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RESUMO 

Com o avanço das técnicas de sequenciamento do genoma, um grande volume 

de dados passou a ser gerado e, em decorrência desses avanços, vários desafios 

computacionais começaram a surgir, dentre eles a disponibilização de novos softwares 

distribuídos e adequados para a manipulação de uma grande quantidade de dados 

genômicos, além do armazenamento, disponibilização e gerenciamento desses dados. 

No contexto do mapeamento do DNA é possível identificar que a etapa de montagem, é 

considerada como um dos pontos que exige a utilização de um grande poder 

computacional, pois nesta etapa utiliza-se grande quantidade de dados e a utilização de 

softwares específicos para concluir o processo é de extrema importância. Sem a 

utilização de softwares específicos o processo, como um todo, acaba sendo afetado pela 

demora e pela grande centralização de dados. O presente trabalho tem como principal 

objetivo propor o algoritmo de escalonamento scheduler desenvolvido para otimizar a 

utilização do software de montagem ABySS, para uso no contexto de grades 

computacionais, objetivando minimizar o tempo e a centralização dos dados na etapa de 

reconstrução do genoma. Os testes com o software distribuído ABySS e com o 

escalonador sheduler foram realizados no simulador SimGrid, que gera simulações de 

aplicações distribuídas em ambientes heterogêneos para verificar a viabilidade, 

flexibilidade e escalabilidade para o processo de montagem com dados de 

corynebacterium de mapeamentos já realizados pela Universidade Federal do Pará. 

 

 

PALAVRAS-CHAVE: Mapeamento do DNA, Reconstrução do Genoma, Grades 

Computacionais, ABySS, Algoritmo de Escalonamento, Sequenciamento, 

Corynebacterium, SimGrid. 

 

 

 



 
 

 
 

ABSTRACT 

With the progress of the genome sequential techniques a great volume of data 

became generated, and in consequence of those progresses, several computational 

challenges began to appear, among them the viability of new software distributed and 

adequate for the manipulation of a great amount of genomic data, besides the storage, 

disponibilization and administration of those data. In the context of the DNA mapping, 

it is possible to identify that the assembly, stage is considered as one of the points that 

demands the use of a great computational  power, since the coming files of the 

sequential stage possess great amounts of data, as it is necessary to analyze countless 

times the same data sequence, the use of specific software to conclude the process is of 

extreme importance, without the use of specific software, the process as a whole ends 

being affected by the delay and for the great centralization of data. This work has as 

main objective to describe the task scheduling algorithm designed to optimize, the use 

of software assembly ABySS, the concepts of grid computing, aiming to minimize the 

time and the centralization of data in step reconstruction of the genome. The tests with 

the software distributed with the ABySS and scheduler developed SimGrid, were 

performed in the simulator, which generates simulations of distributed applications in 

heterogeneous environments to verify the feasibility, flexibility and scalability to the 

assembly process with corynebacterium data mappings already made by the University 

Federal do Pará. 

   
KEYWORDS: DNA Mapping, Assembly of DNA, Computational Grids, ABySS, 

Scheduling Algorithm, Sequential, Corynebacterium, SimGrid. 
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1 INTRODUÇÃO  

 

 

1.1 MOTIVAÇÃO 

 

O aumento da disponibilidade de computadores com grande poder 

computacional interligados a redes de alta velocidade, tem possibilitado a agregação de 

recursos dispersos geograficamente para executar aplicações em grande escala. Essa 

agregação de recursos é denominada de computação em grade (Foster, 2002). 

A computação em grade (grid computing) é um modelo que propõe a utilização 

de recursos computacionais de diversas máquinas situadas em localizações diversas, 

inclusive em continentes separados para resolver problemas que exigem grande poder 

computacional (Foster, 2003). 

A computação em grade vem se destacando em cenários onde existe a 

necessidade de se utilizar aplicações com requisitos de desempenho cada vez maiores, 

como a mineração de dados, previsão do tempo, biologia computacional, processamento 

de imagens médicas, entre outras (Berman et al., 2003). 

As técnicas de sequenciamento do genoma estão avançando de forma 

considerável e gerando grandes quantidades de dados que precisam ser tratados 

utilizando recursos com grande poder computacional sendo assim, os recursos de grades 

computacionais podem ser utilizados para solucionar essa demanda por execução de 

aplicações paralelas ou distribuídas com alto poder computacional (Morozova and 

Marra, 2008). 

A etapa de montagem do genoma ainda possui algumas limitações, pois os 

dados gerados pelos sequenciadores de nova geração possuem características que 

precisam ser levadas em consideração, como o tamanho das leituras e o volume de 

dados, o que aumenta de forma exponencial o tempo de processamento, podendo às 

vezes, inviabilizar a montagem, portanto, faz-se necessário implementar técnicas 

objetivando minimizar essas limitações. 

Como a computação em grade utiliza recursos heterogêneos, faz-se necessário 

a utilização do escalonamento de tarefas, objetivando determinar o tempo de início das 

tarefas, a localização dos recursos e outras informações importantes. A utilização de 

algoritmo eficiente para gerir os recursos é fator crucial para diminuir o tempo do 

término das tarefas (Bittencourt et al., 2006). 
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1.2 ORGANIZAÇÃO 
 

Além deste capitulo introdutório, a dissertação está estruturada em sete 

capítulos que discutem as principais questões referentes à bioinformática, grades 

computacionais e como esses dois termos se relacionam, enfatizando as técnicas de 

sequenciamento de genoma e os algoritmos de escalonamento utilizados para agilizar o 

processo. 

O Capítulo 2 aborda as principais questões referentes à bioinformática, 

incluindo um breve histórico, tratamento de dados, uma explanação sobre a etapa de 

reconstrução do genoma, as técnicas utilizadas e a finalização da etapa de montagem. 

No Capítulo 3 é apresentada uma introdução sobre grades computacionais, um 

breve histórico, suas principais características, os desafios encontrados na área e sua 

contribuição para a bioinformática. 

O Capítulo 4 apresenta os trabalhos relacionados ao escalonamento de tarefas, 

e a montagem de genomas distribuídos incluindo os desafios para a implementação e as 

principais soluções. 

 O Capítulo 5 apresenta o modelo de algoritmo de escalonamento proposto, 

sendo descrita sua implementação em conjunto com o software de montagem ABySS. 

O Capítulo 6 descreve os cenários e experimentos realizados, além de 

apresentar os resultados e uma análise sobre estes. 

Finalmente, o Capítulo 7 finaliza o trabalho com as contribuições, uma 

avaliação geral da proposta e sugestões de alternativas de trabalhos futuros. 

 

1.3 OBJETIVOS 
 

O objetivo principal desta dissertação é propor um algoritmo de escalonamento 

de tarefas, Sheduler, desenvolvido para otimizar a utilização do software de montagem 

ABySS para o uso no contexto de grades computacionais, objetivando minimizar o 

tempo e a centralização dos dados na etapa de reconstrução do genoma. O software 

utilizado para a montagem de genomas, o ABySS, trabalha de forma paralelizada, e a sua 

utilização tem como objetivo ajudar e facilitar o desempenho da etapa de reconstrução 
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do genoma e, por consequência, melhorar a eficiência do processo de mapeamento do 

DNA como um todo, utilizando em conjunto às técnicas de grades computacionais para 

melhorar o desempenho na execução de tarefas que requerem grande poder 

computacional, e aplicar essas técnicas in loco na Universidade Federal do Pará. 

Desta forma, para alcançar o objetivo principal exposto, os seguintes objetivos 

específicos precisam ser superados: 

• Analisar o funcionamento da etapa de montagem no mapeamento do DNA; 

• Analisar o funcionamento do escalonamento de tarefas; 

• Analisar o funcionamento do software de montagem; 

• Investigar quais as propostas/ferramentas semelhantes já existentes; 

• Definir métodos para implantação do escalonamento de tarefas; 

• Definir métodos para a utilização dos conceitos de grades computacionais; 

• Especificar e analisar os requisitos do algoritmo a ser implementado; 

• Desenvolver o algoritmo de escalonamento; 

• Agregar o escalonador ao ABySS; 

• Validação com dados reais de montagens já realizadas pela UFPA, utilizando 

ferramentas de simulação em grades computacionais (Simgrid). 

