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INTRODUCAO

Este trabalho apresenta uma andlise da possibilidade de paralelizacdo de um algoritmo
para comparagdo sintdtica de seqiiéncias gendmicas, chamado BioDiff, elaborado pelo
Professor Marcelo Cezar Pinto [PIN 02]. Este trabalho também aborda conceitos gerais
de biotecnologia e biologia molecular, como DNA, RNA, cromossomos, genes,
mondmeros, polimeros e a estrutura formadora de proteinas e de cadeias de DNA
[MEI 94]. Levando como base tedrica estes conceitos, foram analisados aspectos
relacionados com a dissertacdo de Pinto e o algoritmo desenvolvido por ele chamado de
BioDiff utilizando a linguagem de programacdo C. Este algoritmo usa como bases
tedricas principais a Teoria da Informacao, o Casamento de Padrdes (String Matching) e
a Teoria dos Grafos, além dos conceitos biolégicos ja citados.

METODOLOGIA

O algoritmo seqiiencial proposto por Pinto, foi analisado a fim de se entender seu
funcionamento basico, desde funcdes até varidveis. Apds esta andlise, o algoritmo foi
executado em um ambiente seqiiencial com o intuito de se observar o funcionamento
pratico e os resultados obtidos. A seguir, fez-se uma avaliacdo do algoritmo em blocos,
que foram definidos na andlise inicial, para que pontos de cronometragem fossem
definidos para posterior medi¢do. Com essa medicao € possivel estabelecer os pontos a
serem paralelizados. A paralelizacdo estd sendo realizada através da biblioteca MPI
(Mesage Passing Interface) [PAC 97]. A paralelizacdo estd sendo realizada no cluster
Colorado que pertence ao grupo de pesquisa Compadi da UPF utilizando a linguagem
de programacao C, ja que esta foi utilizada na codificagcdo do algoritmo original.

RESULTADOS E DISCUSSOES

Os resultados finais ainda ndo foram obtidos devido ao fato de o presente trabalho estar
ainda em desenvolvimento. Mas alguns fatores podem ser considerados, como o fato de
que dois pontos do algoritmo foram escolhidos para uma paralelizacdo, pois apresentam
lacos de repeticdo que podem ser separados em dominios. No estidgio atual algumas
estruturas de dados e varidveis globais foram replicadas em todos os processos € a
matriz principal, que consumia muita memdria € acabava inviabilizando a execucdo do
algoritmo com determinados genomas em mdquinas comuns, foi dividida entre os



processos. No momento o algoritmo estd sendo adaptado para que os resultados sejam
correspondentes ao do original.

CONCLUSAO

O algoritmo pode ser paralelizado, conseguindo talvez alcangar niveis de speed-up
superescalar [KUM 94], diminuindo consideravelmente seu tempo de execucdo e
agilizando a comparacgdo das seqiiéncias de DNA.
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