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  ملخّص 

الوراث المادة  البروتين أو  تغير يطرأ على سلاسل  ينتج عنه مرض معين،  يأي  بغاية  ة  هذه الأمراض قد تكون 
ونظراً للحاجة الماسة لمعرفة التغيرات التي تطرأ على هذه الخطورة والتأخر في الكشف عنها قد يودي بحياة المرضى،  

التسلسلية   اتية الحيوية المصممة للعمل على البيئةخوارزميات المعلوم  تم تطبيق  ،والكشف عنها بشكل مبكر  السلاسل 
ضمن   الشيفرة  تسلسل  ودراسة  البروتين  سلاسل  الحيوية   . DNAلدراسة  المعطيات  مع  تتعامل  التي  البيانات  أن  وبما 

 إن تنفيذها على الحاسب التسلسلي يشكل مشكلة كبيرة من حيث الزمن اللازم للمعالجة.فضخمة جداً، لذلك  
استخدمنا في هذا البحث خوارزمية تسلسلية من خوارزميات المعلوماتية الحيوية للكشف عن سلاسل البروتين، 

 Googleمتاحة عبر الحوسبة السحابية  وهي    GPUالبيئة التفرعية  وقمنا بتطوريها إلى خوارزمية تفرعية وطبقناها على  

Colab    ، لإيجاد  مع الخوارزمية التسلسلية، وذلك زمن التنفيذ وحجم العتاد الصلب و   الدقة النتائج من حيث    قارنامن ثم  و
 بدقة عالية وزمن قصير وكلفة أقل.   لمعرفة التغير الحاصل على السلاسل النظاميةطريقة    فضلأ

،  DNA، الخلية، الجينوم، البروتين، سلاسل  ض الأمينية، الأسس الآزوتيةالمعلوماتية الحيوية، الأحما  كلمات مفتاحية: 

NCBI ،BLAST ،Google Colab  ،معالج GPU   . 
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  ABSTRACT 

Any change that occurs in the protein chains or genetic material results in a specific 

disease. These diseases may be extremely dangerous, and delay in detecting them may lead 

to the death of patients. Given the urgent need to know the changes that occur in these 

chains and detect them early, bioinformatics algorithms designed To work on the 

sequencing environment to study protein sequences and study the code sequences within 

DNA. Since the data that deals with vital data is very large, Therefore, implementing it on 

a serial computer poses a major problem in terms of processing time. 

In this research, we used a serial algorithm from bioinformatics algorithms to detect 

protein chains, and developed it into a parallel algorithm and applied it to the GPU parallel 

environment that is available via Google Colab cloud computing, and then compared the 

results in terms of accuracy, execution time, and hardware size with the serial algorithm. 

To find the best way to find out the change in regular series with high accuracy, short time 

and lower cost.. 

Keywords: bioinformatics, amino acids, nitrogenous bases, cell, genome, protein, 

DNA sequences, NCBI، BLAST   ، Google Colab ، Processor  GPU   .  
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 قدمة م .1
شهدت تسعينات القرن العشرين تقدماً كبيراً في علوم الوراثة والجينات، خصوصاً في المشاريع الخاصة بالتعرف  
على التركيب الوراثي لعدد من الكائنات الحية، مثل الخميرة والفأر وذبابة الفاكهة وغيرها. وتوجت هذه الجهود بالكشف  

، ومن الواضح أن تلك الإنجازات شكلت كمية كبيرة من المعرفة والمعلومات  [5])الجينية( للإنسان  عن التركيبة الوراثية
الجينية لكثير من الكائنات المختلفة، والمركبات البروتينية  المتطورة في مجال علم البيولوجيا، تضمنت معرفة الخريطة  

 الناتجة من الجينات المختلفة والتفاعل بينها وما ينتجه ذلك التفاعل من بروتينات أساسية وأنزيمات وغيرها.
المعلوماتية الحيوية إلى العالمة "مارجريت داي هوف" في عام   بداية استخدام علم  حيث قامت   1968وتعود 

هذه العالمة بإنشاء خريطة للتتابعات البروتينية توضح فيه تركيب وتتابع مجموعة من البروتينات الفيروسية، وقد ساعد 
ذلك على إنشاء برنامج حوسبي للبحث عن مناطق التشابه والاختلاف بين التتابعات الجينية والبروتينية المختلفة وتعد 
البارزة في تطور علم المعلوماتية الحيوية. حيث استخدم العلماء في هذه الدراسة أول  هذه الخطوة من أهم الخطوات 

اسم   عليه  أطلق  والذي  التتابعات  تشابه  عن  للكشف  بحثي  تتابع    FASTPبرنامج  أن  توضيح  تم  الجينوم وبذلك 
لسرطان   المسبب  الجين    V-sisالفيروسي  لتتابع  جداً  عل  PDGFمشابه  النتيجة  هذه  وزودت  البيولوجيا  الخلوي،  ماء 

 . [5]كيفية تسبب هذا التتابع الفيروسي في إحداث السرطان  بمعلومات كثيرة عن
ويعد مشروع الجينوم البشري من أكثر المشاريع العلمية التي استخدمت علم المعلوماتية الحيوية بكثافة، ويزود 

لت البسيطة والميسرة  بالبرامج  العلماء  الحيوية  المعلوماتية  تعتبرعلم  البيانات الضخمة والتي  أساسية   حليل  الآن وسيلة 
بر علم المعلوماتية الحيوية علم حيوي مثير ويعبر عن طريقة حديثة لمشاكل العلمية الجديدة، كما ويعتلحل الكثير من ا

أصبحت   فقد  كبيرة،  بيولوجية  اكتشافات  فيها  الآلي  الحاسب  تطور  يقود  سوف  والتي  البيولوجية  المشاكل  في  للتفكير 
يث لكل من د برامج الحاسب الآلي وقواعد البيانات الخاصة بالمعلوماتية الحيوية جزء لا يتجزأ من العمل البيولوجي الح 

ويقوم هذا العلم على حل المشاكل البيولوجية الهامة والتي تشمل فهم    يعمل في هذا المجال في القرن الحادي والعشرين.
وكذلك فهم العلاقة بين تراكيب ووظائف البروتينات    ،الارتباط بين التركيب الجيني والشكل المظهري للأمراض البشرية 

 المختلفة.