 

 

2. BIOINFORMÁTICA  
 

 

A bioinformática desenvolve e aplica técnicas de computação, como mineração 

de dados e utilização de algoritmos com o objetivo de aumentar a compreensão dos 

processos biológicos. As principais ferramentas nesta área incluem alinhamento de 

sequências genômicas, procura e caracterização de genes, montagem de genoma, 

predição de estrutura de proteínas, predição de expressão gênica, interações proteína-

proteína, entre outras. Com isso a bioinformática cobre a aquisição, processamento, 

armazenamento, distribuição, análise e interpretação de informações biológicas. (Gibas 

& Jambeck, 2001; Catanho & Miranda, 2007). Neste capitulo são tratadas as questões 

sobre o surgimento da bioinformática, o sequenciamento de nucleotídeos, como os 

dados são tratados e finalmente sobre a montagem do genoma. 
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2.1 O SURGIMENTO DA BIOINFORMÁTICA 
 

Com o sequenciamento do genoma do vírus ФX174 (Sanger et al., 1977) 

houve a necessidade do tratamento dos dados obtidos, não de forma manual, mas com a 

ajuda de computadores. Para tal, nove computadores foram conectados e a cada um foi 

dada uma porção única do genoma. Os pesquisadores envolvidos, movidos pela 

carência de automatização na montagem dos dados oriundos de tecnologias de 

sequenciamento, escreveram o primeiro programa na linguagem de programação 

COBOL que ajudou na compilação e análise dos dados das sequências de DNA 

(McCallum & Smith, 1977).  

Contudo, o processo ainda despendia muito trabalho manual. Para auxiliar nas 

análises do genoma do vírus ФX174, o cientista Roger Staden (1977) desenvolveu o 

primeiro pacote de programas interativos específicos para o uso genômico e focado em 

usuários com pouca ou nenhuma experiência com computadores. Esse programa 

desenvolvido (staden package) ainda é utilizado na atualidade (Staden et al., 2000). 

Atualmente, o campo da bioinformática está em pleno desenvolvimento. A 

bioinformática envolve a união de diversas linhas de conhecimento: A engenharia de 

softwares, a matemática, a estatística, a ciência da computação e a biologia molecular 

(Lesk, 2008). Essa área é a parte central para a interpretação de dados genômicos e a 

geração de hipóteses a serem testadas em torno desses dados. Graças ao seu surgimento 

e ao progresso nesse campo, foi possível a criação de bancos de dados gerenciadores de 

informações genômicas, plataformas computacionais eficientes para a interpretação dos 

resultados obtidos e o sequenciamento dos primeiros genomas completos. 

Através de dados gerados com softwares específicos, a bioinformática pôde ser 

aplicada em várias etapas do processo de mapeamento de DNA, inclusive na análise de 

diferentes genes e no diagnóstico sobre a constituição das proteínas. 

 

2.2 SEQUENCIAMENTO DE NUCLEOTÍDEOS 
 

A totalidade de DNA presente em uma célula é chamada de genoma. O 

genoma de uma célula pode encontrar-se dividido em moléculas fisicamente distintas. 

Dentro da genética moderna, o gene é uma sequência de DNA que codifica uma 
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proteína. O conjunto de genes comuns a todas as células da espécie é chamado de 

genoma central, enquanto que todo o DNA que é comum a todos os genomas da espécie 

é chamado de arcabouço da espécie, que não é fisicamente contínuo, mas sim, permeado 

de sequências variáveis (Chiapello et al., 2005). 

A descoberta da estrutura tridimensional do DNA por Watson, Crick e Wilkins 

em 1953, apesar de ter marcado a biologia não outorgou, de imediato, a capacidade de 

"ler" a informação contida num organismo. A primeira técnica de sequenciamento 

manual foi desenvolvida apenas 20 anos mais tarde por Sanger e Coulson (Sanger & 

Coulson, 1975; Sanger et al., 1977).  

Em 1986, o laboratório de Leroy Hood em Caltech, Califórnia, juntamente com 

a empresa Applied Biosystems, lançaram o primeiro sequenciador automático (Smith et 

al., 1986), que utilizava um computador para análises dos dados gerados. 

Nesse período, houve um espantoso crescimento na capacidade e velocidade da 

geração de dados genômicos. As técnicas evoluíram significativamente desde a 

resolução de um pequeno genoma de um fago (5.386 pb) até o sequenciamento do 

genoma humano completo com aproximadamente 3 bilhões de pares de bases (Lander et 

al., 2001; Venter et al., 2001).  

Foram desenvolvidas novas tecnologias de sequenciamento (segunda geração 

de sequenciadores) que tem promovido o avanço em diversas áreas da biologia 

moderna, dentre elas, a genômica. Além do que, a massiva quantidade de dados 

gerados, o aumento na acurácia dos dados, alta cobertura de genomas e rapidez na 

execução das técnicas vinculadas aos sequenciamento de próxima geração (sigla NGS, 

do inglês Next Generation Sequencing) permitiram a produção em larga escala de 

genomas completos (Ronaghi, 2001). 

A redução significativa nos custos do sequenciamento foi decisiva para a 

implantação da tecnologia como o estado da arte em diversos centros de 

sequenciamento no mundo (Morozova & Marra, 2008). A comunidade científica 

nacional e internacional acompanha atentamente a publicação dos resultados produzidos 

por esses novos equipamentos, o lançamento das nanotecnologias de sequenciamento 

baseadas em análise single molecule lançadas em 2010, e a tecnologia de nano poro 

ainda se encontra em fase de desenvolvimento. Estas metodologias têm sido chamadas 

pela comunidade científica de sequenciamento de terceira geração (Imelfort et al., 

2009). 
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2.3 TRATAMENTO DE DADOS 
 

O pré-processamento de dados, composto por filtro de qualidade e correção de 

erros de sequenciamento, é essencial para aumentar a acurácia das montagens por 

prevenir que leituras incorretas ou com qualidade baixa façam parte do processo de 

montagem de genomas.  

No caso de sequências obtidas a partir das plataformas de próxima geração de 

sequenciamento (NGS), apesar da elevada cobertura, deve-se avaliar a qualidade das 

bases, assim é possível trimar as leituras e aplicar filtros de qualidade. Para isso, temos 

scripts e ferramentas que realizam este tratamento de qualidade como, por exemplo, o 

Galaxy (Blankenberg et al., 2010) e ShortRead (Morgan et al., 2009). 

Já os erros de sequenciamento podem causar problemas na montagem de 

genomas com abordagem de novo, pois a geração de contigs é altamente sensível a 

esses erros (Salmela, 2010; Schröder et al., 2009). Desta forma, para obter melhores 

resultados é preciso realizar a correção de erros antes da montagem de genomas, o que 

tornará os dados mais fidedignos (Schröder et al., 2009). 

 

2.4 MONTAGEM DE GENOMAS 
 

Uma vez geradas as leituras pelo sequenciador é necessário juntá-las de 

maneira lógica ou montá-las. Ao longo dos anos diversas ferramentas foram 

desenvolvidas para abordar esta questão, como por exemplo, os montadores Phrap 

(Green, 1994), Arachne (Batzoglou et al., 2002) e o Celera (Myers et al., 2000). Sem 

entrar nos detalhes de cada ferramenta ressalta-se que, compartilham entre si um 

paradigma comum, sendo referido como overlap layout consensus (Pevzner et al., 

2001). Esta abordagem é bastante semelhante à usada para se resolver um quebra-

cabeça (Figura1), como sendo descrito abaixo. 

O primeiro passo consiste em alinhar duas a duas, de forma exaustiva, e 

estabelecer que os pares de leituras devem apresentar uma sobreposição consistente de 

uma leitura com a outra. Isso é análogo à procura de peças de um quebra-cabeça que se 

encaixam entre si e têm cores que combinam. A principal dificuldade nesta fase é 

distinguir as sobreposições inexatas devido a erros de sequenciamento e similaridades 
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dentro do genoma, tais como regiões de repetição altamente conservadas (Phillippy et 

al., 2008). 

