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요   약 

 차세대 시퀀싱 기술의 개발로 유전체 데이터 크기가 매우 빠르게 증가하고 있다. 이에 따라 염기 서열 

정렬이 새로운 빅데이터 워크로드로서 소프트웨어, 하드웨어적 가속 연구가 활발히 진행되고 있다. 본 

연구에서는 이전의 매핑 프로그램보다 최소 2배 이상 빠른 Minimap2 프로그램을 분석했다. 그 결과, 병

렬 처리 성능이 쓰레드 수에 비례할 정도로 효과적이나 메모리 데이터 베이스 공간의 한계로 메모리 용

량이 충분하지 않을 때 최대 92.2배로 I/O 접근이 크게 늘어남을 확인했다. 그러므로 처리량 향상을 위

해 개선된 시스템에서는 메모리가 부족하지 않게 수백 GB의 유전체 데이터를 관리할 수 있어야한다 

1. 서  론 

유전자 분석을 위한 어플리케이션은 방대한 길이의 

유전자 염기 서열을 분석하기 위하여 고성능의 컴퓨팅 

시스템과 효율적인 분석 알고리즘을 필요로 한다. 

현대의 유전자 분석은 절편화, 시퀀싱, 리드 매핑(염기 

서열 정렬), 변이 검출 단계를 통하여 분석을 진행한다. 

이중 시퀀싱 단계는 NGS (Next Generation Sequencing) 

기술로 인하여 성능이 대폭 향상되고 시퀀싱에 필요한 

비용이 급격하게 줄어들었다. 이에 따라 현대의 유전자 

분석에서는 시퀀싱의 다음 단계인 리드 매핑 단계에서 

매우 긴 처리 시간이 소요되기 때문에 리드 매핑 

단계가 전체의 유전자 분석 시스템의 성능을 좌우하고 

있다. 연구자들은 리드 매핑의 성능을 개선하기 위한 

하드웨어적인 연구([1]—[2])와 효율적인 근사 문자열 

매칭을 위한 알고리즘 연구[3]를 진행해 왔다. 이 중 

Minimap2는 리드 매핑 단계에서 범용적으로 사용하는 

어플리케이션으로서 이전의 매핑 도구에 비해 높은 

정확성과 빠른 처리 성능을 제공하고 있다[4]. 

본 연구에서는 유전자 분석의 리드 매핑에서 널리 

사용되는 Minimap2의 처리 단계를 분석하고, 범용 

컴퓨터 시스템에서의 성능 분석을 진행한다. 이러한 

분석을 통하여 Minimap2의 높은 메모리 점유 특성과 

데이터 I/O 시간을 보여주고 이를 개선하기 위한 연구 

방향을 제시한다. 

 

2. 배  경 

Minimap2는 위에서 열거한 유전자 분석 단계 중에서 

리드 매핑 단계에 사용하는 어플리케이션이다. 

Minimap2는 시퀀싱 단계의 결과 문자열인 

리드(Read)를 참조 유전자 서열에 대해 정렬하거나, 

서로 다른 두 리드에서 오버랩되는 부분을 찾아내어 

드노보 어셈블리(de novo assembly)에 활용할 수 있다. 

Minimap2는 다른 유전자 정렬 방식과 마찬가지로 

seed-chain-align 방식으로 리드 매핑을 진행한다. 

Minimap2의 각 단계는 아래와 같다. 

Indexing: 일정 길이의 염기 서열 문자열을 대표하는 

미니마이저(minimizer)를 생성하고 이를 해시테이블에 

인덱싱한다. Indexing 단계에서 key로는 미니마이저, 

매핑되는 value로는 참조 유전자 배열에서 문자열의 

위치를 표시하는 배열이다. 

Seeding: 유전자 샘플에서 생성한 미니마이저를 

쿼리(query)로 사용하여 참조 유전자의 미니마이저와 

일치하는 앵커(anchor)를 결정하고 참조 유전자 

데이터에서 위치 배열을 수집한다. 

Chaining: 수집된 위치 정보를 이용하여 참조 

유전체에서의 위치를 기준으로 거리 상으로 가까운 

앵커를 연결하여 근사적으로 매핑을 수행한다. 

Aligning: 다이나믹 프로그램을 사용하여 최적으로 

매핑이 될 수 있는 서열로 유전자 정렬을 수행한다. 

Minimap2는 위에서 설명한대로 미니마이저를 

사용하는 데이터 구조를 사용하여 최적으로 매핑될 수 

있는 서열을 근사적으로 찾아내어 빠르게 유전자를 

정렬할 수 있다. 이를 위하여 Minimap2는 참조 유전자 

배열 및 쿼리로 사용하는 유전자 배열을 모두 호스트의 

메모리에 저장하고 이 데이터 구조들을 반복적으로 

접근하여 위치 정보를 수집하게 된다. 그러므로 

Minimap2는 대용량(수십 GB)의 메모리 공간을 

요구하며 위치 정보를 이용한 대용량의 계산을 
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수행하기 위하여 병렬 처리를 이용할 수 있다. 

