
107Fórum de Pós−Graduação______________________________________________________________________________

Alinhamento de Seqüências de DNA em
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Alinhamento de Seqüências Biológicas
O algoritmo de Smith-Waterman [SMI 81], baseado em programação dinâmica,

é considerado o mais sensitivo para alinhamento de seqüências biológicas (DNA ou
proteı́nas), apresentando os melhores resultados. No entanto, as grandes necessidades
computacionais deste algoritmo, no que se refere a utilização de memória e tempo de
processamento, limitam sua utilização. O algoritmo manipula uma matriz de dados, de
tamanho (n+1) (m+1), onde cada célula contém a similaridade entre um elemento de
uma seqüência X, de tamanho n, e um elemento de uma seqüência Y, de tamanho m. A
matriz é preenchida de cima para baixo e da esquerda para a direita, em um processo
de inundação, com o elemento (i, j) necessitando de três valores previamente calculados:
(i-1, j), (i-1, j-1) e (i, j-1).

Para a obtenção de uma implementação concorrente eficiente para este algoritmo,
é necessário considerar as dependências de dados do método de programação dinâmica.
Além disso, é preciso definir a granularidade adequada ao problema, de forma a evi-
tar um número muito grande de tarefas concorrentes para que o custo necessário às
sincronizações entre elas não sobreponha o potencial ganho de uma execução paralela.
Uma solução ao problema de granularidade é dividir a matriz de similaridades em blo-
cos retangulares de elementos, aumentando a granularidade do cálculo e diminuindo o
número de tarefas criadas [MAR 01].

Suporte à Execução de Aplicações em Aglomerados
O objetivo deste trabalho é desenvolver uma ferramenta de comunicação em aglo-

merados de computadores que explore a capacidade de execução concorrente intra e
entre-nós destas arquiteturas. Esta ferramenta oferece um modelo de comunicação efi-
ciente para o processamento de alto desempenho, com um grau de abstração elevado
para ativação remota de cálculos. A implementação está sendo realizada com uso de
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multiprogramação leve (multithreading) e sockets. A materialização dos resultados se
apresentará sob a forma de uma biblioteca de comunicação, cujo desenvolvimento foi
dividido em duas partes: (1) implementação do mecanismo para comunicação entre os
nodos do aglomerado e (2) integração com o ambiente Anahy [CAV 03].

Para a primeira parte da implementação está sendo utilizado o modelo de Men-
sagens Ativas [EIC 92, ROL 04], que demonstraram bons resultados de desempenho em
experimentos preliminares [DAL 04]. O módulo de mensagens ativas serve como base
para a implementação de serviços para migração de tarefas (requisição de trabalho, envio
de trabalho e envio de dados) e trocas de dados (requisição de dados e retorno de dados),
possibilitando a exploração da concorrência entre-nós.

A segunda parte da implementação visa tornar Anahy, que atualmente disponi-
biliza a exploração da concorrência intra-nó, operacional para aglomerados de compu-
tadores. Para tanto, é necessário tornar o controle da lista de tarefas, a criação e a
sincronização de tarefas e o escalonamento de Anahy, atualmente aplicáveis ao contexto
local a um nó, igualmente aplicáveis ao contexto distribuı́do. Quando da integração do
mecanismo com Anahy, a presença de uma thread especializada em comunicação (da-
emon de comunicação) em cada nó, permitirá que os processadores virtuais de Anahy
dediquem-se exclusivamente à execução de operações com cálculo útil, sobrepondo o
tempo gasto em comunicações com computação [VAL 90].

A validação da ferramenta proposta será obtida através da implementação de uma
aplicação para alinhamento de seqüências biológicas, utilizando o algoritmo apresentado.
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