 

Figura 1- Analogia entre processo de montagem de genomas e de um quebra-cabeça. 
Fonte: Quebra – cabeça (http://contigs.files.wordpress.com/2010/04/assembly-

puzzle1.jpg). 

 
O alinhamento das sequências é uma área da bioinformática muito estudada, 

que consiste em fornecer o alinhamento ideal entre duas sequências em função de uma 

pontuação (score). A maioria dos métodos são baseados no algoritmo de Needleman-

Wunsch (Needleman & Wunsch, 1970) que explora a dinâmica espacial dos possíveis 

alinhamentos entre as sequências. Muitas extensões já foram concebidas, como por 

exemplo, para alinhamentos múltiplos (Higgins & Sharp, 1988), alinhamentos locais 

(Smith & Waterman, 1981) ou pesquisas rápidas em grandes bases de dados (Altschul 

et al., 1990). Atualmente têm se buscado técnicas que possam ser executadas de forma 

muito mais rápida em processadores paralelos (Fagin et al., 1993) e em se tratando de 

leituras curtas geradas por plataformas de sequenciamento de segunda geração uma das 

soluções encontradas para a manipulação de milhares de sequências de forma 

simultânea é a utilização de grades computacionais (Bateman & Wood, 2009). 

Os montadores detectam um agrupamento de leituras com alinhamentos 

consistentes entre suas extremidades (Figura 2) formando, com isso, sequências 
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contíguas (contigs). Isso seria equivalente à formação parcial de uma imagem com a 

união de peças em um quebra-cabeça. Em ambas as montagens, genoma e quebra-

cabeça, o processo pode ser interrompido em regiões ambíguas, onde diversas 

continuações ou lacunas (gaps) são possíveis e onde nenhuma peça foi encontrada com 

conexão (Zerbino, 2009). 

Finalmente o montador tenta ordenar e orientar os contigs uns com os outros de 

forma de novo, ou seja, sem o auxilio de uma sequência de referência. Retornando a 

metáfora do quebra-cabeça, corresponderia a identificar cantos e partes relativas de uma 

imagem com a outra. No final da fase de montagem, um conjunto de contigs scaffolded 

estarão disponíveis. No entanto, para fins práticos, é desejável remover a maioria das 

lacunas possíveis, convergindo eventualmente para um conjunto de cromossomos 

íntegros, ou seja, que não apresentem quebras. Esta fase, chamada de acabamento, pode 

ser muito cara e demorada, o que dependerá da estratégia utilizada para fechamentos das 

eventuais lacunas presentes no scaffold do genoma (Cole et al., 2008).    

 

 

 

Figura 2 - Processo de montagem do genoma. 

 
A montagem de genomas pode ser medida pelo tamanho e acurácia de seus 

contigs e scaffolds, além de indicadores estatísticos, com maior e menor sequência, e 

N50, que é o tamanho da menor sequência de um conjunto de contigs que contém o 
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menor número de contigs cujos tamanhos somados representam 50% da montagem 

(Miller et al., 2010). 

 

2.4.1 Montagem por Referência 
 

Basicamente, a montagem por referência consiste no mapeamento das leituras 

obtidas a partir do sequenciamento contra um genoma de referência (Figura 3), 

preferencialmente, de um organismo filogeneticamente próximo possibilitando assim o 

alinhamento de grande parte das leituras. Contudo, as configurações do alinhamento 

também influenciarão na quantidade de leituras utilizadas, desta forma, os parâmetros 

como profundidade de cobertura e quantidade de mismatches permitidos devem ser 

definidos com base em informações do sequenciamento: cobertura estimada e qualidade 

das bases (Li et al., 2010). O mapeamento utilizando a referência propicia a 

identificação de substituições de nucleotídeos, principalmente, com o uso de 

plataformas NGS em função da alta cobertura de sequenciamento (Miller et al., 2010). 

Após a montagem é possível observar regiões do genoma de referência que não 

apresentaram cobertura, representando gaps, que podem ocorrer em função da presença 

de uma sequência de nucleotídeos na referência e que não existe no organismo 

sequenciado ou pelo fato da região não ter sido sequenciada. 

Quanto a problemas na montagem com uso de referência pode-se citar a 

representação de regiões repetitivas, como por exemplo: caso o genoma de referência 

utilizado possua duas destas regiões e o organismo sequenciado apresente apenas uma, 

durante o mapeamento contra a referência, as duas regiões da referência serão cobertas, 

o que pode gerar erros de montagem (Figura 3).  
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Figura 3 - Alinhamento das leituras contra um genoma de referência. 

 
 

2.4.2 Montagem de novo ou ab initio 
 

Consiste na reconstrução das sequências do genoma sem o auxílio de qualquer 

outra informação além das leituras geradas pelo processo de sequenciamento. Nesta 

estratégia pode ser realizado um alinhamento por similaridade entre as próprias leituras, 

ou através da sobreposição de k-mers. Possibilitando no final do alinhamento a 

formação de sequências contíguas (contigs). A maioria dos montadores NGS baseiam-

se na Teoria dos grafos, onde seus vértices e arestas poderão representar uma 

sobreposição, um k-mer ou uma leitura variando de acordo com a estratégia utilizada. 

(Miller et al., 2010). 

 

2.4.2.1 Dificuldade na montagem de novo de genomas 

 

As limitações das abordagens de montagem de novo associam-se diretamente 

às limitações tecnológicas relacionadas às características dos dados gerados pelos 

sequenciadores de segunda geração, como o tamanho das leituras e o volume de dados 

gerados, que aumenta exponencialmente o tempo de processamento e, às vezes, 

inviabiliza a montagem. Dentro deste cenário vários problemas podem ocorrer como 

agrupamento de regiões repetidas, regiões onde o sequenciamento obteve baixa 

qualidade, compressão de base no sequenciamento, e até regiões com baixa cobertura 

devido ao caráter aleatório do sequenciamento (Ewing & Green, 1998). 

Um dos exemplos clássicos de problemas de montagem de novo, é de 

encontrarmos um caminho em um grafo de sobreposições que visite cada vértice uma 

única vez (caminho Hamiltoniano) ou cada aresta uma única vez (caminho Euleriano), e 

que muitas vezes acarreta a perda da conectividade entre sequências muito distantes 

(Pevzner & Tang, 2001). Sendo estes problemas mais complexos e comuns em 

montagens com leituras curtas, pois a quantidade de leituras é maior, já o comprimento 

é bem menor, o que aumenta exponencialmente o tamanho do problema. (Pevzner et al., 

2001). 
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2.5 FINALIZAÇÃO DA MONTAGEM DE GENOMAS 
 

Ao final do processo de montagem um conjunto de contigs scaffolded estarão 

disponíveis. Entretanto, para fins práticos, é desejável a remoção da maior quantidade 

de gaps possíveis, eventualmente convergindo para uma montagem de cromossomos 

contínuos. 

Esta etapa é chamada de finalização e pode ser cara e demorada, como 

demonstrado no desenvolvimento do Projeto do Genoma Humano. Anos depois do seu 

lançamento oficial (The International Human Genome Sequencing Consortium, 2001), 

o projeto ainda possui regiões repletas de gaps. (Cole et al., 2008). 

 

3. GRADES COMPUTACIONAIS 
 

 

As pesquisas nas mais diversas áreas têm exigido cada vez mais a necessidade 

de utilização de recursos de alto desempenho, principalmente, quando se trata da 

utilização de grandes quantidades de dados. O conceito de Grades Computacionais 

surgiu como uma importante área da computação distribuída pelo seu foco no 

compartilhamento de recursos em grande escala, aplicações inovadoras e de alto 

desempenho. Neste capítulo são tratadas as questões relacionadas às grades 

computacionais, suas origens, os desafios existentes na área e aplicações para a área de 

bioinformática. 

 

3.1 HISTÓRICO 
 

Na década de 90, pesquisadores no campo de computação paralela constataram 

que os computadores mais rápidos da época não estavam executando as tarefas com um 

bom desempenho, então surgiu à ideia de distribuir o processamento com o objetivo de 

aumentar a capacidade computacional. 

