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Seqiienciamento de DNA

A razdo com a qual seqii€ncias t€m sido adicionadas as bases de dados publicas
se d4 de forma exponencial, aumentando rapidamente o tamanho destas bases. A busca
nestas bases de dados por seqiiéncias similares a uma seqiiéncia dada € a mais
importante operacdo primitiva na Biologia Computacional, servindo como base para
operagdes mais complexas [SET 97]. O algoritmo de Smith-Waterman [SMI 81] é
considerado o mais sensitivo na busca por seqii€ncias semelhantes, apresentando os
melhores resultados. No entanto, o longo tempo de computagdo exigido por este
algoritmo limita sua utiliza¢do. Como alternativa para aumentar a velocidade, algumas
heuristicas tém sido desenvolvidas, tais como FASTA [PEA 88] e BLAST [ALT 90].
Estes programas, porém, sacrificam a qualidade dos resultados.

Devido a demanda tanto por buscas mais rdpidas quanto sensitivas, muito
esforco tem sido aplicado no desenvolvimento de implementagdes eficientes do
algoritmo de Smith-Waterman. Diversas solugdes vém sendo propostas, tanto em
hardware (Paracel’s GeneMatcher, Compugen’s Bioaccelerator, TimeLogic’s
Decypher) quanto em software [GAL 90, ROG 01, MAR 01].

Objetivo do Trabalho

O desenvolvimento do presente trabalho objetiva a implementacdio de um
mecanismo de suporte a comunicagdo em aglomerados, oferecendo uma visdo de
memoria compartilhada entre os nés. A validacdo de tal mecanismo serd obtida através
da implementacdo do algoritmo de Smith-Waterman.

A implementacdo concorrente do algoritmo prevé a divisdo do trabalho da
aplicacdo em atividades concorrentes, denominadas tarefas. Desse modo, é preciso
introduzir mecanismos de comunicagdo de dados e de sincronizagido de tarefas para
permitir o controle da evolu¢do do programa. Os mecanismos de comunicagdo
permitem que dados produzidos por uma tarefa sejam colocados a disposi¢cdo de uma
outra tarefa. Os mecanismos de sincroniza¢cdo permitem a uma tarefa informar a outra
que um dado encontra-se disponivel ou verificar a disponibilidade de um determinado
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dado. Com os mecanismos de sincroniza¢do € possivel garantir que tarefas ndo sejam
executadas antes que seus dados de entrada estejam disponiveis.

Portanto, a func¢do da sincronizagdo é de conciliar as datas de execucdo das
tarefas em relagdo a producdo/consumo de dados. O programa em execugdo consistira,
entdo, de um conjunto de tarefas, onde cada tarefa delimita uma seqii€ncia de instrucdes
elementares e define dois conjuntos de dados: os dados necessdrios para iniciar sua
execucdo e os dados produzidos como resultado de sua execuc¢do, tal um grafo de fluxo
de dados. A ordem com que as tarefas serdo executadas é definida de acordo com a
disponibilidade de seus dados de entrada. Ao seu término, uma tarefa produzird um
resultado que, eventualmente, poderd viabilizar a execucao de outra tarefa.

Neste modelo de programacdo concorrente é realizada a implementacdo do
algoritmo de Smith-Waterman. Este algoritmo manipula uma matriz M[n, m] de dados,
inicialmente vazia. O cdlculo inicia na posicdo M[0,0] desta matriz, evoluindo num
processo de inundacdo até calcular a posicdo M[n-1, m-1]. Um ponto M[i,j], para ser
calculado na matriz, necessita dos pontos M[i-1, j], M[i-1, j-1] e M[i, j-1]. O algoritmo
concorrente define tarefas como sendo o cdlculo de um bloco de pontos (submatriz de
M). Portanto, o calculo do bloco [k, 1] necessita dos blocos [k-1, 1], [k-1, 1-1] e [k, 1-1].
A sincronizagdo estd definida na dependéncia de dados entre as tarefas.

Por ser um algoritmo com O&timos resultados, mas com grande exigé€ncia
computacional e longo tempo de computagdo, propde-se um mecanismo de
comunicacdo para ser utilizado em aglomerados, que seja o mais eficiente possivel, de
forma a reduzir ao méximo o overhead de comunicagdo entre as tarefas. Com este
mecanismo e com a utilizagdo de uma arquitetura paralela para execucdo do algoritmo
de Smith-Waterman, acredita-se que os resultados encontrados serdo satisfatérios tanto
em questdo de tempo quanto de sensitividade.
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