 
 . شكل توضيحي يبين استخدام الحاسب في تحليل المعلومات البيولوجية( 1الشكل)

  والبروتين   البروتين بين  بالتفاعل   للتنبؤ   ساسي الأ  البرنامج  ، بإجراء دراسة تم فيها نقل[2]ن في المرجع  باحثو القام  
(protein–protein docking),  MEGADOCK  ،  إلى  Microsoft Azure  سحابة  بيئة  على  كمثال  HPC  . تم  

  معالجة  وحدة   960  و  المركزية  المعالجة  لوحدة  نواة   1600  إلى  يصل  ما  مع  المتوازية  السحابية  الحوسبة  بيئة  إنشاء
 أداء   تقييم  ثم  الرسومات،  معالجة  وحدة   من   ونوعين   المركزية  المعالجة  متماثلة من وحدة   أنواع   أربعة   باستخدام  رسومات
 .المتوازية الحوسبة
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العديد من الأساليب والأدوات التي يمكن تقسيمها إلى  وا فيها  اقترحبإجراء دراسة  ،  [3]قام الباحثون في المرجع
هذه   الغرض من  المتوازية.  والحوسبة  الفعالة  الخوارزميات  الضخمة وتصميم  البيانات  تخزين  أنواع:  هو   الدراسةثلاثة 

للحوسبة  مشتركة  نماذج  ثلاثة  تقديم  تم  فقد  الجينوم.  تسلسل  لمعالجة  الشائعة  المتوازية  البرمجة  تقنيات  في  التحقيق 
ف كل منها إلى نوعين أو ثلاثة أنواع وقد تم تحليلها بشكل أكبر مع يالمتوازية وفقاً لبنى الأجهزة الخاصة بهم، تم تصن

ميزاتها. بعد ذلك، تم مناقشة الحوسبة المتوازية لمعالجة تسلسل الجينوم من خلال أربعة تطبيقات شائعة: محاذاة تسلسل 
،  الجينوم واستدعاء تعدد الأشكال للنيكليوتيدات الأحادية و المعالجة المسبقة لتسلسل الجينوم و اكتشاف النمط والبحث

 وازية. ت وقد تم مناقشة القيود والاتجاهات المستقبلية لتقنيات الحوسبة الم
في تطبيقات المعلوماتية الحيوية     Hadoopاستخدام منصة  باستعراض  ،  [14]-[4]  جع افي المر   باحثون القام  

لتحليل كميات كبيرة من بيانات البروتين الذي ضمن الحوسبة الموزعة  إطاراً جديداً   Hadoop الهيكلية. حيث يمثل الــ  
يعد مفتاحاً لدراسة الإنتاجية العالية لرسو البروتين الترابطي، وتجميع مجمعات البروتينات الترابطية والمحاذاة الهيكلية.  

، بالإضافة  للتحليلات عالية الإنتاجية وقابليتها للتوسع Hadoop حيث تم استعراض عدداً من التطبيقات باستخدام الــ  
البرمجة   نمط  باستخدام  الخوارزميات  تنفيذ  مبادئ  فهم  على  تساعد  التي  الحيوية  المعلوماتية  تطبيقات  بعض  الى 

MapReduce  . 
 أهمية البحث وأهدافه .2

التفصيلية في   البحث أهمية  تبرز المعلوماتية   الدراسة  البيئة    الحيويةلخوارزميات    التفرعية واستخدام 
مماثلة ودقة  أقل  بزمن  نتائج  الحيوية  ،لتحقيق  المعلوماتية  خوارزميات  تحويل  في  أيضاً  البحث  أهمية  وتتجلى 
شكل   إلى  تسلسلي  بشكل  بحيث  المكتوبة  واستخداميسمتفرعي  الموزعة  البيئة  على  بتنفيذها  الحوسبة    ح  بيئة 

تأثير زيادة عدد    Google Colab  السحابية ة  ميعلى عمل الخوارز   Threads  النياسبللعمل عليه، ودراسة 
 من حيث الدقة والزمن والكلفة. 

 طرائق البحث ومواده  .3
 المعلوماتية الحيوية .3.1

بحث   مجال  هو  الحيوية  المعلوماتية  و ناعلم  حديثاً  والرياضيات شىء  الكومبيوتر  علوم  بين  يجمع  التخصصات  متعدد 
ولوجية الهائلة والعلوم البيولوجية لحل وشرح وتفسير العديد من التساؤلات البيولوجية، ويتعامل هذا العلم مع مجموعة البيانات البي

العلمية الكبيرة مثل مشروع الجينوم البشري، ويوجد مجالين كبيرين من العلوم البيولوجية يستخدم فيهما علم    الناتجة من المشاريع
)دراسة التركيب والوظيفة للمجموع الكلي لجينات الكائن    Genomicsالمعلوماتية الحيوية بشكل أساسي ومتزايد وهما علم الجينوم

 . [6]( )دراسة التركيب والوظيفة للمجموع الكلي لبروتينات الكائن الحي Proteomicsوتين ر الحي(، وعلم الب
التمثيل  خرائط  علم  مثل  البيولوجي  العلم  من  كثيرة  فروع  في  يستخدم  الحيوية  المعلوماتية  علم  فإن  ذلك  الى  بالإضافة 
الغذائي وشبكات الاتصال الخلوية والتفاعلات البيوكيميائية وغيرها، وتهدف كل هذه النواحي في علم المعلوماتية الحيوية إلى فهم 

