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Biosequence alignment recently received an amazing support from both commodity and dedicated hardware platforms. The limitless requirements of this application motivate the search for improved implementations to boost processing time and capabilities. We propose an unprecedented hardware improvement to the classic Smith-Waterman (S-W) algorithm based on a twofold approach: i) an on-the-fly gap-open/gap-extension selection that reduces the hardware implementation complexity; ii) a pre-selection filter that uses reduced amino-acid alphabets to screen out not-significant sequences and to shorten the S-Witerations on huge reference databases.We demonstrated the improvements w.r.t. a classic approach both from the point of view of algorithm efficiency and of HW performance (FPGA and ASIC post-synthesis analysis).



Protein alignment HW/SW optimizations / Urgese, Gianvito; Graziano, Mariagrazia; Vacca, Marco; Awais, Muhammad; Frache, Stefano; Zamboni, Maurizio. - STAMPA. - (2012), pp. 145-148. (Intervento presentato al  convegno Electronics, Circuits and Systems (ICECS), 2012 19th IEEE International Conference on tenutosi a Seville, Spain nel 2012) [10.1109/ICECS.2012.6463779].
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				Abstract

				Biosequence alignment recently received an amazing support from both commodity and dedicated hardware platforms. The limitless requirements of this application motivate the search for improved implementations to boost processing time and capabilities. We propose an unprecedented hardware improvement to the classic Smith-Waterman (S-W) algorithm based on a twofold approach: i) an on-the-fly gap-open/gap-extension selection that reduces the hardware implementation complexity; ii) a pre-selection filter that uses reduced amino-acid alphabets to screen out not-significant sequences and to shorten the S-Witerations on huge reference databases.We demonstrated the improvements w.r.t. a classic approach both from the point of view of algorithm efficiency and of HW performance (FPGA and ASIC post-synthesis analysis).
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					simulazione ASN

					
				

				
					Il report seguente simula gli indicatori relativi alla propria produzione scientifica in relazione alle soglie ASN 2023-2025 del proprio SC/SSD. Si ricorda che il superamento dei valori soglia (almeno 2 su 3) è requisito necessario ma non sufficiente al conseguimento dell'abilitazione.
La simulazione si basa sui dati IRIS e sugli indicatori bibliometrici alla data indicata e non tiene conto di eventuali periodi di congedo obbligatorio, che in sede di domanda ASN danno diritto a incrementi percentuali dei valori. La simulazione può differire dall'esito di un’eventuale domanda ASN sia per errori di catalogazione e/o dati mancanti in IRIS, sia per la variabilità dei dati bibliometrici nel tempo. Si consideri che Anvur calcola i valori degli indicatori all'ultima data utile per la presentazione delle domande.

La presente simulazione è stata realizzata sulla base delle specifiche raccolte sul tavolo ER del Focus Group IRIS coordinato dall’Università di Modena e Reggio Emilia e delle regole riportate nel DM 589/2018 e allegata Tabella A. Cineca, l’Università di Modena e Reggio Emilia e il Focus Group IRIS non si assumono alcuna responsabilità in merito all’uso che il diretto interessato o terzi faranno della simulazione. Si specifica inoltre che la simulazione contiene calcoli effettuati con dati e algoritmi di pubblico dominio e deve quindi essere considerata come un mero ausilio al calcolo svolgibile manualmente o con strumenti equivalenti.
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