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Resumo

A utilizacdo de recursos computacionais (estacoes de trabalho e servidores) ins-
talados em instituicoes de pesquisa e de ensino localizadas em Brasilia permitiu
construir em 2006 uma rede Peer-to-Peer, denominada p2pBIOFOCO, que ligava
essas instituicoes. Essa rede é destinada ao processamento de aplicacoes de Bioin-
formatica. Nesse sistema, dois problemas impactavam bastante a eficiéncia do
sistema: a localizacéo dos hosts e o escalonamento de tarefas. Para solucionar o pri-
meiro problema, modificou-se o sistema incluindo-se um novo mecanismo de busca
dos peers. Desse modo, foi implementada uma rede que utiliza o algoritmo de uma
estrutura de armazenamento distribuida, a DHT (Distributed Hash Table) [102],
adotando-se o protocolo Kademlia. Este trabalho visa solucionar o problema de
escalonamento de tarefas no p2pBIOFOCO, implementando uma estratégia que
permita incorporar ao p2pBIOFOCO o uso flexivel de escalonadores. Mais espe-
cificamente, utilizamos o método WQR como escalonador. Além disso, incluimos
um mecanismo de transferéncia eficiente de dados utilizando o método DP-RR,
muito util para aplicacoes de Bioinformatica. Os experimentos realizados mostra-
ram que o p2pBIOFOCO teve um melhor desempenho com a incorporacéo desses
dois métodos, mostrando que ele pode ser usado para aumentar a capacidade de
processamento tanto de anotacdo quanto de andlises comparativas em projetos de
sequenciamento de alto desempenho.

Palavras-chave: Bioinformatica, Peer-to-Peer, Computacéo Distribuida, DHT,
Kademlia, BLAST



Abstract

The use of computer resources (work stations and servers) installed in research and
teaching institutions located in Brasilia allowed us to construct in 2006 a network
Peer-to-Peer, called p2pBIOFOCO that linked that institutions. This network is
intended for processing Bioinformatics applications. In this system, two problems
have been impacted enough the efficiency of the system: the location of hosts and
the scheduling of tasks. To solve the first problem, we changed the system inclu-
ding a new mechanism for searching peers. Thereby, it was implemented a network
which uses the algorithm of a structure of distributed storage, DHT (Distributed
Hash Table) [102], adopting the protocol Kademlia. This work seeks to solve the
problem of scheduling of tasks in p2pBIOFOCO, implementing a strategy to in-
corporate the p2pBIOFOCO the flexible use of schedulers. More specifically, we
used the method WQR as scheduler. In addition, we have included a efficient data
transfer mechanism using the method DP-RR, very useful for Bioinformatics appli-
cations. The experiments showed that the p2pBIOFOCO had a better performance
with the incorporation of the two methods, showing that it can be used to increase
processing capacity both notation as comparative analyzes in sequencing projects
of high performance.

Keywords: Bioinformatics, Peer-to-Peer, Distributed Computing, DHT, Kademlia,
BLAST
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Capitulo 1

Introducao

Um sistema distribuido, conforme definicdo de Coulouris e et al [31]], é aquele onde
os componentes de hardware e software estao localizados em computadores interco-
nectados em rede e a comunicacéo e a coordenacio entre esses componentes ocorre
unicamente através de passagem de mensagens.

A evolucéao tecnolégica do hardware e das redes de computadores faz com que
os sistemas distribuidos sejam cada vez mais utilizados para resolver problemas
de grande complexidade, como a manipulacio de dados da ordem de petabytes [24,
37, 47].

Uma das principais motivacoes para a construcéo e uso de sistemas distribuidos
é a necessidade de compartilhar recursos distribuidos geograficamente [34, 53] (62,
75]. Esses recursos vao desde dispositivos de hardware - instrumentacéao cientifica,
armazenagem, ciclos de processamento (CPU) - até sistemas de software - bancos
de dados e aplicativos [54]. Além disso, outras vantagens na utilizacdo de um sis-
tema distribuido sdo: melhor aproveitamento do potencial ocioso de processamento
dos componentes do sistema, escalonamento inteligente de tarefas, diminuicdo dos
custos de operacao, tolerancia a falhas, reutilizacédo de servicos e escalabilidade.

Os sistemas distribuidos apresentam grande heterogeneidade quanto a arqui-
tetura, propésito e escala de operacido [31]. Neste contexto, métodos de escalo-
namento de tarefas sdo fundamentais para explorar as diferentes configuracéoes e
recursos de maquinas interconectadas em um sistema distribuido.

Em particular, sistemas peer-to-peer (P2P) [81], [102] sao sistemas distribuidos
descentralizados, utilizados, principalmente, em aplicacées de compartilhamento
de arquivos e distribuicdo de conteddo utilizando a infra-estrutura publica da In-
ternet. O uso cientifico de sistemas P2P [47), tem se mostrado uma alternativa
bastante promissora na area de sistemas distribuidos.



Por outro lado, a Bioinformatica [27] é uma area que nasceu da necessidade
dos bidlogos interpretarem a enorme e crescente quantidade de dados que eram
gerados em laboratorio de Biologia Molecular, sobretudo daqueles envolvidos em
pesquisa. O principal objetivo da Bioinformatica é desenvolver modelos computa-
cionais que apoiem pesquisas em Biologia Molecular, particularmente de projetos
de sequenciamento de genomas. Trata-se de um campo interdisciplinar, no qual
disciplinas diversas como a Biologia Molecular, a Quimica Orgéanica e Algoritmos
fazem parte das questdes diarias que sao tratadas nessa area.

Na Regido Centro-Oeste do Brasil, varios projetos de sequenciamento de ge-
nomas estdo em desenvolvimento. O Laboratério de Biologia Molecular da Uni-
versidade de Brasilia (UnB) vem participando ativamente desses projetos desde o
seu inicio em 2001. Dentre os projetos dos quais o Laboratério participou desta-
camos aqueles referentes ao estudo do genoma de fungos filamentosos (Paracocci-
dioides Brasiliensis), de bactérias (Anaplasma Marginale) e de plantas (Paullinia
Cupana).

O Projeto Genoma Pb teve como foco o fungo Paracoccidioides brasiliensis
e teve como objetivo o0 mapeamento do genoma funcional e diferencial entre as
formas de micélio e de levedura desse fungo. O Paracoccidioides brasiliensis é
agente causador de micose endémica (paracoccidioidomicose) de alta prevaléncia
na América Latina. A patologia é grave e, embora o projeto tenha avancado no
conhecimento sobre seus genes transcritos e outras caracteristicas importantes,
nao se conhece completamente a biologia do fungo. A transmisséo é feita através
da inalagao de esporos na forma miceliana, que ataca os pulmées, onde sua forma
original é transformada em levedura, que é a forma patogénica humana.

O Projeto Genoma Anaplasma estudou a anaplosme bovina, causada pela
riquétsia Anaplasma maginale, que ocorre em areas tropicais e subtropicais do
mundo e resulta em prejuizos a exploracio da atividade agropecuaria. O sequen-
ciamento e a categorizacao funcional do genoma da A. marginale possibilitou a
descoberta das proteinas envolvidas nos processos biolégicos da bactéria, particu-
lamente aqueles relativos a membrana celular.

O Projeto Genoma Funcional e Genética Gendémica da Paullinia cupana (Gua-
ranazeiro) [41] teve como objetivo geral a geracdo e a analise de EST’s (expressed
sequence tags) para diferentes condi¢oes de cultivo e diferentes cultivares do guara-
nazeiro, clonando e sequenciando as regides ativas do genoma, visando melhorar o
cultivo do guarana através dos resultados obtidos pela pesquisa gendomica. O gua-
rana é uma das mais importantes plantas nativas da Regido Amazonica. O grande

potencial econémico e a importante participacdo no desenvolvimento sustentavel



da regiao foram determinantes para desenvolver o projeto, tendo em vista que ele
traria beneficios sociais, ambientais e economicos para a exploracdo do guarana.

O projeto BIOFOCO (Rede de Pesquisa e Desenvolvimento do Centro-Oeste)
representa a unido dos interesses de trés instituicées da Regido Centro-Oeste Bra-
sileira, a saber, UnB (Universidade de Brasilia), UCB (Universidade Catoélica de
Brasilia) e Embrapa/Recursos Genéticos e Biotecnologia, para usar o conhecimento
e os recursos dessas instituicées com o objetivo de desenvolver pesquisas na area
de Bioinformatica.

O projeto BIOFOCO 1 promoveu a integracao das instituicoes através do
compartilhamento de conhecimento e de sistemas.

No BIOFOCO 1II foi construida uma arquitetura distribuida baseada no conceito
peer-to-peer para dar suporte aos trabalhos dos pesquisadores e professores dessas
trés instituicoes, consolidando a fase inicial de integracao.

O projeto BIOFOCO III [11]] da continuidade aos trabalhos realizados nos proje-
tos BIOFOCO I e II, contemplando as seguintes instituicdes: Universidade de Bra-
silia (UnB/CIC e IB), Universidade Federal do Mato Grosso do Sul (UFMS/DCT),
Universidade Federal de Goias (UFG/Informatica e Biologia, Campus de Goiania, e
Computacao, Campus de Catalao) e Embrapa/Recursos Genéticos e Biotecnologia.
A énfase esta no desenvolvimento de software para o uso nas analises genémicas
em ambiente computacional distribuido.

As trés areas priorizadas no projeto sdo algoritmos (gendémica comparativa,
identificacdo de RNAs nao-codificadores e redes metabdlicas), sistemas distribui-
dos e hardware configuravel.

O problema do escalonamento de tarefas no p2pBIOFOCO tem impacto rele-
vante no seu desempenho. Além disso, ha atualmente o problema de transferéncia
de grandes volumes de dados, devido ao tamanho dos arquivo usados em bioin-
formatica.

Neste contexto, este trabalho tem os seguintes objetivos:

e implementar um novo método de escalonamento de tarefas no p2pBIOFOCO,
de forma que novos métodos possam ser incluidos facilmente e o sistema possa
escolher o método mais eficiente dinamicamente;

e implementar no p2pBIOFOCO um método de transferéncia de grandes vo-
lumes de dados;

e realizar experimentos utilizando uma ferramenta de Bioinformatica, o BLAST [2],

com dados reais do fungo P. brasiliensis;



e comparar os resultados obtidos com o novo escalonador com os resultados do
escalonador da versao anterior do p2pBIOFOCO;

e comparar os tempos de transferéncia de grande volume de dados (arquivo

nr/GenBank), resultantes da implementacao do método de transferéncia.

Este trabalho foi dividido da seguinte forma. No Capitulo 2] descrevemos al-
guns conceitos basicos de Biologia Molecular, necessarios ao entendimento desta
dissertacédo. No Capitulo [3] descrevemos métodos para o sequenciamento de geno-
mas. No Capitulo 4], apresentamos conceitos basicos de escalonamento de tarefas
e, em seguida, descrevemos trabalhos correlatos, principalmente aqueles ligados
ao escalonamento de tarefas independentes em sistemas distribuidos. Desses, uti-
lizamos um algoritmo que foi incluido no p2pBIOFOCO. A arquitetura atual do
p2pBIOFOCO é apresentada no CapituloBl Os métodos de escalonamento de tare-
fas e de transferéncia de dados do p2pBIOFOCO e os detalhes das implementacoes
sédo descritos no Capitulo [6l No capitulo [7, discutimos os resultados obtidos com
a incluséo do escalonador, comparando-o com a primeira versao do p2pBIOFOCO
e mostrando os resultados obtidos com a execucdo do método de transferéncia de
dados. Finalmente, no Capitulo 8] concluimos este trabalho e propomos trabalhos
futuros.



Capitulo 2

Conceitos Basicos de Biologia
Molecular

Pesquisas em Biologia Molecular [97]] tém como objetivo o entendimento da estru-
tura e da funcdo das proteinas e dos acidos nucleicos. Essas moléculas sao centrais
na quimica da vida, sendo as proteinas responsaveis pelas fungoes vitais realizadas
por um organismo, enquanto os acidos nucleicos codificam a informacio necessa-
ria para a producdo de proteinas e passam suas informacoes entre as sucessivas
geracoes.

Assim, neste capitulo descrevemos os conceitos basicos de Biologia Molecular e
de Bioinformatica necessarios para a compreensio deste trabalho. Na Secéo 2.1
discorremos sobre as células e seu processo de replicaciao. Na Secdo 2.2 apresenta-
mos um resumo sobre a composicio das proteinas. Os acidos nucleicos e os genes
sao apresentados nas secoes 2.3 e 2.4, respectivamente. Na Secéo 2.5, discutimos
as principais ideias relacionadas ao Dogma Central da Bioinformatica, ou o pro-
cesso da sintese de proteinas.

2.1 Células

As células, no mesmo organismo ou em diferentes organismos, variam significa-
tivamente em forma, tamanho e funcédo, compartilhando caracteristicas que séo
essenciais para a vida dos seres vivos [27] (Figura2.1). A célula é construida a par-
tir de componentes moleculares, que podem ser identificados através de estruturas
em trés dimensoes (3D) de varias formas.

Em seguida, fazemos um descricéo sucinta das funcoes dos componentes de uma
célula, identificados na Figura 2.1k
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Figura 2.1: Uma célula e alguns de seus componentes principais.

membrana celular: age como um filtro que controla o acesso de elementos

exteriores e a saida de determinados tipos de moléculas;
ribossomo: componente responsavel pela sintese de proteinas;

nucleo: sua principal funcéo é controlar e mediar a replicacdo do DNA durante
o ciclo celular;

centriolo: estrutura cilindrica encontrada aos pares nas células que desem-

penha papel fundamental na divisdo celular;

vesicula dobra temporaria: transporta, armazena ou digere produtos ou resi-

duos celulares;

reticulo endoplasmatico: transporte de proteinas;

citoplasma: é o espaco celular existente entre a membrana plasmatica e o nu-

cleo da célula, no qual encontramos diversas estruturas celulares (organelas);

lisossoma: digestdo de organismos estranhos a composicdo da célula (por
exemplo, bactérias) e de componentes que nao sdo mais necessarios a célula;

mitocondria: producdo de ATP (adenosina trifosfato) e regulacdo do metabo-

lismo celular;

complexo de Golgi: sintese de um grande nimero de diferentes moléculas.




Quanto ao tamanho, os componenetes de uma célula podem variar de estruturas
muito pequenas (em escala molecular) como, por exemplo, o DNA, até estruturas
relativamente grandes (proteinas que constituem a membrana celular).

Os componentes da células sdo formados por varios tipos de moléculas. Os movi-
mentos realizados pelas moléculas no interior da célula implicam em varias intera-
coes, que resultam em combinagoes para a formacéo de novas moléculas, com novas
estruturas 3D e, consequentemente, novas formas espaciais. Em determinadas si-
tuacoes, a interacéo provoca a fragmentaciao da molécula em novos componentes.
Esse movimento é consequéncia das interacoes das cargas dos atomos constituintes
das moléculas. Essas interacdes ocorrem frequentemente relacionadas a forma e a
localizacdo das moléculas no interior da célula.

O crescimento da célula é um processo decorrente da disponibilidade de molé-
culas externas (nutrientes) que penetram pela membrana celular para o interior
da célula, participando de interacoes com as moléculas existentes no ambiente in-
tracelular. Desse modo, a capacidade de crescimento das moléculas depende da
absorcéo de nutrientes externos.

As células reproduzem-se através da metabolizacdo de um nimero suficiente
de componentes moleculares, existentes no seu interior, para a producdo de uma
copia da célula original com a capacidade de atuar independentemente. Quando as
células se duplicam, pequenas alteracdes podem produzir mudancas na estrutura
de seus componentes. Se tais mudancas acompanham o ciclo de vida da célula,

podem ser incorporadas as futuras geracoes dessas células.

2.2 Proteinas

Uma proteina é formada por uma cadeia de moléculas mais simples chamadas ami-
noacidos [97]. Cada aminoacido tem um atomo central de carbono, denominado de
C,. Um atomo de C, é ligado a um atomo de higrogénio, a um grupo amina(N H,),
a uma carboxila (COOH) e a uma cadeia lateral (Figura[2.2). A cadeia lateral dis-
tingue um aminoacido de outro. As cadeias laterais podem ser tdo simples como um
atomo de hidrogénio presente no aminoacido alanina ou complexas como a presente
no aminodacido triptofano (Figura [2.3).

Na natureza existem 20 diferentes tipos de aminoacidos, listados na tabela 2.1l
Estes sdo os componentes mais comuns das proteinas, considerando que podem
existir na composicao de alguma proteina aminoacidos fora dessa classificagao.

Na constituicdo da proteina, os aminoacidos sao unidos de acordo com ligacdes
peptidicas, o que caracteriza as proteinas como cadeias peptidicas (Figura [2.4). Na
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Figura 2.2: Duas moléculas de aminoacidos. a) Alanina. b) Triptofano.
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Figura 2.3: Exemplos de aminoacidos.

ligacao peptidica, o atomo de carbono pertencente ao grupo carboxila do aminoacido
A; é ligado ao atomo de nitrogéncio do aminoacido A;,; do grupo amina. Na rea-
lizacdo dessa ligagdo, uma molécula de adgua é liberada em decorrénca da ligagéo
dos atomos de oxigénio e hidrogénio do grupo carboxila com o hidrogénio do grupo
amina. Entdo, o que realmente é produzido dentro de uma cadeia polipeptidica é
um residuo do aminoacido original. Proteinas comuns possuem cerca de 300 resi-
duos, com a existéncia de proteinas com menos de 100 (cem) residuos até proteinas
com 5.000 (cinco mil) residuos.

A ligacao peptidica confere a toda proteina uma cadeia principal, em razéao de
possuir repeticdes do bloco — N —Ca—(CO)— . Para todo atomo de C,, existe uma ca-
deia lateral. Como resultado da presenca de um grupo amina em uma extremidade
de uma cadeia principal e de um grupo carboxila na outra extremidade, pode-se
distinguir ambos os finais de uma cadeia polipeptidica e, desse modo, associar a ela



Tabela 2.1: Os aminoacidos presentes na natureza

[ Nome [ Simbolo [ Abreviagéo |
Glicina Gly, Gli G
Alanina Ala A
Leucina Leu L
Valina Val \Y%
Isoleucina Ile 1
Prolina Pro P
Fenilalanina Phe ou Fen F
Serina Ser S
Treonina Thr, The T
Cisteina Cys, Cis C
Tirosina Tyr, Tir Y
Asparagina Asn N
Glutamina Glu Q
Aspartato ou acido aspartico Asp D
Glutamato ou acido glutamatico Glu E
Arginina Arg R
Lisina Lys, Lis K
Histidina His H
Triptofano Trp, Tri W
Metionina Met M
uma direcédo.
':_:Hj G“u‘ - 0
o alanina |
- ey CH;
HyC \‘t|:H1 8 Hz? =

CH CH o

+H3Nf utf'm \CH'F’C\"NI ‘-«{lix’

|
|
Q llH:. 8]
\ J
RS " T
leucina glutamato

Figura 2.4: Cadeia peptidica com trés aminoacidos.

As proteinas apresentam trés tipos de estruturas espaciais - secundaria, ter-

ciaria e quaternaria - além da estrutura primaria formada pelos residuos. As in-

teracoes locais da cadeia principal formam a estrutura secundaria da proteina,

resultando em estruturas locais helicoidais. A estrutura terciaria refere-se a for-

macédo de estruturas espaciais a partir das estruturas secundarias e, finalmente,

na estrutura quaternaria, visualiza-se a juncio de diferentes grupos de proteinas

(Figura 2.5).
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Figura 2.5: Estruturas Espaciais da Proteina: a) primaria, b) secundaria, c) terciaria e d)
quaternaria [97].

2.3 Acidos Nucleicos

Os organismos vivos possuem dois tipos de acidos nucleicos: o DNA (acido deso-
xirribonucleico) e o RNA (acido ribonucleico). A estrutura molecular do DNA foi
desvendada a partir do trabalho seminal de Watson e Crick [109], que descreve-
ram o famoso formato de dupla hélice do DNA, formada por duas cadeias conforme
a Figura Cada cadeia é composta pela repeticio de uma mesma unidade ba-
sica e por uma cadeia dupla, que gira perpendicularmente formando uma hélice
em torno de um eixo.

Figura 2.6: Estrutura Espacial do DNA: a dupla hélice.
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Uma unidade basica de uma molécula de DNA é composta por moléculas de
acucar, fosfato e uma base, sendo essa composicdo chamada de nucleotideo (Fi-
gura 2.7). As bases estdo no interior da hélice enquanto os fosfatos estdo locali-
zados exteriormente. Existem quatro tipos de bases: adenina (A), guanina (G),
citosina (C) e timina (T). As bases A e G pertencem ao grupo de substancias
chamadas purinas, enquanto as bases C e T pertencem ao grupo das pirimidinas.

MH,

base nitrogenada |
s

HE =
| i
[

HC,

fosfato
.8 < aglicar
~..OH OH.-

e

Figura 2.7: Nucleotideo

A formacéao de pares de bases entre as cadeias surge a partir da interacéo entre
bases complementares, que estido sujeitas a determinadas reacoes quimicas. Assim,
as bases complementares do DNA sao formadas pelos pares A=T e C=G. As cadeias
possuem orientacoes diferentes em decorréncia da ligacdo dos atomos de carbono
de um acgucar (carbono 3’) de uma cadeia com o de outro da outra cadeia (carbono
5).

Para avaliar o tamanho de um pedaco de DNA, foi estabelecida uma unidade de
tamanho baseada no numero de pares de bases de Watson-Crick, conhecida como
bp. Dizemos, entao, que um pedaco de DNA tem 100.000 bp. Em funcéo da estru-
tura descrita, é possivel inferir a sequéncia de bases de uma cadeia dada a sequén-
cia da outra. Tal operacédo é denominada de complementacdo reversa, constituindo-
se no mecanismo béasico para replicacio das células (Figura 2.8).

Como os nucleotideos diferem pelas bases, podemos representar cada cadeia pe-
las suas bases (Figuras[2.91e[2.10). Esta representacéo é muito util em computacio,
pois podemos tratar o DNA como cadeia de caracteres (strings).
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cadeias
filhas

Figura 2.8: Exemplo de Cadeias Complementares

Figura 2.9: Esquema Molecular de uma Cadeia de DNA.

§ --- TACTGAA --- ¥
¥ ... ATGACTT ... §

Figura 2.10: Cadeias podem ser representadas pelas suas bases.
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2.4 Genes

As células de um organismo possuem longas moléculas de DNA chamadas de cro-
mossomos. Certas regides continuas do DNA possuem informacéo codificada para
construir proteinas, enquanto outras néo possuem tal caracteristica. Cada tipo di-
ferente de proteina corresponde a uma regido contigua do DNA. Tais regides sao
denominadas genes.

Como uma proteina é uma cadeia de aminoacidos, para explicita-la basta listar
cada aminoacido que a forma. Cada aminoacido é formado por uma tripla de nu-
cleotideos (c6dons), que especifica cada aminoacido. O conjunto de cada tripla e seu

respectivo aminoacido é chamado de codigo genético, mostrado na tabela

Tabela 2.2: Os aminoacidos presentes na natureza

U C A G
U | UUU-Phe | UCU-Ser | UAU-Tyr | UGU-Cys
UUC-Phe | UCC-Ser | UAC-Tyr | UGC-Cys
UUA-Leu | UCA-Ser | UAA-stop | UGA-stop
UUG-Leu | UCG-Ser | UAG-stop | UGG-Trp
C | CUU-Leu | CCU-Pro | CAU-His | CGU-Arg
CUC-Leu | CCC-Pro | CAC-His | CGC-Arg
CUA-Leu | CCA-Pro | CAA-GIn | CGA-Arg
CUG-Leu | CCG-Pro | CAG-GIn | CGG-Arg
A | AUU-Ile | ACU-Thr | AAU-Asn | AGU-Ser
AUC-Ile ACC-Thr | AAC-Asn | AGC-Ser
AUA-Ile ACA-Thr | AAA-Lys | AGA-Arg
AUG-Met | ACG-Thr | AAG-Lys | AGG-Arg
G | GUU-Val | GCU-Ala | GAU-Asp | GGU-Gly
GUC-Val | GCC-Ala | GAC-Asp | GGC-Gly
GUA-Val | GCA-Ala | GAA-Glu | GGA-Gly
GUG-Val | GCG-Ala | GAG-Glu | GGG-Gly

QpPFQcaraQcrQgarQdg
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2.5 Dogma Central da Biologia Molecular

Os bidlogos denominam de Dogma Central da Biologia Molecular o modelo pelo
qual a partir do DNA sio sintetizadas as proteinas. Conforme Crick [32], o dogma
estabelece que a transferéncia de informacio de um Aacido nucleico para um outro
acido nucleico, ou de um acido nucleico para uma proteina pode ser possivel, mas
a transferéncia de proteina para proteina, ou de proteina para acido nucleico é im-
possivel. Informacdo, neste caso, refere-se a sequéncia correta de bases presentes
em um acido nucleico ou de residuos de aminoacidos presentes em um proteina. Na

Figura 2. 17] visualizamos uma esquematizacéo do processo.

replicacao

transcricdo tradugao

RNA Proteina

transcrigédo reversa

Figura 2.11: Dogma Central da Biologia Molecular

2.5.1 Replicacao do DNA

A replicacdo do DNA é um processo intrincado, que envolve a acdo coordenada de
diferentes proteinas no ribossomo da célula. A dupla hélice de DNA sofre a acéo
dessas proteinas e divide-se em duas fitas, que serdao os moldes para a construcio
de duas novas cadeias de DNA. Como metade da fita refere-se ao DNA original, a
replicacédo é rotulada de replicacdo semi-conservativa (Figura 2.12).

A replicacdo do DNA é feita por diversas proteinas, cujas funcoes sao descritas
em seguida:

e helicase: proteina em forma de anel responsavel pela divisdo da dupla hélice
em duas cadeias;

e SSB (single strand binding): proteina que se liga as fitas de DNA produzidas
na divisdo, com o intutito de evitar o realinhamento, produzindo a mesma
molécula de DNA;

e primase: enzima responsavel pela sintese do iniciadorEl;

lsegmento da cadeia nova que permite a acéo iniciadora da DNA polimerase
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Figura 2.12: Replicacao semi-conservativa do DNA

e polimerase: é responsavel pela polimerizagéo@ das nova fitas de DNA, exer-
cendo uma funcéo corretora;

e sliding clamp: proteina que evita a dissociacdo da polimerase da nova fita de
DNA,;

e RNase H: enzima responsavel pela retirada das bases iniciadoras de RNA’s
(primers) da replicacéo;

e ligase: é um tipo especial de enzima de ligacdo que promove a uniéo das duas
fitas de DNA, que estao separadas por acdo das outras proteinas envolvidas
no processo de replicacio.

2.5.2 Transcricao

A transcricdo (Figura [2.13) usa informacées armazenadas no DNA. O mecanismo
celular reconhece o inicio de um gene ou conjunto de genes por meio de uma regido
préoxima ao gene, designada regifo iniciadora (promoter), que facilita o mecanismo
de transcricdo. O c6don AUG (metionina) indica o inicio de um gene para os meca-
nismos celulares.

Tendo reconhecido o inicio do um gene ou um conjunto de genes, tem-se o co-
meco da producdo de uma cépia do gene por meio da formacio de uma molécula
de RNA, chamada de RNA mensageiro (mRNA), que tera a mesma sequéncia de
uma das fitas da dupla hélice do DNA, mas com a substituicdo da base U pela base

2reacdo quimica em que moléculas menores se agrupam para formacéo de moléculas mais longas
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T. O mRNA sera utilizado por estruturas celulares chamadas ribossomos para a
producdo de proteina.

- P Ftaativa
Adenina r"“'-xgﬁ" - ..4‘1- .
K Timina o |
i
E Citosira o~
[0 Guziina
E  uracis
P = Fosfato
O - Desoxirribose
[i = Ribose

Figura 2.13: Processo de Transcricéo

2.5.3 Traducao

Os ribossomos, assim como uma linha de montagem, usam a informacéo trazida
pelo mRNA e outro tipo de molécula de RNA, chamada de RNA transportador
(tRNA), para a producao de proteinas. Os tRNAs sdo as moléculas que de fato
implementam o cédigo genético em uma proteina. Eles fazem a ligacdo entre um
cédon e o aminoacido que esse codon codifica. Cada molécula de tRNA tem, de um
lado, alta afinidade com determinado cédon, e de outro lado, uma formacéo que
facilita a ligacdo para o correspondente aminoacido.