 الأنظمة البيولوجية المعقدة. 
ولينتج   الحي  الكائن  في محيط  الأخرى  العلوم  كبيرة من  بمجموعة  ارتباطه  إلى  المجال  في هذا  الكبير  التوسع  أدى  وقد 

المتكامل" البيولوجي  بالنظام  المتكامل  Integrated System Biologyمايسمى  البيولوجي  النظام  أن  حيث  لحل   يعد  "  وسيلة 
المعقدة البيولوجية  التساؤلات  من  العديد  الحيوية   ،وتفسير  المعلوماتية  وعلم  البروتين  وعلم  الجينوم  علم  اندماج  من  يتكون  وهو 

بها المتعلقة  الأخرى  العلوم  تفاعل    ،والعديد من  كيفية  والتعرف على  الخلية  في  الحيوي  المسار  كيفية عمل  وتفسير  لشرح  وذلك 
 . [6]ة الجينات والبروتينات والعناصر الأخرى الداخلية والخارجية المرتبطة بالمسار الحيوي مع بعضها البعض ومع البيئة المحيط
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 أهداف المعلوماتية الحيوية  .3.2
من ل وكيف تعمل على المستوى الجزيئي. الهدف الأساسي للمعلوماتية الحيوية هو فهم الخلية الحية بشكل أفض

خلال تحليل التسلسل الجزيئي الخام والبيانات الهيكلية، يمكن لأبحاث المعلوماتية الحيوية أن تولد رؤى جديدة وتوفر  
 منظوراً عالمياً للخلية.

السبب في أن وظائف الخلية يمكن فهمها بشكل أفضل عن طريق تحليل بيانات التسلسل لأن تدفق المعلومات 
النووي   الحمض  نسخ  فيها  يتم  التي  الأحياء  لعلم  المركزية"  "العقيدة  تمليه  المطاف  نهاية  في  إلى   DNA  [5]الوراثية 

الريبي   النووي  بشكل RNAالحمض  الخلية(  )من  الخلوية  الوظائف  تنفيذ  ويتم  البروتينات.  إلى  ترجمته  يتم  والذي   ،
لذلك ثبت أن حل المشكلات    رئيسي عن طريق البروتينات التي يتم تحديد قدراتها في نهاية المطاف من خلال تسلسلها،

 الوظيفية باستخدام التسلسل والنهج الهيكلي في بعض الأحيان هو محاولة مثمرة.
 :DNAالمادة الوراثية  .3.2.1
أحد   الجسمهو  في  المشهورة  البيولوجية  الجزيئية  )  المركبات  على  ((2)الشكل  تحتوي  الجسم  في  خلية  فكل   ،

 الحمض النووي والذي يقع في داخل نواة الخلية، والتي تميزك عن غيرك من الكائنات الحية.
انتقال  يتم  حيث  الجينات،  والتكاثر على  والنمو  بالتطور  الخاصة  المعلومات والإرشادات  الوراثية  المادة  تحمل 

 نصف هذه المعلومات يكون من الأب والنصف الثاني من الأم.   اً ن الوالدين إلى الأطفال، فتقريبالمعلومات الجينية م
من البنية،    زرقاء اللون بدلاً اً ب وراء امتلاك أحد الأشخاص عيونالتغيير الجيني في هذه المادة الوراثية يعد السب

 . [5]، وكل الأمور التي تؤدي إلى تكوينك أنت وتميزك عن الآخرينبأمراض معينة والسبب من وراء إصابة البعض
بالمختصر تحتوي المادة الوراثية على الرموز الجينية المميزة لكل إنسان، والمعلومات اللازمة لبناء البروتينات  

 لوظائف الجسم المختلفة.المهمة  

 
 . DNA( شريط الــ 2الشكل)

 
 

 DNAتركيب المادة الوراثية   .3.2.1.1
تتكون المادة الوراثية من جزيئين يلتفان حول بعضهما البعض، كل واحد من هذه الجزيئات عبارة عن تسلسل 

 :[5]والتي تتكون من الآتي  (Nucleotides )طويل من النيوكليوتيدات  
 جزيء الفوسفات. •
 كربون.ذرات   5وهو يتكون من   (Deoxyribose) لسكر ويدعى ريبوز منقوص الأكسجينجزيء ا •
 جزيء يحتوي على النيتروجين، وهناك عدة أنواع منها: •

https://www.webteb.com/articles/4-%D8%A7%D8%B3%D8%A6%D9%84%D8%A9-%D9%88%D8%A7%D8%AC%D9%88%D8%A8%D8%A9-%D9%85%D8%A8%D8%B3%D8%B7%D8%A9-%D8%B9%D9%86-%D8%A7%D9%84%D8%A7%D9%85%D8%B1%D8%A7%D8%B6-%D8%A7%D9%84%D9%88%D8%B1%D8%A7%D8%AB%D9%8A%D8%A9_17503
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o   الأدينينAdenine) .) 
o ( السيتوزينCytosine.) 
o ( الغوانينGuanine.) 
o ( الثيمينThymine.) 

ترتيب هذه المناطق هو ما يشكل . و تروجينية الخمسيلقواعد النلالتركيب الكيميائي    (3) الشكل  يوضح  
 الرموز الجينية.

والجدير بالذكر أن ارتباط السلاسل مع بعضها لتشكيل المادة الوراثية يكون من خلال ارتباط الأدينين 
 مع الثيمين والسيتوزين مع الغوانين، وأن طول المادة الوراثية يتحدد من قبل جزيئات السكر والفوسفات. 

