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生物技术的迅猛发展推动了生命科学进入大数据

时代, 以新一代测序技术为代表的高通量生物技术加

速了生物学与计算、信息等学科的融合, 大大推进了

生物信息学的发展. 据美国国家生物技术信息中心

(National Center for Biotechnology Information, NCBI)
最新的数据统计, 相较前一年, 基因组测序项目增长了

49.94%, 以读长数据(read)为代表的高通量核酸测序数

据增长了44.37%, 蛋白质序列数据增长了39.85%[1]. 截
止最新的数据发布(2017年9月), 存储于GenBank数据

库中的碱基对数量已经超过2.6万亿, 其中全基因组散

弹法测序数据贡献了超过2.2万亿碱基对[2]. 美国冷泉

港实验室和伊利诺伊大学的研究者认为, 到2025年以

基因组为主的生物数据将超越天文数据和社交网络数

据成为最主要的大数据类型,预计每年将有1 ZB (1015)
碱基对产出, 仅基因组比对的计算需求就超过了十万

亿CPU小时[3]. 以超摩尔定律增长的生物数据对于数

据获取、存储、发布, 特别是生物信息分析提出了新

的挑战. 生物信息计算将成为制约生命科学领域知识

产出的重要瓶颈.

生物信息计算是典型的数据密集型计算, 相较于

传统的科学计算, 它需要更频繁的数据访问. 常见的

生物信息计算包含如下类型: 序列比对(sequence
alignment)、模式识别(pattern recognition)、谱的比较

(profile comparison)、树的重建(tree reconstruction)和
图像处理(image processing). 基因组拼接与注释的核

心算法大多基于序列比对, 序列特征的发现主要依赖

模式识别, 表达谱分析属于典型的谱比较, 系统发生

分析主要利用树的重建, 质谱数据解析与蛋白质结构

解析主要利用图像处理. 而针对以上计算问题的算法

研究也是当前生物信息学研究的主要热点问题. 除了

优化数据结构和提升软件执行效率之外, 并行化计算

技术、图形处理器(GPU)计算技术、现场可编程门阵

列(field-programmable gate array, FPGA)芯片计算技术

等也大量应用于生物信息计算领域. FPGA作为专用

数据处理芯片已经在生物信息计算领域表现出很高的

计算效能. 在短读长序列拼接的预比对(pre-alignment
in DNA short read mapping)过程中, 采用FPGA芯片的

硬件体系架构计算比同类软件算法数据处理速度提升
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约100倍[4]. 不仅如此, 利用FPGA芯片还能够快速实现

基因组实时组装[5].
鉴于专属硬件结构的计算芯片在效能和实时性

方面表现出的巨大潜能, 专用芯片计算有很大的潜

力成为未来生物数据处理的主要方式. 相比于软件

层次的生物信息计算, 硬件层次的生物信息计算——
生物芯概念计算——是一个全新的概念. 从计算效

能上讲, 专用芯片设计能够大幅减少CPU等待的时

间, 提升CPU与寄存器、内存之间的数据交换效率,
同时, 在芯片层面的计算还能减少软件编译所引入的

性能损耗. 采用专用芯片可以最大程度实现计算资源

的可定制化, 这不仅能够从根本上解决生物信息计算

效能的问题, 而且还能促进生物信息计算与芯片加工

行业在工业4.0时代的发展. 另一方面, 随着生物信息

计算效能提升, 实现相同计算能力所需的空间和能耗

也将大幅降低, 这使得生物信息计算设备小型化和低

能耗化成为可能. 小型化生物信息计算设备也能够更

好地配合小型化生物数据产出设备, 如便携式MinI-
ON™测序仪, 从而实现实时数据产生与数据处理. 因

此, 生物信息计算领域迫切需要切合生物数据处理需

求的专用处理器——“生物芯”(biological processor
unit, BPU)来实现生物信息领域的高端定制超算与敏

捷移动计算.
回顾历史, GPU的出现从根本上解决了图形图像

处理的瓶颈, 继而推动新媒体的发展; 移动处理器(mo-
bile processor)的出现, 解决了计算设备的小型化与便

携性,从而激发了互联网的发展与繁荣;嵌入式芯片系

统(embedded systems-on-chip)正在逐步推动物联网(in-
ternet of things, IoT)走向万物联网(internet of every-
thing, IoE). 而BPU的诞生, 在可预期的未来, 必将推动

生物敏捷移动计算的发展, 结合生物传感与测序技术,
将有望最终实现生命联网(internet of life).
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