Enquanto o mRNA trafega pelo interior do ribossomo, um tRNA encontra o
cédon correspondente ligando-o ao aminoacido. A posicao tridimensional de todas
as moléculas neste momento é tal que, enquanto um tRNA liga-se ao seu cédon, seu
aminoacido ajusta-se ao local préoximo do aminoacido anterior na cadeia proteica.
Desse modo, uma proteina é construida residuo a residuo. Finalmente, quando um
cédon rotulado como STOP aparece, nenhum tRNA é associado a ele e a sintese,
entao, termina.
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2.6 Resumo do Capitulo

Neste catitulo discutimos os conceitos basicos de Biologia Molecular, particular-
mente as reacoes identificadas pelos bidlogos no Dogma Central da Biologia Mole-
cular. Este conhecimento permitiu desenvolver os projetos de sequenciamento de
genoma, que usam partes do mRNA ou partes do préprio DNA como informacéoes
basicas. Além disso, como podemos representar o DNA como uma cadeia de ca-
racteres, veremos, no capitulo seguinte, que algoritmos de comparacéo de padroes
(string matching) sdo importantes para o reconhecimento e analise das moléculas
de DNA e mRNA.
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Capitulo 3

Métodos de Sequenciamento de
Genomas e Bioinformatica

Neste capitulo descrevemos os métodos existentes para o sequenciamento de ge-
nomas e os conceitos basicos inerentes a area de Bioinformatica. Na Secao [B.1]
apresentamos os métodos classicos de sequenciamento, especialmente o método de
Sanger. Na Secéo [3.2] o texto é dedicado aos algoritmos de alinhamento e a fer-
ramentas de Bioinformatica, em particular o BLAST, ora utilizado neste trabalho.
Para finalizar, na Se¢ad3.3] fazemos uma breve discussio sobre o sequenciamento

de alto desempenho.

3.1 Meétodos Classicos de Sequenciamento do DNA

Saccone aponta duas técnicas basicas de sequenciamento: degradacio quimica
(Maxam e Gilbert) e a terminacéo da cadeia enzimatica (Sanger et al). Os primeiros
métodos de sequenciamento de proteinas foram desenvolvido por Sanger e Tuppy
na década de 50, resultando no sequenciamento de varias familias de proteinas.
Na década de 60, Dayhoff et al foram os primeiros a construirem bases de dados
das sequéncias, originando um banco de sequéncias proteicas conhecido como PIR
(Protein Information Resource). Este banco de sequéncias foi organizado classifi-
cando as proteinas em familias e superfamilias, com base no grau de similaridade
das sequéncias.

As primeiras sequéncias de DNA foram coletadas por Walter Goad em uma base
de dados do GenBank [50]. A entrada da sequéncia incluia o nome do arquivo e o0s
arquivos de sequéncias de proteinas e do DNA. Esses arquivos eram expandidos
para incluir mais informacées sobre a sequéncia, tais como funcédo, mutacio, pro-
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teinas codificadas e referéncias. Desde entdo, o nimero de entradas das sequéncias
nas bases de dados do GenBank n&o para de crescer (Figura [3.1).

(1982 - 2008)
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70 ‘e bases
de DNA
(bilhdes)
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i e

60 -
sequéncias
(milhies)

50 ~ 50

40 - 40

30 30

20 20

mmm pares de bases
—f=se(uencias

10 A 10

0+
1982 1986 1990 1994 1998 2002 2006

Figura 3.1: Grafico de Crescimento do GenBank [49]

O desenvolvimento de paginas Web facilitou o acesso as bases de sequéncias.
Como exemplo, pode-se citar o programa desenvolvido por D. Benson et al para o
NCBI [8]. Sua execucédo baseia-se na procura rapida através de bases de dados in-
dexadas pelas entradas de pesquisa do biélogo. Logo apés, um programa chamado
ENTREZ foi disponibilizado pelo NCBI. Sua principal caracteristica é prover uma
interface facil de usar e com flexibilidade para a pesquisa das sequéncias nas bases
de dados.

3.1.1 O Método de Sanger

O método desenvolvido por Fred Sanger forma a base do ciclo de rea¢des automati-
zadas de sequenciamento, que foram utilizadas intensamente até o final do século
20 ( [82], [23]). Corantes fluorescentes sdo adicionados as reacdes e um feixe de
laser é disparado dentro da maquina que realiza o sequenciamento para analisar
os fragmentos de DNA produzidos.

Para iniciar o método, toma-se uma amostra de DNA que se deseja sequenciar,

denominado de DNA iniciador, complementar ao DNA que est4 sendo sequenciado,
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uma enzima chamada DNA polimerase e quatro nucleotideos. Adiciona-se aos ele-
mentos citados um segundo tipo de nucleotidio chamado dideoxinucleotidio H, que
pode ser reconhecido pelo sequenciador de DNA. Para iniciar a reagao de sequen-
ciamento, a mistura é aquecida e a amostra de DNA é separada em duas sequéncias
complementares.

Entao, submete-se a mistura a um resfriamento de maneira que o DNA ini-
ciador encontre a sua sequéncia complementar na amostra. Finalmente, aplica-se
uma pequena elevacdo de temperatura que permite que a enzima de polimerase
ligue-se ao DNA e crie uma nova amostra. A sequéncia dessa nova amostra é
complementar a amostra original. A aplicacdo da enzima néo faz distingdo entre
dNTPs (deoxinucleotideos trifosfatos) e didNTPs (dideoxinucleotideos trifosfatos),
e cada vez que um didNTP é incorporado a sintese do DNA para.

Considerando que bilhdes de moléculas de DNA estédo presentes em um experi-
mento, a amostra pode ser terminada em qualquer posicdo. Como resultado tem-se
a coleta de varios tamanhos diferentes de amostras de DNA. A mistura é, entao,
transferida para uma lamina de gel poliacrilamida (gel de sequenciamento) que é
colocada no sequenciador de DNA para eletroforese ng analise.

Em sequenciadores automaticos, os fragmentos de DNA sao migrados de acordo
com o tamanho e cada um é detectado pela aplicagdo de um raio de laser na base
do gel. Em seguida, cada tipo de dideoxinucleotideo emite uma luz colorida com
determinado tamanho de onda, que é gravado como uma faixa colorida na imagem
simulada do gel (Figura[3.2).

O programa do sequenciador automatico, com base nos dados gerados, inter-
preta as informacoes e emite um grafico de curvas coloridas com picos represen-
tando cada letra (A, C, G e T) na sequéncia analisada (as letras N representam que
um determinado nucleotidio nao foi reconhecido). Finalmente, na imagem simu-
lada do gel, os fragmentos sdo identificados de cima para baixo, comecando com os
fragmentos de tamanho menor (fragmentos ordenados pelo tamanho). O sequencia-
dor automatico gera entédo graficos, denominados de eletroferogramas (Figura [3.3).

3.1.2 Pipelines Computacionais - Método de Sanger

Alvarez [3]] descreve trés fases basicas em um projeto de sequenciamento: a sub-

missdo, a montagem e a anotacéo.

3nucleotideo sintético no qual falta um grupo 3™-hidroxila, impedindo a ligacdo 3’ - 5’ necessaria
ao alongamento da cadeia de DNA

4processo pelo qual uma mistura complexa de proteinas é fracionada em diferentes bandas de
proteinas arranjadas de acordo com sua massa molecular
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Figura 3.2: Visao esquematica do filme produzido pela gel eletroforese. Bases individuais
de DNA podem ser identificadas em cada uma das quatro colunas, ficando
as bases mais pesadas préximas ao lado esquerdo e as mais leves ao lado di-
reito. Além disso, fragmentos mais curtos deixam suas marcas mais préximas
ao topo, enquanto fragmentos mais longos efetuam marcas mais préximas a
base [97]].

040, 11zo o 1Zoo o 1zsn o 13eo o 1dd0 o 1520 160C

TTGGCGTARTEATGGTCARTAGE TGTTTCETGTGTGARAARTTGTTARATCEL
94 188 114 128 138

Figura 3.3: Grafico gerado pelo sequenciador

Submissao

A submissédo consiste do recebimento de dados gerados pelo processo de sequen-
ciamento e do armazenamento desses dados em um formato particular para pro-
cessamento em computadores. Com a utilizacdo do método de Sanger, mencionado
na secdo anterior, os arquivos com os resultados do sequenciamento sdo proces-
sados pelo programa Phred [42], que traduz os dados presentes no arquivo em
uma sequéncia de letras contendo as bases identificadas e as probabilidades de er-
ros associadas a determinacio de cada base. Em seguida, utiliza-se o programa
Phd2Fasta [59] em cada arquivo processado pelo Phred para a criacdo de dois ar-
quivos no formato FASTA: um contendo a sequéncia de bases nitrogenadas e outro
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contendo os valores das probabilidades de erro.

As probabilidades de erro sdo determinantes para o projeto de sequenciamento,
pois sequéncias com alta probabilidade de erro sdo desconsideradas para evitar a
ocorréncia de resultados incorretos nas préoximas fases. Cada projeto, portanto,
tem uma probabilidade de erro maxima, pela qual sédo filtradas as sequéncias que
permanecerdo sob analise. Assim, evita-se o consumo desnecessario de recursos

computacionais e o consequente aumento dos custos do projeto.

Montagem

A etapa de montagem é definida pela utilizacédo de programas que tentam "unir” os
fragmentos de DNA, obtidos durante o processo de sequenciamento, com o objetivo
de recriar as sequéncias de DNA originais. As sequéncias de DNA obtidas pela
“unidao” de um ou mais fragmentos sido chamadas de contigs, enquanto as que nao
puderam ser agrupadas sdo chamadas de singlets.

Neste trabalho, sdo utilizados bancos de dados contendo sequéncias de entrada
no formato FASTA [43]. O formato é definido por uma linha que comec¢a com o
simbolo ”>” seguido por informacdes sobre os dados e pelas linhas contendo os dados

da sequéncia propriamente dita (Figura[3.4):

=hurman_CFTR

ATATT TG AL AGCTE TG TC TG TAAAC TGA TG G TAACAAAACTAGSATTT TEGETCACTTC
TAAAATGEAACATTT AALAGAALMSCTGACAAAATATTAATT TT GAATGALGG TAGCAGCT
ATTTTTATGGGEACATT TTCAGAACTCCAALA TC TACAGCCAGACTT TAGC TCALAMCTC

ATGGGEATGTGATTCTT TCGACCAATT TAGTGCAG AAAGAAGAALT TCAATOCTAACT G,
GACCTTACACCGET TTCTCAT TAGAAGS AGATGCTOC TS TCTOC TS GACAG AALCCAATC
TTTTAAACAGACTGEAGAGTT TEEGEEAAALAMSGAAGAATTCTAT TCTCAATCCAATCA,
ACTCTATACGAAAATT TTCCAT TG TGC A AAS ACTOCCTTACASA TG AATGGECATCG AL

GAGGATTCTEATGAGCCTT TAGAGAG AAGGEC TG TCCT TAG TACC AGATTCTGAGCAGSG
AGAGGCGATAC TGO TCGCA TCAGCGTEA TCAGCACT GG OCCCACGC TTCAGGC ACS A
GGEAGG CAG TC TG TCCTEAA DS TEA TG ACACACTCAGT TAACCAAG G TCAGAACATTCAC
CEAAAS A AACAGCATCCACACG AAAAG TG TCACTGGOCCCTCAGGCAAACT TEACTGA
ACTEGATATATATT CAAGAAGS TTATCTC AAGAAACTEGCT TG GAAAT AAG TG AAGALS
TTAACGAAGAAGACTTAAASG

Figura 3.4: Sequéncia parcial do DNA de seres humanos para a fibrose cistica (CFTR), em
formato FASTA [18]

Programas de computadores sdo utilizados na etapa de montagem para a gera-
cao de arquivos no formato FASTA. Um arquivo contém todos os singlets identifica-
dos. Outro arquivo contém dados sobre a composicao dos contigs e suas sequéncias,
juntamente com informacées gerais sobre como foi feita a montagem dos fragmen-
tos do DNA.
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Anotacao

Finalmente, na fase de anotacio, sdo estudadas as diversas funcoes biolégicas
do DNA sequenciado, podendo ser descobertos novos genes. Esta fase é subdivi-
dida em duas partes: a anotacdo automatica e a anotacdo manual. Com a ano-
tacdo automatica, tenta-se inferir as funcoes biolégicas das sequéncias de DNA
comparando-as a banco de dados com sequéncias de fungoes conhecidas. Uma fer-
ramenta de bioinformatica muito utilizada nesta fase é o BLAST (vide secéo 3.1.4).
A anotacdo manual é o dltimo passo do projeto de sequenciamento, no qual os bidlo-
gos podem confirmar, alterar ou recusar as informacoes geradas pela anotacéo au-
tomatica. Experimentos importantes relacionados ao organismo objeto da pesquisa
podem ser realizados com base nas informacoes obtidas pelas fases do pipeline.

3.2 Algoritmos de Alinhamento

3.2.1 Sobre Bioinformatica

A Bioinformatica é um ramo de pesquisa multidisciplinar que essencialmente usa
ferramentas da Matematica e da Ciéncia da Computacéo para a solucéo de proble-
mas em Biologia Molecular [73],[30]. Esse novo campo da ciéncia foi estabelecido de
acordo com duas premissas que permitiram de fato a integracéo da Biologia Mole-
cular com as técnicas da Computacao: os dados utilizados pelos cientistas, princi-
palmente os gerados pelas sequéncias de aminoacidos e nucleotideos, tornaram-se
discretos e surgiu, também, a necessidade de analise da gigantesca quantidade de
informacoes geradas pelos varios projetos gendomicos de larga escala ao redor do
mundo [72], 106, 28| 44, [100].

Para a realizacéo de trabalhos na Bioinformatica séo utilizados bancos de dados
gendmicos de diversos organismos e cujos tamanhos vao desde poucos mega-
bytes até terabytes. A existéncia de modelos computacionais eficientes para tratar
esses enormes volumes de dados é, desse modo, fundamental para o desenvolvi-
mento e o crescimento das pesquisas na area de Biologia Molecular.

De acordo com Luscombe [76] séo trés os objetivos da Bioinformatica:

1. em sua forma mais simples, a Bioinformatica emprega técnicas de organiza-
cao dos dados que permitem aos pesquisadores o acesso as informacoes exis-
tentes, permitindo, também, a submissiao de novos registros enquanto eles

sdo produzidos;
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2. o desenvolvimento de ferramentas e recursos que ajudem na analise dos da-
dos. Por exemplo, uma sequéncia de proteina em particular pode ser compa-
rada com sequéncias caracterizadas anteriormente, necessitando de progra-
mas que facam uma comparacao biolégica entre as sequéncias e ndo somente
uma comparacio textual. Duas ferramentas que servem como exemplo para

esse tipo de pesquisa sao o Blast e o Exonerate;

3. a utilizacdo das ferramentas citadas para a interpretacdo dos resultados e
para a atribuicéo de significado biolégico aos dados coletados.

Na busca dos objetivos acima citados, é gerada uma enorme quantidade de da-
dos, que devem ser armazenados e disponibilizados para novas pesquisas, insti-
tuindo um ciclo de crescimento exponencial no tamanho das estruturas que arma-
zenam essas informacoes.

A anailise de sequéncias é a tarefa mais comum executada na Bioinformatica.
Seu trabalho consiste em determinar quais partes de uma sequéncia (formada por
nucleotideo ou aminoacidos) sdo similares e quais partes sdo diferentes. O resul-
tado dessa tarefa gera similaridades das sequéncias em estudo, sendo alta simila-
ridade a indicacdo de similaridades funcionais e estruturais dos organismos estu-
dados. Em contrapartida, sequéncias diferentes podem conter informacdes impor-
tantes com respeito a diversidade e evolucéo.

Muitos dos problemas originados no campo da Bioinformatica nao tém ainda
complexidade conhecida, enquanto outros sdo problemas NP-dificeis. Desse modo,
diversas heuristicas foram elaboradas para a obtencédo de resultados sub-6timos,
com razoavel grau de acuracia. A utilizacdo de sistemas computacionais classifi-
cados como de processamento de alto desempenho (HPC) também é fundamental
para os problemas tratados atualmente em Bioinformatica [7].

3.2.2 Algoritmo Needleman-Wunsch

O algoritmo de Needleman e Wunsch foi construido com base na técnica de Progra-
macdo Dindmica para encontrar uma solucdo 6tima para o alinhamento de duas
sequéncias gendomicas. Suas complexidades de tempo e espaco sdo quadraticas,
O(n?), tendo como como entrada o tamanho n das sequéncias. Boukerche e Ma-
galhdes [12] descrevem o algoritmo em duas partes: calculo da matriz de similari-
dades entre as sequéncias e recuperacao dos alinhamentos globais.

24



Calculo da Matriz de Similaridades

O algoritmo recebe como entrada duas sequéncias s e ¢, de tamanhos |s| = m e |t| =
n. Existem, portanto, m-+1 prefixos possiveis para a sequéncia s e n+1 prefixos para
a sequéncia t. Uma matriz A,,;,,+1 é construida, com a posicdo Ai, j] contendo
o valor de similaridade entre dois prefixos das sequéncias s e ¢, formalizada por
sim(s[1..i],t[1..j]). Na Figura [3.5(a), vemos uma matriz de similaridade entre as
sequéncias s = ATAGCT e t = GATATGCA.

Apoés a insercao dos gaps de penalidade na primeira linha e na primeira coluna
da matriz, as outras entradas séo calculadas conforme a equacdo 3.1l Os valores
das posicoes Ali, j], para i,j > 0, sdo definidos como sim(s[1..7],¢[1..j]). Entéo, séo
computados os valores linha por linha, da esquerda para a direita, ou coluna por
coluna, de cima para baixo. Em seguida, sdo tracadas setas para indicar de onde
vem o valor maximo, de acordo com a equacéo 3.1l Claramente, as complexidades
de tempo e espaco dessa parte do algoritmo séo iguais a O(mn), onde m e n sdo
os tamanhos das duas sequéncias, com complexidade O(n?) para o caso particular
onde as sequéncias tem o mesmo tamanho.
sim(s/1..i],t[1..j]) = max

sim(s[1..],t[1..j — 1]) — 2,

sim(s[l..i — 1], t[1..7 — 1)) + 1 (ifs[i] = t[j]), 3.1)
sim(s[l..i — 1], t[1..7 — 1)) = 1 (ifs[i] # t[j]),

sim(s[l..i — 1], t[1..5]) — 2

Recuperacao dos Alinhamentos Locais

Apés o célculo da matriz de similaridades e aplicacdo da equacéo [3.]] inicia-se na
posicdo Als + 1,¢ + 1] o caminho até a posicdo A[0,0]. Uma seta partindo da posi-
cdo Ali, j| para a esquerda corresponde a um espacgo na sequéncia s e um caractere
na coluna t[j]. Se a seta apontar para cima, significa um caractere na sequéncia
s e um espaco na sequéncia t. Uma seta indicando uma movimentacdo diagonal
corresponde a comparacio de um caractere da sequéncia s e um caractere da se-
quéncia t. Portanto, um alinhamento global 6timo é construido seguindo as setas
da direita até a posicéo final a esquerda. Dessa maneira, pode-se encontrar diver-
sos alinhamentos 6timos. As complexidades de tempo e espaco sdo equivalentes a
O(n).

No exemplo anterior, a Figura[3.5(b) mostra um exemplo de alinhamento global.
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Figura 3.5: a) Matriz de Similaridade entre as Sequéncias. b) Alinhamento Global).

3.2.3 Algoritmo de Smith-Waterman

Os alinhamentos produzidos pelos métodos mencionados acima foram chamados
de alinhamentos globais e coube a Smith e Waterman [101] o reconhecimento de
que a maioria das regidoes do DNA e das proteinas que sado biologicamente signi-
ficantes sdo formadas por subregides que produzem bons alinhamentos, e ndo por
alinhamentos globais. Esse tipo de alinhamento é conhecido como alinhamento
local.

Os dois cientistas desenvolveram uma alteracdo no algoritmo de Needleman-
Wunsch que permite a identificacdo de alinhamentos locais. A primeira alteracéo
foi a exclusdo de valores negativos, resultando na inclusdo do valor 0 no conjunto
de maximizacdo da equacgioB.Il Em seguida, a primeira linha e a primeira coluna
foram preenchidas com o valor 0. Assim, lacunas introduzidas no inicio das se-
quéncias nao sdo penalizadas e as diferencas entre as sequéncias sdo computadas
de forma menos agressiva, em decorréncia do valor minimo ser igual a 0. Para a
recuperacdo dos alinhamentos locais, procura-se o valor maximo mais a direita na
matriz de similaridades e a partir dele inicia-se o caminho definido pelas setas até
alcancar uma posi¢ao que nédo tem nehuma seta partindo dela ou uma posigao cujo
valor é igual a zero, conforme exemplo da Figura[3.6](a). Na mesma figura, no item
b, vemos um exemplo da alinhamento local.

26



a) A T A G C T

0o 0 0 0o 0 0 0]
0o 0 0 0 1 0o 0
G LN
0 1 0 1 0 0o 0
A K, b)
T |0 0 2 0o 0 0 1 -
K AT A - G C
A |0 I 0 3 1 0 0 AT A T G C
1 +1 +1 +1 =2 +1 +1
T
0o 0 2 1 2 0 1 ¥-3
G N
0o 0 0 1 2 1 0
C N
A(}UD 00 3 1
0 1 0 1 0 1 2

Figura 3.6: a) Matriz de Similaridade entre as Sequéncias. b) Alinhamento local.

3.2.4 Algoritmos para Alinhamentos Multiplos

Além dos métodos que utilizam pares de sequéncia, outros processos tem sido de-
senvolvidos para o alinhamento de trés ou mais sequéncias (sequéncias multiplas).
Sdo métodos que demandam grande poder computacional (computer-intensive) e
sao construidos com base no alinhamento sequencial das sequéncias mais simi-
lares. Esses métodos sdo conhecidos como alinhamentos miiltiplos de sequéncias
(MSA) e expoem padroes de conservacdo de aminoacidos, dos quais o relaciona-
mento distante pode ser mais corretamente detectado. Aplicar um método com-
putacional exato a um algoritmo MSA é praticamente impossivel e na pratica sao
usadas heuristicas (algoritmos aproximados) para alinhar as sequéncias, maximi-
zando suas similaridades [83]].

Setubal e Meidanis [97] identificam a no¢ao de alinhamento multiplo como uma
generalizacdo do caso do alinhamento de pares de sequéncias. Assim, se sy, ..., sy
é um conjunto de sequéncias do mesmo alfabeto, o alinhamento multiplo é obtido
do conjunto pela insercéo de espacos nas sequéncias, de tal modo a deixa-las do
mesmo tamanho. As sequéncias extendidas sdo, entéo, colocadas em uma lista com
os caracteres (ou espacos) de posigoes correspondentes na mesma coluna. Como
requisito dessa composicdo, ndo podemos ter uma coluna preenchida somente com
espacos. Na Figura [3.7] vemos o alinhamento multiplo de quatro sequéncias de
aminoacidos.
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Figura 3.7: Alinhamento multiplo de quatro sequéncias de aminoacidos.

Como vimos anteriormente, os melhores valores de alinhamento (scoring) sédo
encontrados com a utilizacao de Programacéo Dinamica (algoritmos de Needleman-
Wunsch e de Smith-Waterman). Devido ao alto custo computacional desta técnica,
a maioria dos métodos de alinhamento multiplo de sequéncia utiliza algoritmos
heuristicos aproximados. Gondro e Kinghorn [57] citam o método progressivo
como o principal método utilizado hoje em dia para o alinhamento multiplo de se-
quéncias. Este método é bastante rapido e direto mas tem a inconveniéncia de
produzir facilmente um valor minimo local. O método exato [74] é um método que
produz melhores resultados que o método progressivo, mas seu custo computacio-
nal cresce exponencialmente, restringindo-se seu uso a um limite de dez sequén-
cias. Os métodos iterativos tém como base a producdo de um alinhamento inicial
para, em seguida, tentar melhora-lo através de sucessivas iteracdoes.

3.2.5 BLAST

O BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) foi desenvolvido por S. Altschul
et al (1990) e é um método extensivamente usado em projetos de sequenciamento
de genomas. O processo inicia-se com a preparacdo de uma tabela com sequéncias
curtas de cada sequéncia, determinando quais dessas palavras sdo mais significa-
tivas, de tal modo que sejam um bom indicador de similaridade e, entao, restringe
a pesquisa a essas sequéncias.

Tendo em vista que os aminoacidos podem ser obtidos através da traducéo de
cédons (triplas) de nucleotideos em um aminoacido, entdo é possivel realizar as
comparacoes entre sequéncias de nucleotideos e sequéncias de aminoacidos, pois o
BLAST permite a tradugdo em tempo de execucdo. Na Tabela [B.1] visualizamos
as diferentes combinacoes de consultas de sequéncias e de tipos de sequéncias pre-
sentes no banco de dados, assim como as ferramentas BLAST utilizadas em cada
tipo de pesquisa.

Existem versoes do BLAST para pesquisa em bases de dados de acidos nucleicos
e proteinas. Boukerche e Magalhaes [12] identificam trés fases bem distintas na
execucdo do BLAST: seeding, extenséo e avaliaciao
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Tabela 3.1: Consultas/Banco de Dados do BLAST

[ Ferramenta | Tipo de Consulta | Tipo de Banco de Dados | Traducio
blastn Nucleotideo Nucleotideo Nenhuma
tblastn Aminoacido Nucleotideo Banco de Dados
blastx Nucleotideo Aminoacido Consulta
blastp Aminoacido Aminoacido Nenhuma
tblastx Nucleotideo Nucleotideo Consulta e Banco de Dados

Seeding

Na fase seeding, o BLAST lé a sequéncia de pesquisa, aplica filtros de baixa com-
plexidade e constréi uma lookup table?. Para isso, o BLAST usa o conceito de pala-
vras, sendo cada palavra definida como um conjunto finito de letras de tamanho w,
que aparece em uma determinada sequéncia. Por exemplo: a sequéncia TCACGA
contém quatro palavras de tamanho trés: TCA, CAC, ACG e CGA. Assim, o BLAST
assume que os alinhamentos significantes tem palavras em comum.

As posicoes de todas as palavras compartilhadas (w-letras) entre duas sequén-
cias é determinada pelo reconhecimento exato do padrao. Essas posi¢oes sdo conhe-
cidas como palavras idénticas. Somente regiées com palavras idénticas podem ser
utilizadas no alinhamento.

Para casos onde alinhamentos significantes ndo contém palavras em comum, o
conceito de "vizinhanca” é utilizado. A vizinhanca de uma palavra inclui a prépria
palavra e outras palavras que possuem valor minimo igual a 7', quando comparada
através de uma matriz de substituicdo. Se considerarmos, por exemplo, 7' = 11 e
uma matriz de substituicio PAM 200 (PAM-Point Accepted Mutation), as palavras
RGD e KGD séo vizinhas e o valor entre elas é 14.

Extensao

Na fase de extensao, as "sementes” geradas na fase anterior devem ser extendidas
para gerar um alinhamento. Isto é feito pela inspecédo dos caracteres préximos a
semente em ambas as diregdes, concatenando-os até um determinado drop-off score
X. O drop-off score é definido como o valor que pode ser reduzido, considerando o
altimo valor maximo. Assim, para uma semente A, o parametro X igual a trés
e uma pontuacédo de +1 para localizadas e -1 para néo localizadas, o resultado é
obtido da seguinte maneira:

ATGC GATA CTAGA
ATTC GATC GATGA

Sestrutura de dados, usualmente um array
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1212 3454 32123 <—- valor
0010 0001 23432 <—- drop off score

Assim, a extensdo do primeiro A resulta no seguinte alinhamento:

ATGC GATA CT
ATTC GATC GA

Avaliacao

Finalmente, na fase de avaliacéo, os alinhamentos gerados na fase de extensao séao
avaliados com remocéo dos alinhamentos néao significantes. Os alinhamento sig-
nificantes, chamados pares HSP (high score segment), sdo aqueles valores maiores
ou iguais a um determinado valor S. Adicionalmente, grupos consistentes de HSP
sao gerados, que incluem HSPs néo sobrepostos presentes na mesma diagonal. Por
fim, os grupos HSP sdo comparados com um parametro E, e somente os valores
acima deste parametro sido considerados.