 
 .( التركيب الكيميائي للقواعد النيتروجينية الخمس 3الشكل)

المزدوج وأزواج القواعد التي   يو يوضح التركيب اللولب  DNAنموذج الحمض النووي  (  4) الشكل  يوضح  
 تتصل معاً بروابط هيدروجينية. 

 
 . DNA( نموذج للحمض النووي 4الشكل)

 الأحماض الأمينية .3.2.2
 معقدة  مركبات  لتكون  بعض  بعضها  مع  المرتبطة المتكررة الصغيرة الوحدات هي  الأمينية الأحماض

 هي  الأمينية الأحماض من أقل  عدد من مكونة منها، أبسط ومركبات البروتينات، هي عالية  جزيئية أوزان ذات
 .الببتيدات
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 : هما فعالتين،  وظيفيتين  مجموعتين على منها  الواحد  الجزئ  في تحتوي  عضوية مركباتوهي  
  القاعدية  )-2NH(  الأمين مجموعة •
  .الحمضية (COOH-) الكربوكسيل مجموعة •

 2NHمصنفة حسب مكان ترابط الجذر الأميني    البنية الكيميائية العامة للأحماض الأمينية  (5) الشكل  يوضح  
 . هي المجموعة الجانبية التي تحدد طبيعة كل حمض أميني  Rفوق السلسة الكربونية، حيث  

 
 . البنية الكيميائية العامة للأحماض الأمينية( 5الشكل)

 البروتينات: ❖
 [5].الأمينية الأحماض من طويلة مبلمرات عن عبارة وهي  .الأمينية الأحماض من  كبيرة أعداد من تتكون 
 :فهي  الجسم، في حيوي  دور البروتينات  تلعب •

 .الجاف وزنه نصف تشكل -1
 لتأمن والعضلات  والشعر، الجلد  في موجودة فهي نشاطاته، بمعظم  تتصل -2

 .والأعصاب الدم وفي  ،لالهيك  لتعطيه العظام  وفي للحركة، لها الحماية
 هذه  النمو، ومواد   بالطاقة الجسم تمد  التي التفاعلات تحفيز في مهم دور لها -3
 (. التفاعلات هذه  تحفز التي )  بالإنزيمات  تسمى البروتينات

 :يوضح التركيب ثلاثي الأبعاد للبروتين والذي يؤثر في نشاط و وظيفة البروتين  (6)الشكل  

 
 .التركيب ثلاثي الأبعاد للبروتين والذي يؤثر في نشاط و وظيفة البروتين( 6الشكل)

 . ظهر تركيب بروتين الهيموغلوبين المستخدم في دراستناي    (7)الشكل  

 
 .تركيب بروتين الهيموغلوبين( 7الشكل)
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 الببتيدات:  ❖
 أن  أي  .واحدة ببتدية برابطة يرتبطان أمينيينحمضين   أصغرها  .الأمينية  الأحماض من صغيرة أعداد من تتكون 

 .الأمينية  الأحماض من قصيرة مبلمرات عن عبارة الببتيدات
 تطبيقات المعلوماتية الحيوية  .3.3

الأساسية،   والجزيئية  الجينومية  البيولوجيا  لأبحاث  فقط  ضرورية  الحيوية  المعلوماتية  تصبح  لها    فقد لم  أصبح 
التكنولو  العديد من مجالات  الحيوي، و تأثير كبير على  الحيوية وعلوم الطب  تم استخدامها في تصميم الأدوية جيا  قد 

 .  [7]القائمة على المعرفة وتحليل الحمض النووي الشرعي، والتكنولوجيا الحيوية الزراعية
تسمح معرفة الهياكل ثلاثية الأبعاد للبروتينات بتصميم الجزيئات القادرة على الارتباط بموقع المستقبل للبروتين  
المستهدف مع تقارب وخصوصية كبيرة، يقلل هذا النهج القائم على المعلوماتية بشكل كبير من الوقت والتكلفة اللازمين 

مية أقل من استخدام نهج التجربة والخطأ التقليدي في   ،لتطوير أدوية ذات فاعلية أعلى، وأعراض جانبية أقل، و درجة س 
  .[3][7]الطب الشرعي تم قبول نتائج التحليل الجزيئي للسلالة كدليل في المحاكم الجنائية

 خوارزميات المعلوماتية الحيوية  .3.4
غالباً ماتقدم الخوارزميات تنبؤات غير صحيحة لا معنى لها عند وضعها في سياق بيولوجي، يمكن أن تؤثر  

السلالات تطور  أو  الهيكلي  التحليل  نتائج  على  التسلسل  محاذاة  في  قوة   ،الأخطاء  على  أيضاً  الحساب  نتيجة  تعتمد 
بدلًا من فاستخدام العديد من الخوارزميات الدقيقة والشاملة بسبب بطء معدل الحساب،    الحوسبة المتاحة، لذلك لايمكن

و  دقة  أقل  خوارزميات  استخدام  يجب  حتى  ةسرعأكثر  ذلك  أو  الحسابية،  والجدوى  الدقة  بين  ضرورية  مفاضلة  هذه   ،
الاعتبار   بعين  الأخذ  المهم  لذلك من  البرمجة،  أوساط  في  يقال  كما  الخوارزميات  في  والبساطة  الأناقة  بين  المفاضلة 

  احتمال حدوث أخطاء تنتج عن برامج المعلوماتية الحيوية.
 : [8-11] المعلوماتية الحيوية   في  الخوارزميات المستخدمة

 Needleman-Wunsch algorithmخوارزمية  ❖

 البروتين   تسلسل  لمحاذاة   الحيوية  المعلوماتية  في  مستخدمة  خوارزمية  هي  Wunsch-Needleman  خوارزمية
المشكلات  تقسم  .النوكليوتيدات  أو   الأصغر،   المشكلات  من   سلسلة  إلى(  الكامل  التسلسل  مثل)  الكبيرة  الخوارزمية 

