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ABSTRACT

Given two strings   and   (  ,  ) over an alphabet , the extended edit distance between   and   can be computed using 

dynamic programming in   time and space. Recently, a parallel algorithm that takes   time and   space using   threads 

to compute the extended edit distance between   and   was presented. In this paper, we present an improved parallel algorithm using 

the shared memory on GPU. The experimental results show that our parallel algorithm runs about 19～25 times faster than the previous 

parallel algorithm.
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요     약

알파벳 로 구성된 길이가 각각  , 인 두 문자열  , 가 주어졌을 때,  , 의 확장편집거리는 동적프로그래밍을 이용하여   시간

과 공간을 계산할 수 있다. 최근 개의 쓰레드를 이용하여   시간과   공간을 사용하여  , 의 확장편집거리를 계산하는 병렬알

고리즘이 제시되었다. 본 논문에서는 GPU의 공유메모리를 활용하여 수행시간을 개선한 병렬알고리즘을 제시한다. 실험 결과, 개선된 병렬알고

리즘이 기존의 병렬알고리즘보다 약 19～25배 이상 빠른 수행시간을 보였다.

키워드 : 근사문자열매칭, CUDA, 확장편집거리, 공유메모리

1. 서  론1)

문자열의 오차를 허용하는 근사문자열매칭(approximate 

string matching) 알고리즘은 검색엔진[1], 컴퓨터보안[2, 3], 

생물정보학[4, 5] 등 다양한 분야에서 연구되고 있다. 근사문

자열매칭은 거리함수를 이용하여 문자열의 오차를 측정한

다. 알파벳 의 문자들로 구성된 길이가 각각 , (≤)

인 두 문자열 와 의 거리  는 를 로 변환하기 

위해 필요한 최소 비용으로 정의된다. 대표적인 거리함수로

는 해밍거리(Hamming distance), 편집거리(edit distance), 확

장편집거리(extended edit distance) 등이 있다. 두 문자열 

와 에 대한 해밍거리는 두 문자열의 길이가 같을 때 를 
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로 변환하기 위해 필요한 최소 교체(change)연산의 수이다. 

두 문자열의 편집거리는 를 로 변환하기 위해 필요한 최

소 편집연산의 수이다. 이때 편집연산은 삽입(insertion), 삭제

(deletion), 교체연산으로 구성된다. 한편, 기존의 편집연산에

서 두 문자의 위치를 변경하는 교환(swap)연산을 추가한 확

장편집연산이 있다. 와 의 확장편집거리는 를 로 변

환하기 위해 필요한 최소 확장편집연산의 수이다.

두 문자열의 확장편집거리 문제는 NP-완전(NP-complete)

이며, 제한된 경우에 다항시간에 해결될 수 있다[6]. [7]에서

는 특정 조건을 만족할 때 확장편집거리를 동적프로그래밍

을 이용하여   시간과 공간을 이용하여 계산하는 알고

리즘을 제시하였다. 같은 조건으로 [8]에서 가 와 의 확

장편집거리라고 할 때, 동적프로그래밍 테이블을 이용하여 

 min  시간과    공간에 확장편집거리를 계산하

는 알고리즘을 제시하였다.

최근 GPU의 성능이 향상되어, 문자열매칭 분야에서도 GPU

를 활용한 병렬화 연구가 활발해지고 있다[5, 9, 10]. [5]에서는 

염기서열데이터베이스를 빠르게 탐색하기 위해 GPU에 최적화

된 Smith-Waterman 알고리즘을 구현하여 CPU의 수행시간보

다 약 16배 향상시켰다. [9]에서는 Aho-Corasick 오토마타를 

이용한 그래프 모델을 GPU 기반으로 병렬적으로 생성하여 최
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Fig. 1. -table for  and  and , 

 when Computing   over    [10]

Fig. 2. Thread Allocation for Computing -table in Parallel when  and  and  ,  at the 6th Cycle [10]

장공통비상위문자열(longest common non-superstring) 문제

를 해결하였다. [10]에서는 [7, 8]의 특정조건에서 GPU를 이

용하여 확장편집거리 문제를   시간과   공간

을 이용하여 해결하는 병렬알고리즘을 제시하였다. [10]에서

는 와 의 확장편집거리를 계산하기 위해 에 존재하는 

문자들의 정보를 미리 계산하는 전처리단계와 동적프로그래

밍 테이블을 계산하는 계산단계를 각각 병렬적으로 계산하

였다. 또한 [10]에서는 GPU의 블록(또는 쓰레드 블록)을 하

나만 사용하고 전역메모리(global memory)만을 이용하여, 

두 문자열의 길이가 1,000일 때 병렬알고리즘이 순차알고리

즘보다 약 12배 빠르게 수행됨을 보였다.