3.3 Sequenciamento de Alto Desempenho

Apos décadas de utilizacdo do método de Sanger, novos métodos de sequenciamento
foram elaborados para atingir o objetivo de reducao dos custos dos projetos de se-
quenciamento, enquanto, paralelamente, busca-se o incremento na geracio de da-
dos gendmicos.

Kato [69], em artigo de 2009, mostra o impacto da nova geracdo de sequen-
ciadores, baseados em principios diferentes do método de Sanger. Nas pesquisas
cientificas, como por exemplo, referentes a identificacao de novos agentes infeccio-
sos e no sequenciamento em larga escala de genomas cancerigenos.

Os novos sequenciadores podem produzir 100.000 vezes mais dados comparados
com o mais sofisticados sequenciadores baseados no método de Sanger. A segunda
geracdo de sequenciadores é baseada na analise paralela, enquanto a terceira ge-
racdo utiliza o principio de sequenciamento de uma dnica molécula em adicédo a

analise paralela.

3.3.1 Sequenciadores

A segunda geracédo de sequenciadores é baseada no mesmo principio: uso de pro-
dutos da PCR (polymerase chain reaction) de uma tnica molécula como modelo e
o sequenciamento pela repeticdo das reacdes. Os principais sequenciadores dessa
geracdo utilizam um dos trés métodos abaixo para execucio das reacoes:
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1. pirosequenciamento (454 /Roche) [91)]: o sequenciamento do DNA é baseado
no sequenciamento por sintese. A técnica possibilita a deteccdo em tempo real
utilizando um sistema de enzimas em cascata, consistindo de quatro enzimas
e substratos especificos, para produzir luz na formacéo do par de bases com o
nucleotideo complementar em uma amostra de DNA. Como resultado da in-
corporacéo do nucleotideo, o pirofosfato (PPi) é liberado e, subsequentemente,
convertido para ATP pela ATP sulfurilase, usada pela luciferase na geracéo
de determinada quantia de luz. Essa luz é captada por um fotodiodo, um tubo
fotomultiplicador ou uma camera CCD (charge-couple device). Essa técnica
tem as vantagens potenciais de ser precisa, flexivel, sujeita ao processamento
paralelo e de automacéo simples. Na Figura [3.8 temos um esquema desse
método;

Figura 3.8: Esquema do progresso de uma reacdo enzimatica no pirosequenciamento. A
amostra de DNA com um primer hibrido e quatro enzimas envolvida no piro-
sequenciamento sao adicionadas a uma célula da placa de titulagdo. Os quatro
nucleotideos, diferentes entre si, sdo adicionados e incorporados pelo uso das
enzimas ATP sulfurilase e luciferase. Os nucleotideos sdo continuamente de-
gradados pela apirase, permitindo a adi¢do de nucleotideos novos.

2. terminador reversivel (Ilumina Solexa): com o uso de um terminador rotu-
lado com uma determinada cor fluorescente, uma reacao de extensio de uma
simples base é executada. Apds esse processo inicial, a cor fluorescente e o
bloco formado sdo removidos quimicamente e a préxima reacdo de extensao é
executada [69];

3. sequenciamento por ligacdo (SOLiD): utiliza a enzima DNA ligase para iden-
tificar o nucleotideo presente em uma determinada posicdo da sequéncia do

DNA. A reacédo utiliza a propriedade discriminatéria que a enzima DNA li-
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gase possui com relacdo as bases. Duas bases adjacentes ao ponto de ligacédo
sdo usadas para o sequenciamento. Um ciclo é constituido de ligacdes de oligo-
nucleotideos, divisdo e remocéo do produto excedente. Os ciclos sédo repetidos
até que nenhum sinal fluorescente seja emitido [69].

Uma diferenca basica entre os sequenciadores de alto desempenho e a tecno-
logia Sanger esta relacionada ao tamanho e a quantidade de fragmentos gerados
para o processo de montagem (assembly). Com fragmentos maiores pode-se obter
maior exatiddo, mas ao custo de utilizacdo de algoritmos com tempo de execucio
quadratica ou mesmo exponencial.

No sequenciador 454 pode-se sequenciar 100 Mb de DNA em 8 horas com frag-
mentos do tamanho médio de 250 bp. O Illumina pode sequenciar 600 Mb de DNA
por dia, com a utilizacdo de fragmentos com o tamanho aproximado de 36 bp. Com
o sistema SOLiD pode-se gerar 500 Mb de sequencias por dia com fragmentos de
35 bp de tamanho [104].

3.3.2 Pipelines para Sequenciamento de Alto Desempenho

Alvarez enumera dois tipos genéricos de pipelines possiveis para os sequencia-
dores de alto desempenho.

O primeiro é constittuido de quatro fases: submissdo, mapeamento, montagem
e anotacdo. Este tipo de pipeline é indicado para sequenciadores que produzem
sequéncias muito pequenas, que impedem a montagem direta de todos os frag-
mentos, como, por exemplo, o Illumina. Os dados das sequéncias sédo obtidos do
sequenciador e armazenados. Depois, as sequéncias sdo alinhadas a um genoma
de referéncia, formando grupos de sequéncias proximas. Os grupos sdo posterior-
mente montados obtendo os singlets e contigs. Finalmente, os singlets e contigs sao
anotados utilizando programas como o BLAST. Na Figura vemos um esquema
mostrando a interacdo entre as fases deste pipeline.

Submissao » Mapeamento » Montagem » Anotacao

Figura 3.9: Pipeline COM a fase de mapeamento

O segundo pipeline possivel possui as fases de submissido, montagem e ano-
tacdo. E indicado quando sequéncias produzidas pelo sequenciador permitem a
montagem dos fragmentos diretamente ou quando ndo ha um genoma de referén-

cia para permitir a execucdo da fase de mapeamento. As sequéncias sao obtidas
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do sequenciador na fase de submisséo e, a seguir, os fragmentos sdo montados com
a consequente obtencao de singlets e contigs. Finalmente, na fase de anotacdo as
funcoes dos singlets e contigs séao inferidas por meio de programas como o BLAST.

Na Figura[3.10l vemos a interacao entre as fases do pipeline.

Submissao » Montagem » Anotacao

Figura 3.10: Pipeline SEM a fase de mapeamento

3.4 Resumo do Capitulo

Neste capitulo descrevemos alguns métodos e procedimentos utilizados em projetos
de sequenciamento de genomas. O entendimento dos aspectos relativos ao trabalho
computacional desses projetos serve como base para a compreenséo das aplicacoes
de bioinformatica implementadas visando sistemas distribuidos. Em particular,
para o p2pBIOFOCO, temos a execucdo da ferramenta BLAST, apresentada na
Secdo[3.2.5] em ambiente P2P.

No capitulo seguinte, estudaremos conceitos basicos de escalonamento de ta-
refas para a execucdo de um trabalho em ambientes distribuidos e faremos uma

discussio do estado da arte em sistema distribuidos.
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Capitulo 4

Escalonamento de Tarefas

Neste capitulo, apresentamos conceitos basicos de escalonamento de tarefas, que
subsidiarido este trabalho. Na Secéo [4.J] definimos e caracterizamos o escalona-
mento de acordo com varios autores. Na secéo [4.2], mostramos como € classificado
um problema de escalonamento. Na Secfo [4.3] discutimos a complexidade com-
putacional de problemas de escalonamento de tarefas. Na Secéo [4.4], descrevemos
inicialmente trabalhos encontrados na literatura relativos ao escalonamento de
tarefas em grid, P2P e grid/P2P, e apresentamos esses trabalhos em uma tabela
comparativa com as principais caracteristicas dos métodos e sistemas estudados.
A Secao é utilizada para fazermos um detalhamento de um método de escalo-
namento que utiliza funcées de minimizacdo e maximizacdo. Finalmente, na Se-
cao descrevemos um método de escalonamento com agrupamento de tarefas e
transferéncia de dados.

4.1 Definicoes

Conforme Conway et al [29], o escalonamento refere-se a um plano para execu-
tar um trabalho ou alcancar algum objetivo, especificando a ordem e o tempo de
cada parte desse trabalho. Varias atividades realizadas no dia-a-dia das pessoas
estdo sujeitas a execucao de planos que conduzem a realizacdo de um trabalho, a
conquista de um objetivo, ou, no nosso caso, a solucdo de um problema de bioin-
formatica. O escalonamento refere-se a um trabalho que sera dividido em tarefas,
que serdo alocadas para recursos responsaveis pela execucdo dessas tarefas, de
acordo com uma ordem particular. Como exemplo, citam-se as tarefas executadas
em uma linha de producdo de uma inddustria, a utilizacédo de pistas de pouso de um
aeroporto, clientes de um banco na fila dos caixas, as tarefas domésticas de um dia
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qualquer ou os programas executados em sistemas distribuidos. Um problema de
escalonamento pode ser definido, entao, a partir de quatro tipos de informacéo:

1. os trabalhos a serem processados;
2. o numero e as caracteristicas dos recursos que executario os trabalhos;

3. as restricoes e os requisitos que disciplinam a atribuicao dos trabalhos aos re-
cursos (tempo de execucdo, tempo de compilacio, prioridade, tempo de inicio,
tempo de término e etc), e;

4. os critérios pelos quais o escalonamento sera avaliado.

Baseado nas informacoées mencionadas, Conway et al [29] criaram uma nota-
cao de quatro parametros, A/B/C/D, para representar problemas de escalonamento,
sendo:

e A: para trabalhos dinamicos, identifica a probabilidade de distribuicdo dos
tempos entre as atribuicées de trabalhos aos recursos. Para problemas esta-
ticos, refere-se ao niumero de trabalhos;

e B: descreve o niimero de recursos (maquinas, homens, etc.) que serao utiliza-
dos para execucao dos trabalhos;

e C: descreve um padrao do fluxo dos trabalhos nos recursos;

e D: descreve um critério pelo qual sera avaliado o escalonamento.

Como exemplo, os parametros n/2/F/F,,, indicam, respectivamente, um nu-
mero arbitrario de trabalhos (n) em um flow shop® (F) de duas maquinas (2) com o
intuito de minimizar o flow-time maximo (tempo total que um recurso gasta para
executar um determinado trabalho) (£, ,.).

Além das informacdes contantes na notacao, Conway et al também descreveram
outros parametros utilizados em um problema de escalonamento. Em seguida, sao

citados os principais parametros identificados por eles:

e ready-time, release-time ou arrival-time: tempo relacionado a liberacgao do tra-

balho por um recurso externo para execuc¢io no recurso de execucgio;
e due-date: tempo para a ultima operacio do trabalho ser completada;

e waiting time (W, ;): o tempo precedente a j-ésima operacdo do trabalho i, ou
seja, o tempo que o trabalho deve esperar apés o término da execucéo da [j -
1]-ésima operacio antes de comecar a [j]-ésima operacéo;

6Todos os trabalhos sdo atribuidos &s maquinas na mesma ordem.
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e completion time (C;): tempo em que a ultima operacdao de um trabalho i foi

completada;

e flow time (F}): tempo total que o recurso utiliza para realizar um determinado
trabalho J;;

e lateness (L;): diferenca algébrica entre o tempo em que a dltima operacéo do
trabalho foi completada e o tempo em que a ultima operacdo deveria estar
completa (due-date). Assim como as variaveis tardiness e earliness, esta vari-
avel é um modo diferente de comparar o tempo de fato no qual o trabalho foi
finalizado com o tempo desejado (due-date);

e tardiness (T;): max(0, L;): refere-se ao atraso na execucédo do trabalho, consi-

derando somente os valores maiores do que zero;

e carliness (F;): min(0, —L;): refere-se ao término do trabalho em um tempo

menor do que o previsto (due date);

Os parametros lateness, tardiness e earliness estéo relacionados a fungoes que
atribuem penalidades a execucao do trabalho quando néo é terminado no tempo
devido (due date).

Os algoritmos de escalonamento sio caracterizados por duas propriedades: a
preempcéao e a granularidade. A preempcéao refere-se a interrupgao de um trabalho
para a execucédo de outro trabalho e a atribuicao de 'fatias’ de tempo para a execu-
cao desses trabalhos. Quanto a granularidade, temos uma definicdo em trés niveis:
granularidade fina, granularidade média e granularidade grossa, que se referem
aos trabalhos (programas) com apenas algumas linhas de intrucées até trabalhos
com milhares de instrucoes e complexos segmentos de cédigo.

Para Casavant e Kuhl [22] a definicdo de uma instincia de um problema de
escalonamento é composta por trés componentes principais: o(s) consumidor(es),
o(s) recurso(s) e a politica de escalonamento. Assim, para entender o problema
de escalonamento e os seus efeitos no ambiente é necessario avaliar a politica de
escalonamento e o seu relacionamento com os consumidores e os recursos. O rela-
cionamento entre esses componentes é mostrado na Figura [4.11

Brucker [17] apresenta um problema de escalonamento como a atividade de en-
contrar uma solucio que minimize uma funcéo de custo total, que pode ser de dois
tipos: funcées objetivo de gargalo e funcgoes objetivo de somatério. Essas funcoes
sao consideradas critérios de otimizacédo classificando-se em duas familias: mini-

max e minisum [105]. A primeira refere-se a minimizacdo de um valor méaximo
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Figura 4.1: Relacionamento entre os componentes

C de um conjunto de funcées e o segundo a minimizacdo da soma das funcoes
G fi(C)). Mostramos essas funcoes nas equacoes d.Ile 4.2 respectivamente.

Jmaz(C) == mazx{ fi(C;))|i = 1,...,n} 4.1)

> H(C) = Zfi(ci) (4.2)

Maquinas Paralelas

No mesmo trabalho, Conway et al estudam a distribuicao de trabalhos em maqui-
nas paralelas. Eles consideram trabalhos independentes que chegam simultanea-
mente ao conjunto de maquinas que executario o processamento. A capacidade das
m maquinas é descrita por uma matriz n x m, onde n é o numero de trabalhos, m é
o numero de maquinas e cada célula p;; da matriz representa o tempo de processa-
mento de uma operacao (tarefa) do trabalho i na maquina j. O caso mais simples
ocorre quando todas as maquinas tém caracteristicas idénticas.

No caso de maquinas diferentes, os valores das células de uma linha da matriz
sao diferentes e, desse modo, admite-se que uma maquina pode ser incapaz de
realizar um trabalho em razéao do tempo proibitivo de processamento. O principal
problema do escalonamento é: os trabalhos individuais podem ou néo ser atribuidos
a mais de uma maquina? Se néo é possivel, o problema é dividido em subconjuntos
para a determinacédo de uma sequéncia de execucéo dos trabalhos. Se é permitida
a divisao de um trabalho em tarefas, entdo a obtencao de melhores escalonamentos
é favoravel.

Considerando que um trabalho é constituido de diversas operacdes (tarefas)
idénticas, 0o mesmo tempo de processamento é disponibilizado para cada uma delas.
Para mostrar um ponto positivo da divisédo de tarefas entre maquinas, visualiza-se

o exemplo da Figura [4.2(a), onde temos uma matriz que representa um problema
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de escalonamento de dois trabalhos em duas maquinas (2x2). Na matriz, cada
célula representa o tempo de processamento do trabalho na respectiva maquina.
Neste caso para o trabalho 1 temos um tempo de processamento de 2 unidades nas
maquinas 1 e 2. O mesmo tempo é observado para o trabalho 2.

maquina
a) 12
1 2 2
trabalh il

rabalho 2 2 2

b) Escalonamento A
maguina 1 trabalho 1
maguina 2 trabalho 2

1 P
CJ Escalonamento B

magquina1l | tabalhel | rabalho?
magquina2 | irebalhel | trabalhe?
1 2

e

Figura 4.2: Escalonamento de um Problema 2/2 em Duas Maquinas

Conforme a Figura[4.2(b), se um trabalho é atribuido a cada maquina, um esca-
lonamento A tem mean flow time(F)igual a 2,0. Se as duas maquinas sdo utilizadas
para processar cada um dos trabalhos conforme escalonamento B (Figura[4.2(c)), o
I reduz-se para 1,5.

Generalizando: se existirem m trabalhos para processar em m maquinas com
p de tempo de processamento para cada um, temos um total de m trabalhos a se-
rem realizados e terminados simultaneamente, independente da forma como os
trabalhos sdo atribuidos individualmente as maquinas. Assim, se cada trabalho
é atribuido a cada uma das m maquinas, entao todos os trabalhos terminam si-
multaneamente no tempo p e F' = p. De outra forma, se cada trabalho é dividido
entre todas as m maquinas, o primeiro trabalho terminara no tempo p/m (tempo
de processamento de um trabalho em uma maquina dividido pelo namero de ma-
quinas). O segundo sera encerrado no tempo 2p/m e o terceiro em 3p/m, até o
altimo que sera terminado no tempo p. Utilizando essa estratégia consegue-se um
tempo de finalizacdo do trabalho menor que o resultado de um trabalho atribuido
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a cada maquina, excetuando-se o tltimo. O resultado dessa atribuicéo é traduzido
na Equacao 4.3}
— p., 1 2 3 m m—+ 1

F=—(—F="4+"+4. . +—)= p (4.3)
mm m m m 2m

Assim, qualquer escalonamento pode ser melhorado utilizando a atribuicéo de
tarefas para maquinas idénticas.

4.2 Classificacao de um Problema de Escalonamento

Nesta secao detalharemos como classificar problemas de escalonamento.

Dados do Trabalho

Graham et al classificam um problema de escalonamento por uma notacéo de
trés campos, «|f|vy. Para um determinado trabalho J;, podemos identificar:

e numero de operacoes m;;

e um ou mais tempos de execucdo das operacdes, com p;; indicando o tempo de
execucao de uma operacédo do trabalho i na maquina j, omitindo-se o segundo
indice quando todas as maquinas sdo idénticas (ex: p;);

e uma data de inicio r;, na qual o trabalho torna-se disponivel para processa-
mento;

e uma data de término quando o trabalho J; é completado;
e um peso w; atribuindo uma importancia relativa ao trabalho;

e uma funcéo real nédo decrescente chamada de funcdo de custo (f;), que deter-
mina o custo de completar o trabalho J; no tempo ¢.

Ambiente de Processamento («)

O ambiente de processamento é caracterizado por uma cadeia de caracteres for-
mada por dois pardmetros a = «ajas, com o valor o representando o simbolo de
vazio. Se a; € {o, P,@Q, R}, cada trabalho J; é constituido de uma operacéo simples
que pode ser processada em qualquer maquina M; e o tempo de processamento de
J; na maquina M, € igual a p;;. Os quatro valores do conjunto séo definidos da
seguinte forma:

e se oy = o, temos uma Unica maquina e o tempo de processamento p;; = p;;
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e se a; = P, o ambiente é caracterizado por maquinas paralelas idénticas e o
tempo de processamento é representado p;; = p; parai=1,...,m;

e se a; = (, o ambiente é caracterizado por maquinas paralelas uniformes, com
tempo de processamento p;; = ¢;p;, sendo g um fator de velocidade da maquina
M;,parat =1,...,m;

e se oy = R, as maquinas do ambiente de processamento sdo paralelas e dife-
rentes.

O segundo parametro, «», representa o nimero de maquinas do ambiente de
processamento. Assim, se tivermos o, igual a um nudmero inteiro e positivo, o na-
mero m de maquinas sera constante. Se a; = o, entdo o nimero de maquinas
sera variavel. Obviamente, a condicdo «; = o (vazio) sera somente verificada se

tivermos uma unica maquina no ambiente (ay = 1).

Caracteristicas do Trabalho (5)

As caracteristicas de um trabalho pertencente a um problema de escalonamento
sao determinadas, no maximo, por um conjunto 5 de seis elementos - 3, (>, (3, G4,
(s, B - e corresponde ao segundo campo () da notacao de Graham et al.

O primeiro elemento, 3, refere-se a preempcéo, se é permitida ou ndo. Em um
algoritmo néao preemptivo, a execucdo do trabalho, uma vez iniciada, é realizada
até o término. Um algoritmo preemptivo pode suspender a execucdo do trabalho,
armazenando o seu estado e alterando sua prioridade ou transferindo o trabalho
para outro recurso [29]. A relacdo 3; € {pmin, o} respresenta o conjunto de simbolos
para o elemento. Assim, pmitn indica que a preempcio é permitida no problema de
escalonamento e o simbolo de vazio (o) indica que a preempc¢éao niao é permitida.

A utilizacdo de s recursos para a execucdo de um trabalho é definida pelo ele-
mento 5, com [ € {res,resl,o}. Para o valor res temos a restricdo de utilizacao
de recursos limitada pelo conjunto R, (h = 1,...,s). Assim, cada trabalho J; requer o
uso de 7,; unidades de R), para a sua execuc¢do. Se temos o valor resI, a presenca de
um unico recurso é assumida. O simbolo de vazio indica que néo existem restricoes
de recursos para a execucao do trabalho.

As relacoes de precedéncia sdo indicadas pelo terceiro elemento do conjunto (3,
(B3 € {prec,tree,o}). As restricoes impostas a (3 podem ser sucintamente estipu-
ladas por um DAG (Directed Acyclic Graph) cuja representacio é G=(V,A), onde V
=1,2,...,n é o conjunto dos trabalhos com (i, k) € A se e somente se J; deve ser com-
pletado antes de J, comecar, tendo como representacédo a expressao J; — J;. Em um

problema de escalonamento, o segundo elemento é representado por ;3 = prec para
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um DAG. Para relacoes de precedéncia resultantes de outras estruturas (avores,
por exemplo), podemos representar o segundo elemento informando explicitamente
a estrutura. Assim, para uma arvore temos (33 = tree. Caso ndo haja precedéncia,
o elemento (33 ndo aparece no conjunto [ ou é representado por o.

O préximo elemento, (4, refere-se ao tempo de inicio do trabalho (r;), ou seja,
o tempo no qual o trabalho inicia efetivamente a sua execucédo. Se temos 3, = r;,
entdo os trabalhos terdo tempos de inicio de sua execucéo explicitamente determi-
nados, podendo haver diferenca nessa determinacéo.

Um limite superior para o nimero de maquinas presentes no ambiente de pro-
cessamento é atribuido ao elemento ;. Portanto, para g5 € {m; < m,o}, a cons-
tante m determina o nimero maximo de maquinas para o processamento do tra-
balho. Limites desse tipo sdo instituidos para trabalhos nos quais «; = J, onde,
neste caso, J representa um job shopt|.

Em (s é definido se cada operacao do trabalho J tem uma unidade de tempo
para processamento. Desse modo, para 35 € {p;; = 1,p < p;; < p,o}. Se p;; = 1,
cada operacao tem uma unidade de tempo de processamento para a sua execucao.
Para p < p;; < p limites inferior e superior com relagdo a p;; séo especificados
para o processamento da operacdo. Para J; = o nenhum limite é especificado, com
a operacao utilizando o tempo de processamento necessario para a sua execuciao

completa.

Critérios de Otimizacao ()

O terceiro campo (7) da notacédo refere-se ao critério de otimizacdo do trabalho.
Dado um problema de escalonamento, podemos computar para cada trabalho J; o
valor do tempo C; (completion time) para completar o trabalho; o tempo de atraso
L; (C; — d;) em relacdo ao tempo definido de término do trabalho, onde d; é o prazo
determinado para finalizacdo do trabalho, admitindo valores negativos, caso o tra-
balho termine antes do prazo estimado, ou o atraso maximo 7; de finalizacdo do
trabalho (considerando somente valores positivos). Tal critério de otimizacao geral-
mente envolve a minimizac¢édo de uma func¢éo de maximizacio (f,ax € {Craz, Limaz )
onde C,,,, refere-se ao tempo maximo de finalizacdo do trabalho J; (finalizacdo da
ultima operacédo O, em execucao) e L,,,, € o atraso maximo do trabalho em relacéo
ao prazo previsto de finalizacao (atraso da dltima operacio O, em execucéo).
Abaixo listamos exemplos de utilizacdo da notacdo de Graham et al:

"trabalho i composto de uma sequéncia n; de operacdes 0i; (0i1, Osa,..., Oin,) que séo processadas
nesta ordem, ou seja, com restri¢des de precedéncia da forma O;; — O; j+1 (j =1,...,n; — 1)
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1. Minimizar o tempo maximo de atraso referente a execucdo de um trabalho
J; em uma maquina, sendo este trabalho sujeito a regras de precedéncia:
Lprec|Loaz;

2. Minimizar o tempo total de finalizagdo de um trabalho J;, com um nimero
variavel de maquinas paralelas e heterogéneas, permitindo a preempcao:
Rlpmitn| > Cy;

3. Minimizar o tempo maximo de finalizacdo de um trabalho em um ambiente
composto por trés maquinas, caracterizado como job shop, com unidades de
tempo de processamento: J3|p;;|Cnaz-

4.2.1 Tipos de Escalonamento

Segundo Brucker [17], existem dois tipos de problemas de escalonamento ligados a

natureza da chegada dos trabalhos aos recursos: estdticos e dindmicos.

e Estdticos: chegada simultanea dos trabalhos aos recursos que estiao prontos
para executar esses trabalhos;

e Dindmicos: os recursos executam os trabalhos continuamente, sendo intermi-
tente a solicitacdo para a execucéo de trabalhos.

Num contexto mais amplo, Casavant [22] elabora uma taxonomia de escalo-
namento baseada em niveis hierdarquicos, conforme mostrado na Figura [43] Na

sequéncia, efetuamos uma breve descricdo para cada nivel dessa taxonomia.

Niveis da Taxonomia de Casavant

Global x Local: um escalonamento global refere-se ao problema de decidir em
quais maquinas de um sistema distribuido executaremos um determinado tra-
balho, enquanto o escalonamento local é pertinente as politicas de escalonamento
de sistema operacional de uma maquina.

Estatico x Dinamico: considerando um escalonamento global, um escalona-
mento estatico atribui um conjunto de tarefas a uma configuragao particular de
hardware. Nao sao utilizadas informacdes sobre as alteracdes nessa configuracio
do hardware e as caracteristicas que descrevem o conjunto de tarefas permanecem
fixas. No escalonamento dindmico, ao contrario, niao se tem conhecimento prévio
das caracteristicas dos trabalhos e do ambiente que sera utilizado para processa-
mento das operacoes desses trabalhos. As decisdes de alocacdo e ordenacédo dos
trabalhos sdao tomadas, portanto, em tempo de execucao.
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local global

T

estético dinadmico
5 _/}mm Fisicamente fisicamente
otimo /\ distribuido néo distribuido
aproximado heuristico cooperativo ndo cooperativo

/N

adaptativo nio-adaptative

programagio teoria das filas
matemética

enumerativo

teoria dos grafos

Figura 4.3: Classificacdo Hierarquica do Escalonamento (adaptado de Casavant [22])

Escalonamento Estatico

Como mencionado, no escalonamento estatico os critérios e os parametros para
a alocacédo das tarefas néo se alteram e sdo conhecidos antecipadamente. Nessa
categoria, os préoximos niveis sao:

e Otimo x Subdtimo: se o estado do sistema e todos os recursos necessarios
para a execucdo das tarefas sdo conhecidos, uma atribuicdo 6tima pode ser
conseguida com a utilizacdo de uma funcéo critério para o escalonamento (por
exemplo: minimizar o completion time (C), maximizar a utilizacdo dos recur-

sos ou maximizar o throughput). Algumas técnicas de solugao 6tima séao:

enumeracao do espaco de solucdes e pesquisa;

aplicacdo da Teoria dos Grafos;

programacao matematica, e;

teoria das filas

Como o problema do escalonamento de tarefas é NP-completo [55], na pra-
tica, usam-se duas formas genéricas de solucoes para problemas subdtimos:
aproximada e heuristica.

8quantidade de trabalhos que um sistema pode executar em um determinado periodo de tempo.
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e Aproximada x Heuristica:

A primeira estratégia procura por uma solucéo "boa” no espaco de solucoes
e é determinada pelos seguintes fatores:

1. disponibilidade de uma funcéo para avaliar a solucéao;
2. tempo requerido para avaliar a solucio;

3. a habilidade para avaliar o valor de uma solucéo 6tima, baseada em al-
guma meétrica;

4. disponibilidade de um mecanismo para limitar o espaco de solugoes.

Para as solucées que utilizam heuristicas assumem-se caracteristicas mais
realisticas a respeito do sistema. As heuriticas requerem maior quantidade
de tempo e de outros recursos do sistema para executar as suas funcoes. Para-
metros referentes ao desempenho do sistema, por exemplo, sdo monitorados
indiretamente a fim de prover um método mais simples de interacéo e de cal-

culo dos escalonamentos possiveis.