  المطابقة  خوارزمية   باسم  أيضاً   إليها  يشار.  الأكبر  للمشكلة   الأمثل  الحل   لإيجاد   الأصغر  المشكلات  حلول  وتستخدم
 .درجة  أعلى  لها  التي  الممكنة  المحاذاة   جميع  على  العثور هو  الخوارزمية  من  والغرض العامة،  المحاذاة   وتقنية  المثلى

 سنعتمد على هذه الخوارزمية في هذا البحث.
 Smith-Waterman algorithmخوارزمية  ❖

أي لتحديد مناطق متشابهة بين سلسلتين    ،المحلي  التسلسل  بمحاذاة    Waterman – Smith  خوارزمية  قومت
التسلسل ،البروتين  متواليات أو  النووي   الحمض  متواليات  من إلى  النظر  وهذه الطريقة تكون مناسبة    ،بأكمله  بدلًا من 

 .لسلسة من التتابعات المتباعدة أو الحاوية على مجالات متعددة والتي تكون من الأصل مختلفة
 

 التفرعية وبيئة الحوسبة الموزعة الحوسبة   .3.5
الحاسبات، يدرس ما يسمى بالأنظمة الموزع وهي    distributed  systemة  هي مجال من مجالات هندسة 

شبكة  خلال  من  بعض  بعضها  مع  تتصل  التي  الحواسيب  أجهزة  من  مجموعة  من  يتألف  برمجيات  نظام  عن  عبارة 
رسائ تمرير  خلال  من  الاجهزة  هذه  بين  والتفاعل  التواصل  يكون  بينها.  فيما   ،passing messagesل   موصلة 

https://ar.hmongbook.org/wiki/Sequence_alignment
https://ar.hmongbook.org/wiki/Nucleic_acid_sequence
https://ar.hmongbook.org/wiki/Protein_sequence
https://ar.hmongbook.org/wiki/Needleman%E2%80%93Wunsch_algorithm
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مشترك. هدف  تحقيق  أجل  من  بعض  بعضها  مع  المكونات  هذه  الأنظمة    وتتفاعل  على  تعمل  التي  الحاسوب  برامج  تسمى 
 .برامج موزعةبالموزعة  

توزيعها   يتم  ثم  صغيرة،  مشاكل  إلى  المشكلة  تقسيم  يتم  الموزعة،  الحوسبة  هذه في  حل  ليتم  الحواسيب  على 
   .(8الشكل)  كما هو موضح في  ةالمشكل

 
 . ( مثال على التحضير للعمل في البيئة الموزعة8الشكل)

 NCBIموقع   .3.6
الوطنية   )NCBI  )National Center for Biotechnology Informationموقع   المكتبة  من  جزء  هو 

العالمية. الصحة  معاهد  عن  المتفرعة  المتحدة  الولايات  في  بنك   للطب  في  المتسلسلة  الجينات  بيانات  المركز  يضم 
  RNA و   DNA معلومات ضخمة عن سلاسل الالجينات وفهرساً للمقالات والبحوث الطبية الحيوية، بالإضافة الى  

 ( واجهة هذه البيئة.9، يبين الشكل )، وجميع هذه البيانات متوفرة عل شبكة الإنترنتوالبروتين لمختلف الكائنات

 
 . NCBI( واجهة موقع 9الشكل)

3.7. Google Colab 
، والتي تتيح [9]السحابية  غوغل ، تعمل على خوادم  Jupyter  نسخةً سحابيةً مجانيةً من Google Colab ي عَد 

والذاكرة الإضافية والأجهزة الخلفية، GPU    للمستخدم الاستفادة من العديد من الميزات مثل وحدة معالجة الرسومات
برنامج على  عادةً  تنفيذها  يتم  التي  الوظائف  بكل  القيام  من  نه  جهاز    Jupyter Notebook   ويمك  على  الم ثب ت 

حتاجها لبدء تنفيذ  نالتي    جميع الإعدادات  Google Colab يقدم  .عداداتالإ  من  الحاسوب دون الحاجة إلى تهيئة أي 
 (.10في الشكل )تظهر كما    Google Colab، واجهة  [10]التعلم العميقالبرمجية المتعلقة بعلم البيانات و   مشاريعال

https://academy.hsoub.com/programming/artificial-intelligence/%D8%AF%D9%84%D9%8A%D9%84-%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%A8%D8%AA%D8%AF%D8%A6%D9%8A%D9%86-%D9%84%D9%81%D9%87%D9%85-%D8%A3%D8%B3%D8%A7%D8%B3%D9%8A%D8%A7%D8%AA-%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B9%D9%84%D9%85-%D8%A7%D9%84%D8%B9%D9%85%D9%8A%D9%82-r1422/
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 . Google Colab( واجهة موقع 10الشكل)

 :GPUمعالج   .3.8
 لتسريع  مخصص متوازي  معالج عن عبارة  GPU (Graphics Prossecing Unit) الرسوم معالجة وحدة

 قدرة تفوق  والتي الأبعاد، ثلاثية الرسوم لعرض اللازمة العائمة الفاصلة عمليات  وإجراء الرسومية الحسابية العمليات
 .لتنفيذها CPU المركزية المعالجة وحدة

 تطبيقات مثل الحقيقي، الزمن في الأبعاد  ثلاثية الرسومات عرض لتسريع الرسومات معالجة وحدات تصميم  تم
  مثل المتطورة العرض  تقنيات ظهور  بعد  خصوصاً  سرعة أكثر  رسومية معالجات  على الطلباتتزايدت   لذا .الألعاب
 .لافتراضيا الواقع ألعاب وظهور  4K شاشات

 وحاجتها  IoT  [13]الأشياء وانترنت ML الآلي والتعلم AI الاصطناعي الذكاء تقنيات  في  الكبير التطور بسبب
 قادرة غير  النموذجية الحواسيب كون  ملحة الحوسبة أداء تحسين إلى الحاجة أصبحت البيانات،  من  هائلة كميات  إلى