본 논문에서는 확장편집거리를 계산하기 위한 전처리단계

와 계산단계에 대해 CUDA의 특성을 고려하여, 여러 개의 

블록과 공유메모리(shared memory)를 활용한 효율적인 병

렬알고리즘을 제시한다. 다중서열배치(multiple sequence 

alignment)와 같이 여러 개의 문자열 쌍에 대해 확장편집거

리를 계산할 때, 각 문자열 쌍은 독립적으로 계산될 수 있기 

때문에, 블록을 하나씩 할당하여 동시에 계산한다. 또한 동적

프로그래밍 테이블의 일부를 블록의 공유메모리에도 저장함

으로써 병렬알고리즘의 수행시간을 개선한다. 실험 결과, 개

선된 병렬알고리즘이 기존의 병렬알고리즘보다 약 10～14배 

빠르게 수행되었다. 한편, GPU에서 계산된 확장편집거리들을 

메인메모리에 복사하지 않고 바로 콘솔로 출력하면, 기존의 

병렬알고리즘보다 약 19～25배 이상 빠르게 수행되었다.

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2절에서는 본 논문의 선

행연구에 대해 설명하고, 3절에서는 본 논문에서 제시하는 

알고리즘에 대해 설명한다. 4절에서는 기존의 순차알고리즘

과 병렬알고리즘, 본 논문에서 제시하는 병렬알고리즘의 수

행시간을 비교한다. 5절에서는 결론을 제시한다.

2. 관련 연구

알파벳 의 문자들로 구성된 길이 인 문자열들의 집합을 

으로 나타낸다. 문자열 ∈ 의 번째 문자(≤≤)

는 로 표기한다. 의 번째부터 번째(≤≤≤)까지

의 부분문자열인 는 로 표기하고, 의 

길이는   로 표현한다. 의 크기는   로 표기한다.   또

는 은 공백문자 를 나타낸다고 가정한다. 크기가 

인 배열 에서 부터 까지 연속된 부분배열은   

(≤≤)로 표현하고, 크기가 ×인 2차원 배열 의 

행, 열의 원소는 (≤  ≤)로 표현한다.

2.1 확장편집거리 계산 방법

두 문자열 ∈ 와 ∈ 의 확장편집거리는 를 

로 변환하기 위해 필요한 최소 확장편집연산의 수이며, 잘 

알려진 동적프로그래밍을 이용하여 계산할 수 있다[7, 8]. 이

때 확장편집연산은 삽입, 삭제, 교체, 교환연산으로 구성되

며, 계산할 때 사용하는 ×  크기의 동적프로그

래밍 테이블을 -테이블이라 하자. -테이블의 는 

와 의 확장편집거리를 저장한다. 따라서 

이 두 문자열 와 의 확장편집거리이다.

-테이블을 계산하는 방법은 다음과 같다. 먼저 첫 번째 

열과 행에 대해   ≤≤,   ≤≤로 

초기화한다. 이후 각 는 Equation (1)로 계산된다.

  min









  
  

   



 (1)

단,      
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Fig. 4. A Part of -table Stored in the Shared Memory 

when Computing Elements in Parallel at the 6th Cycle 

(shaded elements)
Fig. 3. CUDA Memory Model [11]

 는  이면 0, 그렇지 않으면 1이다. 이

때 는 교환연산을 의미한다. 에 나타나는 와 

는 에서 교환연산이 발생할 수 있는 위치를 나타낸

다. 즉, 는 가   상에 나타나는 마지막 위치

를 나타내고, 는 가   상에 나타나는 마지

막 위치를 나타낸다. 예를 들어, Fig. 1에서  을 계산할 

때, 인 가   상에서 마지막에 나타나는 위치는 4

이므로   이고, 인 가   상에서 마지막에 나

타나는 위치가 4이므로   이다.

