SAMBA parallélise des algorithmes pour accélérer la comparaison des séquences d’ADN et de protéine (une

tache de la biologie moléculaire). Pour explorer les banques de génes, les temps de calcul sont divisés d'un

facteur 50 a 200 par rapport a un ordinateur standard.

SAMBA (Systolic Accel for Molecular Biological

Applications) : accélérateur paralléle pour la comparaison

Exploration des banques de génes

des séquences biologiques

a comparaison des séquences biolo-
Lgiques a pour but de mettre en évi-
dence leurs ressemblances. Pour, entre
autres, explorer les banques génomiques
ou analyser les génes.

Ce traitement, qui peut étre long, dépend
de 3 paramétres : le volume des séquences
a traiter, qui croit de plus de 50 % par an ;
la puissance de calcul des ordinateurs qui
ne cesse d'augmenter mais a un rythme
inférieur a celui des banques géniques ; et
enfin, les algorithmes de comparaison que
I'on doit optimiser.

Le coeur de SAMBA est un réseau linéaire
de 128 processeurs dédiés et paramétrables,
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qui supportent toute la gamme des
algorithmes de comparaison actuelle.
L'accélérateur parallele délivre une puis-
sance de calcul totale de 12,8 milliards opé-
rations par seconde.

APPLICATIONS PRATIQUES
L'objectif est d'équiper les nombreux labo-
ratoires qui manipulent les séquences bio-
logiques. Une version commerciale est a
I'étude.

Les premiéres applications de SAMBA seront
I'exploration des banques génomiques et
le réassemblage de longues séquences
d'ADN. ®
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