 يمكنها التي الأداء عالية الحوسبة استخدام خلال من المتطلبات  هذه تحقيق تم.  سريع بشكل المهام  بهذه  القيام على
 [1] . وبالتوازي  جداً  عالية بسرعات المعقدة الحسابية العمليات منالمليارات   معالجة

البرامج  لتنفيذ  للغاية  معقد  تحكم بمنطق CPU نواة  تصميم  تم   CPU . نواة  عن اً تمام GPU نواة  تختلف
 تحتوي  حيث المتوازية، البيانات  مهام  تشغيل على يركز أبسط تحكم  بمنطق GPU نواة  تصميم  تم  بينما  التسلسلية،

GPU من  كفاءة  والأكثر  الصغيرة النوى   آلاف  على CPU الأنوية متعددة multicores  توفر   .(11) الشكل في كما 
CPU   بطول تعليمات وتنفذ  كبيرة مؤقت تخزين ذاكرة الأنوية متعددة x86 وحدة  نوى  أن حين في نواة،  كل على كاملة 
 في  العمل حمل من المتسلسلة الأجزاء  تشغيل يتم .  للإنتاجية  العائمة للنقطة مخصصة الأصغر الرسومات معالجة
 وحدة   نوى  من آلاف  على  بالتوازي  الحوسبة كثيفةالأجزاء   وتعمل للجهاز، المركزية المعالجة وحدة على واحدة سلسلة

 [1].الرسومات معالجة

 
 . CPUو معالج  GPU( بنية معالج 11الشكل)
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 Needleman - Wunschخوارزمية   .4
 البروتين   تسلسل  لمحاذاة   الحيوية  المعلوماتية  في  مستخدمة  خوارزمية  هي  Wunsch-Needleman  خوارزمية

  الخوارزمية   تطوير  تم.  البيولوجية  التسلسلات  لمقارنة  الديناميكية  للبرمجة  الأولى  التطبيقات  أحد   وهي.  النوكليوتيدات  أو
 . 11]-[8  1970  عام  في  نشرها  وتم  Christian D. Wunsch  و   Saul B. Needleman  بواسطة

 وتستخدم   الأصغر،  المشكلات  من   سلسلة  إلى(  الكامل  التسلسل   مثل)  كبيرة  مشكلة   أساساً   الخوارزمية   تقسم
  وتقنية  المثلى المطابقة خوارزمية باسم أيضاً  إليها يشار. الأكبر  للمشكلة الأمثل  الحل لإيجاد  الأصغر للمشكلات الحلول

 الشامل  التوافق  لتحقيق  واسع   نطاق   على   مستخدمة   Wunsch-Needleman  خوارزمية  تزال   لا .  العامة  المحاذاة 
 محاذاة   لكل   درجة   بتعيين  الخوارزمية   تقوم.  قصوى   أهمية  ذات   الشاملة  المحاذاة   جودة   تكون   عندما   سيما   لا  الأمثل،
 .[8]  ((12)الشكل ) درجة أعلى  لها  التي   الممكنة  المحاذاة   جميع  على العثور  هو  الخوارزمية  من  والغرض  ،  ممكنة

 
 . ( مثال عملي للخوارزمية12الشكل)

 خطوات تنفيذ الخوارزمية  .4.1
 يمكن شرح خطوات الخوارزمية على النحو الآتي:

بناء مصفوفتين ذات بعدين • السلسة الأولى، و  M( حيث  N+1،M+1)  يتم أولًا  السلسلة   Nهي طول  طول 
ب  الثانية. الأول  السطر  بمحارف  نملأ  الأول  والعمود  الأولى  الثانية.محارف  السلسلة  الأولى    السلسة  هي  المصفوفة 

.  الأزواج المتقابلة  من   زوج   كل  فيها  يصطف  التي  النقطة   إلى  للوصول  ممكنة  طريقة  أفضل   تبعن  حيث  مصفوفة الدرجات 
 . ( 13كما هو موضح في الشكل ) مسار()لاختيار أفضل  بنا الخاصة التتبع مصفوفة هي والثانية

 
 . ( مصفوفة الدرجات، مصفوفة التتبع13الشكل)

 وهكذا...  الصف الأول ثم ننتقل إلى الصف الثاني عند الدرجات    عملية تحديدنبدأ   •
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ال • الأول  المربع  في  المحرف  درجنضع  نقارن  لملئه،  له  المجاور  المربع  إلى  وننتقل  صفر  ة 
 العمود مع المحرف المقابل له في السطر. المقابل له في 

مصفوفة     • المثال  سبيل  على  الاستبدال  مصفوفات  أحد  باستخدام  الدرجات  حساب  يتم 
 (.14المبينة في الشكل )BLOSUM62   [12]الاستبدال  

 
 .BLOSUM62( مصفوفة الاستبدال 14الشكل)

 حساب  مصفوفة نعرف  ، تطابقهماالمراد دراسة   التتابعين هم 𝑦[1,𝑗] و 𝑥[i,1] أن بفرض •
 :(1وفق العلاقة) 𝐷(𝑖,𝑗) الدرجات

              
            (1 ) 