-테이블을 행 우선으로 계산한다고 가정하자. 는 한 

행을 계산할 때까지 고정되지만, 는 매번 변경된다. 따

라서   정보를 저장할   크기의 배열 와 를 저장할 

변수 가 필요하다.   가 상수일 때 와 를 이용하

면, 도   시간에 계산할 수 있다.

각 는 Equation (1)을 이용하여   시간에 계산할 

수 있고, 테이블의 크기가 ×이므로   시

간과 공간을 이용하여 -테이블을 계산할 수 있다. Fig. 1

은 “”와 “”에 대한 -테이블과 

을 계산할 때의 , 를 보여준다.

2.2 기존의 확장편집거리 병렬계산 방법

Equation (1)에서 알 수 있듯이, 를 계산하기 위해서는 

, , ,   (≤ , 

≤ )이 먼저 계산되어야 한다. [10]에서는 이러한 데이

터 종속성 문제를 해결하기 위해, Fig. 2와 같이 오른쪽 위

에서 왼쪽 아래로 향하는 대각선(이하 대각선)을 우선으로 

병렬적으로 계산하였다. 한 대각선이 동시에 계산되는 단계

를 한 사이클이라 하자. Fig. 2의 각 셀의 번호는 각 사이클

에 배치되는 쓰레드의 번호를 나타낸다. 각 쓰레드는 하나

의 행을 처리한다. 병렬계산을 위해 각 쓰레드는 따로 

와 를 관리한다. 쓰레드 가 관리하는 와 를 각각 

 , 라 하자. Fig. 2는 6번째 사이클일 때의 와 

를 보여준다.

전처리단계는 각 행에 대한   값을 미리 계산한다. 순

차알고리즘에서는 순차적으로 계산하여 가 적절히 갱신

되지만, 병렬알고리즘에서는 쓰레드 가 ()행을 바로 계

산해야 하기 때문에 이러한 전처리단계가 필요하다.

[10]에서는 전처리단계 계산을 위한 순차계산법과 병렬계

산법을 소개하였다. 순차계산법은 CPU를 이용하여 계산하며, 

은 모두 0으로 할당하고, 를 계산할 때 앞서 계산된 

 를 복사한 뒤, 의 에 대한 정보만 갱신한다. 

병렬계산법은 GPU를 이용하며, 각 쓰레드 (≤ )가 

를 모두 0으로 초기화하고 부터 까지 각 문자

를 확인하면서 위치정보를 갱신한다. 위의 두 방법은   가 

상수일 때,   시간에 계산할 수 있다.

계산단계는 전처리단계에서 계산된 를 이용하여 Fig. 

2와 같이 대각선 단위로 동시에 계산한다. 따라서 한 사이

클은   시간에 계산할 수 있고, 총 개의 사이클

을 계산하기 때문에 기존의 병렬알고리즘은   시간

과   공간을 이용하여 수행된다.

3. 개선된 확장편집거리 병렬계산

3.1 CUDA의 특성

본 논문에서는 수행시간을 개선하기 위해 NVIDIA의 

CUDA(compute unified device architecture)를 사용하였다. 

본 논문에서 사용한 CUDA의 메모리 아키텍처는 Fig. 3과 

같이 전역메모리, 상수메모리(constant memory), 텍스처메

모리(texture memory), 공유메모리, 레지스터(register)로 구

성되어있다. 전역메모리, 상수메모리, 텍스처메모리는 하나씩

만 존재하며 모든 쓰레드가 접근할 수 있다. 공유메모리는 

각 블록마다 존재하며, 블록에서 사용 가능한 쓰레드들만 

접근할 수 있다. 공유메모리는 L1 캐시와 온 칩으로 되어있

어 쓰레드들이 빠르게 접근할 수 있다. 본 논문에서 사용하

는 NVIDIA Geforce GTX 660 모델은 Kepler 아키텍처로 

약 2GB의 전역메모리, 64KB의 상수메모리, 블록당 48KB의 

공유메모리를 사용할 수 있다. 블록당 이용 가능한 레지스

터 수는 65,536개이며, 쓰레드당 최대 255개의 레지스터에 

접근할 수 있다. 공유메모리는 메모리의 크기는 작지만, 빠
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         

pH_CUDA(serial) 0.344 2.8

pH_CUDA(parallel) 0.018 0.046

H_CUDA 0.017 0.045

sH_CUDA 0.028 0.047

Table 1. Running Times of Algorithms in Fig. 4 

when  and  (ms)