O conceito de computação em grade (grid computing) foi apresentado em 

1998, por Ian Foster e Carl Kasseman quando propuseram a grade computacional como 

uma grande infraestrutura de software e hardware que fornece um serviço confiável e 
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consistente, que permite acesso a grandes capacidades computacionais distribuídas 

geograficamente. Como mostra a Figura 4. 

 

Figura 4 - Grid Computing 

 
O nome Grid Computing, foi proposto baseado nas malhas de redes de energia 

elétrica (power grids), onde a utilização da energia é transparente para o usuário, ou 

seja, a energia é fornecida de forma eficiente adequando-se a demanda de cada usuário e 

sem saber de qual local ela foi gerada. (Foster, 2002). 

 

3.2 DESAFIOS NAS GRADES COMPUTACIONAIS 
 

A computação em grade é um modelo que propõe o uso de recursos 

computacionais de várias máquinas situadas em localizações diversas, inclusive em 

continentes separados, para resolver problemas que exigem grande poder computacional 

(Foster, 2002). As grades atualmente são compostas, além de computadores, por 

grandes repositórios de dados, equipamentos científicos controlados remotamente, 

dispositivos de visualização, sensores, entre outros, que oferecem possibilidades 

inéditas de cooperação entre os cientistas. Algumas das principais características dessa 
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arquitetura são: a abstração, a flexibilidade, a escalabilidade e a tolerância a falhas. Para 

se chegar nesse cenário de confiabilidade e eficiência, é necessário que o ambiente de 

grade leve em consideração as características envolvidas no uso dos recursos utilizados 

dinamicamente avaliando cada caso de acordo com a aplicação a ser utilizada.  A Figura 

6 ilustra o modelo de computação em grade. 

 

 

Figura 5 - Relacionamento e Heterogeneidade dos Recursos da Grade Computacional 

 
A natureza heterogênea dos recursos distribuídos e conectados a uma rede nem 

sempre segura são um dos grandes desafios encontrados na utilização das grades 

computacionais, além da necessidade de utilização de um escalonamento de tarefas 

cuidadoso que objetiva a melhoria e a eficiência da utilização dos recursos.  

Esse modelo de computação distribuída em larga escala teve um crescimento 

significativo no momento em que a demanda por aplicações cientificas sofisticadas 

levou ao desenvolvimento e armazenamento dos sistemas de computação atuais. Além 

disso, atualmente existe a necessidade de ambientes que permitam a colaboração intensa 

entre diversos grupos de pesquisa espalhados geograficamente. 

 

 3.3 TIPOS DE GRIDS 
 

Diversas nomenclaturas têm sido adotadas para classificar os tipos de grids, as 

mais utilizadas são as definições de grids organizacionais e a definição de grids por 
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utilização de recursos. As principais definições e explicações para diferentes tipos de 

grids são apresentadas neste tópico. (Abbas, 2003) 

 

Grids Departamentais: São utilizados por um grupo de pessoas restrito dentro 

da empresa, onde os recursos não são compartilhados internamente. Possuem duas 

definições: 

� Cluster Grids: um ou mais sistemas trabalhando juntos para prover um 

único ponto de acesso para os usuários. 

� Infra Grids: grid que otimiza recursos dentro da empresa e não utiliza 

outro parceiro interno. 

    

  Grids Empresariais: os recursos são disponibilizados por toda empresa e prove 

serviços para todos os usuários. Possuem três classificações:  

�  Entreprise Grids: é utilizado por empresas com acesso global ou que 

precisem acessar recursos externos a um local corporativo único. 

� Intra Grids: diferentes recursos são compartilhados por diversos 

grupos dentro da empresa. 

�  Campus Grids: os recursos são compartilhados de forma cooperativa, 

várias estações de trabalho dispersas são utilizadas localizadas em vários 

domínios administrativos, em departamentos ou por toda a empresa. 

 

  Grids Globais: são grids implementados sobre a Internet pública. Podem ser 

estabelecidos principalmente por organizações para ajudar as negociações e compras. 

Essa categoria possui duas definições: 

� Global Grids: os recursos podem ser distribuídos para usuários em 

qualquer lugar do mundo para computação e colaboração. 

�    Inter Grids: os recursos de computação podem ser compartilhados e 

armazenados pela Web pública.  

 

Grids de Computação: são desenvolvidos para prover o acesso a recursos 

computacionais. A classificação é feita de acordo com o hardware computacional 

implantado. 

� Desktop Grids: compartilham recursos de computadores pessoais. 

� Server Grids: apenas incluem os servidores 
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�  High-Perfomance/Cluster Grid: grids constituídos por 

supercomputadores e clusters. 

  

 Grids de Dados: grids desenvolvidos com o objetivo de requerer acesso ou 

processar dados. 

 

Grids de Utilidades: são grids de recursos computacionais comerciais que são 

mantidos e gerenciados por um provedor de serviço. 

 

3.4 ESCALONAMENTO 
 

Devido à demanda exigida pelos sistemas distribuídos, houve a necessidade de 

criação de novos escalonadores denominados Globais, diferentemente dos 

escalonadores locais utilizados pelos sistemas operacionais; os escalonadores globais 

precisam lidar com os diversos recursos disponíveis em um ambiente distribuído. A 

tarefa de um escalonador é maximizar a utilização dos recursos computacionais e 

minimizar os custos de comunicação em um conjunto de máquinas diferentes, 

objetivando cumprir metas de desempenho e performance, por isso, sua principal função 

é escolher quando e quais processos tem acesso a determinados recursos do sistema. 

(Maheswaran, 1999). As principais metas que precisam ser cumpridas são (Jain, 1991): 

Aumentar o throughtout do sistema: nada mais é do que a vazão do sistema 

que é medido de acordo com o número de processos finalizados por unidade de tempo. 

Diminuir o tempo de resposta: o tempo é definido pela diferença entre o 

término da execução da tarefa e o instante de chegada da tarefa na fila de processos.  

Aumentar a utilização de recursos: o escalonador pode ser utilizado para que 

os recursos do sistema sejam utilizados ao máximo como: CPU, memória ou rede. 

Balancear a carga do sistema: não subutilizar recursos, ou seja, distribuir os 

processos de acordo com a capacidade dos recursos. 

Nas grades computacionais, os escalonadores possuem funções importantes, 

pois precisam selecionar recursos e realizar o escalonamento de processos, ao mesmo 

tempo em que outras requisições chegam, tendo que garantir tempo de execução e custo 

de recursos. A Figura 6 ilustra a relação do escalonador, usuário e recursos em um 

ambiente distribuído. 
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Figura 6 - Relação escalonador, usuário e recursos no ambiente distribuído. 

 
No escalonamento de tarefas em grades computacionais as tarefas que 

compõem uma aplicação podem ter dependências entre si. Quando as dependências 

existem, as tarefas formam grafos direcionados para representar as dependências. 

Quando as dependências não existem, as tarefas formam grafos vazios, ou seja, grafos 

que não possuem arestas, e são mais conhecidos como Bag-of-Tasks (BoT). Na Figura 7 

é ilustrado um grafo direcionado com dependência entre as tarefas, enquanto na Figura 

8 é ilustrado um grafo vazio de uma aplicação BoT. (Batista, 2010) 
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Figura 7 - Aplicação com Tarefas Dependentes 

 
 
 
 

 

Figura 8 - Aplicação com Tarefas Independentes 
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3.5 GRADES COMPUTACIONAIS NA BIOINFORMÁTICA 
 

As ciências biológicas passaram por uma revolução significativa nos últimos 

anos e os avanços na biotecnologia, apoiada por um salto enorme na computação, 

proporcionaram uma riqueza de dados em todos os níveis biológicos.  