 
 ث: حي
➢ ) 𝑗𝑦,𝑖𝑥(𝑠 تطابق درجة هي 𝑖𝑥 مع 𝑗𝑦 الاستبدال مصفوفات أحد  من وتحتسب 

 BLOSUM62 مثل
➢ 𝑔 أي ،الخطية الفجوة قيمة هي 𝑔 فجوة إضافة جزاء  هي) 𝑗𝑦, − ( أو)  − ,𝑖𝑥(  
➢ 𝐷(𝑖−1 , 𝑗−1)   السابقة القطرية الدرجة قيمة هي. 
➢ 𝐷(𝑖−1 , 𝑗)   السابق. الصف من الدرجة قيمة 
➢ 𝐷(𝑖 , 𝑗−1)   السابق العمود  من الدرجة قيمة.  
 يتم ملئ مصفوفة التتبع بالتوازي مع مصفوفة لدرجات خطوة بخطوة.  •
 مصفوفة التتبعاستنتاج التقابل الأفضل من   •
 (.15، تظهر المضفوفة المبينة في الشكل)تصبح مصفوفة الدرجات والتتبع بعد ملء القيم •
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 .بعد التنفيذ ( مصفوفة الدرجات، مصفوفة التتبع15الشكل)

 تحضير سلسلة البروتين  .4.2
موقع   إلى  الدم  NCBIالذهاب  هيموغلوبين  بروتين  سلسلة    الرسومي   شكل اليوضح    (16)الشكل  ،  وإحضار 

 .بروتين الهيموغلوبينل

 
 . ( البنية الرسومية لبروتين الهيموغلوبين16الشكل)

 (.17هو موضح في الشكل )فتظهر لدينا كما    FASTAنحصل على سلسلة البروتين بالنقر على  

 
 . ( سلسلة البروتين17الشكل)

بين السلسة   تطابقلمعرفة درجة ال   BLASTنقوم بنسخ السلسلة وحقن بعض الأخطاء بها ثم الذهاب إلى موقع  
 (.18لمبينة في الشكل )، تظهر لدينا النتائج ا السلسلة الأساسية الموجودة في قاعدة بيانات الموقعو المحقونة بالأخطاء  
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 . BLAST( نتائج المحاكاة على 18الشكل)

الأول   الرتل  في  التطابق  درجة  بداية   %100نلاحظ  في  أنه  هو  ذلك  في  والسبب  بالتناقص  يبدأ  ثم 
السلسة لم بتم حقن أي خطأ ثم البدء بحقن أخطاء عشوائية متباعدة ومتقاربة، والشكل البياني لنتيجة المحاذاة 

 (.19)تتوضح في الشكل  

 
 .الرسم البياني لنتائج المحاكاة( 19الشكل)

والموضحة في بداية   لدرجة التطابق بين السلستين  تعود الألوان المختلفة التي تظهر في الرسم البياني  
 .الرسم

 تسلسلي  على معالج  Wunsch-Needlemanتنفيذ خوارزمية  .4.3
ل  Wunsch-Needlemanخوارزمية   مكتوبة  تسلسلية  خوارزمية  التسلسليةلهي  البرامج  على   ، عمل 

وتنفيذ هذه الخوارزمية على  في هذه المرحلة تعديل الخوارزمية بإضافة سلاسل البروتين الخاصة بدراستنا  تمت  
 فظهرت النتيجة كما يلي:  GPUباستخدام معالج     Google Colabموقع  
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 . الخوارزمية( نتائج تنفيذ 20الشكل)

  20sنلاحظ أن تنفيذ هذه الخوارزمية استغرق زمن قدره  
   Needleman-Wunschتطوير نسخة تفرعية من خوارزمية   .4.4
 : ةالتالي  الخطواتوفق  تفرعية  خوارزمية  التسلسلية إلى    Needleman-Wunsch  تطوير خوارزميةنبين  
 .Threadingتضمين مكتبة   .1
 تضمين عدد من التوابع بعدد النياسب المراد التنفيذ عليها. .2
 على كل تابع من التوابع. Needleman-Wunsch  خوارزمية إدخال   .3
 وتوزيعها على التوابع.  تقسيم السلسلة المدروسة .4
 إعطاء الأمر لجميع النياسب للعمل بشكل متوازٍ. .5

 : ((21التالي)الشكل)  ويمكن تلخيص هذه الخطوات وفق المخطط الصندوقي
 
 
 
 

   000   
 

   000 
 
 

                                000  
 
 
 

 التسلسلية إلى خوارزمية تفرعية Needleman-Wunsch( المخطط الصندوقي لتطوير خوارزمية 21الشكل)
 

Include Threading Library 

Function n 

 

Function2 

 
Function1 

 

Function2 

 

N-W n 

 

N-W 2 

 
N-W 1 

 

N-W 3 

 

Sub Seq n 

 

Sub Seq 2 

 

Sub Seq 1 

 

Sub Seq 3 

 

Running all the threading togather 
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متوازيين   نيسبين  باستخدامتفرعي    على معالج  Wunsch-Needlemanة  تنفيذ خوارزمي.  4.4.1
sthreadtow    

بشكل   2Thread  باستخدام  GPU  للعمل على معالجات  Google Colabقمنا بتهيئة بيئة العمل في  
 (:22وفق الشكل)  متوازٍ 

 
 2Threadيعمل على  GPU( معالج 22الشكل)

 tow  باستخدام   GPUالخوارزمية السابقة لتصبح قادرة للعمل على معالج    قمنا بتطوير آلية عملثم  
threads  :وفق الخطوات الآتية 
 بتنصيف كل سلسلة من السلسلتين السابقتين   tow threadsتحضير البيانات للعمل على   •
 ((. 23)الشكل )

 
 . ( تحضير السلاسل23الشكل)

 في الكود:  Threadingتضمين مكتبة   •

 
 :الأمر لعمل التابعين بشكل متوازي إعطاء   •

 
التعديلثم إدخال    ،لتأكد من عملها بشكل صحيحلاختبار الخوارزمية   • وتنفيذ   السلاسل بعد 

 (.24في الشكل ) هذه الخوارزمية فظهرت النتيجة كما  
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 . ( نتائج تنفيذ الخوارزمية24الشكل)