 

3. 시스템적 성능 분석 

이 연구에서 우리는 Minimap2의 시스템적 성능 

특성을 분석하였다. 특성 분석에 이용한 실험 환경은 

표1과 같다. 

표 1. 실험 환경 

 

3.1 데이터 이동량 및 데이터 이동 시간 

Minimap2에서 수행하는 유전자 염기 서열 매핑은 

참조 유전자 염기 서열에 대해 쿼리 유전자 염기 

서열을 순서대로 정렬하는 작업이다. 사람의 경우 참조 

유전자 서열의 크기는 약 3GB이고, 쿼리로 사용하는 

유전자 서열은 그 크기가 수십 GB에서 수백 GB에 

이른다([5]—[6]). Minimap2는 indexing 단계에서 

3GB의 참조 유전자 서열에서 약 7GB의 해시데이터를 

생성한다. 이렇게 생성된 해시데이터는 호스트의 메인 

메모리에 상주한다. 앞에서 설명한대로 Minimap2는 

seeding 단계에서 쿼리 유전자 시퀀스에서 생성한 

미니마이저를 해시테이블에 쿼리로 보내기 때문에 이 

단계에서 매우 많은 양의 데이터 이동이 발생한다. 

표 2. 시퀀싱 기술별쿼리 데이터에 따른 참조 데이터 이동 

 

표2는 쿼리 데이터에 따른 Minimap2의 참조 데이터 

이동량과 데이터 이동시간을 보여주고 있다. 참조 

데이터 이동량은 쿼리 요청에 의해서 해시테이블로 

부터 이동한 위치 정보 배열의 총 데이터 양을 

의미하며 데이터 이동 시간은 표1의 실험 환경에서 

Minimap2를 실행했을 때에 총 실행시간 대비 데이터 

이동 시간의 비율을 나타낸 것이다. 실험 결과에서 알 

수 있듯이 seeding 단계에서 Minimap2는 매우 방대한 

양의 데이터(수백 GB)를 참조 시퀀스에서 읽어오게 

된다. 그렇기 때문에 데이터 이동에 많은 시간을 

소비하게 된다. 실험 결과에 따르면 Minimap2는 데이터 

이동에만 총 실행 시간의 최대 22%의 시간을 소비한다. 

 

3.2 계산의 병렬 처리 능력 

Minimap2는 유전자 시퀀스에서 문자열을 추출하는 

indexing 단계와 백트래킹 및 다이나믹 프로그램을 

이용한 정렬 단계 모두 대량의 데이터를 이용한 

반복적인 계산을 요구한다. 해당하는 처리 부분은 서로 

독립적인 위치 정보 배열을 이용하는 경우가 많기 

때문에 병렬처리를 이용할 경우 성능 향상을 기대할 수 

있다. 

 

그림 1. 쓰레드 수에 따른 성능 향상 (기대 수행 시간) 

 

그림1은 Minimap2의 계산 부분에서 생성하는 쓰레드 

수에 따른 수행 시간을 보여준다. 각각의 경우의 

수행시간은 쓰레드의 개수가 1일 때의 수행시간으로 

normalize하였다. 즉, 쓰레드 개수가 2배가 될 경우 

완벽하게 병렬처리가 가능하다면 수행시간은 1/2가 될 

것이므로 Y축은 수행 시간에 쓰레드의 개수를 곱하고 

이를 쓰레드가 1일 때의 수행시간으로 나누었다. 실험 

결과에 따르면 쓰레드의 개수를 증가시킬 경우 

Minimap2의 계산 시간은 그에 비례하여 감소하는 것을 

알 수 있다. 쓰레드 개수가 16개일 경우 병렬화에 

비해서 성능이 감소하였지만 이는 실험에 사용한 

CPU가 8개의 physical 코어로 16개의 logical 쓰레드 

실행을 지원하기 때문이다. 16개의 쓰레드를 이용할 때 

성능이 감소하는 부분은 context switch에 따른 

오버헤드 때문이다. 

결과적으로 Minimap2의 계산 부분은 병렬처리를 

이용할 경우 병렬화에 비례하여 성능 향상을 얻을 수 

있다는 것을 알 수 있다. 그러므로 현재의 Minimap2를 

CPU가 아닌 GPU나 가속기 구조를 사용한다면 계산 

부분에서 높은 성능을 얻을 수 있을 것이라고 예상할 

수 있다. 그렇지만, 앞에서 언급한 대로 Minimap2는 

방대한 양의 데이터 이동을 요구하므로 병렬화를 시킬 

경우 데이터 이동에 의한 오버헤드가 커질 것으로 

예상할 수 있다. 