A grande demanda computacional criada por aplicações na área da 

bioinformática vem impulsionando cada vez mais a utilização de tecnologias que 

possam tratar grandes quantidades de dados. Um exemplo de utilização de solução em 

grade na bioinformática pode ser exemplificado pelo Programa e-Ciência do Reino 

Unido, no Projeto denominado Biologia Integrativa, que possuía como objetivo integrar 

informações biológicas em um sistema único contendo as descrições de funções 

biológicas de doenças cardíacas e câncer que juntos são responsáveis por mais 60% de 

mortes no Reino Unido (Gavaghan, 2005). A utilização das grades computacionais no 

campo da biologia vem facilitando a manipulação dos dados e otimizando a utilização 

dos recursos nessa área que vem crescendo e se destacando no cenário tecnológico.  

 

4. TRABALHOS RELACIONADOS 
 

 

Este capítulo apresenta os principais trabalhos encontrados na literatura 

relacionados à proposta desta dissertação. Os principais algoritmos de escalonamento de 

tarefas utilizados em grades computacionais são apresentados, e o software ABySS 

utilizado para montagem de genomas.  

 

4.1 PRINCIPAIS POLÍTICAS DE ESCALONAMENTO PARA GRADES 
COMPUTACIONAIS 

 

As grades computacionais no contexto atual estão sendo utilizadas como nova 

alternativa para se prover grande capacidade de processamento. Neste capítulo serão 

vistos os principais algoritmos existentes para realizar o escalonamento de tarefas em 

grades computacionais. O problema de escalonamento se torna mais desafiador devido a 

algumas características únicas pertencentes à computação em grade, tais como, a sua 

heterogeneidade e alta dinamicidade. (Dong, 2006).  
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4.1.1 WQR 
    

O algoritmo Workqueue with Replication (WQR), foi criado para solucionar o 

problema de obtenção de informações sobre a aplicação e os recursos da grade em 

tarefas independentes. No wqr as tarefas são selecionadas de forma aleatória e enviadas 

ao processador quando estes estiverem disponíveis. Quando um processador fica 

disponível e não existem mais tarefas a serem executadas, o wqr começa sua fase de 

replicação para as tarefas que ainda estão executando, quando uma tarefa original 

finaliza sua execução primeiro que suas réplicas, estas são interrompidas. Caso 

contrário, quando alguma réplica finaliza primeiro, a tarefa original e as demais réplicas 

dela são interrompidas. O uso da replicação pode ocasionar consumo extra de CPU, 

porém, baixo já que ocorre nos processadores disponíveis. (Da Silva, 2003) 

O ponto negativo é que, para alcançar um bom desempenho o wqr desperdiça 

ciclos de CPU com as réplicas de tarefas que são canceladas. Isto é, a CPU utilizada não 

era útil para o processamento de aplicativos. No entanto, quando a heterogeneidade de 

tarefas é baixa a dos processadores é elevada, o wqr desperdiça poucos ciclos. No 

entanto, com a heterogeneidade das tarefas alta e heterogeneidade dos processadores  

baixa, o consumo de recursos extra do wqr pode ser significativo. 

 

4.1.2  Dynamic FPLTF 
 

O Dynamic Fastest Processor to Largest Task First (Dynamic FPLTF) 

(Menascé et al.,1995), possui uma grande habilidade de se adaptar à dinamicidade e 

heterogeneidade de ambientes como as Grids. O Dynamic FPLTF necessita de três 

informações do sistema para escalonar as tarefas: Task Size, Host Load e Host Speed. 

Host Speed representa a velocidade relativa da máquina, o Host Load representa a 

fração de UCP da máquina que não está disponível para a aplicação, ou seja, está sendo 

usada por outros usuários ou aplicações. Vale ressaltar que, o valor de Host Load varia 

com o tempo, dependendo da carga que está sendo imposta à máquina por outros 

usuários ou aplicações. Finalmente, Task Size representa o tempo necessário para uma 

máquina com Host Load igual a zero, ou seja, totalmente disponível, complete a 

execução da tarefa. 

 No início do algoritmo uma variável TBA (Time to Become Available) é 

inicializada com zero. Tal variável representa o tempo necessário para que um 
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determinado recurso esteja disponível. As tarefas são organizadas em ordem 

decrescente de tamanho, desse modo. a maior tarefa é a primeira a ser alocada. Cada 

tarefa é alocada para o host que provê o menor tempo de execução CT (Completion 

Time) para ela, onde: 

CT = TBA + Task Cost  

 Task Cost = (Task Size / Host Speed) / (1 − Host Load). 

Quando uma tarefa é alocada para uma máquina, o valor de TBA 

correspondente é incrementado com Task Cost. As tarefas são alocadas até que todas as 

máquinas do grid estejam ocupadas. Após isso, a execução da aplicação é iniciada. 

Assim que uma tarefa completa sua execução, todas as tarefas que estão executando no 

momento são desescalonadas e escalonadas novamente, até que cada máquina do grid 

tenha pelo menos uma tarefa alocada. Isso continua até que todas as tarefas sejam 

completadas. Essa estratégia tenta minimizar os efeitos do dinamismo do grid. Uma 

máquina, que a princípio, é mais rápida e não está sobrecarregada recebe mais tarefas 

que uma máquina também rápida, porém, com bastante carga. Essa variação na carga 

pode comprometer a execução da aplicação já que as tarefas escalonadas para essa 

máquina iriam executar mais lentamente que o previsto. O processo de reescalonar 

tarefas tenta corrigir este problema alocando as tarefas maiores para as máquinas mais 

rápidas no momento do escalonamento. Esta política apresenta bom desempenho, 

contudo, é muito complicado de ser implementado na prática, pois necessita de muita 

informação do ambiente. Tais informações geralmente são difíceis de obter com 

precisão e frequentemente não estão disponíveis devido a restrições administrativas, 

tornando a solução inviável em vários casos. 

 

 4.1.3 Sufferage  
 

O Sufferage é um algoritmo dinâmico que tem mostrado atingir bom 

desempenho em ambientes heterogêneos e dinâmicos quando considerada a existência 

de informação completa (Ahrnad,1995). 

A ideia básica de escalonamento Sufferage (Casanova et al., 2000; 

Maheswaran et al.,1999), como o próprio nome reflete, é determinar quanto cada tarefa 

seria prejudicada (“sofreria”) se não fosse escalonada para o processador que a 

executaria de forma mais eficiente. O valor de sufferage de uma tarefa é definido pela 

diferença entre seu segundo melhor e seu melhor CT (Completion Time), este calculado 
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da mesma forma como mostrado na descrição da política Dynamic FPLTF. A sufferage 

consiste na ideia de atribuir a melhor máquina à aplicação que seria mais prejudicada se 

essa atribuição não fosse feita. A tendência é que cada tarefa seja atribuída à máquina 

que oferece o menor tempo para completá-la. No início do algoritmo, quando todas as 

máquinas estão livres, o valor de sufferage é calculado para cada tarefa da fila. A tarefa 

que possuir o maior valor de sufferage é alocada para a máquina que a executaria de 

forma mais eficiente, ou seja, a que proporcionou o melhor completion time para a 

tarefa. Em seguida, o procedimento é repetido várias vezes até que todas as tarefas 

sejam alocadas. Se uma máquina proporcionar o melhor CT para uma tarefa, mas 

estiver ocupada executando outra tarefa, os valores de sufferage de cada uma das tarefas 

é comparado e a que possuir o maior fica alocada na máquina, a que possuir o menor 

valor volta para a fila de tarefas prontas. Com o dinamismo do grid, como variação de 

carga dos processadores, os valores de sufferage das tarefas variam durante toda a 

execução da aplicação. Dessa forma, o algoritmo sufferage é utilizado diversas vezes 

durante a execução da aplicação até que todas as tarefas tenham sido escalonadas. Toda 

vez que uma tarefa é completada, todas as tarefas que ainda não começaram a executar, 

são desescalonadas e o algoritmo é utilizado novamente para agendar as tarefas 

restantes, usando os valores de sufferage atuais, mas dessa vez, com a nova carga das 

máquinas. Isso se repete até que todas as tarefas tenham sido alocadas para alguma 

máquina. O problema deste algoritmo é o mesmo que FPLTF dinâmico, pois necessita 

de muita informação para calcular os tempos de conclusão das tarefas. Ele precisa saber 

o tamanho da tarefa, a carga dos processadores e a velocidade, além de ser utilizados 

diversas vezes durante todo o processo, o que demanda tempo para a conclusão das 

tarefas. 