Escalonamento Dinamico

Nesse tipo de escalonamento sdo usadas informacgoes mais reais sobre o estado do
sistema. A decisdo sobre a alocagdo das tarefas é feita no momento em que a tarefa
comeca seu ciclo de execucdo no sistema. A seguir, sdo destacados os principais
niveis desse tipo de escalonamento:

e Distribuido x Ndao-distribuido: a decisdo sobre a distribuicdo das tarefas é
feita em um tunico processador ou esta distribuida entre os processadores.

e Cooperativo x Ndo-cooperativo: para escalonadores distribuidos, pode haver a
cooperacdo entre os processadores que adotam determinado comportamento
consultando os pares envolvidos na execucio das tarefas ou se cada processa-
dor possui uma politica independente de tomada de decisdes.

e Adaptativo x Ndo-adaptativo: se os parametros e os algoritmos mudam di-
namicamente de acordo com o comportamento anterior e atual do sistema,
podemos classificar essa politica como um escalonamento adaptativo. Por ou-
tro lado, podemos considerar sempre os mesmos parametros como entrada
para um determinado algoritmo de escalonamento, sem modifica-los. Neste

caso, temos uma politica ndo-adaptativa.
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4.3 Complexidade de Problemas de Escalonamento

Para um problema de escalonamento representado pela notacéo P|prec\CmmE, te-

mos oS seguintes parametros:

e a existéncia de uma ordem de precedéncia entre os trabalhos (prec);
e os trabalhos que podem ser executados em maquinas paralelas (P); e

e uma funcio objetiva relacionada a minimizacdo do tempo de término desses
trabalhos (C,,,42).

A solucdo do problema esta relacionada com a busca de um valor C,,,, que seja
menor ou igual a &, com k inteiro e positivo. Assumindo, portanto, que os valores
de C; (tempos de finalizacdo dos trabalhos i) e de m; (maquina onde o trabalho i
é processado) sao representados por coédigo binario, constituindo dois vetores de
entrada com tamanho limitado para a entrada do problema, podemos verificar em
tempo polinomial se os C; e u; determinam um escalonamento possivel para C,,,, <
k.

Garey e Jonhson enumeram varios problemas NP-completos de escalona-
mento, entre eles o sequenciamento de tarefas em um tnico processador e o pro-
cessamento de tarefas em varios processadores. Dizer que um problema de escalo-
namento é NP-Completo significa afirmar que obter um algoritmo de complexidade
polinomial para sua resolucéo € tao dificil quanto encontrar um algoritmo polino-
mial para resolucdo do problema do caixeiro viajante. A seguir, selecionamos dois
problemas NP-completos descritos pelos autores. O primeiro problema refere-se ao
sequenciamento de tarefas em um processador, com datas de inicio e fim determi-
nadas. O segundo refere-se a alocacio de tarefas em maquinas heterogéneas nao

relacionadas, tendo como funcédo minimizar o makespan/.

Problema 1: Sequenciamento de Tarefas

Para esse problema, é definido um conjunto de tarefas 7', com cada ¢t € T, um inteiro
positivo /(t), referente ao tamanho da tarefa, um inteiro positivo, r(¢), referente ao
tempo de inicio da tarefa e um inteiro positivo, d(?), referente ao término da tarefa.
Para essas definicoes, tem-se as seguintes afirmacoes:

e para quaisquer tarefas distintas ¢; e t,, se temos uma funcéo ou critério de

otimizacao o tal que o(t1) > o(t2), entédo o(t1) > o(ta) + I(t2);

9Notacéo do problema conforme Graham et al, vide Secéo
0Tempo entre a submisséo da tarefa e a sua finalizacéo.
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e para todas as tarefas ¢t € T, o(t) > r(t);

e para todas as tarefas ¢t € T, o(t) + I(t) < d(t).

Os requisitos do escalonamento S, representados pela funcéo o, podem ser descritos
da seguinte maneira:

1. atribuicdo de um tempo de inicio unico para cada tarefa ¢ do conjunto, decor-
rente da relacdo um-por-um da funcio o;

2. duas tarefas ndo podem executar simultaneamente, pois se a tarefa ¢, é esca-
lonada para executar apéds a tarefa ¢, (o(t1) > o(t2)), entédo o tempo mais cedo
no qual a tarefa ¢; pode ser escalonada, pertence a qualquer momento apés o
término da tarefa t,, ou seja, o(t) + I(t1);

3. nenhuma tarefa pode iniciar antes do seu tempo de inicio; e

4. nenhuma tarefa pode terminar depois do seu tempo de término estabelecido.

Este tipo de problema é caracteristico de um escalonamento local, no qual o fa-
tor determinante para a sua complexidade séo os requisitos impostos pelos tempos
de inicio e término das tarefas, concomitantemente a concorréncia por um tnico
processador. O tratamento desse problema est4 definido geralmente na implanta-
cao de algoritmos nos escalonadores de um computador.

Problema 2: Escalonamento em Maquinas Heterogéneas

Para o escalonamento distribuido, o problema de minimizar o makespan, R||C\q.
da maquina mais carregada é NP-Dificil [55]. Na sequéncia, descreve-se a forma-
lizacao referente a alocacédo de n tarefas independentes a m maquinas paralelas
nao-relacionadas, com um tempo de processamento diferente de cada tarefa em
cada maquina.

Assim, um conjunto J = ji, js, ..., j, de n tarefas alocadas a um conjunto / =
i1, 12, ..., i,m de m maquinas e uma matriz m por n, com p;; tempos de processamento,
onde p;; € o tempo que a i-ésima maquina consome para executar a j-ésima tarefa.
Considerando, também, X = z;; representando um conjunto de variaveis de decisdo
e atribuindo z;; = 1, caso a j-ésima tarefa seja alocada para a méquina i, e 0, caso

contrario, tem-se a seguinte representacio matematica, definida pelas Equacoes

4.4, 4.5, d.6le 4.7

min(Ciaz) 4.4)
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considerando

Z(pijxij) < Cpaz,t =1,2,...,m (4.5)
j=1
wy=1j=12..n (4.6)
i=1
vy =00ul,i=12..,mj=12 ..n (4.7

Com a apresentacido desses dois problemas, enfatizamos a dificuldade e a im-
portancia que o escalonamento de tarefas exerce no contexto de ambientes compu-
tacionais paralelos e/ou distribuidos. Varias abordagens e heuristicas colaboraram
para o desenvolvimento e a implementacao de algoritmos que resultaram em um

aumento do throughput e na melhora de desempenho dos sistemas.

4.4 Levantamento Bibliografico

Nesta secéo, apresentamos e discutimos a bibliografia estudada neste trabalho, que
aborda diversas solucdes relacionadas ao problema do escalonamento de tarefas em
sistemas distribuidos. Para cada trabalho, descrevemos seus objetivos, a metodo-
logia empregada e os resultados, além de discutir as ideias de cada texto que séo
mais ligadas ao trabalho desenvolvido nesta dissertacéo.

Como critério de selecao dos textos, escolhemos trabalhos relacionados ao esca-
lonamento de tarefas independentes em ambientes heterogéneos, incluindo, tam-
bém, textos com métodos passiveis de utilizacdo no p2pBIOFOCO.

”A Taxonomy of Scheduling in General-Purposed Distributed Computing
Systems”

Autores: T. L. Casavant and J. G. Kuhl [22]

Ano: 1988

e Objetivo: propor uma taxonomia hibrida (horizontal e hierarquica) para o
problema do gerenciamento de recursos, com o objetivo de padronizar uma
terminologia e estabelecer mecanismos de classificacdo do problema de esca-

lonamento.
e Metodologia: avaliacéo de sistemas de classificagdo e taxonomias ja propostas.

e Resultados: compilacdo das tendéncias e das ideias sobre o gerenciamento de
recursos apresentadas até a data de publicacdo do artigo (1988), para entéo
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propor uma taxonomia plausivel e util que oriente o estudo do gerenciamento
de recursos em sistemas computacionais. A taxonomia tem como foco a classi-
ficacdo dos métodos de escalonamento em sistemas mono e multiprocessados,
estendendo-se aos sistemas distribuidos, conforme comentario na concluséo
do trabalho.

e Discussdo: na analise das vantagens e das desvantagens de inclusio de deter-
minada categoria de escalonamento em nosso trabalho, a utilizacéo da hierar-
quia de Casavante e Kuhl foi 1itil para identificarmos, a partir das caracteris-
ticas do sistema p2pBIOFOCO (independéncia das tarefas, heterogeneidade
dos recursos), os elementos positivos e negativos de cada tipo de escalonador a
ser utilizado. Assim, por exemplo, sabemos que um escalonador estatico tem
a vantagem de executar o algoritmo de alocacdo dos processos aos recursos em
tempo de compilagcio, aumentando a eficiéncia do ambiente de execucdo. No
entanto, uma das principais desvantagens é a falta de métodos para eficiente-
mente estimar os tempos de execucao das tarefas e os atrasos de comunicacéo

presentes no sistema.

”Task Scheduling in Networks”
Autores: C. Phillips, C. Stein and J. Wein
Ano: 1996

e Objetivo: propor algoritmos aproximados para o calculo do makespan e do
tempo médio de finalizacdo das tarefas em sistemas distribuidos, conside-
rando o tempo do trafego das informacdes na rede.

e Metodologia: definicdo de teoremas e de lemas, com a utilizagdo de inducéo
matematica, da teoria dos grafos e da analise de algoritmos.

e Resultados: algoritmos aproximados para o escalonamento distribuido, consi-
derando o tempo de comunicacéo entre as maquinas no calculo do tempo total
de execucao das tarefas do sistema.

e Discussdo: consideramos que a inclusdo de algoritmos para calculo do tra-
fego de informacoes no p2pBIOFOCO adicionaria uma complexidade desne-
cessaria para o atual estagio do projeto. Assim, abdicamos de aplicarmos, no
momento, as ideias dos autores no sistema. No entanto, com o aumento do
numero de nés e da complexidade da rede, esse trabalho pode ser analisado
novamente para calculo do impacto do trafego das informacées na rede.

”On the Robustness of the Soft State for Task Scheduling in Large-scale
Distributed Computing Environment”
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Autores: H. Tada, M. Imase e M. Murata [103]
Ano: 2008

e Objetivo: propor dois métodos para o controle da utilizacdo de CPU e do tempo
de execucio das tarefas na execucéo do algoritmo WQR (Workqueue with Re-
plication [99]) em um sistema distribuido.

e Metodologia: aplicacdo de duas abordagens: a primeira baseada no uso de
timeout para a execucdo de uma tarefa e a dltima no emprego de soft state
method (protocolo para troca de mensagens com o objetivo de monitorar
o estado dos hosts) para solucéo de problemas originados quando ha cancela-

mento de tarefas ou falhas na execucao da tarefa.

e Resultados:

— o0 método soft state é mais robusto do que o método task timeout, conside-

rando as falhas de execucéo das tarefas;

— o0 desempenho do método task timeout depende do valor do timeout, que
é dificil de calcular;

- o0 método soft state gasta menos ciclos de CPU quando a taxa de falhas
na execucio das tarefas é baixa;

— o0 método soft state tem baixo desempenho quando a perda de mensagens

ultrapassa determinado limite.

e Discussdo: o trabalho cita dois problemas conhecidos sobre o controle de tra-
fego de mensagens em sistemas distribuidos: o tempo de expiracdo da men-
sagem (timeout) e a inclusdo de regras de seguranca com a utilizacao de fi-
rewalls. Em nosso sistema, as ideias de Tada e et al sdo uteis em razido da
utilizacdo do algoritmo WorkQueue with Replication (WQR) e das caracteris-
ticas da rede (existéncia dos firewalls entre as instituicoes envolvidas - UnB
e EMBRAPA) na qual executamos a submisséo dos trabalhos.

”A Decentralized Scheduling and Load Balacing Algorithm for Heteroge-
neous Grid Environments”

Autores: M. Arora, S. K. Das e R. Biswas

Ano: 2002

e Objetivo: desenvolver um algoritmo para escalonamento de tarefas com ba-
lanceamento de carga entre os recursos de um ambiente distribuido, utili-
zando varios parametros relacionados aos recursos dos nés e a criacdao de mé-

tricas de desempenho baseadas em fungoes de maximizacio e minimizacao.
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e Metodologia: desenvolvimento do algoritmo, com a utilizacdo de MPI (Mes-
sage Passing Interface), e execucdo de simulacoes utilizando parametros de-
finidos para os recursos de cada no, além de estipulacdo dos parametros de
desempenho. O conjunto de simulacoes foi executado em trés grupos:

- com heterogeneidade de recursos e com laténcia da comunicacdo cons-
tante;

- com capacidade dos recursos constante e com variacdo da laténcia da
comunicacgao entre os nés;

— com heterogeneidade de recursos e com variacao da laténcia.

Na execucéo do algoritmo, séo consideradas duas filas: uma fila local contendo
as tarefas que serdo executadas no né e uma fila externa, referente as tarefas
que serdo migradas para outros nés com base na carga do né atual. Neste
algoritmo, os autores utilizam a comparacao entre a laténcia de comunicacgdo
entre 0s nos e o tempo considerado para esvaziar a fila local de tarefas. Se o
dobro do tempo de comunicacédo for menor do que o tempo de esvaziamento
da fila local, uma nova tarefa é requisitada de um né vizinho. Assim, essa
heuristica determina o seguinte: quanto maior a carga no né, menor a dispo-
nibilidade para aceitar novas tarefas. No algoritmo de Arora et al (transcrito

em seguida), podemos visualizar a rotina principal de execuc¢do do algoritmo.

algoritmo 1 Arora et al

1: loop
2: if (o «+ nova tarefa) then

3: tempo < tempo atual do sistema
4: executaRemoto «— avaliaCarga(«,tempo) {Verifica carga local no né}
5: if (excecutaRemoto) then
6: tempor, < tempo para esvaziar a fila local
7: Vj € Vizinho(P;)
8: if (2 C’omm{ < temporr) then
9: RequererEnvio(j, Comm?, tempop;) {Utiliza MPI para envio de solicita-
cao de um tarefa ao né vizinho}
10: end if
11: Receber(tempor;) {Aguarda resposta do envio}
12: Balancear(S, R) {
13: end if}
14: end if
15: end loop

e Resultados:
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- mantendo-se a laténcia de comunicacédo entre os nés e as caracteristi-
cas das tarefas constantes, somente com a variacdo da capacidade dos
recursos, os autores observaram o aumento do desempenho, quando os

recursos sio incrementados (como seria esperado);

- com a variagdo na laténcia e mantendo-se os recursos constantes, o au-
mento nos custos da comunicacido degradaram o parametro de desem-
penho;

— houve degradacao do tempo de execucédo da tarefa com a maior especifi-
cidade de requisitos para a execucao da tarefas.

e Discussdo: o foco na descentralizacdo do processo de escalonamento com cri-
térios de balanceamento de carga, concomitante a criacdo de uma politica de
localizagao de nés iniciada na maquina que recebe os trabalhos do usuario, séo
caracteristicas que também fazem parte da arquitetura do p2pBIOFOCO. O
algoritmo desenvolvido, implementado com a utilizacdo de MPI, tem algumas
funcoes e estruturas de dados (filas), com a possibilidade de aproveitamento
na construcédo de um escalonador. Como observacéo ao trabalho dos autores,
o mecanismo de localizacdo dos nés - baseado na execucao de pings e execucgao
de procedimentos de roteamento com restricoes ao tempo de laténcia na co-
municacio entre os nos - poderia ser substituido pela implementacido de uma
DHT, considerado um método de busca mais independente, mais eficiente e
nédo acoplado a solucéo.

"Trading Cycles for Information: Using Replication to Schedule bag of
tasks Applications on Computacional Grids”

Autores: D. P. da Silva, W. Cirne e F. V. Brasileiro

Ano: 2003

e Objetivo: desenvolver e implementar o algoritmo Workqueue with Replication
(WQR), utilizando como base o algoritmo classico Workqueue, com o propo-
sito de minimizar o problema do escalonamento dindmico de tarefas indepen-
dentes (neste caso, caracterizadas como Bag of Tasks-BoT) em sistemas he-
terogéneos, dispensando a dependéncia de qualquer tipo de informacao sobre

as tarefas ou sobre os recursos do sistema.

e Metodologia: anéalise do desempenho do algoritmo, efetuando comparacoes
com os algoritmos que utilizam as informacées sobre os recursos do ambiente.
Os autores utilizaram um ambiente distribuido virtual, criado pela ferra-

menta Simgrid [20], e realizaram os experimentos aplicando os algoritmos
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Dynamic Fastest Processor to Largest Task First (Dynamic FPLTF), Suffe-
rage, Workqueue basico, WQR2x, WQR3x e WQR4x. O primeiro algoritmo
foi alterado pelos autores para tornar-se uma versdo dindmica do conhecido
algoritmo FPLTF [79]. Assim como o algoritmo Dynamic FPLTF, o algoritmo
Sufferage [21] necessita de informacdées do sistema, como o tamanho da tarefa,
a carga do né e a velocidade do processador, para a atribuicdo das tarefas aos
hosts. Seu método utiliza o segundo melhor completion time resultante da
execucao de uma tarefa em um né. O préximo algoritmo, Workqueue, néo
precisa de qualquer tipo de informacéo para o escalonamento, atribuindo as
tarefas arbitrariamente aos nés. Com relacdo aos algoritmos WQRNx (onde
N é o threshold de replicacédo das tarefas), as simulacoes foram realizados com
os fatores de replicacéo 2, 3 e 4.

Resultados: a execucao dos escalonadores com os mesmos parametros de hete-
rogeneidade de maquinas e de tarefas, alterando-se somente a granularidade
das aplicacoes, demonstra o seguinte:

1. Na primeira simulacdo, na qual as tarefas tem tamanho médio de 5000
segundos, o tempo médio de execucao dos algoritmos se mantém préximo.
A partir desse ponto, ha uma degradacédo acentuada do algoritmo Wor-
queue. Até 25000 segundos, o algoritmo WQR tem um melhor desem-
penho. No entanto, ao aumentar a granularidade da aplicacdo (tarefas
até 125000 segundos), os algoritmos dindmicos melhoram o desempenho.
Em contrapartida, o algoritmo WQR aumenta o tempo médio de execucédo
da aplicacdo em decorréncia da atribuicao de tarefas maiores a maquinas
mais lentas.

2. No segundo cenario, com o incremento do indice de heterogeneidade das
maquinas, o desempenho dos algoritmos baseados em informacées dos
recursos melhora em relacédo ao algoritmo WQR. Para minimizar a dis-

crepancia, o numero de copias das tarefas é aumentado no WQR.

3. Na terceira simulacio, com variacdo no valor do indice de heterogenei-
dade do tamanho das tarefas, o algoritmo WRQ apresenta melhor desem-
penho que os outros algoritmos, quando aumenta-se o nimero de cépias

da tarefas para 3 e 4.

4. Por fim, o ultimo resultado do trabalho apresenta uma relacdo entre o
consumo de CPU do algoritmo WQR quando incrementamos o nimero
de copias. Verifica-se o aumento acentuado desse consumo em relacdo ao
crescimento da granularidade da aplicacéo.
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e Discussdo: a simplicidade de sua implementacéo, as caracteristicas das ta-
refas (BoT) e a independéncia de informacodes sobre os recursos do sistema
determinaram a escolha deste algoritmo para o p2pBIOFOCO. Dessa forma,
verificaremos se os tempos observados na aplicacdo do algoritmo apresentam
resultados proporcionais aos experimentos realizados na ferramenta de simu-
lagao (Simgrid). No nosso trabalho, utilizamos a aplicagdo de Bioinformatica
BLAST, definindo como tamanho das tarefas o tamanho de arquivos fragmen-
tados obtidos a partir de um arquivo FASTA. Mais detalhes sobre a execucéo
do algoritmo e sobre a sua implementacéo no p2pBIOFOCO serao discutidas
na Secéo

"Low Complexity Performance Effective Task Scheduling Algorithm for
Heterogeneous Computing Environments”

Autores: E. Ilavarasan e P. Thambidurai [63]
Ano: 2007

e Objetivo: desenvolver um algoritmo dinadmico baseado em escalonamento em
lista , com baixa complexidade e bom desempenho para o escalonamento de
tarefas em sistemas computacionais heterogéneos. O algoritmo PETS (Perfor-
mance Effective Task Scheduling) apresenta complexidade de tempo igual a
O(e)(p+logv) para aplicacdes modeladas como DAGs (Directed Acyclic Graph),
em que v é o numero de tarefas, e € o nimero de arestas (representando a de-

pendéncia entre as tarefas) e p representa o nimero de processadores.

e Metodologia: desenvolvimento de uma ferramenta para geracédo de DAGs (Di-
rected Acyclic Graphs) e aplicacdo de problemas do mundo real (Decompo-
sicao LU, Transformacoes de Fourier e dinamica molecular), comparando o
PETS a trés algoritmos que aplicam o mesmo método de escalonamento em
lista, LMT-Levelized Min Time, CPOP-Critical Path On a Processor e HEFT-
Heterogeneous Earlist Finish Time. As métricas de comparacio foram as se-

guintes:

— Schedule Length Ratio (SLR): relacio ente o makespan e a soma dos cus-

tos para computar as tarefas no caminho critico;

- aumento da rapidez de processamento (speedup): relacio existente entre
o tempo de execucéo sequencial e o tempo de execucdo em paralelo das

tarefas;

Halocacéo de tarefas utilizando uma lista ordenada de processos baseada em prioridades, execu-
tada em dois passos: 1° - selecdo do processo com prioridade mais alta; 2° - atribuicdo do melhor
recurso ao processo selecionado
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- eficiéncia: relacéo entre o valor do speedup e o nimero de processadores
usados no escalonamento;

— numero de ocorréncias dos escalonamentos de melhor qualidade: nimero
de vezes que cada algoritmo produz um escalonamento de qualidade me-
Ihor em relacao aos outros algoritmos, e;

- tempo de execucédo dos algoritmos: tempo para obtencdo de um resultado
para um determinado grafo de tarefas.

e Resultados: de acordo com os autores, o tempo de execucéo do algoritmo, apés
a realizacdo dos experimentos foi de O(e)(p + logv), produzindo um tempo
de execugdo melhor comparando-o aos tempos O(p*.v?), O(p?.v) e O(p*.v) dos
algoritmos LMT, HEFT e CPOP, respectivamente.

e Discussdo: o estudo desse algoritmo teve como objetivo oferecer um contra-
ponto a maioria dos algoritmos avaliados, que possuem como foco central o
tratamento de tarefas independentes. Para o caso de precedéncia entre tare-
fas, um algoritmo com baixa complexidade e com boa aproximacéo a solucéao
6tima é um grande desafio, em decorréncia do tempo de execuc¢édo néao polino-
mial para esse tipo de problema.

”A Peer-to-Peer Meta-Scheduler for Service-Oriented Grid Environments”

Autores: K. Dornemann, J. Prenzer e B. Freisleben
Ano: 2007

e Objetivo: implementar um metaescalonador distribuido para sistemas basea-
dos em computacio em grade [51] [54], que seja tolerante a falhas, escalavel,
com balanceamento automatico de carga e de facil gerenciamento.

e Metodologia: combinacido de tecnologias utilizadas em computacdo em grade
orientada a servicos com técnicas empregadas em ambientes peer-to-peer. Uti-
lizacéo do algoritmo ACO (Ant Colony Optimization), para resolver problemas
de otimizacio, baseado no comportamento natural das formigas e adaptado
para redes P2P.

e Resultados: os autores utilizaram como métricas o desvio padrao observado
na distribuicdo dos trabalhos entre os nés e o tempo requerido para a distri-
buicdo dos trabalhos entre os nés. Concluiram que um desvio menor do que
5 trabalhos representou uma boa qualidade no balanceamento dos trabalhos
entre os nos do sistema. O tempo de 50 segundos para o escalonamento de

2000 trabalhos para 11 nés foi considerado rapido o bastante para a utilizacdo
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em aplicacdes do mundo real. A implementacio do algoritmo de roteamento
também foi avaliada e considerada eficiente em decorréncia dos poucos hops
verificados no processo de escalonamento do trabalho.

e Discussdo: o enfoque dado pelos autores ao escalonador foi a descentralizacéo,
resultado da sua distribuicdo entre todos os nés do sistema. Em nossa pro-
posta, também sugerimos a distribuicao do escalonador entre todos os nés do
sistema, mas com a possibilidade de alternar o algoritmo de escalonamento,
conforme o comportamento do sistema. No texto, observamos que néo ha re-
feréncia ao contexto das aplicacoes, sendo consideradas, provavelmente, apli-

cacoes que sdo proprias para execucdo em plataformas distribuidas.

”Scheduling Independent Tasks on Metacomputing Systems”
Autores: H. A. James, K. A. Hawick e P. D. Coddington
Ano: 1999

e Objetivo: desenvolver um modelo de escalonamento hierarquico para o geren-
ciamento em larga escala de trabalhos em um sistema metacomputaciona.

e Metodologia: estudo de politicas de escalonamento para obtencdo de um de-
sempenho proximo ao desempenho 6timo de execucdo de tarefas indepen-
dentes, com a analise da execucédo de cinco algoritmos de escalonamento. A
utilizacao de cinco tipos de distribuicédo das tarefas com variacédo de seus tem-
pos no intervalo entre 0,1 e 1,0 segundo. Algoritmos utilizados: Round-Robin,
Clustered Round-Robin, Minimal Adaptive (obtém um conjunto de informa-
c¢does minimas sobre o desempenho dos nés para a atribuicio dos trabalhos
remanescentes), Continual Adaptive (analise de desempenho dos nés antes
de enviar os ”jobs”) e FCF'S (first-come, fist-serve). Utilizacao de distribuicoes
dos tempos de execucdo das tarefas, a saber: Uniforme, Normal, Poisson, Bi-
modal e Randomica.

e Resultados: se a distribuicdo dos tempos de execucédo é conhecida, como no
caso de distribuicées homogéneas, o algoritmo clustered round-robin é o mais
indicado (menor tempo de laténcia e de overhead de predicdo). Para aquelas
distribuigdes onde existe simetria ou alto grau de clusterizacao (ex.: Poisson
e normal), o algoritmo com melhor desempenho foi o continual adaptive. Para
distribuicdes que possuem aleatoriedade em sua configuracéo (aleatéria e bi-
modal), a escolha do algoritmo FCF'S, conforme os resultados, é a melhor.

12Um sistema metacomputacional é um sistema executado em um metacomputador. Conforme
Foster et al [62]], um metacomputador é um computador virtual criado pela interligacdo de varios
recursos distribuidos geograficamente, através de redes de alta velocidade.
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e Discussdo: os aspectos do trabalho que se destacaram foram a caracterizacéo
das tarefas como independentes, as distribuicées dos tempos de execucdo e a
comparacao efetuada entre os algoritmos:

- a independéncia das tarefas faz parte do escopo do nosso trabalho;

- as distribuicoes sugeridas para a chegada de tarefas ao sistema, conside-
rando os intervalos dos tempos de execucdo, tentam simular a execucéo
em um ambiente real. Dessa forma, tentamos estabelecer semelhancas
entre as distribuicoes observadas (aleatdrias, normais e de Poisson) e o
padrédo de submissédo de tarefas ao p2pBIOFOCO;

- a comparacao entre os 5 algoritmos estudados produz varias informa-
coes que sao uteis para o nosso trabalho, especialmente, com relagao as
distribuicées dos tempos de execucéo, a utilizacdo de algoritmos com in-
formacoes sobre o tempo de execucdo das tarefas e as vantagens e as
desvantagens identificadas em cada abordagem.