Fig. 6. Comparison of running times of all steps for 100 

pairs of random strings ( , ≤≤)

         

pH_CUDA 0.1436 2.331

H_CUDA 0.0059 0.567

sH_CUDA 0.0102 0.221

Table 2. Running times of parallel algorithms in Fig. 5 when 

 and  (s)

Fig. 5. Comparison of Running Times of the 

Preprocessing Steps for 100 pairs of Random Strings 

( , ≤≤)

른 접근이 가능하기 때문에, 이를 활용하면 알고리즘의 수

행시간을 개선할 수 있다.

CUDA의 Kepler 아키텍처는 8개의 SMX(streaming 

multiprocessor)로 구성되어 있으며, 각 SMX는 4개의 워프스

케줄러(warp scheduler)를 포함한다. 각 워프스케줄러는 32개

의 쓰레드들로 구성된 그룹인 워프(warp) 단위로 스케줄링을 

하는데 이를 합병메모리접근(coalesced memory access)이라 

한다. 합병메모리접근은 한 명령어를 수행할 때 워프단위로 

연속된 메모리 주소에 접근하기 때문에 이를 통해 수행시간

을 개선할 수 있다.

3.2 공유메모리를 활용한 확장편집거리 병렬계산 알고리즘

본 논문에서는 [10]의 전처리단계와 계산단계의 수행시간

을 개선한다. 전처리단계는 [10]에서 소개한 병렬계산법을 

공유메모리와 후향탐색(backward search) 방법을 이용하여 

개선한다. 공유메모리에 문자열 와, 각 를 할당하고, 

후향탐색 방법을 다음과 같이 적용한다. 먼저 각 쓰레드 

(≤ )는 의 모든 원소를 모두 0으로 초기화한다. 

이후 부터 까지 탐색하면서 각 문자의 위치정보가 

0이면 위치정보를 갱신한다. 이때 갱신된 횟수가   이면, 

해당 쓰레드는 전처리단계를 종료한다. [10]의 방법은 모든 

쓰레드가 부터 동시에 접근하여, 병목현상이 발생하지

만, 이 방법은 각 쓰레드 가 부터 접근하기 때문에, 병

목현상이 발생하지 않는다. 전처리단계의 시간복잡도는 최

악의 경우 [10]과 같이 이다.

계산단계에서는 CUDA의 여러 개의 블록과 공유메모리를 이

용한다. [10]에서는 하나의 블록만 이용했지만, 본 논문에서는 

여러 개의 블록을 이용하여 문자열 쌍마다 하나의 블록을 할당

하여 각 문자열 쌍에 대해 확장편집거리를 동시에 계산한다. 공

유메모리는 두 문자열 와 , 각  , -테이블의 일부를 저

장하는 데 이용한다. 앞서 말한 바와 같이, 를 계산하기 

위해서는  , , ,   가 

필요하다. 하지만, CUDA의 Kepler 아키텍처에서는 공유메모리

를 최대 48KB를 사용할 수 있기 때문에, -테이블 전체를 공유

메모리에 적재할 수 없다. 따라서 본 논문에서는 Fig. 4와 같이 

  크기의 배열을 할당하여 , , 

에 대한 정보를 공유메모리에서도 관리하고,  

 를 참조하기 위해 전체 -테이블을 전역메모리에서 관

리한다. 이를 통해, -테이블에 대한 전역메모리의 참조횟수

를 5번에서 2번으로 줄일 수 있으며, 대각선의 셀들에 저장된 

확장편집거리를 연속된 메모리에 저장할 수 있으므로 합병메

모리 접근이 가능하다. 계산단계는 [10]과 같이   시간

과   공간을 이용하여 수행된다.