 

4.2 ABySS (ASSEMBLY By SHORT SEQUENCES) 
 

A adoção de instrumentos paralelos para o sequenciamento do DNA levou ao 

recente desenvolvimento de algoritmos que realizam a leitura de sequências curtas 

(short-reads). Um dos desafios das ferramentas disponíveis é a incapacidade para reunir 

de forma eficiente grandes quantidades de dados gerados a partir de projetos de 

sequenciamento em larga escala. (Simpson et al., 2009) 

Para resolver esta limitação foi desenvolvido por Shaun D. Jackman, o ABySS, 

um montador paralelo de sequências curtas que consegue executar a montagem de 
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milhões ou bilhões de sequências, através de computação paralela; foi desenvolvido em 

C++ e possui licença gratuita de utilização. Aceita como arquivos de entrada os 

formatos: Fasta, Fastaq, Qseq, Sam e BM, e como arquivos de saída: Fasta e 

Graphvizdod. 

A principal característica do ABySS em relação aos montadores tradicionais é a 

utilização do Grafo de Debruijn para realizar a comparação e a montagem das leituras 

(Pevzner et al., 2001). 

Em 1995, Idury e Waterman introduziram o uso de um grafo para representar 

uma sequência de montagem. Seu método consiste na criação de um vértice para cada 

palavra detectada, em seguida, conectar os vértices correspondentes à sobreposição de 

k-mers, onde k pode ser representado por uma sequência com número específico de 

bases, onde o vértice de origem corresponde ao prefixo k-1 da região de sobreposição 

correspondente (k-mer), e o vértice de destino ao sufixo k-1 da mesma com isso, a 

reconstrução da sequência consiste no caminho que percorre todas as arestas. Pevzner et 

al., (2001), propuseram uma formalização ligeiramente diferente do grafo de sequência, 

o chamado grafo de Debruijn, segundo o qual, o k-mers são representados como arcos 

ou arestas e as sobreposição dos k-mers aderem às suas pontas. 

O método clássico de montagem de fragmentos baseia-se na noção de um grafo 

de sobreposições. A sequência de DNA da Figura 9a consiste de quatro segmentos 

únicos A, B, C e D e uma repetição R. Cada leitura corresponde a um vértice do grafo 

de sobreposições e dois vértices são conectados por um arco, se as leituras 

correspondentes se sobrepuserem como observamos na Figura 9b (Lemos et al., 2003). 

É possível visualizar a construção deste grafo representando uma sequência de DNA 

como uma ― “linha” com regiões repetidas cobertas por uma “cola” que liga tais 

regiões (Figura 9c). O grafo de Debruijn neste caso (Figura 9d) consiste em 5 arcos, 

onde cada repetição corresponde a um arco ao invés de uma coleção de vértices no 

grafo de sobreposições (Figura 9b). É possível notar que o grafo de Debruijn (Figura 

9d) representa as repetições de uma forma muito mais simples que o grafo de 

sobreposições (Figura 9b). É importante ressaltar que um grafo de Debruijn é centrado 

no k-mer, o que significa que sua topologia não é afetada pela fragmentação das leituras 

(Zerbino, 2009). 
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Figura 9 - (a) Sequência de DNA com três repetições R; (b) o grafo do layout; (c) 
construção do grafo de Debruijn colando as repetições; (d) o grafo de Debruijn. 

 
 

 

5. O ALGORITMO DE ESCALONAMENTO “ SCHEDULER” 
 
 

O aumento na disponibilidade de computadores mais poderosos e redes de alta 

velocidade estimulou a utilização de técnicas eficientes para alocação de tarefas em 

aplicações paralelas, conhecida como escalonamento de tarefas. O desenvolvimento de 

algoritmos de escalonamento de tarefas tem como objetivo alocar tarefas de uma 

aplicação em recursos computacionais para atingir um bom desempenho, ou seja, 

minimizar o tempo do termino das aplicações e assim otimizar o processamento de uma 

forma geral.Neste capitulo será descrito o processo o algoritmo desenvolvido 

denominado sheduler, seu funcionamento, sua relação com o software de montagem 

ABySS e suas aplicações 
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O escalonador de tarefas foi desenvolvido com o objetivo de otimizar o tempo 

no processo de montagem do mapeamento do DNA, utilizando em conjunto às técnicas 

de grades computacionais para alcançar os resultados desejados. 

O escalonador foi implementado em C e utiliza uma política de escalonamento 

que não necessita de informações sobre o ambiente ou sobre a aplicação para processar 

as tarefas. Assim que os recursos (processadores) estão disponíveis, tarefas são 

atribuídas a eles. A distribuição das tarefas é realizada de forma aleatória, bastando 

apenas que o recurso esteja disponível e que a tarefa exista para ser escalonada; ao final 

da execução da tarefa, o processador responsável envia o resultado do processamento ao 

escalonador e este, por sua vez lhe atribui uma nova tarefa, fazendo com que todas as 

tarefas sejam processadas, como mostra a Figura 10. 

 

Figura 10 - Gerenciador de Tarefas 

 
Os processadores são dedicados, ou seja, foram utilizados somente para o 

processamento das tarefas do mapeamento do DNA, desta forma, os processadores mais 

velozes receberão mais tarefas, já que ficaram disponíveis mais rapidamente; existe uma 

possibilidade remota de um processador ficar sobrecarregado com uma tarefa que não 

pode processar, já que os processadores possuem configurações bem próximas, caso 

isso ocorra o processamento como um todo não será afetado, já que os outros 

processadores estarão disponíveis, tal fato apenas pode afetar o tempo final de 

processamento de todas as tarefas. 
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O algoritmo faz o agendamento de tarefas usando como entrada as seguintes 

variáveis: identificação da tarefa, duração da tarefa, tempo de execução da tarefa, tempo 

de espera da tarefa.  

 

 

Figura 11 - Variáveis de entrada do Sheduler. 

 

O sheduler começa a sua execução verificando a lista de processos que serão 

executados pelos processadores disponíveis, cada tarefa possui seu Id de identificação e 

o tempo mínimo para que esse processo seja executado. A lista de processos contém o 

conjunto de dados genômicos provenientes do sequenciamento do DNA, previamente já 

realizado, como mostra a Figura 11. 

 

 

Figura 12 - Lista dos processos para execução 

 

Após a verificação de processos disponíveis, o sheduler inicia o escalonamento 

das tarefas, esse escalonamento é realizado verificando a disponibilidade de 

processadores para iniciar o escalonamento; no inicio do escalonamento os 

processadores recebem tarefas aleatórias para serem processadas, quando um 

processador finaliza a execução, um aviso de disponível é enviado para o sheduler junto 
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com o tempo de processamento desta tarefa e o tempo de espera até que a tarefa tenha 

sido escalonada, e assim o processador se torna disponível para que outras tarefas 

possam ser atribuídas a ele, todo esse processo ocorre na função “sh” do algoritmo, que 

só para de executar quando não existem mais tarefas disponíveis. A Figura 13 mostra o 

código da função “sh” e os parâmetros utilizados. 

 

 

Figura 13 - Função sh 

 

Quando todos os processos são devidamente escalonados, uma nova saída com 

todas as informações sobre os processos é gerada e a partir dessa saída, podemos 

verificar o tempo de espera que cada tarefa levou para começar a ser escalonada, o 

tempo de execução que cada processador levou para concluir a tarefa, o número de 

tarefas que cada processador conseguiu executar e o seu id de identificação. Como 

mostra a Figura 14. 

 

 

Figura 14 - Saída de Informações dos Processos 

 

5.1 SHEDULER E O ABySS 
 

O ABySS como já mencionado no capítulo anterior é um montador de 

sequências curtas de DNA, a versão utilizada para os testes com o sheduler foi a versão 
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paralelizada 1.3.4. Esse montador foi escolhido, pois o seu código fonte é aberto para 

alterações e por possuir uma versão paralela, diferente, por exemplo, do montador 

Velvet que somente publicou uma versão paralela recentemente. 