”Load Sharing in Distributed Systems”
Autores: Y.-T. Wang e R. J. T. Morris
Ano: 1985

e Objetivo: propor uma taxonomia de algoritmos de balanceamento de carga
em sistemas distribuidos que represente uma dicotomia basica entre as abor-
dagens do balanceamento iniciado pelo recurso e do balanceamento iniciado
pelo servidor.

e Metodologia: aplicacao de um parametro de desempenho criado pelos autores
e denominado Q-factor (quality of load sharing) para avaliar a eficiéncia de
um algoritmo no balanceamento de carga. O parametro tenta demonstrar o
comportamento do balanceamento de carga no sistema, destacando deficién-
cias referentes a existéncia de nés ociosos enquanto existem trabalhos espe-
rando para serem executados. Seu calculo tem como parametros principais
o tempo médio de resposta de todos trabalhos executados quando utiliza-se o
algoritmo first-come first-served (FCFS) e o tempo médio maximo de resposta

do recurso i quando aplicado determinado algoritmo A.

e Resultados:

— a escolha do algoritmo de balanceamento de carga é uma decisao critica
no projeto do sistema distribuido;
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— para o mesmo nivel de troca de informacoes, os algoritmos de escalona-
mento executados no servidor tém mais chance de serem melhores em

desempenho do que os algoritmos executados nos recursos;

- alguns dos algoritmos estudados, como multiserver cyclic server , subes-
timados em estudos anteriores, produziram solucdes efetivas de acordo

com os resultados apresentados pelos autores.

e Discussdo: os autores criaram um parametro (Q-factor) para uma distribuicéo
mais justa dos trabalhos entre os nés de uma rede, propiciando um balancea-
mento de carga. Esse fator, com a apropriada adaptacdo para sistemas hete-
rogéneos, poderia ser aplicado ao nosso sistema para a obtencao da qualidade
do balanceamento na implementacédo de determinado algoritmo. No estudo,
ressaltamos que o desempenho dos algoritmos néo esta atrelado somente ao
desempenho intrinseco de sua execucdo, mas também aos varios parametros

determinados pelos autores em suas simulacées.

”Scheduling in a dynamic heterogeneous distributed system using esti-
mation error”

Autores: A. J. Page, thomas M. K. and T. J. Naughton

Ano: 2008

e Objetivo: apresentar um algoritmo de escalonamento que trata caracteris-
ticas restritivas do escalonamento de tarefas (heterogeneidade das tarefas,
heterogeneidade de recursos, DAG’s com restricées de comunicacio e tarefas,
custos de comunicacao, etc) através da técnica de estimativa de erro, obtida
dinamicamente. O algoritmo é definido como um par de processos, com um
processo executando o gerenciamento das tarefas (centralizado em um servi-
dor) e o processo de escalonamento, propriamento dito, distribuido para cada

2

no.

e Metodologia: geracao de uma matriz de tempo estimado de computacao (ETC)
de cada tarefa em cada processador, utilizando duas técnicas para geracéao
da matiz: k-nearest neighbours (k-NN) e smoothed average com benchmark
analitic.

e Resultados: um escalonador simples que inicia o processo de escalonamento

sem o conhecimento prévio dos recursos do sistema ou da complexidade dos

13 Algoritmo no qual cada servidor visita os recursos de maneira ciclica, exaustivamente ou até
determinado limite, removendo e disponibilizando determinado nimero de trabalhos
14Teste que avalia o desempenho das méaquinas disponiveis com a execucéo de determinado tipo

de cédigo [71].
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trabalhos a serem submetidos. Os testes (efetuados com até 90 processadores
utilizando problemas das areas de Ciéncia da Computacao, Bioinformatica
e Engenharia Biomédica) demonstraram que o algoritmo é eficiente para ob-
tencdo de um baixo makespan, executando tdo bem quanto um algoritmo com-
plexo estabelecido sobre uma heuristica evolucionaria.

e Discussdo: apesar da centralizacdo do gerenciador de tarefas, o método de
estimativa de erro parece-nos apropriado para utilizacdo também em escalo-
nadores descentralizados, com a execucdo de uma instancia do escalonador
em cada n6 e a adaptacdo do médulo de gerenciamento para a sua execucgédo
em todos os nds. Notamos, também, que a flexibilidade do gerenciador de
tarefas para tratamento de tarefas independentes e com diversos graus de
dependéncia é um conceito util para futuras versoes do p2pBIOFOCO.

”Scheduling Independent Tasks Sharing Large Data Distributed with Bit-
Torrent”

Autores: B. Wei, G. Fedak e F. Capello

Ano: 2005

e Objetivo: propor um modelo que selecione o melhor protocolo entre o BitTor-
rent e o FTP (File Transfer Protocol) [60], de acordo com o tamanho do arquivo
a ser distribuido e com o niimero de nés do sistema. Propor uma evolucéo no
protocolo BitTorrent que permita a identificacdo de mais padrées de comuni-

cacao.

e Metodologia: a simulacéo da distribuicao dos arquivos foi registrada em traces
obtidos da rede e da CPU. A simulacdo da rede utilizou os tempos de trans-
feréncia dos arquivos registrados em cada n6. O desempenho de cada CPU
foi modelado usando ferramenta apropriada para a apuracdo da disponibi-
lidade da CPU durante um periodo de 51 dias. As tarefas foram definidas
pelo nimero de operacoes que executam. No escalonamento das tarefas fo-
ram utilizadas duas heuristicas: uma basica (Round Robin) e outra baseada
em informacées dos nés (Min-Min, Max-Min e Sufferage).

e Resultados: a implementaciao do modelo que seleciona o melhor protocolo de
acordo com o tamanho do arquivo a ser distribuido e com o nimero de nés
foi feita com sucesso. As heuristicas baseadas em algum tipo de informacéao
obtida do sistema (carga da CPU, taxa de transferéncia de dados, etc) conse-
guiram um incremento de até trés vezes na rapidez de execucio dos trabalhos,

quando comparado o protocolo BitTorrent adaptado para MinMin, MaxMin e
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Sufferage com o protocolo FTP-Round Robin, além de aumento de 1,5 quando
comparado com o protocolo BitTorrent-Round Robin.

e Discussdo: a principal ideia do texto, referente a distribuicdo dos dados uti-
lizando BitTorrent ou FTP, é uma das principais alteracées que propusemos
para o p2pBIOFOCO. Tendo em vista a submissio dos dados referentes aos
arquivos FASTA, a atualizacdo das bases bioldgicas de dados, geralmente na
faixa de gigabytes, e a disponibilizacdo dos resultados das tarefas aos nos, a
alternativa parece-nos viavel para aumentar o desempenho do sistema com
relacdo a transferéncia dos dados.

”Algorithms for Scheduling Independent Tasks”
Autores: S. K. Sahni
Ano: 1976

e Objetivo: estudar quatro problemas de escalonamento de tarefas:

1. sequenciamento de trabalhos em um tunico processador com deadlines;

2. sequenciamento de trabalhos em m processadores idénticos para mini-
mizar o tempo de término;

3. minimizacédo do minimum flow time com a utilizacdo de escalonamento
SPT (shortest process time first);

4. sequenciamento de trabalhos em dois processadores idénticos para mi-
nimizar weigthed mean flow time. Utilizar algoritmos de programacéo
dindmica para obtencao de solucdes 6timas e apresentacio de trés técni-
cas genéricas para obter solucoes aproximadas.

e Metodologia: descricao dos problemas de escalonamento utilizados no estudo;
descricéo e analise dos algoritmos 6timos existentes para solucéo desses pro-
blemas; utilizacdo das técnicas digit truncatio, dynamic interval partitio-
ningd e static interval partitioning para elaboracao de algoritmos aproxima-
dos que resolvam os problemas apresentados obtendo uma boa solucéo.

e Resultados: para os problemas (1) Job Sequencing with Deadlines (JSD) e
(3) Weighted Mean Flow Time (WMFT) os autores produziram algoritmos de

5Método utilizado para a reducéo de alguns ou de todos os nimeros de um problema, para que
possa ser executado em tempo polinomial sobre a instdncia reduzida [94].

16No método interval partition, o espaco de solucdes é dividido em intervalos e, para cada inter-
valo, consideramos somente uma das solugdes possiveis contidas no intervalo.
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complexidade O(n?/¢), em que ¢ é igual ao fator de aproximacéo, que garanti-
ram uma solucao préxima da solucédo 6tima. Quando generalizaram os méto-
dos aplicados para uma quantidade de processadores maior que 2 (m > 2), os

algoritmos nao foram eficientes;

e Discussdo: para o p2pBIOFOCO, a contribuicdo deste trabalho resume-se
ao escalonamento local das tarefas em maquinas da rede peer-to-peer ou, no
maximo, restrita a pares de maquinas com oS mesmos recursos, pois os al-
goritmos estudados consideram somente um nimero de processadores m < 2.
Assim, a eficiéncia provada para o algoritmo aproximado que trata o problema
JSD (Job Sequencing with Deadlines), por exemplo, poderia ser aplicada aos
noés individualmente, constituindo um procedimento de alocacéo global de ta-
refas (executado num primeiro passo) somado as propostas de Sahni para um

ou dois nés do sistema.

”The Performance of Bags-of-Tasks in Large-Scale Distributed Systems”
Autores: A. Iosup, O. Sonmez, S. Anoep e D. Epema
Ano: 2008

e Objetivos:

1. propor uma abordagem sistematica para avaliar o escalonamento de BoT's
em grandes sistemas de computacio distribuida, com a identificacédo de

trés classes de politicas de escalonamento;

2. propor um modelo de trabalho para solugdes baseadas em BoTs, vali-
dando o modelo através de informacoes colhidas de sistemas de compu-
tacao distribuida;

3. realizar uma investigacéo realistica e compreensiva do desempenho de

BoTs em sistemas distribuidos.

e Metodologia: descricdo dos modelos de sistemas clusters e dos trabalhos sub-
metidos ao sistema; apresentacdo de arquiteturas de gerenciamento de re-
cursos, com inclusdo dessas arquiteturas no conjunto de clusters; definicéao de
politicas de selecédo de tarefas; definicao de politicas de escalonamento de ta-
refas; definicdo do modelo para BoTs utilizando quatro aspectos: submissao
do usuario, padrées de chegada do BoT, tamanho do BoT e caracteristicas das
tarefas que compoem o BoT; simulacdo da execucdo dos BoT em sistema dis-
tribuido usando o simulador DGSim; avaliacdo das execucoes utilizando as
métricas makespan do BoT e NSL (Normalized Sheduled Length).
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e Resultados: os resultados foram organizados de acordo com os impactos do
modelo de carga do trabalho adotado e das politicas de escalonamento e se-
lecéo de tarefas no desempenho de aplicagées BoT em sistemas distribuidos.
Desse modo, enumera-se esses impactos da seguinte maneira:

- impacto da politica de escalonamento: politicas do tipo (U,*), ou seja,
que nao utilizam informacdes sobre os recursos - Unkonowledgement - e
sdo independentes em relacéo a informacoes sobre as tarefas (U,*) sdo as
mais adaptadas as aplicacoes BoTs;

- impacto das caracteristicas da carga de trabalho (workload): conside-
rando os trés padroes de chegada de trabalhos ao sistema: realistico,
com intervalos variaveis entre as chegadas das tarefas; ciclico contro-
lado, com a chegadas de todas as tarefas em intervalos de tempo iguais;
e, all at T-0, com a chegada de todas as tarefas ao mesmo tempo. Verifica-
se no ultimo caso um aumento substancial do makespan. A chegada das
tarefas em intervalos regulares mostrou-se mais favoravel em cinco tipos

de escalonamento em relacio ao modelo realistico.

— impacto de informacoes dindmicas do sistema: politicas baseadas em pre-
dicdo tém um impacto maior no desempenho que outras politicas de es-
calonamento;

- impacto da politica de selecdo de tarefas: é importante para os sistemas
com carga acima de 50 por cento. A selecdo de tarefas por ordem de
chegada tem melhor desempenho em varias configuracoes de carga;

- impacto da arquitetura de gerenciamento de recursos: escalonador cen-
tralizado com gerenciamento local de processos.

e Discussdo: o trabalho de Iosup et al é centrado na criacdo de um modelo
para aplicacoes BoTs em sistemas de computacao distribuida. Caracteristicas
como o padrao de chegada das tarefas ao sistema, tipos de aplicacdo usuaria
e as propriedades das tarefas sdo analisadas com o objetivo de encontrar uma
estatistica real de distribuicdo das tarefas. No texto sdo discutidas, também,
questdoes importantes relativas ao desempenho das BoTs e ao impacto das
politicas de escalonamento. Neste ponto, enquadramos o nosso projeto, em
razao de suas similaridades com a pesquisa desenvolvida. Nosso sistema é
utilizado por aplicacoes BoTs e esta sujeito a inclusdo e ao estudo de politi-
cas de selecédo de tarefas e de escalonamento, como mencionado no texto dos
autores.
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”Scheduling Data-Intensive Bags of Tasks in P2P Grids with BitTorrent-
enabled Data Distribution”

Autores: C. Briquet, X. Dalem, S. Jodogne e P.-A. Marneffe

Ano: 2007

e Objetivo: propor a combinacédo de varias tecnologias e padroes existentes para

a execucao de BoTs em sistemas peer-to-peer.

e Metodologia: utilizacdo do protocolo de compartilhamento de dados BitTor-
rent (BT) para a transferéncia de dados; caching de dados nos recursos com-
putacionais; utilizacdo do método Storage Affinity; elaboracdo de um novo
algoritmo de escalonamento de tarefas Temporal Tasks Grouping, baseado no
compartilhamento de dados observado nas tarefas; e replicacdo de dados.

e Resultados: o uso do protocolo BitTorrent para transferir grande quantidade
de dados compartilhados, diminui ou evita a formacéao de gargalos no sistema;
o suporte de caching evita a transferéncia de dados recentemente usados pelo
recurso; um algoritmo de escalonamento e selecdo de recursos minimiza a
quantidade de dados de entrada para uma dada tarefa; a combinacéo de todas
as técnicas apresentadas mais a utilizacdo do algoritmo proposto, Temporal
Taks Grouping (TTG), é eficiente para diversas configuracoes do sistema.

e Discussdo: o trabalho tem pontos em comum com o sistema p2pBIOFOCO.
A transferéncia de arquivos e a utilizacdo do algoritmo proposto no médulo
de escalonamento agregam ganho de desempenho na execucédo das tarefas
submetidas ao sistema. A utilizacdo da técnica de caching pode ser imple-
mentada para o problema de submissdo de tarefas referentes as sequéncias
de pesquisa duplicadas para os nés que ja executaram ou estdo executando

uma tarefa que tem essas sequéncias como entradas.

"Improving Peer-to-Peer Performance through Server-Side Scheduling”
Autores: Y. Qiao, F. E. Bustamante, P. A. Dinda, S. Birrer e D. Lu
Ano:2008

e Objetivo: mostrar como aplicar a heuristica SRPT (Shortest Remaining Pro-
cessing Time) no escalonamento de trabalhos em sistemas peer-to-peer de com-
partilhamento de arquivos. Verificar o incremento apresentado no desem-
penho em relacédo aos algoritmos FCFS (First Come Fist Served) e PS (Pro-
cessor Sharing) e como a aplicacdo dessa heuristica reduz significativamente
o tempo médio de resposta. Apresentar um algoritmo adaptado a partir do
SRPT.
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e Metodologia: analise detalhada para predicao do tempo dos servicos de cada
requisicao e introducido de um novo médulo de predicdo nas politicas de es-
calonamento do SRPT. A efetividade das politicas de predigao do algoritmo
adaptado é avaliada com a utilizacdo do método trace-driven simulations. Ex-
periéncia real do método de predicdo proposto através de sua implementacéo

em uma rede eDonkey.

e Resultados: sob varias cargas de trabalho, algoritmos baseados em SRPT pro-
duzem tempos de resposta mais rapidos para os usudarios, sem sacrificar os

critérios de eqiiidade (fairness).

e Discussdo: possivel uso do algoritmo de escalonamento no p2pBIOFOCO, com
a finalidade de diminuicdo do tempo de resposta dos nés, com o seguintes

objetivos:

— diminuir o impacto de sobrecargas para o algoritmo quando grande nu-

mero de requisicoes € feito no peer servidor;

- analisar os nés sob a perspectiva de servidores, estudando a carga de
trabalho quando submetidos a uma grande quantidade de requisicoes;

— analisar o padréao de distribuicdo de chegada dos trabalhos, tamanhos
dos trabalhos e tempo para execucao dos servicos;

- entender a utilizacdo dos nés como servidores dentro da estrutura das

redes peer-to-peer;

- estudar a integracéo da politica local do escalonador com a politica defi-

nida para os servicos do sistema,;

- verificar o médulo de predicio no contexto do peer-to-peer.

”Comparison of Heuristics for Scheduling Independent Tasks on Hetero-
geneous Distributed Environments”

Autores: H. Izakian e A. Abraham e V. Snasel

Ano:2009

e Objetivo: o principal objetivo dos autores é comparar algumas heuristicas ja
conhecidas e propor uma nova heuristica (min-max) que apresente resultados
melhores no escalonamento das tarefas, minimizando o makespan e o flow-
time;

e Metodologia: comparacdo de desempenho das heuristicas utilizando o bench-
mark proposto por Braun et al [13]], com a utilizacdo, também, de um modelo
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de simulacdo com um tempo estimado para computar uma matriz de 512 tra-
balhos em 16 maquinas. As instancias do benchmark foram classificadas em
12 tipos diferentes de matrizes, de acordo com as trés seguintes métricas:

heterogeneidade de tarefas, heterogeneidade de maquinas e consisténcia;

e Discussdo: neste trabalho destacamos os resultados da implementacéo do al-
goritmo min-max, expressando um desempenho maior, se comparado ao algo-

ritmo workqueue (WQR).

Resumimos na tabelal4.]] os principais pontos observados nos trabalhos mencio-
nados, destacando as caracteristicas que foram incorporadas ao p2pBIOFOCO.

Os trabalhos incluidos na tabela[4.2lreferem-se aos trabalhos pertinentes a clas-
sificacao dos escalonadores e ao estudo de algoritmos para escalonamento néao dis-
tribuido.

Nas tabelas [4.3], [4.4] e agrupamos os escalonamento conforme a arquite-
tura do sistema distribuido.

4.5 Escalonamento com Heuristica Min-Max

Para o entendimento dessa heuristica, descrevemos nesta secdo algumas informa-
coes sobre o conceito de mapeamento de tarefas com a apresentacdo de algumas
definicoes. Logo apds, discutimos dois algoritmos basicos que utilizam o tempo de
execucdo e o tempo de processamento como métricas e critérios para o escalona-
mento das tarefas.

Em geral, em um sistema computacional heterogéneo sdo necessarios esquemas
para atribuir tarefas as maquinas (matching) e para computar a ordem de execu-
cao dessa tarefas (scheduling). O processo de encontrar e escalonar as tarefas é
conhecido como mapeamento (mapping). Um mapeamento dindmico é executado
assim que as tarefas chegam para o processo de atribuigdo e escalonamento, en-
quanto no mapeamento estdtico conhecemos antecipamente o conjunto de tarefas e
as suas caracteristicas [77].

O tempo esperado de execucgdo e;; da tarefa ¢, na maquina m; é definido como o
tempo que a maquina m; levou para executar a tarefa ¢; considerado que a maquina
m; ndo tinha nenhuma carga na atribuicdo da tarefa. Quanto ao tempo esperado
ci; para completar a tarefa ¢, na maquina m; é definido como o tempo de proces-
samento (wall-clock) no qual a maquina m; completa a tarefa ¢, Em seguida, sdo

explicadas as duas heuristicas utilizadas pela heuristica Min-Max.
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Tabela 4.1: Algoritmos de Escalonamento - Resumo em Ordem Cronolégica

Autores Arquiteturas Escalonadores
| Arquitetura] Sistema [ Tarefas | Algoritmos [ Objetivo [ Comentarios para o p2pBIOFOCO

James (1999) cluster Distributed independentes Round Robin, escalonamento hierarquico método para estimativas e obtencéo dos
Java  Plat- Clustered para gerenciamento em larga tempos de execugdo das tarefas; estudo
form RR, Minimal escala. dos padrdes da chegada das tarefas ao

Adaptive, sistema.
Continual

Adaptive e

FCFS

Arora (2002) [6] grid Implementado independentes algoritmo de escalonamento de tarefas ba- funcoes e estruturas de dados (filas) para
com MPI Arora et al seado em funcées de maximi- a construcéo do escalonador; estudo sobre

zagdo e minimizacdo, com ba- o impacto da laténcia de comunicacéo
lanceamento de carga. entre 0s noés.

Cirne (2003) [99] grid Ourgrid bag of tasks WQR - Work- minimizar o problema do esca- independéncia de informacdes sobre o sis-
queue with lonamento dindmico de tarefas tema; bag of tasks; simplicidade de imple-
Replication independentes. mentacao.

Wei (2005) [L10] cluster LRI Simula- parameter sweep DP-RR Dual com base na politica de esca- distribuicéo dos arquivos com sequéncias

tion Cluster Protocol with lonamento, selecdo do melhor biolégicas utilizando um dos protocolos
Round Robin protocolo, FTP ou BitTorrent, mencionados.
para a difuséo dos dados.

Ilavarasan (2007) Distribuido | heterogéneo com precedéncia PETS - Per desenvolvimento de um algo- implementacdo de algoritmo para trata-
formance ritmo de escalonamento dina- mento de dependéncia de tarefas; contra-
Effective Task mico, baseado em lista, com ponto para os algoritmos estudados, mos-
Scheduling baixa complexidade e bom de- trando um modelo para tarefas néo inde-

sempenho. pendentes.

Dornemann (2007) [38] grid/P2P P2P  Meta- independentes ACO - Ant implementacao de um metaes- distribuicéo da politica de escalonamento
Scheduler Colony Opti- calonador, com balanceamento entre os nés do sistema; implementacéo
baseado no mization automatico, tolerante a falhas, de um metaescalonador com integracio
FreePastry escalavel e de fécil gerenci- dos escalonadores propostos.

P2P [92) manto

Briquet (2007) grid/P2P LBG - Light- bag of tasks TTG - Tem- proposta de combinacéo de va- utilizacao no p2pBIOFOCO do método de
weight poral  Tasks rias técnicas para a execu- difus@o dos dados, implementado no al-
Bartering Grouping cdo de bag of tasks em siste- goritmo proposto; possibilidade de execu-
Grid [16] mas peer-to-peer e implemen- ¢do de caching, para as sequéncias mais

tacdo de algoritmo de difusdo utilizadas na execucdo da ferramenta de
de dados baseado nos protoco- bioinformatica.
los FTP e BitTorrent

Tada (2008) [103] grid Heterogéneo bag of tasks WQR - Work- proposta de método para con- métodos propostos: soft state (SS) e task
queue  With trole da utilizacdo da CPU, timeout (TT) séo duas propostas que po-
Replication concomitante ao tempo de exe- dem ser aplicadas ao algoritmo WQR im-

cucdo das tarefas quando apli- plementado no p2pBIOFOCO, para ava-
cado o algoritmo WQR liagdo do ganho de desempenho e de tole-
rancia a falhas.

Qiao (2008) pP2p Gnutella independentes SRPT - Shor- estudo da aplicacao da heuris- trabalho utilizado como referéncia para
test  Remai- tica em sistema peer-to-peer; entender a carga submetida aos nés de
ning Proces- comparagdo com algoritmos um sistema peer-to-peer quando os nés
sing Time FCFS (Fist Come Fist Served) atuam como servidores.

e PS (Processing Sharing

Tosup (2008) cluster/grid | DGSim bag of tasks ECT, FPLT, avaliacé@o do escalonamento de centralizado na analise do padrao de che-
RR, WQR, bag of tasks em sistemas distri- gada das tarefas ao sistema, suas ca-
DFPLT, ECT- buidos racteristicas e a submissdo dessas tare-
P, STFR e fas pelo sistema; aplicacdo dos concei-
FPF tos quando o sistema p2pBIOFOCO esta

sob utilizacdo plena, com submissdo de
grande quantidade de requisigdes.

Page (2008) [84] distribuida | Heterogéneo independentes Utiliza fun- implementacdo de um algo- potencial aproveitamento do sistema ge-
¢coes de custo ritmo de escalonamento com renciador de recursos (RMS - Resource
FA,FE e FZ politicas de tratamento para Management System) proposto no texto

restricdes impostas na aloca- para sistemas peer-to-peer com algumas
¢éo das tarefas adaptacdes para seu uso descentralizado

Izakian (2009) distribuida | Heterogéneo independentes Min-Max comparacdo de varias heuris- implementacdo da heuristica Min-Max

ticas conhecidas e proposta de comparando-a ao algoritmo WQR, com a
uma nova heuristica para mi- avaliacdo do desempenho dos dois algorit-
nimiza¢do do makespan e do mos.

flowtime

o Minimum Execution Time (MET): também conhecida como LBA (Limited Best

Assignment), essa heuristica atribui cada tarefa para a maquina de melhor

expectativa de tempo de execucao daquela tarefa, desconsiderando a disponi-

bilidade da maquina [5]. No entanto, esse método pode causar o desbalancea-

mento de carga, produzindo um desempenho ruim.

e Minimum Completion Time (MCT): atribui cada tarefa para a maquina que

possui o minimum completion time daquela tarefa [5]. Desse modo, algumas

tarefas podem ser atribuidas para maquinas que nio possuem o menor tempo
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Tabela 4.2: Escalonamento néo distribuido e Classificacao

Autores

Arquiteturas

Escalonadores

Arquitetura] Sistema

[ Tarefas

| Algoritmos

Objetivo

[ Comentarios para o p2pBIOFOCO

|
l

Sahni(1976) [©95]

nao distri-
buida

diversos independentes

diversos

revisar e estudar quatro pro-
blemas de escalonamento:
sequenciamento de trabalhos
com prazos finais, sequen-
ciamento de trabalhos para
m > 2 processadores, mi-
nimizar mean flow time do
escalonamento com menor
tempo de finalizacdo e minimi-
zar mean flow time ponderado
param > 2.

escalonamento local das tarefas em ma-
quinas da rede peer-to-peer.

Casavant e Kuhl(1988) [22]

diversas

diversos diversas

diversos

propor uma taxonomia hibrida
(horizontal e hieraquica) para
o problema do gerenciamento
de recursos.

classificacao dos algoritmos utilizados no
p2pBIOFOCO.

Tabela 4.3: Escalonamento para Sistemas Grid

Escalonador Sistema Objetivo Autores
Algoritmo de | Distribuido (n | melhorar escalonamento consi- | Arora et al
Arora et al nodes) derando overhead da coordena-

cdo entre noés
WQR - Wor- | Ourgrid oferecer alternativa simples ao | Cirne et al
queue with escalonamento dinamico de ta-
Replication refas
WQR - modifi- | Ourgrid minimizar problemas de detec- | Tada et al
cado cdo de falhas e de cancela-

mento das tarefas

Tabela 4.4: Escalonamento para Sistemas P2P

Escalonador Sistema Objetivo Autores
SRPT - Shor- | Gnutella analisar desempenho dos | Qiao et al
test Remaining nés de sistemas P2P, quando
Processing atuam como “servidores”
Time
Worqueue p2pBIOFOCO fragmentar arquivos de Bioin- | Ribeiro
WQ) formatica e alocar os fragmen-

tos parar recursos disponiveis

no sistema

Tabela 4.5: Escalonamento para Sistemas Grid/P2P

Escalonador Sistema Objetivo Autores
ACO - Ant Co- | Metascheduler implementar escalonador tole- | Dornemann et
lony Optmiza- | (base FreePastry) rante a falhas, escalavel e de | al

tion

facil gerenciamento

TTG - Tempo-
ral Tasks Grou-
ping

LBG - Lightweight
Bartering Grid

implementar método de di-
fusdo de dados e combinar
varias técnicas para executar
BoT

Briquet et al

de execucdo, em decorréncia do alto tempo em que a tarefa fica no estado de

pronta (ready), para a sua execucdo. A intuicdo do procedimento é evitar o

desempenho pobre da estratégia de atribuicdo das tarefas as préximas ma-

quinas disponiveis (ndo considerando o menor tempo tempo de execucio) e

do procedimento MET, que néo considera o tempo de prontidao da maquina
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Tabela 4.6: Escalonamento para Sistemas Distribuidos em Geral

Escalonador Sistema Objetivo Autores
Min-Max Distribuido minimizar makespan e flow- | Izakian et al
time comparando com outras
heuristicas

DP-RR  (Dual | Cluster implementar método eficiente | Wei et al
Protocol - para difuséo de dados
Round Robin)

(ready time) [13]].

Neste ponto, podemos mencionar o algoritmo switching algorithm (SA) que uti-
liza as duas heuristicas em sua execucdo. A heuristica MET pode potencialmente
criar um desbalanceamento de carga entre as maquinas por atribuir mais tarefas
para algumas maquinas do que para outras, enquanto a heuristica MCT tenta ba-
lancear a carga atribuindo tarefas para a maquina com menor tempo para comple-
tar a tarefa [56]]. Se as tarefas ndo possuem um padréo de chegada ao escalonador,
é possivel a utilizacdo da heuristica MET, com o custo do balanceamento até um
determinado limite. Se esse custo for ultrapassado, troca-se o método de escalo-
namento para o MCT, amenizando, portanto, o impacto do desbalanceamento do
algoritmo aplicado anteriormente. Desse modo, o algoritmo SA tenta prover ao
escalonador as propriedades desejaveis do MET e do MCT.

