta elemen, yang merepresentasikan skenario
komputasi berskala besar dan menantang dari sisi kebutuhan memori serta waktu
eksekusi.

Evaluasi kinerja dilakukan menggunakan beberapa metrik, meliputi waktu
eksekusi kernel GPU, waktu pencetakan matriks, total waktu eksekusi, percepatan
(speedup), throughput, biaya komputasi, serta skalabilitas terhadap variasi panjang
data genom. Hasil eksperimen menunjukkan bahwa pendekatan paralel berbasis
GPU mampu memberikan percepatan yang signifikan dibandingkan eksekusi serial



pada CPU. Implementasi NW pada satu GPU menghasilkan percepatan hingga 14,8
kali, dengan titik break-even pada panjang urutan sekitar 117 nukleotida, sehingga
cfektif untuk pemrosesan data berukuran menengah. Selanjutnya, penerapan
strategi tiling pada sistem GPU ganda mampu meningkatkan skalabilitas komputasi
secara substansial, dengan cakupan pemrosesan matriks hingga 419 juta sel dan
percepatan maksimum mencapai 68 kali dibandingkan CPU.

Kontribusi utama atau novelty penelitian ini terletak pada perancangan skema
tiling berbasis dependensi diagonal untuk Needleman-Wunsch pada multi-GPU
yang memungkinkan komputasi matriks besar melebihi kapasitas satu GPU, dengan
pengurangan kebutuhan memori global melalui pertukaran data batas
antarsubmatriks. Hasil evaluasi menunjukkan bahwa peningkatan jumlah GPU
dapat memperluas kapasitas pengolahan data urutan tanpa mengorbankan aspek
correctness hasil penjajaran.

Secara keseluruhan, penelitian ini menunjukkan bahwa komputasi paralel
berbasis GPU, khususnya melalui strategi tiling pada sistem multi-GPU, mampu
meningkatkan performa dan skalabilitas algoritma Needleman-Wunsch untuk
penjajaran urutan genom berskala besar. Tantangan yang masih terbuka meliputi
overhead komunikasi antar-GPU serta sinkronisasi antara host dan device yang
berpotensi menurunkan efisiensi pada dataset berukuran sangat besar. Oleh karena
itu, penelitian lanjutan diarahkan pada pengembangan mekanisme resource-aware
scheduling yang lebih adaptif, optimisasi manajemen memori antar-GPU, serta
perancangan model prediksi kinerja untuk berbagai konfigurasi perangkat keras.
Dengan demikian, disertasi ini diharapkan dapat memberikan kontribusi terhadap
pengembangan akselerasi algoritmik berbasis GPU yang lebih efisien, skalabel, dan
aplikatif dalam bidang bioinformatika.

Kata kunci: graphics processing unit (GPU), komputasi paralel, pemrograman
dinamis, penjajaran urutan, strategi tiling.



SUMMARY

YUSTINA SRI SUHARINI. Parallel Computational Model of Needleman-Wunsch
Algorithm Based on Graphics Processing Unit with Tiling Strategy for Large-Scale
Sequence Alignment. Supervised by WISNU ANANTA KUSUMA, SRI
NURDIATI, and IRMANIDA BATUBARA.

Biological sequence alignment, particularly at the nucleotide level,
constitutes a fundamental step in genomic analysis, including phylogenetic studies,
mutation detection, and biomarker identification. Among global alignment methods,
the Needleman—Wunsch (NW) algorithm remains one of the most widely used
approaches due to its deterministic and optimal alignment guarantees. However, the
algorithm exhibits quadratic time and space complexity O(nm), or O(n?), which
becomes a major limitation when applied to large-scale genomic data. The
utilization of Graphics Processing Units (GPUs) offers significant opportunities for
accelerating NW computation through parallel processing, although the limited
capacity of GPU global memory remains a critical challenge when handling large
dynamic programming matrices.

This research aims to optimize the computation of the Needleman-Wunsch
algorithm by leveraging GPU-based parallelism combined with a tiling strategy to
improve performance and scalability. The tiling strategy partitions the dynamic
programming matrix into smaller, manageable submatrices that can be processed
efficiently by parallel processing units. The proposed approach is designed to
explicitly preserve inter-cell data dependencies, ensuring that the correctness of the
alignment results remains identical to that of the serial NW implementation.

The research methodology consists of several stages, including a
comprehensive literature review, problem formulation, computational model
design, algorithm implementation, and performance evaluation. Initially, the
Needleman—Wunsch algorithm is implemented in a serial form and executed on a
Central Processing Unit (CPU) to establish a baseline. Subsequently, a parallel
version is developed for execution on a single GPU to verify correctness and
measure computational acceleration without applying a tiling strategy. The final
stage focuses on the development of a tiled parallel implementation executed on a
multi-GPU system, aiming to address GPU memory limitations while enhancing
computational scalability. Experimental evaluations are conducted using biomarker
sequence data related to breast cancer and yeast (Saccharomyces cerevisiae), with
sequence lengths varying up to configurations that yield dynamic programming
matrices containing more than 400 million elements.

Performance evaluation is carried out using multiple metrics, including GPU
kernel execution time, matrix output time, total execution time, speedup,
throughput, computational cost, and scalability with respect to increasing sequence
length. Experimental results demonstrate that GPU-based parallel execution
provides substantial performance improvements over serial CPU execution. The
single-GPU implementation achieves speedups of up to 14.8x, with a break-even
point at sequence lengths of approximately 117 nucleotides, indicating
effectiveness for medium-sized inputs. Furthermore, the application of the tiling
strategy on a dual-GPU system significantly enhances scalability, enabling the



processing of dynamic programming matrices containing up to 419 million cells
and achieving a maximum speedup of 68x compared to the CPU baseline.

The main contribution or novelty of this research lies in the design of a
diagonal dependency-based tiling scheme for Needleman-Wunsch on multi-GPUs
that allows the computation of large matrices exceeding the capacity of a single
GPU, with a reduction in global memory requirements through the exchange of
boundary data between submatrices. The experimental results indicate that
increasing the number of GPUs extends the practical limits of sequence length that
¢an be processed without compromising result accuracy.

Overall, this dissertation demonstrates that GPU-based parallel computation,
particularly through the application of tiling strategies on multi-GPU systems, can
substantially improve the performance and scalability of the Needleman—Wunsch
algorithm for large-scale genomic sequence alignment. Remaining challenges
include inter-GPU communication overhead and host—device synchronization,
which may reduce efficiency for extremely large datasets. Future work is therefore
directed toward the development of more adaptive resource-aware scheduling
mechanisms, improved inter-GPU memory management, and predictive
performance models for various hardware configurations.

Keywords: dynamic programming, graphics processing unit (GPU), parallel
computing, sequence alignment, tiling strategy.
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