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Мета. Метою даної роботи є підвищення ефективності автоматизованої обробки та пошуку 

генетичної інформації в розподілених системах. 

Об’єкт дослідження. Процеси пошуку слабоструктурованої генетичної інформації у 

розподіленому обчислювальному середовищі. 

Предмет дослідження. Предметом дослідження є методи обробки та пошуку даних в великих 

масивах генома людини у розподіленому обчислювальному середовищі. 

 

Наукова новизна. Розроблений метод пошуку генетичної даних як  

слабкоструктурованих даних великої розмірності, який на відміну від  

існуючих, використовує ієрархічне групування даних, що дозволяє  

оптимізувати дисковий простір та зменшити час пошуку. 

 



ВИМОГИ ТА ОБМЕЖЕННЯ 

• основний робочий формат геному – VCF (Variant Call Format) версій 41 та 42; 

• використання розподіленого підходу до збереження генетичної інформації; 

• можливість здійснення повнотекстового пошуку по множині файлів; 

• можливість виконання аналітичних запитів з агрегатними функціями; 

• обмеження по часу на виконання запитів – 5 секунд; 

• кількість геномів – тисячі. 



ЗРАЗОК VCF-ФАЙЛУ 



Представлення слабоструктурованих даних 

Система містить дані з множини джерел   𝑆 = {𝑠1, 𝑠2, … , 𝑠𝑁} 

Кожне джерело даних містить певну кількість записів  𝑅𝑆𝑘
= 𝑟𝑘1

, 𝑟𝑘2
, … , 𝑟𝑘𝑚

  𝑠𝑘 ∈ 𝑆}.  

Записи складаються з характеристик (полів)  𝑃 = {𝑝1,  𝑝2 , … , 𝑝𝐿} 

Унікальність запиту гарантується комбінацією підмножини його характеристик 𝑃𝑑 = 𝑝𝑑1
, 𝑝𝑑2

, … , 𝑝𝑑𝑔
  𝑝𝑑  ∈ 𝑃} 

Задача аналізу даних: знайти всі джерела, в яких присутні задані характеристики  𝑃𝑑𝑥 = 𝑠1, 𝑠2, … , 𝑠𝑡  𝑠 ∈ 𝑆} 



Модель зберігання слабоструктурованих даних 

P1         V11                V12                       V13              V14 

                               

P2                    V21                       V22 
 
 
P3                                              V31                                 V32 

Дані описуються трьома характеристиками 

{𝑃1,  𝑃2 , 𝑃3}, тому граф складається з трьох рівнів 

Кожна характеристика (рівень графа) описується 

множиною свої значень. Так, наприклад, 

характеристика 𝑃1 може приймати значення із 

множини {𝑉11,  𝑉12 , 𝑉13, 𝑉14}, 𝑃2 з множини 

{𝑉21, 𝑉22}, а  𝑃3 з множини {𝑉31, 𝑉32}. 



Реалізація пошуку з використанням розробленої моделі 

Припустимо, що є множина даних (модель якої показана на рисунку), і якщо пошук заданий 

множиною {𝑉13, 𝑉32}, то будуть обрані об’єкти, які виділені від основного графа штрих-

пунктирними лініями 



Експериментальні дослідження 

Кількість 

завантаже-
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Розмір файлів 

у файловій 

системі, Gb 

Загальна кількість 

записів у файлах, 

млн. 

Розмір бази даних, Gb Час виконання запиту, мс 

MySQL Graph MySQL Graph 

1 1,2 7,6 1,3 2 9 3 

2 2,4 15,2 2,5 2,4 2 3 

3 3,6 21 3,5 2,7 2 3 

4 4,8 28,6 4,8 2,9 5 3 

5 6 36,23 6,5 3,1 5 3 

10 12 70 11,4 3,3 13 3 

15 18 118 17 3,6 12 4 

20 27 154 23 3,8 30 3 
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Експериментальні дослідження 



Структурна схема розподіленої автоматизованої системи  



UML-діаграма послідовності завантаження даних 



Висновки 
• Розроблений  метод  пошуку  генетичних  даних  як  слабкоструктурованих даних великої розмірності, 

який на відміну від існуючих, використовує ієрархічне групування даних, що дозволяє оптимізувати 
дисковий простір та зменшити час пошуку; 
 

• Розроблена математична модель генетичної інформації як слабоструктурованих даних, в основі якої 
використовано графова ієрархічна структура даних, що дозволило оптимізувати розмір файлів бази 
даних; 
 

• Розроблений алгоритм пошуку генетичної інформації як слабоструктурованих даних, оснований на 
використані розроблених в роботі операцій обробки слабоструктурованих даних, який дозволив суттєво 
зменшити час пошуку. 
 

• Розроблена автоматизована системи пошуку генів у геномі людини без точок відмови із можливістю до 
масштабування відповідно до навантаження системи та можливістю подальшої модернізації для 
проведення конкретних обчислень над генетичними даними. 
 

• Проведено дослідження та підтверджено доцільність використання розробленої автоматизованої 
системи пошуку генів у геномі людини 
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