Diante do exposto, a heuristica Min-Max [66], assim como o algoritmo SA, uti-
liza, também, as duas heuristicas mencionadas (MCT e MET) em sua implemen-
tacdo. Executada em dois passos, a heuristica minimiza primeiro um critério de
avaliacdo para, em seguida, maximizar um segundo critério utilizando-os como
métricas do escalonamento. No algoritmo [2lvemos a implementacio da heuristica.

O primeiro passo refere-se a utilizagao da métrica concernente ao tempo minimo
de processamento da tarefa (linhas 1 a 6). Entao, conforme visto na definicdo do
algoritmo MCT, temos a definicdo de um conjunto U de tarefas com a obtencao de

um conjunto de tempos minimos caracterizados por:
M = min(tempo_minimo(T;, M;)|(1 <i<n,1 <j<m)

Em seguida, executa-se o segundo passo da heuristica (linhas 8 a 18): calcula-se
o menor tempo para completar a tarefa em cada maquina e dividi-se o menor tempo
de execucdo (tempo esperado para a execucdo da tarefa na maquina mais rapida)
pelo tempo para completar a tarefa da maquina selecionada, sendo o maior valor
incluido no mapeamento entre tarefas e maquinas.

O resultado da execucdo é um par maquina-tarefa (7;, M/;) no qual a maquina
selecionada pode executar a sua tarefa correspondente, com um tempo de execu-

cdo mais baixo se comparado com as outras maquinas. Assumindo que C;;(i €
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Algorithm 2 Implementacdo da Heuristica Min-Max (Adpatado de Maheswa-
ran [[77])

1:
2:

10:
11:
12:
13:

14:

15:
16:
17:
18:
19:

for all tarefas ¢; no trabalho JJ, (em ordem arbitraria) do
for all maquinas m; (em uma ordem arbitraria fixada) do
e;j = tempo de execucdo da tarefa t; na mdquina m;
end for
end for
para cada tarefa em </, encontre o menor tempo de execucédo da tarefa e a ma-
quina responsavel por esse tempo (maquina m;)
repeat
for all tarefas ¢; no trabalho ¢/, (em ordem arbitraria) do
for all maquinas m; (em uma ordem arbitraria fixada) do
Cz’j = eij +7r ij
end for
end for
para cada tarefa em J, encontre o menor tempo para completar a tarefa e a
maquina responsavel por esse tempo (maquina m;)
encontre a tarefa que produz o maior valor (Max) como resultado da divisao
entre o seu tempo minimo de execucdo e o tempo para completar a tarefa na
maquina m;
executar a atribuicdo da tarefa a maquina m;
excluir a tarefa do trabalho J,
atualizar ready time das tarefas restantes
atualizar completion time para as tarefas restantes
until até todas as tarefas em </, estarem mapeadas
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1,2,...,m;j €1,2,...n) é o tempo de execucdo da j-ésima tarefa na i-ésima maquina
e W;(i € 1,2,...,m) é a carga anterior da maquina M; entéo, na equacao 4.8, temos
o tempo requerido para M; completar as tarefas atribuidas a ela. Desse modo, o

makespan e o flowtime podem ser estimados conforme as equacgoes e[4.10]

> Cit+ W (4.8)
makespan = maxz Ci+Wi,i1e€1,2,.....m 4.9)
flowtime =Y " C; (4.10)

i=1

Na Figura[4.4], vemos uma atribuicéo de tarefas efetuada no passo 1 da heuris-
tica Min-Max.

machines
assignment | mey CT ma CT ma CT

el

t{ — g

ta — 1o

ta — ma

[[F= ey e )
| =1fles|iva
~afles| e

by — 1y

Figura 4.4: Atribuicdo das tarefas as maquinas do sistema considerando MCT (minimum
completion time) [14].

4.6 Escalonamento com Agrupamento de Tarefas

O 1ultimo método detalhado neste trabalho foi proposto por Briquet et al com a
intencdo de combinar as politicas de escalonamento e de transferéncia de dados em
uma arquitetura P2P nao estruturada. Os autores propéem uma combinacdo de
padrdes de escalonamento de tarefas, técnicas de caching, técnicas de replicagdo e
a utilizacéo do protocolo BitTorrent para a transferéncia dos dados (ver Secéo [6.2).
Neste método é utilizado um modelo de grade (grid) para o envio e o recebimento
dos tempos de execucdo das tarefas, com o emprego de um método chamado de
escambo ou permuta.

No contexto de sistemas P2P, os recursos de um né sao utilizados por outros
nos, criando um sistema de trocas de recursos entre os nés. Essa troca de recursos
é um modo de potencializar o tempo de execucio dos trabalhos, com a utilizacdo do
consumo sincronizado de multiplos recursos de diversos nés. A arquitetura LBG
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(Lightweight Bartering Grid Architecture), resultado do trabalho de Briquet et al,
é um exemplo de utilizacdo desse modelo de trocas para a construcdo de um sis-
tema P2P, no qual sdo permutadas mensagens com informacées sobre o tempo de
execucao das tarefas nos nés.

As aplicacoes submetidas ao LBG P2P séao classificadas como bag of tasks (BoT)
com a utilizacéo intesiva de dados, caracterizando-as como tarefas PHD (proces-
sors of huge data0 [96]l. Essas aplicacoes estdo relacionadas a diversas areas que
utilizam grandes quantidades de dados no processamento, e mais especificamente,
no contexto deste trabalho, a area da Bioinformatica.

Em sistemas P2P, os tempos de execucao e a transferéncia de dados podem ser
variaveis e os conflitos no uso dos recursos podem ocorrer mais frequentemente do
que o desejado. Briquet et al utilizaram técnicas de caching de dados, de replicacéao
de dados e de afinidade de localizacao para a distribuicdo das tarefas no sistema,
com a finalidade de amenizar os problemas oriundos dos conflitos mencionados.

A replicacdo dos dados é uma técnica que utiliza a execucao de réplicas das ta-
refas em nds, assim que o escalonador tenha ciéncia deles, sem utilizar qualquer
métrica para calculo do custo da realizacdo da tarefa em determinado né. Os al-
goritmos de escalonamento que usam esse conceito sdo mais simples, executados
assincronamente e conseguem um bom desempenho. Como exemplo dessa técnica
temos o algoritmo proposto em Cirne et al [99], discutido na Secéo

Outra técnica importante para o escalonamento de tarefas e transferéncia de
dados é a afinidade de localizacdo, responsavel pelo escalonamento de tarefas para
os recursos computacionais onde a maioria dos dados de entrada requeridos ja estao
a disposicao da aplicacdo. Um dos algoritmos mais conhecidos que implementa esta
técnica é o Storage Affinity presente no sistema OurGrid [4].

Com a implantacéo das técnicas mencionadas, os autores propéem a implemen-
tacdo do TTG (Temporal Tasks Grouping). Trata-se de um método de escalona-
mento baseado no agrupamento de tarefas que utilizam temporariamente o mesmo
conjunto de dados. Junto com as estratégias apontadas anteriormente, prové uma
solucéo para execucdo de tarefas que tém uma grande quantidade de dados de en-
trada. Para a compreensao deste método, seus autores descrevem dois procedimen-
tos principais para a execuc¢do do escalonamento: a selecdo de tarefas e a selecdo de

recursos.

4.6.1 Selecao de Tarefas

Na selecéo de tarefas é efetuada a ordenacido das tarefas. Com isso, os autores
comecam definindo uma aplicacdo bag of tasks como o conjunto de tarefas 6 =
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0o, ...,0,_1 e o conjunto dos arquivos de entrada da tarefa 6; como A, , considerando
A7 seu j™ arquivo de entrada e |A’| o tamanho em bytes dessa entrada.

Duas tarefas sido relacionadas quanto tém ao menos uma entrada em comum.
Assim, existe uma tarefa 6; e uma tarefa 6, nas quais encontramos, ao menos, uma
entrada de dados em comum (3j,//A = AL). Um conjunto de tarefas 6 estd no
estado conectado se toda tarefa 6; do conjunto esta relacionada ao menos com outra
tarefa 0, ou seja, Vidk, com 6; e 0, relacionadas. De acordo com essas definicoes,
qualquer bag of tasks pode ser dividida em conjuntos de tarefas conectadas pela
aplicacao do algoritmo de fechamento transitivo (transitive closure algorithm).

Uma sequéncia o(f) de um conjunto de tarefas § é uma ordenacdo de §. Uma
subsequéncia 7,(f) é uma se¢éo desta ordenacdo com tamanho definido por [7,(0)|.
A distancia entre dois conjuntos de entrada de dados das tarefas, 6, e 0, é igual a
soma dos dados de entrada da tarefa 6, que ndo sdo compartilhados com a tarefa
O;: d(A;, A = > |AL VAL ¢ A).

Com essa definicoes, Briquet et al propéem o algoritmo Temporal Tasks Grou-
ping para o escalonamento das tarefas. A algoritmo trabalha com a sequéncia de
tarefas definida anteriormente (o(f)), sendo aplicado para todas as sequéncias de
uma bag of tasks, que sdo, em seguida, ordenadas.

Portanto, duas tarefas sao ditas iguais quando elas tém todos os seus dados em
comum, ou seja, d(A;, Ay = 0) (dois arquivos FASTA com as mesmas sequéncias).
Uma igualdade de subsequéncia de um conjunto de tarefas # é uma extensao da
igualdade de subsequéncia de tarefas, significando que as tarefas imediatamente
antes e depois de uma subsequéncia podem néo compartilhar essa igualdade. Na
proposta do TTG, a tarefa basica é a ordenacao dessas subsequéncias de uma se-
quéncia em ordem néo crescente de tamanho da subsequencia |74(0)|, conforme a
Figura 4.5

A consequéncia desse agrupamento é a maximizacio das transferéncias exe-
cutadas pelo protocolo BitTorrent. Ele também assegura que os maiores grupos
de tarefas com igualdade de dados sejam escalonados primeiro, assim que varios
nos estejam disponiveis. Entdo, varias subsequéncias de tamanho similar podem
ser ordenadas usando um algoritmo de vizinhanca mais pr(’)xim, usando como
métrica a distancia entre as tarefas (d = (A;, Ax)). Apés a selecdo de tarefas , o
agrupamento espacial das tarefas é considerado para a selecao dos recursos que
executardo as tarefas, completando, assim, o procedimento de escalonamento do
TTG. A principal rotina de execuc¢io da heuristica é mostrada no algoritmo [3l

17Algoritmo simples que utiliza um procedimento guloso para resolver o problema do caixeiro
viajante, encontrando uma solugao subétima.
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Dados de entrada (arquives) de uma BoT
Ap Ay A As Ay Ay Ay A
lgt {e} gt vt g} dgb {d}

Dados das tarefas ordenados

Mo Az Ay As | As Ay | A | As
igt dgb dgb dgt [ Art dAr} [ d#b ] dd)

Figura 4.5: O conjunto 0 de tarefas de uma aplicacao bag of tasks (considerando 1 arquivo
por tarefa) sdo agrupados por igualdade de subsequéncias e ordenados em
ordem néo crescente de tamanho dessas subsequéncias (|55(6)|).

algoritmo 3 Agrupamento

1: {Passo 1: seleciona as sequencias de dados iguais que pertencem a tarefas dife-
rentes e associa essas sequencias a um mesmo metadado(tarefas relacionadas)}

2: array_tarefas < selecionatarefas
: for i = 0 to i < tamanho_array_tarefas do
4:  conjunto_de_metadados_das_tarefas[i| « obtem_metadados_da_tarefa_(i) {o
conjunto de metadados refere-se as descricdes de cada arquivo de entrada
utilizado na execucao da tarefa}
5: conjunto de sequencias com tarefas relacionadas < atualiza tarefas
relacionadas(conjunto de metadados da_tarefa)
6: end for
7: ordena o conjunto de sequencias, em ordem nao crescente, pelo tamanho de
sequencias
8: em cadas item do conjunto de sequencias, ordena as tarefas em ordem néo
crescente de tamanho das entradas

W

4.6.2 Selecao de Recursos

O agrupamento espacial de tarefas esta relacionado a atribuicéo explicita de tare-
fas realizada localmente e a atribuicdo implicita quando a alocacéo é efetuada em
nés remotos do sistema nos quais temos o dado armazenado em cache de algum
recurso do Aost.

Se no escalonamento, temos que Ag, é o conteido de um dado em cache no re-
curso R, (dado acumulado pela execucao de tarefas anteriores), um recurso (R,) é
alocado em decorréncia da minimizacao da distéancia, d(A;, Deltag,), entre o dado
em cache de cada recurso e o conjunto de dados de entrada A; da tarefa a ser esca-
lonada. Esta distancia corresponde ao custo de transferéncia de escalonar a tarefa
0; no recurso R,. A distancia minima computada sera pequena como resultado de
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varias execucoes das tarefas no recurso, propiciando assim o armazenamento da
maioria dos dados de A; utilizados pela tarefa. Essa minimizacéo é equivalente a

maximizacao do storage affinity.

4.7 Resumo do Capitulo

Apresentamos neste capitulo os principais conceitos de escalonamento de tarefas e
realizamos um levantamento bibliografico do estado da arte, no qual identificamos
métodos, heuristicas e algoritmos que sao utilizados em escalonamento de tarefas
independentes em sistemas distribuidos. Dois desses métodos foram selecionados
para o p2pBIOFOCO: replicacao de tarefas (Cirne et al) e transferéncia eficiente de
dados (Baohua et al). Por fim, discutimos dois outros métodos que também podem
ser utilizados no p2pBIOFOCO: heuristica Min-Max (Izakian et al) e agrupamento
de tarefas (Briquet et al). No capitulo [6] detalharemos os métodos de replicacéao
de tarefas e de transferéncia eficiente de dados que foram implementados neste
trabalho.
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Capitulo 5

p2pBIOFOCO

Neste capitulo apresentamos as principais caracteristicas do p2pBIOFOCO. Na
Secdo [b.1], apresentamos a arquitetura projetada inicialmente para esse sistema.
Em seguida, na Secéo descrevemos as modificacées implementadas no sistema.

5.1 Arquitetura Original do p2pBIOFOCO

O sistema p2pBIOFOCO foi desenvolvido utilizando técnicas baseadas em P2P
para a execucdo distribuida de aplicacdes de Bioinformatica. Tendo em vista que
tais aplicacoes demandam, geralmente, uma grande quantidade de processamento
e geram uma enorme quantidade de dados. O sistema prové a execucdo paralela
das tarefas, com a finalidade de reduzir substancialmente o tempo de obtencéo dos
resultados. Na primeira verséo, o sistema utilizou a plataforma JXTA para a for-
macao de uma rede que integrava as instituicoes, UnB, UCB e Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia, que utilizam os servicos de Bioinformatica.

De forma geral, o funcionamento do sistema abrangia os seguintes passos:

1. leitura de um arquivo no formato FASTA contendo as sequéncias biolégicas;

2. segmentacédo desse arquivo FASTA em arquivos menores, sendo os tamanhos

dos arquivos dependentes do nimero de sequéncias armazenadas no arquivo;

3. distribuicdo dos arquivos as maquinas disponiveis no p2pBIOFOCO usando

um algoritmo basico denominado Workqueue (WQ);

4. execucdo das aplicacoes de Bioinformatica como servigcos nas maquinas de

destino; e

5. disponibilizacédo dos resultados em um repositério, para consulta dos usuarios

do sistema.
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Na Figura[5.1Jlobservamos um exemplo de submisséo das sequéncias do arquivo
FASTA ao sistema p2pBIOFOCO.

sSuper-ng

round-robin

Figura 5.1: Submissio do Arquivo FASTA, segmentado em n arquivos, ao p2pBIOFOCO.

A primeira arquitetura do sistema p2pBIOFOCO utilizou a principal caracteris-
tica de modelos P2P que é caracterizar cada maquina pertencente a rede como um
(peer) cliente-servidor. Isso significa que cada peer da rede oferece os mesmos servi-
cos presentes nos outros peers. Essa abordagem de sistema distribuido resolve em
grande parte duas situacoes classicas dos sistemas centralizados, dependentes do
paradigma cliente-servidor: escalabilidade e tolerdncia a falhas. No entanto, tais
sistemas apresentam deficiéncias nos aspectos de seguranca e de confiabilidade.

Nessa arquitetura do p2pBIOFOCO foi adotada uma topologia de sistemas P2P
baseda em super-nés. Nesse esquema, alguns dos peers da rede (super-nés) séo
selecionados em decorréncia de apresentarem maiores recursos (CPU, memoria,
armazenamento e largura de banda). Caso essses super-nés ndo estejam ativos, é
possivel, também, a atribuicdo do status de super-né a qualquer peer do sistema.
Vemos na Figura[5.2 uma representacio desse modelo.

As principais funcoes dos super-nés sdo a criacido de uma estrutura de rede vir-
tualmente sobreposta a estrutura da rede fisica e a construcdo de um mecanismo de
roteamento de mensagens com uma estrutura de dados basica denominada tabela
hash distribuida (DHT). Essa estrutura oferece uma interface distribuida para o

armazenamento e a recuperacdo dos dados e recursos pertencentes a rede P2P. Ela
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Figura 5.2: Topologia de Sistemas P2P com Super-Nés, sendo A, B, C e D os super-nés.

é utilizada como um substrato para a construcéo de sistemas P2P, controlando os
processos de pesquisa e localizacdo, aumentando a escalabilidade da rede. Assim,
as mensagens podem ser roteadas entre os nés de uma rede P2P com um ntumero
minimo de pulos (hops) entre os peers, de acordo com a implementacédo da DHT.

Para compor a rede sobrepost@ do sistem p2pBIOFOCO foi utilizado o JXTA,
um projeto da Sun Microsystems Inc. cujo principal objetivo é a criacédo de
um padrao que permita o desenvolvimento de sistemas distribuidos baseados na
tecnologia P2P, possibilitando a integracdo de diferentes dispositivos eletronicos
(desktops, mainframes, celulares, etc.) com o uso de protocolos independentes de
linguagem e de implementacéo, para a execucdo em diversos ambientes.

Com a evolucéo do projeto JXTA, a versao 2.0 propunha uma abordagem hibrida
que combinava o uso de uma DHT fracamente consistente com um andarilho ren-
dezvous de extensao limitada (limited range rendezvous walker). Cada rendezvous
do sistema possui uma lista, ordenada por ID, de rendezvous conhecidos, chamada
rendezvous peer view (RPV). Os nés rendezvous néo sao obrigados a manter um in-
dice consistente entre todos os nés, originando o termo fracamente consistente. Se
a entrada ou saida dos nés é baixa, entdo o RPV mantém-se estavel e a DHT tende
a atingir a consisténcia entre todos os nés, alcancando, consequentemente, um bom
desempenho. Na Figura [5.3] temos a RPV representada como uma tabela e como
um circulo DHT.

18Rede sobreposta é uma rede virtual criada sobre uma rede fisica, que possui as seguintes pro-
priedades: garantia de recuperacdo de dados; horizonte de pesquisa representado tipicamente por
O(logN), onde N é o numero de nés da rede; balanceamento automatico; e, auto-organizacéo [39].
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Figura 5.3: RPV (Rendezvous Peer View) como uma tabela e um circulo DHT.

O sistema p2pBIOFOCO foi projetado com a capacidade de definir, carregar, ex-

portar e executar servicos usando a infraestrutura mencionada, executando aplica-

coes de Bioinformatica remotamente. No seu desenvolvimento, foi dada prioridade

a elaboracéo de modulos fracamente acoplados, com o objetivo de facilitar a integra-

¢do ou a remocéo de novos servicos e de novos componentes. Na Figura[5.4lexibimos

uma estrutura modular que representa a arquitetura original do p2pBIOFOCO.

Interface Grafica (GUI)

Maédulo de Consulta

Maédulo de Ativagdo Remota

Modulo de Presenca

de Servigos
Transferéncia Banco de Dados
de Arquivos de Servigos

Plataforma Peer-to-Peer

Os modulos do sistema possuem as seguintes funcées:

Figura 5.4: Estrutura Modular do Sistema p2pBIOFOCO

Blast

e Plataforma Peer-to-Peer: implementa a interface entre a aplicacédo e a plata-

forma JXTA. E o principal médulo do sistema, pois permite a integracao entre

a plataforma e os médulos do sistema. Qualquer médulo desenvolvido para

o sistema deve utilizar as chamadas as func¢oes oferecidas pela plataforma.

Dessa maneira, pode-se efetuar a execucdo dos servicos e das tarefas comuns

aos sistemas P2P, tais como a publicacédo e a localizacdo de recursos, a lo-
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calizacdo dos nos, o envio de mensagens e o compartilhamento de arquivos.
O moédulo ainda permite a abstracdo da camada de rede publica através da
carga do arquivo de configuracdo, no qual estao definidas as propriedades de

identificacdo dos nés para a plataforma.

e Moédulo de Consulta: cria, envia, recebe e processa consultas aos servicos
de Bioinformatica na rede P2P. Cada servigo oferecido pelo sistema é expor-
tado para a plataforma JXTA mediante a publicacdo de um antincio conhe-
cido como BioService, que devera manter uma classe associada e integrada ao
pacote do sistema. Particularmente, com relacéo as aplicacoes de Bioinforma-
tica, serdao executadas chamadas ao sistema operacional do ambiente para
execucao do programa. Apés a definicao dos programas que executam os ser-
vicos, as informacoes basicas sobre os servicos sdo persistidas em um arquivo
no formato XML [48]]. Na Figura temos um exemplo dos dados contidos
no arquivo, que, no caso, referem-se a execucao de dois servicos, BLAST e
HelloWorld.

<?xml version="1.0" encoding="UTF-8" 7>

<services>

<service>

<name>BLASTService</name>
<class>br.org.biofoco.p2p.blast.BlastService</class>
</service>

<service>

<name>HelloWorldService</name>
<class>br.org.biofoco.p2p.services.impl.HelloWorldService</class>
</service>

</services>

Figura 5.5: Informacoes locais presentes no arquivo (serdo exportadas para a rede P2P).

Quando o p2pBIOFOCO é iniciado, o arquivo € lido, os servigos sdo carrega-
dos em memoéria e armazenados em um banco de dados local. O médulo de
ativacdo remoto entdo envia um anincio para a rede P2P informando aos ou-
tros nés sobre a disponibilidade do servico. Na Figura [5.6], observamos um
diagrama simplificado desse processo.

e Moddulo de Presenca: obtém informacoes sobre o estado dos nés na rede (ativos
e inativos). E permitida no sistema apenas a apresentacao do né para a rede
informando seu estado de atividade. A divulgacao de presenca faz uso de dois
pipes (propagate pipes) e centraliza-se basicamente no papel do rendezvous
para a divulgacdo dos anuincios de presenca. Os antincios de presenca sédo en-
viados periodicamente a todos os nés conectados ao sistema. Desse modo, sdo

BInforma que o p2pBIOFOCO esta em execucéo
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Figura 5.6: Processo de antncio de um servico na rede P2P utilizando a plataforma JXTA.

mantidas listas de presenca em cada nd, atualizadas constantemente entre
os super-noés com o objetivo de manter a consisténcia das listas em todo o
sistema.

e Modulo de Ativacdo Remota de Servigos: é o médulo mais critico do sistema
p2pBIOFOCO, pois executa remotamente os servigos submetidos a rede P2P.
Assim, aplicacoes de Bioinformatica sdo executadas de forma distribuida. Na
sua implementacéo, o médulo foi dividido em dois outros médulos.

No primeiro médulo, Banco de Dados de Servicos, foram criados bancos de
dados com as informacgoes sobre os servicos locais, carregados no inicio da
aplicagao, e com informacoes recebidas pela rede acerca dos servigcos remotos
executados nos outros nos.

O sistema executa o programa BLAST com a submisséo de arquivos pela rede,
executada pelo outro médulo, chamado Transferéncia de Arquivos. Esses ar-
quivos contém as sequéncias bioldgicas (consultas) que serdo comparadas com
os bancos de dados biolégicos presentes em cada né ativo do sistema.

A informacéo enviada pelo médulo tem os seguintes argumentos:

o comando a ser executado;

os parametros de execucao da aplicacdo de Bioinformatica;

o endereco do repositorio FTP (para o qual serdao enviados os resultados);

conta de acesso do repositorio FTP;

o nome da sequéncia para processamento.
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Na Figura 5.7, visualizamos um desenho bésico do processo.

FEERS

REPOSITTORIO FTP

EXECUCAO
REMOTA

Y

[ 1) Ativagio ! - - -
A Fy (2) Transferéneia de dados

Figura 5.7: Ativacdo do Mdédulo de Execug¢do Remota do Sistema p2pBIOFOCO.

e Interface Grdfica: fornece uma interface interativa para a pesquisa e execu-
cao de servigos remotos, concomitante a exibicdo dos nés ativos do sistema.

Limitacoes do p2pBIOFOCO

Apoés concluida a primeira versao do sistema p2pBIOFOCO, alguns problemas
foram encontrados:

e XML: o uso de XML como base para os protocolos P2P esta entre as desvan-
tagens e as limitacoes da rede JXTA. Apesar do formato XML dar grande
flexibilidade e portabilidade ao JXTA, o uso desse formato de dados cria uma
sobrecarga de processamento, pois o desempenho da plataforma JXTA esta es-
treitamente vinculado ao desempenho do interpretador XML utilizado. Além
disso, existe uma sobrecarga na rede, pois uma mensagem transmitida entre
dois nos geralmente é encapsulada em varias outras camadas de documen-
tos XML. Isto faz com que as mensagens transmitidas na rede JXTA sejam
grandes, ocasionando um grande trafego de dados na rede de comunicacéo.
A transmissdo de uma série de mensagens pequenas pode inundar a rede,
consumindo a largura de banda e os recursos do rendezvous. Isto dificulta a
inclusdo de novos colaboradores do projeto ou mesmo a utilizacdo da plata-
forma por programadores nao habituados ao paradigma P2P;

e Descentralizacdo: apesar da implementacéo do sistema estar baseada na tec-
nologia P2P, a concentracido de alguns servicos criticos do p2pBIOFOCO em
alguns nés do sistema, os super-nés, ndo atende ao grau de tolerancia a falhas
provido pela tecnologia. No sistema atual, um certo grau de tolerancia a fa-
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lhas é mantido em decorréncia da descentralizacdo dos nés vinculados a cada
super-né. No entanto, existe a possibilidade de implantacdo de um arquite-
tura mais descentralizada com a implantagao de uma DHT e a atribuicdo das
mesmas responsabilidades (execucido dos servicos, escalonamento, etc) para
cada né do sistema. Essa descentralizacdo diminui os pontos de falhas do sis-
tema e aumenta a resisténcia a ataques maliciosos do tipo DDoS (Distributed
Denial of Service);

e Escalonamento: o sistema p2pBIOFOCO nao possui algoritmos de escalona-
mento mais elaborados, dependendo de uma formulacéao basica de atribuicéao
de tarefas usando o método Workqueue (WQ). Como mencionado em Ribeiro e
co-atuores [88], a inclusao de algoritmos mais sofisticados pode melhorar o de-
sempenho do sistema, considerando o tempo total de execucédo das aplicacoes
de Bioinformatica, sendo esta a justificativa basica da presente dissertacao.

5.2 Arquitetura Modificada do p2pBIOFOCO

Ribeiro propods e implementou modificacées para o p2pBIOFOCO, visando apri-
morar o seu desempenho. Esta dissertacdo tem como foco o aumento do desem-
penho do sistema com a inclusido de novos métodos de escalonamento e de transfe-
réncia de dados. Desse modo, da continuidade e complementa alguns dos aspectos
explorados na primeira arquitetura do p2pBIOFOCO.

5.2.1 Substituicao do JXTA

Apesar de utilizado em varios projetos, a plataforma JXTA apresenta algumas res-
tricoes que a inviabilizam como uma plataforma confiavel para a implantacao e
utilizacdo em uma rede P2P com requisitos de desempenho, seguranca e confiabi-
lidade. Dentre as limitacoes da plataforma, destacam-se a sobrecarga de comuni-
cacao imposta pelo trafego de mensagens XML, a complexidade das seis camadas
de protocolos e a falta de confiabilidade na entrega das mensagens na rede. Por
esta razéo, decidimos implantar uma nova plataforma P2P baseada na DHT Ka-
demlia [78]]. Esta escolha foi em decorréncia do Kamdemlia ser simples, com tempo
O(lgn) para a pesquisa de todo o espago da rede (conjunto de n peers) e da maior
descentralizacdo proporcionada ao sistema.