، أما زمن التنفيذ للخوارزمية السابقة  يعادل ربع أي ما    ،5sاستغرق زمن قدره  نلاحظ أن تنفيذ هذه الخوارزمية  
 تين. بالنسبة للنتائج التي ظهرت فهي ذاتها في الخوارزمي

خوارزمية  .  4.4.2 معالج  Wunsch-Needlemanتنفيذ  متوازية   نياسب  4  باستخدامتفرعي    على 
s4thread   

  بشكل متوازٍ   4Thread  باستخدام  GPU  للعمل على معالجات  Google Colabقمنا بتهيئة بيئة العمل في  
 (:25وفق الشكل)

 
   4Threadيعمل على  GPU( معالج 25الشكل)

معالج   على  للعمل  قادرة  لتصبح  السابقة  الخوارزمية  عمل  آلية  بتطوير  قمنا  ذلك  باستخدام    GPUبعد 
4threads  :وفق الخطوات الآتية 

  2thread بتنصيف كل سلسلة من السلسلتين السابقتين في  4threadتحضير البيانات للعمل على   •
 ((. 26)الشكل )

 
 . ( تحضير السلاسل26الشكل)
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 في الكود:  Threadingتضمين مكتبة   •

 
 إعطاء الأمر لعمل التوابع الأربعة بشكل متوازي  •

 
وتنفيذ  • التعديل  بعد  السلاسل  إدخال  ثم  صحيح،  بشكل  لتأكد من عملها  الخوارزمية  اختبار 

 (.27في الشكل ) هذه الخوارزمية فظهرت النتيجة كما  

 
 . ( نتائج تنفيذ الخوارزمية27الشكل)

 
استغرق   الخوارزمية  هذه  تنفيذ  أن  قدره  نلاحظ  ال  ،1.52sزمن  للخوارزمية  التنفيذ  زمن  ربع  يعادل  ما  على أي  منفذة 

2thread السابقتين تقريباً، أما بالنسبة للنتائج التي ظهرت فهي ذاتها في الخوارزميتين . 
 .الخوارزميات الثلاث السابقة منيوضح مقارنة حول أهم النتائج التي توصلنا إليها  ( 1)الجدول 

 ( يوضح مقارنة حول أهم النتائج التي توصلنا إليها من الخوارزميات الثلاث السابقة.1الجدول )
Needleman-خوارزمية  

Wunsch 
NO Thread 2 Thread 4 Thread 

 s 5 s 1.52 s 20 زمن التنفيذ

 
 عدد المعالجات

معالجين اثنين/ معالج   معالج واحد 
 بنواتين 

أربع معالجات/ معالج بأربع  
 أنوية 

 أداء ممتاز وسريع  متوسط أداء  أداء ضعيف  الأداء 

 مماثلة للخوارزميتين  مماثلة للخوارزميتين  مماثلة للخوارزميتين  نتيجة التنفيذ 

 
 الكلفة 

استخ  الخوارزمية  هذه  دمنا  في 
ف واحد   في  هنا  الربح  معالج 

التنفيذ   زمن  أما  الصلب  العتاد 
 فقد كان سيئ جداً 

كان   لقد  الخوارزمية  هذه  في 
التنفيذ   الصلب  زمن  والعتاد 

مع   مقارنة  مقبول  المستخدم 
 التنفيذ التسلسلي 

كان   لقد  الخوارزمية  هذه  في 
لكن   و  التنفيذ  زمن  في  الربح 
الصلب   العتاد  حساب  على 

 المستخدم
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باستخدام   التفرعية  البيئة  الخوارزمية على  تنفيذ  أن  السابق نلاحظ  الجدول  التنفيذ    2Threadمن  خفَّض زمن 

%، لكن هذا 92.4خفَّض زمن التنفيذ بنسبة    4Thread%،  كما أن تنفيذها على البيئة التفرعية باستخدام  75بنسبة  
الزمن نحصل عليه على حساب الزيادة الكبيرة والمكلفة في حجم العتاد الصلب، لذلك لابد من الأخذ بعين الاعتبار  

هو الخيار الأفضل بما يضمن لنا   2Threadحجم العتاد الصلب المستخدم، فبالمقارنة نجد أن تنفيذ الخوارزمية على  
 .أفضل زمن تنفيذ مع أقل حجم للعتاد الصلب

 
 الاستنتاجات والتوصيات .5

 : الآتيةتم التوصل الى الاستنتاجات    Wunsch-Needlemanمن خلال تقييم أداء خوارزمية  
 .الخوارزمية مهما كان حجمهاإضافة أي سلسلة إلى  إمكانية   -1
مع   -2 الأولى  الخوارزمية  استغرقته  الذي  الزمن  ربع  إلى  الثانية  الخوارزمية  في  التنفيذ  زمن  نقصان 

 نفسها.   الحفاظ على النتائج
مع   -3 الثانية  الخوارزمية  استغرقته  الذي  الزمن  ربع  إلى  الثالثة  الخوارزمية  في  التنفيذ  زمن  نقصان 

 نفسها.   الحفاظ على النتائج
 .زمن تنفيذ الخوارزمية في البيئة الموزعة أقل بكثير من زمن تنفيذها في البيئة التسلسلية -4

باتجاه   بحثنا  المهمة عدة مرات يمكننا تطوير  وتنفيذ  الطول  السابقة بسلاسل مختلفة  للخوارزمية  اختبار  إجراء 
ومراقبة زمن التنفيذ، لمعرفة أثر تغير طول السلسلة على مدى فعالية الخوارزمية للتوصل الى أفضل أداء للخوارزمية  

 من حيث طول السلسلة المستخدم وزمن التنفيذ ودقة النتائج وحجم الهاردوير. 
دراسة تأثيرها على فاعلية  و     32Threadو  16Threadو  8Threadتفريع الخوارزمية الى  كما يمكن زيادة  

 الخوارزمية.
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