Para um melhor aproveitamento dos dados genômicos, o sheduler 

desenvolvido foi adaptado ao software de montagem de sequências curtas ABySS, esse 

software faz toda a parte biológica, ou seja, os dados provenientes do sequenciamento 

são verificados quanto a repetições, gaps e em seguida fracionados em partes aleatórias 

para o processamento, e somente a partir deste momento o escalonador sheduler é 

executado para gerenciar o processamento e a alocação de tarefas; após o  

processamento, os dados são enviados novamente para os montador ABySS, que através 

das tabelas geradas pelo escalonador com o id dos processos consegue montar 

novamente o genoma e gerar um arquivo para posterior anotação, como mostra a Figura 

15. 

 

Figura 15 - Diagrama de funcionamento do software ABySS com o Sheduler 
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5.2 APLICAÇÃO DO SHEDULER 
 

O uso do sheduler visa melhorar o processamento e minimizar o tempo de 

espera em ambientes distribuídos. A utilização do escalonador no mapeamento do DNA 

agregado ao software de montagem ABySS, se mostrou bastante eficiente e significativo 

quando comparado com os software já desenvolvidos na literatura, pois apesar de 

objetivarem melhorar o processamento em ambientes distribuídos, não utilizam um 

montador paralelo de sequências curtas agregado, o que afeta de forma significativa o 

processamento por conta do tempo gasto para realizar a comunicação entre o 

escalonador e o software de montagem, já o sheduler, de acordo com os testes 

realizados, melhora de maneira eficiente o tempo e o processamento das tarefas, pois 

trabalham de forma conjunta e eficiente. 

O sheduler trabalha com partes menores e distribui o processamento entre os 

processadores disponíveis, se por alguma falha ou problema no arquivo, uma das partes 

não for processada de forma correta, os outros processos não são interrompidos, e o 

arquivo volta para fila de espera para ser processado novamente, sem que tudo é 

controlado pelo Id dos processos. 

Utilizando o sheduler em conjunto com o software ABySS, toda a parte 

biológica continua a ser executada com a agregação do escalonamento, diminuindo o 

gargalo que ocorre na etapa de reconstrução do genoma, pois existe uma grande 

quantidade de dados concentrados e que exigem um alto poder de processamento. 

 

6. AMBIENTE DE SIMULAÇÃO 
 

Este capítulo tem o objetivo de avaliar o funcionamento do escalonador 

desenvolvido. Para a realização dos testes com o algoritmo de escalonamento 

desenvolvido foi definido como melhor procedimento a simulação, pois as variáveis, a 

diferença entre as cargas de processamento e o volume dos dados poderiam ser 

manipulados com mais controle. O simulador escolhido foi o Simgrid (Casanova et 

al.2001), pela fácil adaptação a diferentes condições e testes. Para comparar o 

desempenho do escalonador, foram considerados apenas os algoritmos dinâmicos 
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devido à sua melhor adequação em grades. Os algoritmos são: Dynamic FPLTF, 

Sufferage e Workqueue. Eles foram escolhidos por serem bem conhecidos e estudados. 

O escalonador também foi comparado com a utilização do software ABySS na sua 

versão original para verificarmos o comportamento do escalonador utilizado no 

software de montagem. 

 

 

6.1 O SIMULADOR 
 

O Simgrid foi desenvolvido por Henri Casanova em um projeto de doutorado 

em 1999, a maior motivação para a construção da ferramenta foi à necessidade de se 

utilizar a simulação, ao invés de experimentos reais, no estudo prático de algoritmos de 

escalonamento para aplicações computacionais distribuídas e heterogêneas. 

O Simgrid é uma ferramenta que fornece um conjunto de funcionalidades que 

podem ser utilizadas no estudo prático de algoritmos de escalonamento, ou seja, em 

ambientes heterogêneos distribuídos, e provê ainda ambientes de programação 

construídos a partir de um único núcleo de simulação. Apesar disso, não disponibilizam 

políticas internas de escalonamento de tarefas, a implementação dos algoritmos deve ser 

feita pelo próprio usuário. (Legrand, A., et al. 2003, Simgrid Project Web Page 2012). 

No processo de simulação, a modelagem dos recursos é um componente 

importante, a um cluster ou uma máquina, por exemplo, podendo ser atribuídas 

variáveis do tipo latência, taxa de serviço e poder computacional. O poder 

computacional é definido no simulador como sendo o número de unidades de trabalho 

por unidades de tempo. 

 

6.1.1 Biblioteca Libts (library tasks scheduling) 
 

A LIBTS foi desenvolvida para disponibilizar a implementação dos algoritmos 

de escalonamento de tarefas, no SimGrid. O SimGrid é uma ferramenta de simulação de 

aplicações em ambientes distribuídos heterogêneos que não disponibiliza políticas 

internas de escalonamento de tarefas, além disso, a implementação dos algoritmos deve 

ser feita pelo próprio usuário. A biblioteca LIBTS utiliza as funções do módulo MSG 

disponibilizadas pelo SimGrid e executa com aplicações do tipo Master-Slave. Em uma 
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aplicação Master-Slave um computador é definido como Master (mestre) e os outros 

como Slaves (escravos). A função do Master é controlar o envio das tarefas para os 

Slaves. O escalonamento de tarefas tem sido uma questão importante para melhorar a 

execução paralela em sistemas distribuídos. O modelo Master-Slave tem sido aplicado 

com sucesso em muitas aplicações paralelizadas em diferentes domínios de aplicações. 

Na Figura 16 é apresentada uma visão geral do SimGrid e como a LIBTS foi adicionada 

para interagir com os módulos do SimGrid. A biblioteca é composta pelo módulo 

principal “Escalonamento”, que contém os algoritmos: WQ, WQR, Sufferage, Dynamic 

FPLTF. O usuário que desejar desenvolver sua própria política de escalonamento pode 

utilizar a LIBTS, desde que crie a aplicação seguindo os padrões dos componentes do 

módulo MSG. (Franco et al., 2011). 

 

 

Figura 16 - Simgrid com a Biblioteca LIBTS 

 
 

6.2 AMBIENTES PARA AS SIMULAÇÕES 
 

O principal objetivo de nossos experimentos é avaliar o desempenho do 

algoritmo de escalonamento desenvolvido no que diz respeito principalmente, ao tempo 

de realização de cada tarefa na montagem do genoma. As experiências ajudam a avaliar 

a influência da heterogeneidade das redes (diferentes velocidades), heterogeneidade das 

tarefas (variação de tamanho) e a granularidade das tarefas (número de tarefas por 

máquina). Foram realizadas 10 simulações e a carga nas máquinas são simuladas a 

partir de dados genômicos disponibilizados pelo Instituto de Ciencias Biológicas da 
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Universidade Federal do Pará, de um genoma procarioto de sequências curtas de 

Corynebacterium pseudtuberculosis I19. 

O cenário de grid que foi construído no simulador é composto de seis unidades 

de processamento, onde o poder de processamento varia entre 800 Mflops e 3500 

Mflops, todas as máquinas estando interconectadas. Para a realização das tarefas existe 

uma máquina chamada “scheduler” que recebe essas tarefas, realiza o escalonamento e 

submete ao nó escolhido para a execução. A máquina “scheduler” está conectada ao 

front-ends e seu poder computacional é irrelevante, pois não executa nenhuma tarefa de 

processamento, já que a velocidade do escalonamento é determinada pela máquina onde 

a simulação é executada, após o término do processamento os resultados obtidos são 

enviados para a máquina novamente sheduler. 

 

Figura 17 - Cenário de Grid 

 
Os experimentos são realizados com processadores de capacidades variáveis e 

as tarefas são heterogêneas. Na simulação pressupõe-se que as máquinas estão 100% 

disponíveis para concluir todas as tarefas de forma simultânea; a latência e a largura de 

banda não são levadas em consideração na simulação, já que podem causar um impacto 

significativo na performance da aplicação. 