No Kademlia, os recursos sédo representados por um conjunto de chave/valor,
seguindo a estrutura de uma DHT. Como exemplo, um arquivo pode ser classificado

como um valor associado a uma chave hash de 160 bits. Para armazenamento
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desse arquivo, o Kademlia utiliza a operaciao XOR para localizacdo do n6 no qual o
arquivo sera armazenado. A utilizacdo da métrica XOR esta baseada na execucao
dessa operacio e no retorno de um ntmero inteiro, sendo utilizado o de menor valor
para atribuicéo do recurso ao né.

O método é utilizado para resolver o problema de armazenamento de determi-
nado recurso que nao possui um ID igual ao do né de destino ou possui somente
uma parte do ID de 160 bits. Além disso, toda mensagem transmitida através do
protocolo do Kademlia possui o ID do né emissor, permitindo ao né receptor a gra-
vacdo ou atualizacdo da existéncia do né emissor em sua tabela de roteamento.
Com esse método, diminui-se o trafego de mensagens na rede, poupando recursos
de rede. No caso do p2pBIOFOCO, o Kademlia foi usado principalmente para a
localizacao dos nés, aproveitando a mesma operaciao de XOR que é empregada na
localizagdo dos recursos.

A Figura 5.8 mostra uma 4arvore bindria representando os nds presentes no
espaco de 160 bits, como tratado pelo algoritmo do Kademlia. O circulo negro indica
a localizacéo do n6 0011. As linhas ovais demarcam os espacos nos quais o n6 0011
deve ter um contato.

11..11 Space of 160—bit numbers 00...00
o-o—o0—o—O0—0—0—0— 00— 00 0-0—0—0—00——0——

Figura 5.8: Arvore Bindria Gerada pela DHT Kademlia.

O protocolo garante que cada né do sistema conheca no minimo um né em cada
uma das subarvores da DHT Kademlia, se essa subarvore contém pelo menos um
né. Com essa garantia, qualquer né pode localizar qualquer outro né pelo seu ID.
Para localizar um né por seu ID, podemos usar, por exemplo, o n6 com prefixo 0011,
que localiza o né com prefixo 1110 através de consultas interativas, ao melhor né
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que ele conhece, encontrando nés conhecidos em subarvores cada vez menores, e,
assim, alcancando o né alvo da pesquisa em menor tempo.

Na Figura o segmento de linha acima da arvore representa o espaco de IDs
e mostra como as pesquisas convergem para o né alvo da pesquisa. Abaixo do
segmento estdo representadas mensagens RPC (remote procedure call) feitas pelo
n6 0011. A primeira mensagem é enviada para o n6 101, conhecido peloné 1110. As
mensagens subsequentes sdo para os nos retornados pelas mensagens executadas
anteriormente. Esse comportamento garante que os nés conhecam os varios nés
em sua vizinhanca, e conhecam poucos nés a medida que a distancia entre os IDs
aumenta, conferindo a propriedade de limitacdo da quantidade de informacéo do
roteamento em cada no.

~ /O .
1.1 1" \\\ 4 \ Space of 160—bit nu.mber.s\ 00...00

-—-o—— 00— — - 00— 00— 00—

Figura 5.9: Pesquisa na Arvore Binaria do Kademlia.

O protocolo Kademlia oferece diversas propriedades que estio presentes em ou-
tras DHTSs. A diferenca esta no fato de encontrarmos a maioria dessas propriedades
na implementacio do Kademlia [9]. Entre essas propriedades destacam-se:

e Simetria: decorrente da simetria oferecida pela métrica XOR. A distancia

entre o nd x e o nd y € mesma nos dois sentidos, ou seja, d(x,y) = d(y, x);

e Descentralizacdo: é inteiramente distribuido, ndo atribuindo grau de maior

importancia para qualquer um dos ndés;

e Unidirecionalidade: Para qualquer ponto = e uma distancia arbitraria s > 0,
existe exatamente um ponto y tal que d(z,y) = s. Portanto, independente-
mente do né de origem, as pesquisas pelo mesmo né convergirao para o mesmo

caminho;
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e Pesquisas paralelas: uma das mais vantajosas propriedades é a possibilidade
de enviar a pesquisa da mesma chave para diversos nés. Desse modo, a ocor-
réncia de timeouts em um caminho ndo atrasara necessariamente o processo
de pesquisa, garantindo maior desempenho e confiabilidade em sistemas com

alta incidéncia de churn ratesZ;

e Entradas dos bucket: flexibilidade dada ao usuario para escolher um né
arbitrario que esta no bucket. Pode-se, também, criar qualquer critério para
escolha dos nés, baseado, por exemplo, em confiabilidade e baixa laténcia;

e Baixo trdfego de estabilizacdo: Ao contrario de outras DTHs, Kademlia prati-
camente nao causa overhead na rede para atualizacdo das conexdes. A atua-

lizacéo esta implicita nas pesquisas realizadas pelos nés;

e Seguranca: devido a sua natureza descentralizada, DHT’s baseadas no Ka-
demlia sdo resistentes a ataques de servico.

Novos Protocolos

Com a mudanca do JXTA, adotamos os protocolos UDP, UDP_MCAST, TCP, o
HTTP Puro e o HTTP/REST (Representational State Transfer) para a troca de
informacoes entre os nés. Com essa medida, procuramos construir um mecanismo
de troca de informacées mais flexivel para o sistema p2pBIOFOCO, possibilitando
a analise de qual protocolo é o mais interessante para determinada configuracio
do sistema. Assim, para requisitos definidos através de interfaces com a camada
de comunicacédo, utilizamos o protocolo HTTP, enquanto que a utilizacdo dos pro-
tocolos TCP e UDP nos permite um tratamento de mais baixo nivel orientado a
conexoes ou nao [31].

Na Figura5.10temos um diagrama UML no qual destacam-se os protocolos usa-
dos no p2pBIOFOCO, com a possibilidade, ainda, de utilizacdo do protocolo UDP.
Os nés podem oferecer acesso aos trés tipos de comunicacio, situacéo representada
pela classe EndPoint e suas herdeiras TcpEndPoint, HttPEndPoint e RestEndPoint
presentes no diagrama. A definicéo é efetuada em um arquivo de configuracio pre-
sente em cada nd, sendo atribuida ao né quando iniciamos o processo de execucéo
e de andncio do n6 na rede peer-to-peer.

O diagrama da Figura [5.11] mostra a interacédo entre os médulos de comuni-
cacao do p2pBIOFOCO, evidenciando a sequéncia de envio e de recebimento de

20Taxa de saida de nés de um sistema em um determinado periodo de tempo
21k-bucket é uma lista com os k enderecos (contatos) dos possiveis nés vizinhos, gravada em cada
no do sistema.
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Figura 5.10: Diagrama UML de Mensagens e Protocolos da nova arquitetura do
p2pBIOFOCO

mensagens através desses médulos. O principal médulo do diagrama é a classe

Messenger, responsavel pela obtencéo do tipo de protocolo que sera usado na trans-
feréncia dos dados (TCP, HTTP puro ou HTTP rest) e responsavel pelo controle do

trafego das mensagens.

Figura 5.11: Diagrama de criacao dos pontos de conexao da rede (endpoints).
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5.2.2 Descentralizacao

Como mencionamos no capitulo anterior, uma plataforma mais aberta, tolerante
a falhas e escalavel foi implementada na arquitetura nova do p2pBIOFOCO. Na
Figura6.12, demonstramos como ficou a configuracéo dos nés na nova configuracio.

PEER 1 PEER 2
Interface Grafica Interface Grafica
Configuragéo Fragmentagao Configuragéo Fragmentagao
Servigos Escalonador Servigos Escalenader
Presenga Presenga
DHT Exchange View DHT Exchange View
Comunicagao Comunicagao
TCP HTTP RESTHTTP ++ TCP HTTP REST/HTTP
Resultados Resultados

Figura 5.12: Arquitetura Modificada do p2pBIOFOCO

Podemos observar, entédo, que o papel dos super-nés, presente na arquitetura
anterior, foi excluido. Cada né participante do sistema tem, portanto, as atribuicoes
de cliente-servidor. Dessa maneira, cumprem-se dois dos principais requisitos dos
sitemas P2P: a tolerdncia a falhas e a escalabilidade. No sistema anterior, apesar
de caracterizado como um sistema P2P, ainda tinhamos um certo grau de pontos
de falha com a implementacéo dos super-nés. Independentemente de atribuirmos
o papel de super-né a qualquer né do sistema, quando houver a saida de um deles,
a forma atual, com maior grau de descentralizacédo, evita a execucao de algoritmos
para a selecdo de um novo super-né. O dnico custo para o sistema é a necessidade
de atualizacées de suas tabelas de roteamento, que também eram efetuadas no
modelo anterior.
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5.2.3 Novos Modulos

e Interface Grdfica: responsavel por permitir ao usuario a submissio dos ar-
quivos FASTA ao p2pBIOFOCO. Pode ser acessada via WEB informando no
browser o endereco de qualquer né do sistema ou invocada utilizando uma
interface escrita em Swing Java, habilitada através de um parametro na exe-
cucao do processo de inicializacdo do né;

e Configuracdo: é composto de atributos de configuracdo do né e de arquivos
no formato JSON (JavaScript Object Notation) ou XML, armazenados no
sistema de arquivos da maquina. Contém valores constantes sobre alguns
atributos dos nés (identificador e porta, por exemplo). Valores que sofreram
alteragoes durante a execucdo do no, sdo persistidos na parada normal da
aplicacgao;

e Fragmentacdo: conjunto de classes que manipulam os arquivos FASTA para
segmentacao e formatacio das sequéncias, preparando-as para envio e execu-
¢ao nos nos de destino;

e Comunicacdo: possui uma suite de protolocos - TCP, UDP, HTTP e BitTorrent
- e um conjunto de servicos de comunicacio para permitir o envio e o rece-
bimento das mensagens no p2pBIOFOCO. Implementa, também, servigos de

gerenciamento e controle dessas mensagens;

e Servicos: suas classes carregam os servicos solicitados nas tarefas submeti-
das ao nosso P2P. Com a utilizacdo das funcoes presentes neste componente,
servicos sdo criados, excluidos e alterados. O status de cada tarefa perten-
cente a determinado servico, € monitorado para informacéo ao sistema de sua

conclusdo normal ou néo;

e DHT' a estrutura de tabela hash distribuida no nosso sistema é empregada
para a localizacao das maquinas participantes do P2P. Neste componente, com
o uso da tabela, instituimos o servico de localizacédo dos nés;

e Presenca: o processo de identificacdo dos pontos de comunicacédo do sistema

(endpoints), ao qual chamamos de troca de visoes (exchange view);

e Escalonador: ordenacao dos trabalhos, com definicido de suas prioridades, alo-
cacao das tarefas as maquinas baseado ou nao em informacées oriundas dos
nos do sistema, conforme a heuristica ou algoritmo implementado.

Para o médulo de presenca, temos os seguintes passos, detalhados no diagrama
de sequéncia Figura[5.13k
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1. o n6 chama o processo de identificacdo dos nds na rede (armazenados na ta-

bela de roteamento);

2. apods a identificacdo, sdo criados os observadores (listeners) para os pontos

ativos da rede;

3. o mddulo de transporte, responsavel pelo envio e recebimento de mensagens,
inicia o processo de observacao do estado de cada né ativo da tabela de rotea-

mento, através da troca de mensagens;

® 10 starg L 2 staniCollection=EndPoints=) |

loop [hasEndFaint] J ==create==

2.2 stat(Transporlistener)

i 2.2.1: registerListener()

———
————H

Figura 5.13: Diagrama: Criac¢éo dos Pontos de Comunicacéo no p2pBIOFOCO.

Cada né, apds a sua instanciacdo na rede, tenta atualizar a sua tabela de ro-
teamento emitindo um comando ping para os nés cadastrados na sua tabela. Apés
esse primeiro contato, a tabela é atualizada com os nés ativos, expondo para o né
que iniciou a pesquisa os pontos de acesso na rede (IP’s e portas). O objetivo desse
método - a atualizacdo de todas as tabelas dos nés participantes do sistema - é
alcancado com a complementacio da troca das visées de todos os nés. Cada né en-
via para os nés conhecidos a sua tabela de nés ativos. Dessa forma, conseguimos
uma estabilizacdo do sistema com cada né conhecendo todos os nds participantes
do sistema. Na Figura [5.14] temos uma visualizacdo desse processo de troca de
informacdes entre os nos.

Na Figura[5.15] vemos a integracao entre os médulos descritos.

5.2.4 Detalhes de Implementacao

Nesta secdo vamos detalhar algumas funcoes implementadas no p2pBIOFOCO,

seguindo a ordem dos mdédulos apresentados na Secéo 5.2.3] Assim, comecamos
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Figura 5.14: Troca da Tabela de Roteamento entre os N6s: em [5.14}+1 é exibido o estado no
qual os nés tem as visdes de seus noés vizinhos; em [5.14-2 o né F anuncia sua
presenca para o né B; o né F obtém a visdo do n6 B (5.14}3); os nés atualizam
suas visoes efetuando a troca de informacées conforme [5.14+4

o detalhamento a partir da interface grafica até chegarmos a tabela distribuida
utilizada para a localizacdo dos nés. As particularidades do escalonador serao dis-
cutidas no capitulo [6

Configuracao

As duas principais classes Java para a configuracéo do p2pBIOFOCO séo: AppCon-
fig e FSXmlPeerConfigurator. Nestas classes, sdo carregados os principais atribu-
tos para a execucdo do p2pBIOFOCO. Elas utilizam quatro arquivos XML (app.xml,
seeds.xml, peer.xml e services.xml), com dados sobre a aplicacdo, sobre os nés parti-
cipantes do P2P, sobre o né e sobre os servicos executados em cada no.

Na Figura5.16] vemos os dados do arquivo app.xml, no qual temos o comando a
ser executado e o caminho relativo no sistema de arquivos onde estdo armazenados
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Figura 5.15: Moédulos do Sistema p2pBIOFOCO
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visdo dos
peers

os dados de entrada e saida das tarefas. Neste caso, temos o parametro spool-
directory, que se refere ao local onde estao localizados os dados de entrada (arquivos
com as sequéncias) e o parametro output-directory que se refere ao local onde os
dados de saida da execucdo do comando. O comando de execucdo da tarefa esta
representado pelo parametro path, que representa um arquivo shell script (.sh), no
qual temos a chamada para o servico (como, por exemplo, a execucdao do comando
blastall). O arquivo é executado por meio da chamada do método exec() da classe
Java.lang.Runtime, pertencente a API oficial da plataforma Java. Como exemplo
dessa chamada, temos a seguinte linha de cédigo:

Process p = Runtime.getRuntime.exec(’<comando>")

<appx
<gpool-directorys/tmp</spool-directorys
<output-directoryroutput</output-directorys
<pathx/home/biofoco/blast.sh</path>

</app>

Figura 5.16: Exemplo de arquivo app.xml com alguns dados da aplicagao que instancia o
no.

O arquivo seeds.xml contém a visdo que cada né do p2pBIOFOCO tem de seus
pares. Para a carga inicial do sistema, os arquivos ja estdo com alguns dos nés do
sistema informados. Com a descoberta dos nés, através da utilizagao do algoritmo
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do Kademlia, o arquivo é atualizado. Na Figura[5.17] temos um exemplo dos dados
contidos no arquivo.
“<geeds>
<geed>
<endpoints>
<endpointrtep: /164,41, 17.165:7171</endpointy
<endpointrtep: /164,41, 17,165 7272</endpoint>
<endpointrtep: /164,41, 17.169:7171</endpoint>
<endpointrtep: /164,41, 17,191 7272 </ endpoint>
</endpointss
</ seeds>
¢f seeda>

Figura 5.17: Exemplo de arquivo seeds.xml com os nés cadastrados.

Os nos do sistema tém seus dados configurados no arquivo peer.xml. Ao instan-
ciar um noé, o identificador (ID) e o nome do né sdo carregados e constituem uma
identidade tnica do né para o p2pBIOFOCO. Caso o sistema néo consiga obter este
atributo, é gerado um identificador aleatério de mesmo tamanho e formato para
o no, sendo este considerado o seu novo ID. Um dado importante acrescentado a
este arquivo é o atributo protocolo, pelo qual informamos o tipo de protocolo que o
p2pBIOFOCO utilizara para o envio e recebimento de mensagens. Com essa mu-
danca esperamos tornar o p2pBIOFOCO mais flexivel para o tratamento de men-
sagens que trafegam pela rede, além de possibilitar o uso de tecnologias e servicos
WEB (procotolos REST e HTTP). Com o protocolo UDP_MCAST (UDP com mul-
ticast) pretendemos agilizar o envio de mensagens que se referem a estrutura do
p2pBIOFOCO e a sua manutencdo como uma rede P2P. Como exemplo, poderia-
mos citar o envio de varias mensagens para a verificacdo da existéncia dos noés
constantes do arquivo seeds.xml. A Figura[5.18 mostra um exemplo do arquivo.

Por fim, citamos o arquivo service.xml, onde estao cadastrados os servigos que o
noé pode executar. Ao receber uma mensagem remota de solicitacdo de execucao do
servico, o né carrega uma classe Java referente ao servico que esta sendo solicitado.
Assim, para a execucéo de servigos no p2pBIOFOCO, temos duas op¢oes: execugao
de comandos referentes as aplicacoes instaladas no computador ou a execucéo de
aplicacoes implementadas na linguagem Java. Para as aplicacées em Java, dentre
os parametros podemos destacar o valor constante referente ao comando Java e os
parametros de configuracdo da maquina virtual Java e de execucdo do programa.
Exemplo: ”java -Dconfig.dir=conf BlastService -gui”, que significa a chamada do
servico do Blast (BlastService), utilizando uma interface grafica (gui) e tendo o
caminho do arquivo de configuracéao igual a conf. Cada servigo tem o seu cédigo de
identificacdo para o p2pBIOFOCO. Assim, na Figura[5.19] mostramos que o servico
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<peerconfig>
<peerID>3f£744cTh725feb5aalzs17hee2 70442 £35734140</ peerID>
<peerNamerpeerl</ peerName:
<endpoints:

<endpoint>
<protocol>REST</protocols
<port=717l</ports
</endpoints> -->»

<endpoint>
<protocol>HTTP</protocols
<portr7272</ports
</endpoint>

<endpoint>
<address>172.18.17.165</address>
<protocol>TCP</protocols
<port>7171l</ports>

</endpoint>

<endpoint>
<protocol>UDP MCAST</protocols
<address>235.255.0. 1</ address>
<port>5000</ports>

</endpoint:

</endpointas
</peerConfigs

Figura 5.18: Exemplo de arquivo peer.xml com a configuracéo de um né.

Blast é identificado pelo cédigo "192”, enquanto o servico Fatorial é identificado pelo
codigo ”193”.

<Services:
<service id="192" name="BLAZT":
br.biofoco.p2p.services.BElast3ervice
</servicer
<gervice id="193" natme="FATORILL™>
br.biofoco.p2p.services.Fatoriallervice
</zervicer
</zervices>

Figura 5.19: Exemplo de arquivo services.xml com dois servicos cadastrados.
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Fragmentacao dos Arquivos

O n6 que submetera os arquivos para processamento remoto executa o servico de
segmentacio do arquivo FASTA de acordo com a quantidade de sequéncias do ar-
quivo e envia esses arquivos para os nés remotos de acordo com o algoritmo de
escalonamento ativado (Workqueue ou WQR, predefinido nos parametros do sis-
tema antes de inicia-lo). Portanto, a unidade basica da fragmentacdo do arquivo
é o contig. O tamanho e a granularidade dos arquivos que serdo submetidos re-
motamente ao p2pBIOFOCO siao determinados pelo tamanho da sequéncia e pela
quantidade de sequéncias existentes no arquivo FASTA.

A fragmentacdo do FASTA é realizada pela classe FastaParser, que tem como
atributo principal a lista de arquivos que sera produzida no processo de segmen-
tacdo. Seu método mais importante é o método parse, no qual o caracter ”>” é
utilizado como base para o particionamento do arquivo e criacdo dos arquivos que
representam as tarefas que serdo executadas remotamente. Os parametros de en-
trada do método sdo o arquivo FASTA que sera submetido a fragmentacéo e o di-
retério no qual serdo gravados os arquivos com as sequéncias. Na Figura [5.20]
mostramos um diagrama simples deste processo. Cada sequéncia é representada
como um arquivo na figura. No entanto, podemos parametrizar a aplicacdo para o
fragmentacdo do arquivo FASTA em arquivos que possuam mais de uma sequéncia.
Esse procedimento dependente do algoritmo de escalonamento que sera utilizado.

SR

SED) 2 . o
- Execuciao Remota

FEGA

PARSER FASTA

Figura 5.20: Particionamento do Arquivo FASTA para Envio a Execucido Remota.
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Comunicacao - Protocolo JSON

JSON (Java Serialization Object Notation) é um formato de arquivo utilizado
inicialmente para persistir objetos JavaScript em sistemas de arquivos, bancos de
dados, ou para transmisséao via rede.

Entretanto, devido a sua expressividade, legibilidade, independéncia de lingua-
gem de programacio, e tamanho relativamente reduzido, JSON tem sido cada vez
mais utilizado como uma alternativa ao XML para a transferéncia e armazena-
mento de dados estruturados e auto-descritivos em diferentes plataformas e lin-
guagens de programacio. Sitios comerciais como Google, Yahoo! e Amazon, dentre
muitos outros, utilizam JSON em seus protocolos de Servicos Web devido a sua
facilidade de implantacéo e adocéo. O formato JSON encontra-se descrito na RFC
4627 [61]]. Na Figura[5.21], temos uma representacio dos dados em JSON.

{

“*nome”: *Anna”,
“sobrenome”: “Carolina®™,
“idade”: 25,
“endereco™: {
“cidade”: Brasilia,
““1"}3: HI’}F”

L]

T
i

Figura 5.21: Exemplo do Formato de Dados em JSON.

Na Secao[(.2.1] discutimos a utilizac¢io dos protocolos TCP, UDP, HTTP, REST e
UDP_MCAST. A implementacéo destes protocolos, como foi dito, permite ao p2pBIOFOCO
flexibilizacdo na comunicacéo entre os nds, caracteristica que nao estava presente
na primeira versdo. Nesta subsecdo apresentamos detalhes sobre o protocolo utili-
zado na construcéo das mensagens do p2pBIOFOCO.

Na verséo anterior, devido a utilizacdo do JXTA, as mensagens tinham como
base o padrdo XML. Fonseca e Simées relacionam algumas desvantagens do
XML para a representacao e a transferéncia de dados:

e a sintaxe é redundante e possui grande quantidade de informacgées com im-
pacto a leitura humana, a eficiéncia das aplicacdes e aos custos de armazena-

mento, que tornam-se mais elevados;

e a construcédo de parsers néo é trivial, exigindo que bons parsers processem da-
dos aninhados arbitrariamente, com testes adicionais para deteccéo de dados
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mal formatados ou erros de sintaxe, com carga adiconal significativa para os
usos mais basicos do XML;

e 0s requisitos basicos de processamento ndo admitem um grande conjunto de
tipos de dados. Por exemplo, ndo existe mecanismo em XML para que o ni-
mero 3,14159 seja entendimento como um numero de ponto flutuante, exi-
gindo para isso linguagens adicionais (ex: XML Schema [107]]);

Para o transporte de dados no p2pBIOFOCO, adotamos o JSON como uma al-
ternativa ao XML. Simoées e Fonseca demonstraram que, para mensagens de
até um megabyte, o desempenho do JSON é melhor em relacdo ao XML devido
a baixa complexidade para a especificacdo dos dados, possibilitando um processa-
mento mais rapido nos parsers. Com mensagens maiores, no entanto, devido a
perda de escalabilidade do JSON (menos flexibilidade para descri¢cdo dos dados), o
XML tornar-se a op¢do mais indicada para o transporte de dados. A maioria das
mensagens trocadas entre os nés do p2pBIOFOCO tem tamanho pequeno, sendo a
transferéncia dos dados dos arquivos executada via FTP ou Torrent. Assim, o pa-
drao adotado foi 0 JSON, com possibilidade de utilizacdo do XML, caso haja neces-
sidade de transferéncia de mensagens maiores e mais complexas. Na Figura [5.22]
mostramos um exemplo simples de troca de mensagens utilizando JSON.

--> {*comando”: “eco”, “params”: ['JSON-RPC’], “identificagao”: 1}
<-- {*resultado”: “JSON-RPC”, “erro”: zero, “identificagao”: 1}

Figura 5.22: Exemplo de Troca de Mensagens Utilizando o Padrao JSON.

Interface Grafica

A interface grafica, escrita em Java, ou disponibilizada como uma pagina WEB,
permite ao usuario a submissdo de suas pesquisas. Ao término da execucdo, um
relatorio com as informacoes é gerado e apresentado ao usuario. As funcionalidade
basicas em relacdo a primeira versdo do p2pBIOFOCO foram mantidas, pois as
maiores alteracoes deste trabalho estao centralizadas em funcgées que séo transpa-
rentes ao usudrio. Na Figura [£.23] vemos a interface utilizada pelo usuério para
submisséo do arquivo FASTA ao p2pBIOFOCO.

Servicos

O principal objeto do componente Servigos € a interface Service. Nela estao defini-

das as principais funcées pertinentes a manutencio dos servicos no p2pBIOFOCO.
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File Help

Search | Local Service | Remote Service |

Ar ‘hlastp nH || Execiite Senice || Unselect All || Select All |

File IC:\\p2pBIOFOCO\input\arquivo.fasta || open

1| Services ;| Service Details

BLAST Execucdo distribuida da aplicacdo BLAST no pZpBIOFOCO.
| sere :
| TORRENT

Welcome to p2pBIOFOCO

Figura 5.23: Interface Grafica com o servico BLAST para execucéo no p2pBIFOCO.

Seu principal método, execute, refere-se a execucdo dos servicos solicitados re-
motamente por outros nés. Uma classe abstrata, AbstractService, implementa
a interface mencionada, tornando obrigatéria a extensido desta classe para qual-
quer novo servico incluido no p2pBIOFOCO. Este método é pertinente aos casos
em que 0s servicos sdo novas classes Java pertencentes ao pacote de servicos do
p2pBIOFOCO.

Por exemplo, se quisermos implementar um servico que execute uma outra fer-
ramenta de Bioinformatica para comparacéo de sequéncias, criamos a classe Servi-
ceOutra extendendo a classe AbstractService e implementamos no método execute
o cédigo de execucdo do servico. Em seguida, cadastramos o servico no arquivo
services.xml. Apos a atualizacao do cédigo do p2pBIOFOCO com o novo servico e
sua distribuicdo para as maquinas, a proxima execucao do sistema contemplara a
nova ferramenta como uma opcido para o usuario do P2P. Um objeto importante
para este componente é a classe ServiceResult. Nesta classe, estdo encapsulados o
identificador da tarefa (ID) e o estado de execucio dessa tarefa.

DHT (Distributed Hash Table)

As principais classes para a implementacdo do método de pesquisa dos médulos
estdo no pacote dht do p2pBIOFOCO. Na nossa implementacéao, temos as seguintes
classes: AbstractDHT, MessageBuilder, RandomWalkDHT e SeedProvider.

Na classe AbstractDHT, temos a definicdo dos principais comandos utilizados
no protocolo do Kademlia (PING, STORE, FIND_NODE e FIND_VALUE). Nesta
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versdo do p2pBIOFOCO, habilitamos a execucdo do comando PING e implemen-
tamos o comando EXCHANGE_VIEW para a troca de visées dos nés. Com a exe-
cucdao do comando PING, descobrimos os nés que estao ativos no P2P e armaze-
namos seus identificadores e valores em uma tabela. Periodicamente, o comando
EXCHANGE_VIEW ¢ enviado pelos nés para recebimento da tabela de cada né

com a informacao dos nés conhecidos por ele.