4. 실험 결과

실험환경은 다음과 같다. CPU는 Intel Core i7-3820, 

RAM은 32GB, GPU는 NVIDIA Geforce GTX 660, CUDA 

SDK 버전은 5.5, OS는 Windows 8(64bit)을 사용하였다. 실

험 데이터의   이며 무작위로 길이를 100부터 1,000까

지 100씩 증가시키며 생성한 같은 길이의 문자열 100쌍을 

이용하였다.    일 때, 두 문자열에 대해 약 2KB, 

에 대해 약 40KB, -테이블의 일부를 저장하는데 약 6KB

로 거의 공유메모리의 최대 크기를 사용하고 있기 때문에 

문자열의 길이는 1,000까지 설정하였다. 측정된 시간은 문자
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Fig. 7. Comparison of Running Times of all Steps for a 

pair of Random Strings ( , ≤≤)

         

pH_CUDA 1.6 23.43

H_CUDA 1.14 15.05

sH_CUDA 0.67 6.49

Table 3. Running Times of Parallel Algorithms in Fig. 6 when 

 and  (ms)

Fig. 8. Comparison of Running Times of all Steps for 100 

pairs of Random Strings ( , ≤≤)

         

pH_CUDA 0.0112 0.1846

H_CUDA 0.0006 0.005

sH_CUDA 0.0004 0.0075

Table 4. Running Times of Parallel Algorithms in Fig. 7 when 

 and  (s)

열 100쌍의 확장편집거리를 100번 계산한 시간의 평균이며, 

디바이스(GPU) 메모리와 메인메모리 사이에 데이터를 복사

하는 cudaMemcpy() 함수의 수행시간을 포함하였다. [10]에서 

구현한 순차알고리즘(pH)과 병렬알고리즘(pH_CUDA), 본 논

문에서 제시하는 순차알고리즘(H), 전역메모리만 사용한 병

렬알고리즘(H_CUDA)과 공유메모리까지 사용한 병렬알고리

즘(sH_CUDA)에 대해 수행시간을 비교하였다. 이때 pH와 

pH_CUDA는 [10]의 프로그램을 사용하였다.

1) 실험 1 : 전처리단계 성능비교

Fig. 5는 무작위로 생성된 문자열 100쌍에 대한 전처리단계

의 수행시간이다. pH_CUDA(serial)는 순차계산법, pH_CUDA 

(parallel)는 병렬계산법을 각각 나타낸다. 전처리된 결과를 디

바이스로 복사하는 cudaMemcpy() 시간은 포함하지 않았다. 

sH_CUDA에서 공유메모리는 와 각 를 저장하는데 이

용하였다. Table 1은 두 문자열의 길이가 100과 1,000일 때, 

각 알고리즘의 수행시간을 보여준다. Table 1을 보면 알 수 

있듯이, pH_CUDA(parallel), H_CUDA, 그리고 sH_CUDA는 

수행시간이 거의 차이가 나지 않는다(이로 인해 Fig. 5에서 

세 개의 선이 겹쳐 보인다). H_CUDA와 sH_CUDA는 

pH_CUDA(serial)보다 16～63배 정도 빠르게 수행되었다. 한

편, [10]의 결과와 달리 pH_CUDA(parallel)가 pH_CUDA 

(serial)보다 빠르게 수행되었으며, H_CUDA, sH_CUDA와 유

사한 속도를 보였다. 이는 각 를 계산할 때, 가 캐시에 

저장되어 빠르게 계산되었기 때문으로 판단된다.

2) 실험 2 : 공유메모리 활용

Fig. 6은 무작위로 생성된 문자열 100쌍의 확장편집거리를 

계산하는 데 소비되는 총 수행시간을 보여준다. CUDA로 구

현된 병렬알고리즘들에서 계산된 확장편집거리 값들에 대해 

디바이스메모리에서 메인메모리로 cudaMemcpy()를 수행한 시

간을 포함하였다. 앞서 설명한 바와 같이, sH_CUDA에서 공유

메모리는 와 , 각  , -테이블의 일부를 저장하는데 

이용하였다. Table 2는 두 문자열의 길이가 100과 1,000일 때, 

Fig. 6의 각 병렬알고리즘들의 수행시간을 보여준다. sH_CUDA

는 pH_CUDA보다 약 10～14배 빠르게 수행되었다. 한편, 두 

문자열의 길이가 1,000일 때, sH_CUDA는 전역메모리의 접근

횟수를 줄여 H_CUDA보다 약 2.6배 빠르게 수행되었다.