O genoma utilizado para os testes de simulação possui de 40 a 50 Mb, e através 

do software ABySS, o genoma é fragmentado em pequenas partes de tamanhos variados 

e são distribuídos pelo escalonador para as máquinas disponíveis na grade 

computacional, os resultados obtidos são enviados para a máquina com o software 

ABySS que coleta os resultados, agrupa e a saída é o resultado esperado. A variação das 

máquinas e tarefas tem por objetivo avaliar o impacto no desempenho do escalonador, 

pois podem ocorrer momentos em que há mais tarefas a serem executadas do que 

máquinas disponíveis e o oposto também é considerado verdadeiro. 
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6.3 TESTES E RESULTADOS 
 

Nesta seção, são apresentados os resultados obtidos da avaliação de 

desempenho do escalonador desenvolvido. As avaliações foram feitas através de 

simulações em cenários distintos. 

A Figura 18 mostra o tempo de execução médio do algoritmo de 

escalonamento. Cada ponto de dados resume seis níveis de máquinas e heterogeneidade 

de tarefas 

 

 

Figura 18 - Desempenho do Algoritmo quanto à granularidade. 

 
A tendência que pode ser observada é que em situações com maior número de 

tarefas por máquina e menos granularidade a performance melhora, quando há muitas 

tarefas o escalonador de forma dinâmica consegue manter todos os processadores 

ocupados na maior parte do tempo, este gráfico apresenta este comportamento porque 

os processadores são heterogêneos e as tarefas podem ser alocados de forma aleatória 

sem impacto para o processamento como um todo,  como mostra a Figura 18, somente 
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no fim da execução da aplicação a situação muda devido à carga de desequilíbrio e 

prejudica o desempenho. Outro ponto que deve ser considerado é o tempo de execução 

das tarefas que é relativamente alto, pois as tarefas são heterogêneas e trata-se de dados 

genômicos. 

A Figura 19 apresenta o impacto da heterogeneidade de máquinas na grade, 

cada ponto mostra os níveis de heterogeneidade das tarefas; de acordo com a análise, 

podemos concluir que o escalonador responde de forma satisfatória ao processamento 

de acordo com o tempo, pois conseguiu alocar todas as tarefas e estas foram 

processadas no tempo médio sem causar impacto no processo final, mesmo quando as 

máquinas são bastante heterogêneas. Como mostra a Figura 19, podemos observar que o 

processador 3 possui um desempenho em relação ao tempo diferente dos outros 

processadores, pois quanto maior a heterogeneidade das máquinas existe a possibilidade 

de uma máquina com capacidade inferior de processamento executar uma tarefa 

“grande”, causando um impacto apesar de pequeno sob o tempo de execução das 

tarefas, porém, os outros processadores se mantiveram com um desempenho 

satisfatório. 

 

Figura 19 - Heterogeneidade dos Processadores 

 
A Figura 20 mostra o impacto da heterogeneidade de tarefas sobre o 

desempenho do algoritmo de escalonamento, cada ponto mostra as tarefas que foram 
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executadas; de acordo com a análise, podemos concluir que a heterogeneidade de 

tarefas não causou um impacto significativo no desempenho do escalonador proposto, 

mostrando sua eficiência em tarefas heterogêneas. 

 

 

 

Figura 20 - Heterogeneidade das Tarefas 

 
Na Figura 21 é apresentado o resultado da simulação com as mesmas tarefas, 

porém utilizando o software ABySS para distribuir as tarefas entre os processadores. Os 

testes mostram que o tempo de processamento das tarefas executadas pelos 

processadores com o ABySS foi superior, pois quando comparado com o tempo que o 

escalonador proposto sheduler conseguiu processar a mesma quantidade de tarefas se 

mostrou inferior, isso ocorre porque o software ABySS não possui um escalonador 

eficiente para alocar as tarefas para os processadores disponíveis. Isso implica dizer que 

o escalonador desenvolvido pode ser considerado mais eficiente que o escalonador 

utilizado pelo ABySS em relação ao tempo de execução das tarefas heterogêneas. 
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Figura 21 Processamento utilizando somente o ABySS 

 
Na Figura 22, o escalonador sheduler foi comparado às políticas de 

escalonamento mais utilizadas em grades computacionais a WQR, a suferage e a 

dynamic FPLTF, descritas nos capítulos anteriores; de acordo com os testes realizados o 

algoritmo desenvolvido se mostrou um pouco mais lento que o suferage no início, mas 

na média das simulações acabou sendo um pouco mais rápido que os outros algoritmos, 

isso ocorreu principalmente, no caso do suferage, pela grande quantidade de acessos ao 

escalonador durante o processamento, causando um impacto no tempo total de execução 

das tarefas; em relação ao WQR, o sheduler se mostrou mais eficiente principalmente 

por conta da heterogeneidade das tarefas utilizadas, já que, o WQR na sua fase de 

replicação utiliza bastante tempo quando se trata de tarefas heterogêneas, e em relação 

ao Dynamic FPLTF, o sheduler se mostrou mais eficiente por conta da grande 

quantidade de dados sobre o ambiente exigido pelo algoritmo, como os testes foram 

realizados através de simulação, as informações que foram colocadas de forma 

aleatórias o que prejudicou a eficiência do processo de escalonamento como um todo. 
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Figura 22 - Sheduler comparado com outras políticas de escalonamento. 
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7. CONSIDERAÇÕES FINAIS E TRABALHOS FUTUROS 
 

 

Este capítulo apresenta as conclusões gerais do trabalho e apresenta algumas 

possibilidades de trabalhos futuros. A Seção 7.1 apresenta as conclusões gerais do 

trabalho, a Seção 7.2 apresenta os trabalhos futuros. 

 

7.1 CONCLUSÕES GERAIS 
 

A principal contribuição desta dissertação foi propor o sheduler, um algoritmo 

de escalonamento de tarefas para grades computacionais usado na reconstrução do 

genoma com o software ABySS para ajudar e facilitar o processo de mapeamento do 

DNA, mais especificamente na etapa de montagem do genoma, já que esta etapa é 

considerada o grande “gargalo” de todo o processo de mapeamento, pois lida com 

grande volume de dados e necessita de um grande poder computacional. Usando as 

técnicas de grades computacionais aliadas ao escalonador desenvolvido, os testes com 

as simulações se mostraram satisfatórias, pois atingiram o objetivo principal do 

escalonador de descentralizar o processamento dos dados e minimizar o tempo da 

montagem como um todo.  

O algoritmo mostrou ser eficaz em simulações com tarefas heterogêneas já que 

os dados foram processados de forma correta e,  não ocorreu nenhum impacto sobre a 

performance dos processadores. No entanto, quando a granularidade estava alta 

identificou-se um pequeno desequilíbrio, causando uma leve queda no desempenho do 

processador. Os testes foram realizados com um grupo heterogêneo de máquinas e o 

escalonador respondeu eficazmente ao desafio de processamento, mesmo quando havia 

baixa no desempenho devido a uma máquina lenta ter recebido uma tarefa grande, pois 

os outros processadores acabavam compensando a ligeira perda de tempo na tarefa 

como um todo no final da montagem. 

Ainda como contribuição desta dissertação foi publicado um artigo sobre o 

escalonador, na revista Frontiers in Genetics 2012, apresentando os resultados sobre 

como a utilização de escalonadores em grades computacionais pode melhorar os estudos 

na área da bioinformática, e principalmente quando grande quantidade de dados 

precisam ser processados. 
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7.2 TRABALHOS FUTUROS 
 

Como trabalho futuro, pretende-se implementar um módulo de prioridade no 

sheduler, com o intuito de priorizar as tarefas mais pesadas para os processadores com 

maior poder computacional, evitando assim, a queda de performance dos processadores. 

Pretende-se fazer a implantação e teste do sheduler desenvolvido na nova 

versão distribuída do software de montagem Velvet, para verificar seu comportamento 

em outros softwares de montagem de genomas.  

Pretende-se adaptar o sheduler para realizar testes reais in loco na 

Universidade Federal do Pará, utilizando o cluster Penguin, implantado recentemente 

no Instituto de Ciências Biológicas, com o objetivo de verificar o desempenho do 

sheduler em ambientes com situações reais de mapeamento do DNA. 

Após o término dos testes e implementação de novos módulos, o sheduler será 

disponibilizado para que possa ser utilizado pela comunidade acadêmica em geral. 
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