 

3.3 메모리 요구 공간 

Minimap2는 방대한 데이터 이동에 의한 성능 저하를 

최소화하기 위하여 생성되는 참조 유전자 서열 및 

해시테이블을 모두 호스트의 메인 메모리에 저장하여 

사용하고 있다. 이는 필연적으로 매우 큰 크기의 메모리 

공간을 요구하기 때문에 호스트 시스템의 비용을 

증가시키는 요인으로 작용하며, 또한 메모리 공간의 

제약으로 인해 많은 양의 유전자 분석을 불가능하게 

하는 요인으로 작용할 수 있다. 

CPU AMD Ryzen 7 2700 (8 cores / 16 threads) 

Memory DDR4 64GB 

HDD WDC WD40EFZX-68A 4TB 

OS / Kernel LinuxMint 19.3 (Ubuntu 18.04) / Linux kernel 5.4.0 

시퀀싱 기술별 

쿼리 데이터 

쿼리 

[GB] 

참조 데이터 

이동량[GB] 

데이터 이동 

시간[%] 

ONT ERR012625_1 6.2 359 14.15 

PacBio CLR SRR795762_2 0.8 456 15.89 

PacBio Hifi ERR060204_1 5.0 431 22.47 
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그림 2. 메모리 제한에 따른 사용자, 커널, I/O 시간 

 

그림2는 메모리 공간 제한에 따른 Minimap2의 성능 

변화를 보여주고 있다. 이 실험에서는 커널의 셋팅을 

변경하여 사용할 수 있는 메모리의 크기를 제한하면서 

Minimap2의 총 실행 시간 및 user time, kernel time, I/O 

time을 나누어서 측정하였다. Minimap2의 데이터를 

모두 저장할 수 있는 크기인 16GB의 메모리 크기에 

비해서 가용 메모리 용량을 8GB와 4GB로 제한하였을 

때에 Minimap2의 실행시간은 각각 16.3배, 1.9배로 

증가하였다. Kernel time과 I/O time을 합친 시스템 실행 

시간은 각각 92.2배와 7.4배로 증가하였다. 이는 염기 

서열 저장에 필요한 메모리 공간이 부족하여 page 

fault가 빈번하게 발생하고 저장장치로부터 필요한 

데이터를 가지고 오는 데 많은 시간을 소요하기 

때문이다. 

 

 

그림 3. 전체 실행 시간에서 쿼리 데이터와 참조 데이터의 

이동 시간 비율 

 

그림3은 Minimap2를 실행했을 때에 참조 염기 

서열과 쿼리 염기 서열에 접근하는 시간의 비율을 

나타낸 것이다. 가용 메모리의 크기가 작아지면서 전체 

실행 시간에서 데이터 접근에 필요한 시간이 늘어나게 

된다. 이에따라 데이터를 저장장치부터 가져오게 되면서 

I/O 요청이 빈번하게 발생하게 된다. 메모리 공간이 

줄어듦에 따라 쿼리 데이터에 비해 참조 데이터에 

접근하는 시간이 크게 늘어난 이유는 7GB의 참조 

데이터에 불규칙하게 접근하는 과정에서 I/O 요청이 

크게 증가하기 때문이다. 이에 따라 CPU 사용율도 

각각 3.8배, 1.3배로 감소하게 된다. 

 

3.4 유전자 분석을 위한 시스템 연구 방향 제안 

앞서 분석한 바와 같이 Minimap2가 수행하는 리드 

매핑은 병렬적이 처리가 가능하면 처리 속도를 높이기 

위하여 방대한 양의 메인 메모리 공간을 이용하고 있다. 

유전자 분석 시스템의 효율을 높이기 위해서는 

병렬처리를 극대화할 수 있는 GPU나 가속기 구조를 

사용하는 방향을 제안할 수 있다. Minimap2의 계산 

속도가 개선될 경우 데이터 이동에 필요한 시간이 

주요한 오버헤드로 작용할 수 있으므로 이를 개선할 수 

있는 연구가 필요하다. 또한 저장장치 공간을 사용하여 

실행에 필요한 메모리 공간을 줄이는 연구가 필요하다. 

 

4. 결  론 

본 연구에서는 유전자 리드 매핑에 널리 사용되는 

Minimap2의 성능을 분석하였고, 분석한 결과를 

이용하여 향후 유전자 분석 시스템의 연구 방향에 

대하여 제시하였다. Minimap2의 계산 부분 및 데이터 

이동 부분의 분석을 통하여 계산 부분의 병렬화를 통한 

가속이 가능함을 보였으며, 또한 대용량의 유전자 

데이터를 저장하기 위한 메모리 저장 공간 문제와 

데이터 이동에 따른 성능 오버헤드가 문제가 됨을 밝혀 

내었다.  
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