3) 실험 3 : 멀티블록 활용

Fig. 7은 멀티블록을 활용한 성능 향상을 확인하기 위해, 

무작위로 생성된 문자열 한 쌍에 대해 실험한 결과를 보여

준다. (앞서 언급한 바와 같이 [10]에서는 한 개의 블록을 

이용하였다.) 실험 2와의 비교를 통해 멀티블록으로 인한 성

능 향상 정도를 파악할 수 있을 것이다. Table 3은 두 문자

열의 길이가 100과 1,000일 때, Fig. 7의 병렬알고리즘들의 

실제 수행시간을 보여준다. H_CUDA는 pH_CUDA보다 약 

1.4～1.6배 빠르게 수행되었고, sH_CUDA는 pH_CUDA보다 

약 2.4～3.6배 빠르게 수행되었다. 두 문자열의 길이가 1,000

일 때 실험 2와 비교하면 다음과 같다. 실험 2에서 

pH_CUDA의 수행시간은 실험 3의 수행시간보다 문자열 쌍

의 개수에 비례하여 약 100배 느린 수행시간을 보인다. 한

편, 실험 2에서 sH_CUDA의 수행시간은 실험 3에서의 수행

시간에서 문자열 쌍의 개수에 비례한 0.649초가 아닌, 0.221 

초로 약 2.9배 향상되었다. 이는 문자열 쌍의 개수만큼 멀티

블록을 이용하여 얻은 성능 향상으로 볼 수 있다.

4) 실험 4 : 계산된 확장편집거리를 printf()로 처리한 성

능 비교

Fig. 8은 실험 2와 동일한 환경에서 [10]과 같이, 계산된 
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확장편집거리들을 cudaMemcpy()를 수행하여 메인메모리로 

복사하는 대신 printf()를 이용하여 출력한 실험 결과를 보여

준다. Table 4는 두 문자열의 길이가 100과 1,000일 때, Fig. 

8의 병렬알고리즘들의 실제 수행시간을 보여준다. Table 4를 

보면 알 수 있듯이, H_CUDA와 sH_CUDA의 수행시간은 거

의 차이가 나지 않는다(이로 인해 Fig. 8에서 두 개의 선이 

겹쳐 보인다). [10]의 결과와 유사하게 pH_CUDA는 pH보다 

약 12배 빠르게 수행되었다. H_CUDA와 sH_CUDA는 

pH_CUDA보다 약 19～25배 이상 빠르게 수행되었다. 한편, 

두 문자열의 길이가 1,000일 때, sH_CUDA는 H_CUDA보다 

약 1.5배 느린 수행시간을 보였으며, 이때 공유메모리의 할당

과 초기화에 대한 시간이 약 0.00071초의 수행시간을 보였다. 

sH_CUDA는 실험 2와 비교했을 때, 약 29배 빠르게 수행되

었다.

5. 결  론

본 논문은 GPU의 특성을 고려하여 기존의 확장편집거리

를 계산하는 병렬알고리즘보다 효율적인 병렬알고리즘을 제

시하였다. 실험을 통해 멀티블록과 공유메모리를 사용함에 

따라 향상되는 수행시간을 분석하였다. 본 논문에서 제시한 

병렬알고리즘은 생물정보학 분야에서 긴 레퍼런스 서열에 상

대적으로 짧은 리드 서열을 배치하는 레퍼런스 매핑이나 컴

퓨터보안 분야에서 악성패킷을 검출하기 위한 침입탐지시스

템 연구에 적용될 수 있을 것이다. 향후 본 논문에서 연구한 

문자단위의 교환연산뿐만 아니라, 여러 문자를 한꺼번에 교

환하는 연산에 대한 연구도 필요할 것으로 판단된다.
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