5.3 Resumo do Capitulo

Neste capitulo apresentamos a nova arquitetura do p2pBIOFOCO e detalhamos
seus modulos principais. Com a implementacédo de novos protocolos de comunica-
cdo, o sistema tornou-se mais flexivel, possibilitando a utilizacdo de outras plata-
formas (WEB, REST). Com o JSON, as mensagens que trafegam pelo sistema séo
menores, com ganhos no desempenho e menor utilizacdo da rede. A implementa-
cdo da DHT Kamdemlia tornou o mecanismo de localizacdo dos n6s mais eficiente
e mais rapido. No préximo capitulo, destacaremos as duas principais alteracoes in-
cluidas na nova arquitetura, com a inclusdo de um novo método de escalonamento

e de um método para a transferéncia eficiente de dados.
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Capitulo 6

Métodos de Escalonamento e de
Transferéncia de Dados

Como ja mencionado, uma das maiores necessidades do sistema atual é a im-
plementacdo de algoritmos de escalonamento distribuido que permitam a aloca-
cao de tarefas para os nos localizados e com seus identificadores armazenados na
DHT. Na Secéo [6.1] mostramos como o médulo de escalonamento foi incluido no
p2pBIOFOCO. Na Secéo [6.2] descrevemos detalhadamente o método de escalona-
mento WQR, mencionado na Secdo 4.4l Em seguida, detalhamos as caracteristicas
mais importantes de sua implementacido. Da mesma forma, na Secéo [6.3] descre-
vemos o método DP-RR e os seus detalhes de implementacio no p2pBIOFOCO.

6.1 Incluindo Escalonamento no p2pBIOFOCO

No Capitulo 4, vimos que o escalonamento refere-se ao processo de alocacido de
recursos por um determinado periodo de tempo. No nosso caso, as maquinas in-
tegrantes do sistema p2pBIOFOCO sao os recursos, enquanto as requisicoes para
esses recursos sao as sequéncias biolégicas (dados de entrada das tarefas) subme-
tidas para cada né do sistema. Um trabalho J, refere-se a um arquivo FASTA com
determinado numero de sequéncias s; pertencentes ao conjunto S de sequéncias
(S = s1, 82, ..., 5;). O conjunto de maquinas M = my, mo, ..., m; refere-se as maquinas
ativas que compoem o p2pBIOFOCO em determinado momento. O objetivo da im-
plementacao do escalonador selecionado é a minimizacao do makespan das tarefas,
obtendo como resultado final a reducdo do tempo de execug¢do de um trabalho no
p2pBIOFOCO.

No p2pBIOFOCO, o médulo de escalonamento recebe uma lista de nés e atribui
uma tarefa, obtida de uma FIFO, a cada um deles. Apds a execucéo do algoritmo de
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escalonamento, cada n6 tem uma tarefa selecionada de acordo com o critério de oti-
mizacdo do algoritmo. Depois da alocacéo das tarefas, a lista de nés é enviada para
o médulo de comunicacdo. Este médulo tem como funcédo a construcdo das men-
sagens, com seus respectivos pardmetros, para envio aos nés remotos. As tarefas
ficam pendentes na FIFO, aguardando a disponibilidade de um né para executa-
la. Na Figura [6.1, temos uma representacdo geral do processo de escalonamento
efetuado no sistema p2pBIOFOCO.

Escalonador \/.\

Peers

| a)

A

DHT

Figura 6.1: a) os identificadores dos nés sdo armazenados na DHT; b) os identifi-
cadores sdo repassados ao médulo de escalonamento; ¢) os trabalhos
s@o submetidos ao médulo de fragmentacéo do escalonador; d) o esca-
lonador executa a alocagao de tarefas aos noés.

O algoritmo implementado neste trabalho é caracteristico de aplicacoes que pos-
suem tarefas independentes, ou seja, de tarefas que ndo dependem de intercomu-
nicacdo entre as mesmas. Assim, as pesquisas das sequéncias realizadas pelas
ferramentas de Bioinformatica serdao enviadas aos nés da rede e executadas, sem a
necessidade de uma tarefa aguardar o resultado de outra.

Todas as tarefas devem terminar o seu trabalho para a producédo de um resul-
tado valido, ou seja, todas as execucdes paralelas devem terminar normalmente
para a consolidacido de seus resultados. Se, por algum motivo, alguma tarefa per-
tencente a um trabalho (grupo de arquivos particionados do arquivo FASTA) nao
terminar normalmente a sua execucdo, a tarefa sera enviada novamente para exe-
cucdao em um no diferente daquele em que estava executando.

Para o escalonamento, consideramos a execucdo dos escalonadores nos peers

que submeterdo as tarefas, com a flexibilidade de escolha do escalonador. Na Fi-
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gura vemos dois escalonadores implementados no p2pBIOFOCO - Workqueue
e WQR - com a possibilidade de inclusao de outros, neste caso, representados pelos
escalonadores Min-Max e TTG.

WQ (round robin)

Workqueue com Replicacdo
(WQR)

Protocolo Duplo
Round Robin (DP - RR)

Figura 6.2: Servico de Escalonamento

6.2 Escalonamento de Tarefas usando WQR

Nesta secao, inicialmente descrevemos com detalhes o método WQR e, em seguida,

os pontos principais da implementacéo.

6.2.1 Descricao Detalhada do Método

Como os outros métodos de escalonamento estudados neste trabalho, o WQR recebe
uma lista de noés ativos localizados pela DHT e atribui a cada n6 uma tarefa do
trabalho. Apés a execucao de n — m tarefas, onde n é o numero de tarefas e m o
numero de maquinas, com n > m, o método WQR efetua a duplicacido de uma tarefa
em execucio e envia essa cépia para outro né disponivel do sistema.

A quantidade de cépias é limitada, possuindo um valor limite de replicacéao de-
finido de acordo com o tamanho do sistema e de acordo com a complexidade e o
numero das tarefas. A principal caracteristica desse escalonamento é a troca do
overload de mensagens que deixam de transitar pela rede (para atualizacdo de in-
formacoes utilizadas em escalonadores mais dindmicos) pelo consumo de CPU [99]].
Quando uma das copias encerra normalmente a execucéo de sua tarefa, a execucéo
das outras cépias é cancelada, concluindo a tarefa com éxito. A execucdo do método
é descrita em seguida.

100



Método WQR

seleciona o trabalho

obtém a lista de tarefas do trabalho

executa algoritmo WQ

for i = 0 to i < tamanho da lista com tarefas originais e replicadas do
verifica se a tarefa pode ser replicada {a incluséo da réplica depende da quan-
tidade de tarefas que estdao sendo executadas e da quantidade de falhas na
tentativa de executa-las}

6: se afirmativo, replica a tarefa {a quantidade de tarefas em execucdo mais a

tarefa replicada néo pode ultrapassar o limite de réplicas}
7. aloca a tarefa para o né disponivel
8: end for

Um dos principais argumentos defendido pelos autores do algoritmo é o seu bom
desempenho com relacéo aos algoritmos que utilizam informacées sobre o sistema.
Apesar do gasto extra de ciclos de CPU, em decorréncia da duplicacdo das tarefas,
a compensacdo quando ao custo dispendido com a troca de informacoes entre os
nos, ainda tem suas vantagens. O custo de troca de mensagens envolve varias in-
teracoes entre os nés, mais o custo para a manutencéo de um sistema gerenciador
dos recursos. Outro problema, indicado pelos autores, refere-se ao monitoramento
do sistema distribuido em decorréncia de restricoes de seguranca implantadas pe-
los administradores para acesso aos recursos, como, por exemplo, a existéncia de
firewalls.

Com a utilizacdo da replicacdo, espera-se que as tarefas que estédo atrasando a
execucdo do trabalho em consequéncia de sua atribuicdo a um né sobrecarregado
ou com recursos limitados, sejam copiadas e atribuidas aos nés com maior probabi-
lidade de encerra-las antes do fim da execucdo da tarefa original. Nesse esquema,
a alta heterogeneidade dos recursos e a baixa heterogeneidade das tarefas sdo im-
portantes para o custo adicional de ciclos de CPU. O custo, dessa forma, ndo é muito
relevante, pois a probabilidade de uma cépia da tarefa ser atribuida a um né com
baixa utilizacdo de seus recursos, € maior, possibilitanto a execucéo mais rapida da
tarefa.

No p2pBIOFOCO identificamos que as tarefas sdo muito semelhantes, pois
referem-se a execucdo de uma ferramenta de Bioinformatica que tem como entrada
sequéncias biologicas de tamanhos entre 1K e 2K, com pouca variacdo, portanto,
no tamanho. Quanto a complexidade da tarefa, cada sequéncia é comparada com
todo o banco de dados biolégicos, mantendo-se o tempo de execucdo das sequén-
cias dentro de um intervalo proporcional ao tamanho das sequéncias, que néo se

diferenciam muito em seu tamanho. Caracterizadas as tarefas dessa maneira, se
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houver baixa heterogeneidade dos recursos (maquinas de mesma configuracio) e
cargas semelhantes (decorrente da baixa heterogeneidade das tarefas), o consumo
de CPU sera alto. Como resultado, havera pouco impacto no desempenho em de-
corréncia da baixa probabilidade de atribuicdo de uma cépia de uma tarefa a um
né nao sobrecarregado e com grande capacidade de recursos.

Devemos observar a questdo referente a tolerancia a falhas. Importante para
um sistema distribuido consistente, ela ndo foi incluida no método WQR. No en-
tanto, encontramos em [103] a proposta de dois métodos - soft state e timeout -
para tratamento do problema. Em decorréncia da importancia do assunto, detal-
hamos a execucéo dos dois métodos com o objetivo de implementa-los futuramente
no método WQR.

Na Secéo 4.4, Tada et al [103] observaram que a implementacido do método
WQR apresentava uma deficiéncia com relacdo ao tratamento de falhas na execu-
cao das tarefas e ao cancelamento explicito de tarefas em decorréncia da existéncia
de barreiras nas redes (NATs ou firewalls). Essa complicacdo deve-se ao fato da
comunicacdo iniciar-se no né que solicitou a execucédo da tarefa, com o envio da
solicitacdo de cancelamento da tarefa. No entanto, em algumas situacoes, ndo é
permitido ao né que executa o escalonador o envio da mensagem de cancelamento
para os outros nés, submetidos a restricoes de comunicacdo. Desse modo, decidi-
ram incluir dois métodos para preenchimento dessa lacuna na definicdo do método
WQR. O primeiro método é chamado de task timeout, enquanto o seguinte refere-se
ao método soft state.

Com a instituicdo do task timeout, assume-se um valor de timeout no escalo-
nador para execucdo da tarefa que ele submeteu. Se ndo houver resposta até o
término do tempo determinado, a tarefa é copiada e escalonada para outro né, ga-
rantindo assim a execucéo de todas as tarefas. O problema surge quando se estabe-
lece qual sera o valor do timeout. Um valor subestimado resulta em replicacdo de
tarefas que estdao quase terminando sua execucdo, aumentando os custos de ciclos
de CPU e de comunicagdo. Se o valor for superestimado, havera problemas com
a identificacdo de tarefas que falharam durante a sua execucdo. O cancelamento
explicito da tarefa e de suas copias € iniciado pelo né do escalonador.

No segundo método, soft state, trabalha-se com a atualizacdo das informacées
sobre a execucéo das tarefas e o envio de informacéoes periddicas é iniciado pelo né
remoto, contornando o problema da reconfiguracio da rede (inclusdo de regras de
firewall, NATs). Ao submeter a tarefa, o escalonador inicia a contagem do timeout,
aguardando mensagens de atualizacdo da execucdo da tarefa. Essas mensagens

sdo enviadas pelo n6 remoto ao escalonador para evitar que as reconfiguracées da
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rede atrasem o escalonador no envio de uma mensagem de cancelamento explicito
da tarefa para outros nés, quando a tarefa é encerrada.

Se o escalonador nido receber uma mensagem do né6 para o qual foi submetida
a tarefa até terminar o timeout de excucio da tarefa, a tarefa é copiada e enviada
para outro n6. Do mesmo modo, se o né que recebeu a tarefa para execucdo nao
recebe uma mensagem do escalonador (a tarefa foi submetida a um né que, durante
o tempo de sua execucédo, foi submetido a restricoes de acesso), informando que
ainda esta esperando pela execucdo da tarefa, a execucdo da tarefa é cancelada
pelo n6 remoto e uma mensagem de requisicdo de uma nova tarefa é enviada para

o escalonador.

6.2.2 Detalhes da Implementacao

Para a implementacdo e a execucao de qualquer algoritmo de escalonamento no
p2pBIOFOCO, duas estruturas essenciais sio necessarias: a lista de maquinas
ativas e a fila de tarefas. A lista de maquinas disponiveis para determinado né é
obtida pelo Kademlia e a fila de tarefas é preenchida com todas a tarefas prontas
para execucao.

Para a execucdo remota dessas tarefas, enviamos os parametros de execucio
das tarefas e os dados utilizados em suas execucodes (nome do programa chamado,
parametros para execugdo do programa, as sequéncias do arquivo FASTA para
execucdo da pesquisa, banco nr). Caso a base de dados nr nio esteja presente
no no, utilizaremos o método Dual Protocol - Round Robin (DP-RR), descrito na
Secao[6.3], para o envio do nr aos nés de execugdo do p2pBIOFOCO.

O tamanho e a granularidade das tarefas sdo importantes para o tipo de escalo-
nador que sera usado no p2pBIOFOCO. Se na primeira versao do sistema, a prio-
ridade era o processamento paralelo da aplicacdo BLAST, obtendo bons resultados
com a reducao substancial do tempo de execucédo da pesquisa gendmica na base de
dados nr, neste trabalho, a racionalizacdo na utilizacdo dos recursos e o aumento
do desempenho sdo os préoximos niveis para melhorar a eficiéncia do p2pBIOFOCO
no processamento distribuido de tarefas.

Assim, se assumirmos que a granularidade das tarefas seja de uma tarefa por
maquina, com tamanhos de tarefa muito préoximos (tarefas por exemplo de 10MB),
o resultado do trabalho estara limitado ao tempo de execucdo da maquina mais
lenta (considerado que todas as tarefas sdo enviadas aos nés ao mesmo tempo).

A fragmentacado do arquivo FASTA é executada pela classe FastaParser, pro-
duzindo arquivos com tamanhos entre 400 bytes e 4K bytes. Esse fracionamento
determina um alto grau de homogeneidade das tarefas, em razédo da pequena va-
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riacdo no tamanho dos arquivos. Na realizacio dos experimentos, Capitulo [7], des-
creveremos o impacto dessa propriedade na execucao dos algoritmos WQ e WQR.

Os principais atributos de uma tarefa no p2pBIOFOCO sao o estado, o identi-
ficador, o atributo tool e o arquivo que a tarefa representa para o p2pBIOFOCO.
Para o caso especifico referente a execucdo do algoritmo WQR, incluimos mais um
atributo que se refere a quantidade de cépias que o algoritmo pode criar. O atri-
buto tool refere-se a aplicacdo que sera executada pelo né remoto. A execucéo do
BLAST por exemplo atribui o valor "BLAST” ao atributo tool. O identificador da
tarefa é unico para cada tarefa. Através do identificador, podemos obter o estado
atual da tarefa na maquina em que ela esta sendo executada. A tarefa apresenta
seis estados em seu ciclo de existéncia no p2pBIOFOCO:

e READY: a tarefa foi alocada pelo escalonador, mas esta pendente de execucio,
aguardando a liberagao dos recursos do né para a sua execucéo;

e RUNNING: a tarefa foi alocada e enviada pelo escalonador para algum né e
esta em execucio;

e CANCELLED: a tarefa teve sua execucdo cancelada de forma controlada, ou
para liberacao de recursos ou, como no caso do escalonador com replicacio de
tarefas porque uma de suas cépias ja havia terminado a tarefa;

e ABORTED: a tarefa terminou de forma inesperada,;
e FAILED: a tarefa obteve um erro como resultado de sua execucao;

e FINISHED: a tarefa terminou normalmente

O primeiro algoritmo de escalonamento do p2pBIOFOCO foi construido como
uma fila de tarefas que sdo atribuidas aleatoriamente aos nés disponiveis. As-
sim, para submetermos um arquivo FASTA a partir de qualquer né do sistema,
o arquivo era dividido em arquivos menores, conforme processo de fragmentacao
mencionado no Capitulo Bl Se existissem mais tarefas do que méaquinas, as tare-
fas permaneciam na fila a espera do término de alguma das tarefas em execucao.
Se houvesse mais maquinas do que tarefas, todas as tarefas eram atribuidas as
maquinas, independente da situacdo da maquina, se carregada ou ndo. Se alguma
maquina se tornasse indisponivel durante o processo de alocacéo, a préxima ma-
quina receberia a tarefa. A vantagem desse método era a sua simplicidade, ao
custo de um desempenho ruim em decorréncia da atribuicdo de tarefas grandes
para maquinas com recursos limitados e de tarefas simples para maquinas com
grande poder de processamento, deixando-as ociosas.
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Figura 6.3: Atribuicdo de tarefas utilizando o escalonador Workqueue sem replicagao.

Na Figural6.3], vemos a execucéo do algoritmo WQ no ambiente do p2pBIOFOCO.
As linhas continuas a partir do escalonador até as maquinas indicam que a tarefa
esta em execucgdo e que nenhuma outra tarefa é atribuida a mesma maquina (tare-
fas 1 e 4). As linhas que se iniciam no escalonador em direcdo as maquinas indicam
a alocacdo da tarefas (tarefas 2 e 3). Ao terminar a tarefa 5, a maquina envia ao
escalonador uma mensagem de término da tarefa. O escalonador, entio, seleciona
a proxima tarefa da fila de tarefas e a envia para a maquina 5. Na figura, a linha
pontilhada representa o envio da tarefa 6, que foi retirada da fila e esta sendo
alocada pelo escalonador.

Em nossa implementacdo do WQR, enviamos todas as tarefas para uma fila
FIFO (first in first out). Apé6s a inclusédo de todas as tarefas na fila, o médulo de
escalonamento comeca o seu trabalho alocando uma tarefa para cada né ativo do
sistema, utilizando a légica do algoritmo WQ.

Esse procedimento é repetido até a fila de tarefas pendentes reproduzir a situa-
cdo em que temos uma ultima tarefa em execucdo em cada né do p2pBIOFOCO.
Nesse estagio, apos o término de uma tarefa, o né que terminou a tarefa torna-se
ocioso e inicia-se a replicacdo das tarefas, que ainda estdo em execucdo em outros
nos. A tarefa replicada, entdo, é enviada ao né ocioso para execucado na tentativa
de executa-la mais rapidamente.

Quando a tarefa é terminada, o né que finalizou a tarefa envia uma mensagem
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ao no6 cliente informando o estado FINISHED para a tarefa. Na Figura[6.4], vemos
o algoritmo em execucdo. As maquinas ligadas ao algoritmo estdo enviando tarefas
e recebendo informacées sobre as execucoes dessas tarefas. Finalizada uma tarefa,
o algoritmo atribui uma nova tarefa ao né ocioso, retirando uma tarefa da fila de
tarefas daquele né.

tarefas

— HE... .................
e=c EE.. ...................

maguina 4 S

maguina 2 —_—

maquina 5 i — HEE. ...................

———
—_— —_ .. .................

maguina 1
maguina 3 —_— ﬁ —_— ga@ﬁ ...................

Figura 6.4: WQR em Execucéo.

Para evitar a replicacédo ilimitada de tarefas, implementamos um fator de re-
plicacdo de no maximo trés tarefas replicadas no P2P. De acordo com o trabalho
de Cirne et al [99]], acima desse limite, a replicacdo, que ocasiona a troca de ciclos
de CPU pelo intercambio de informacdes, depedendo do cenario, ndao produz bons
resultados, em decorréncia do gasto de CPU e do aumento do trafego de tarefas
pela rede.

A implementacdo do método WQR no p2pBIOFOCO determina um ganho de
desempenho com relacdo ao método basico WQ. Por outro lado, a replicacao dos
dados pode aumentar bastante os custos de execucao das tarefas, considerando os
tempos de transferéncia dos dados e a sobrecarga na infraestrutura, resultando em
gargalos e degradacao do desempenho do sistema. Esse problema nao foi discutido
no trabalho de Cirne et al [99]], sendo importante na analise do processo de replica-
cao de tarefas. Se constatado que a utilizacdo do método, devido ao crescimento do
tamanho dos dados, impacta negativativamente o desempenho de um sistema P2P,
com é o caso do p2pBIOFOCO, outro algoritmo deve ser escolhido para o escalona-
mento das tarefas.
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6.3 Transferéncia de Dados usando DP-RR

Nesta secdo, inicialmente descrevemos, com detalhes, o método DP-RR e, em se-
guida, detalhamos a importancia de sua implementagao no p2pBIOFOCO.

6.3.1 Descricao Detalhada do Método

Para a transferéncia dos arquivos que serao transmitidos pelo sistema, a solucéo
de Wei et al [110] tem um bom desempenho, conforme estudo dos autores. Sua
implantacao no sistema atende aos servicos de transferéncia de arquivos entre os
nos. Em algumas situacoes, esses arquivos apresentam tamanhos consideraveis e
em outras néo, caracterizando uma situacéo na qual podemos utilizar o algoritmo

mencionado. Dividimos, entéo, as funcées em duas tarefas:
e 0 escalonamento de tarefas com a transmissao de sequéncias grandes ou pe-
quenas; e,

e 0 suporte a manutencio, atualizacdo e consolidacédo das bases de dados pre-

sentes no sistema.

Na Figura vemos um esquema que demonstra as duas abordagens refe-
rentes ao escalonamento de tarefas e dados.

Escalonador de Tarefas Escalonador de Tarefas

) BitTorrent
Servidor FTP Tracker/Cliente

distribuigao de
tarefas

difusio de difusio de
dados dados

difusio de
dailos

transferéncia
com BitTorrent

Figura 6.5: Comparacéao entre as duas arquiteturas de escalonamento de tarefas e
dados: escalonamento centralizado de dados e tarefas e escalonamento
centralizado de tarefas e difusdo colaborativa de dados [110].
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O algoritmo citado é apropriado para aplicacoes chamadas parameter sweep.
Tais aplicacoes surgiram de um modelo proposto por Abaramson et al [1] para com-
posicao de aplicacoes com alto throughput em grids globais [19]. E uma combinacao
de modelos paralelos de tarefas e dados, com aplicacoes formuladas para conter um
grande ndimero de tarefas independentes, trabalhando em conjuntos diferentes de
dados. A execucdo do modelo geralmente envolve o processamento de n tarefas in-
dependentes em m computadores onde n é muito maior que m, situacdo que pode
ocorrer no processamento das tarefas do p2pBIOFOCO.

O BitTorrent [26], usado na solucéo proposta por Wei et al, é um protocolo popu-
lar para a distribuicdo de arquivos que evita os gargalos geralmente encontrados
em solucoes que utilizam os servidores FTP quando existe a transferéncia de ar-
quivos muito grandes e uma grande demanda por arquivos. A ideia por tras do
BitTorrent é a cooperacdo entre os requisitantes do mesmo arquivo, que enviam
’pedacos’ (chunks) do arquivo entre eles. O primeiro né que obter toda a informa-
cao completa sobre o arquivo cria um arquivo especial rotulado de .torrent. Esse
arquivo possui uma lista de todas as assinaturas dos pedacos do arquivo e a loca-
lizacdo de um coordenador central, o tracker, que auxilia os ndés a se conectarem
entre si. Os trackers sdo responsaveis pela conservacao de uma lista com informa-
coes sobre os nos: endereco IP, porta, arquivos recebidos, etc. Quando um né solicita
um arquivo, a primeira requisicdo é enviada ao tracker pedindo a lista dos nés que
estdo recebendo o arquivo. Assim, todas as decisdes sobre a recepcio do arquivo
sao efetuadas localmente com base em informacoes coletadas dos nés vizinhos.

O escalonador DP-RR é definido da seguinte maneira:

e aaplicacdo A =Ty,...,T,,|n > 0, com cada tarefa sendo composta de um nimero
de operacoes ();;

e cada tarefa T} é associada a um conjunto de entrada de dados 0(T;) = I1, I3, ..., I}
onde cada ];f é um dado de entrada;

e conjunto global de entrada de dados da aplicacédo, representado por 6(A) =
U o1
—~—

1<i<|T|

Observando as defini¢oes do escalonador, podemos identificar pontos relaciona-
dos ao p2pBIOFOCO, para aplicacao neste trabalho. O conjunto de tarefas definido
no primeiro item acima pode ser considerado como o conjunto de arquivos FASTA e
as bases de dados submetidas pelos usuarios do sistema. As operacées (2; referem-
se a cada sequéncia do arquivo. Aos dados de entrada relacionamos as sequéncias
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de cada arquivo FASTA, constituindo, portanto, o conjunto de entrada de dados. Fi-
nalmente, o conjunto de todas as sequéncias e de bases de dados compde o conjunto
global de dados alvo do escalonamento.

Para a caracterizacdo da aplicacéo, os autores do algoritmo consideram quatro
parametros:

1. Granularidade da Aplicacdo: é especificada pelo par (tamanho dos dados de
entrada; nimero de nés ativos do sistema). No contexto do p2pBIOFOCO,
esses parametros referem-se ao tamanho de cada sequéncia do arquivo FASTA
e a quantidade de nés obtidos pela DHT;

2. Tamanho da Aplicacdo: refere-se a quantidade de tarefas da aplicacao com
relacdo ao nimero de processadores disponiveis. Para o p2pBIOFOCO, séao
a quantidade de sequéncias obtidas da segmentacdo do arquivo FASTA e a
quantidade de nés disponbilizados pela DHT;

3. Taxa de Computacao (CIOR-Computation/file I0 Ratio): Baohua et al [110]
adotaram uma abordagem flexivel com relacdo aos protocolos e determina-
ram essa razdo como o tamanho dos dados de entrada/soma do nimero de
operacoes. Essas informacoes correspondem ao tamanho do arquivo FASTA
(soma de todas as sequéncias do arquivo) dividido pela soma do nimero de ta-
refas produzidas pela segmentacéo do arquivo, conforme a expressao da equa-
cao Por exemplo, se temos um arquivo com 200 sequéncias, de tamanho
20MB, o parametro é calculado como 20/200, tendo como resultado 0,10 MB
por sequéncia, ou seja, 0,10 MB por tarefa.

tamanho(6(A))

2.

1<i<|T|

CIOR = (6.1)

4. Taxa de Compartilhamento dos Dados (SDR-Shared Data Ratio): equivale a
quantidade de dados que sdo compartilhados entre as tarefas. O parametro é
computado como o volume de dados da aplicacéo sobre o volume de dados de
entrada distribuido por cada tarefa (equacéo [6.2).

tamanho(6(A))
Z tamanho(I}*)

1<i<|T|
1<k<|I(T})|

SDR = (6.2)

No escalonamento da aplicagdo A com a utilizacdo dos protocolos BitTorrent e

FTP, alguns parametros foram utilizados para avaliacéo e analise do desempenho.
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O tempo estimado de execucdo (ETC) de uma tarefa em um né é definido como o
tempo que o processador P; utiliza para executar a tarefa 7;, dado o nimero de
operacdes e o poder de processamento de P;. O tempo esperado de transferéncia do
conjunto de entradas da tarefa T; é o tempo gasto para transferir esse conjunto de
dados até o né P; antes da tarefa poder iniciar a sua execucdo. Por fim, o tempo
esperado de fim da tarefa (completion time) c¢; para o né P; é definido como o tempo
de clock do processador no qual a tarefa é encerrada, dado que todos os dados estao
presentes e todas as tarefas previamente atribuidas ja terminaram. Além disso,
foi considerado o makespan como métrica de desempenho do escalonador, com o
objetivo de minimiza-lo.

Wei et al fizeram varias andlises experimentais de transferéncias de arquivos
e concluiram que a utilizacdo de somente um deles traz beneficios, considerando o
tamanho dos dados. Para a escolha de um dos protocolos na execucéo da aplicacgao,
a fixacdo criteriosa de um determinado ponto é importante para a troca de um pro-
tocolo por outro. Assim, decidiram expressar esse parametro com base no nimero
de nés e no tamanho dos arquivos. Para a utilizacdo do FTP, propuseram o calculo
mostrado na equacéo [6.3] assumindo que a banda de rede é dividida igualmente
entre os requisitantes dos arquivos.

t(N,S) = apy + BN—S (6.3)
emissor

Na equacdo [6.3] a1, € Bemissor 80 duas constantes referentes a laténcia do pro-
tocolo e a capacidade de banda de rede do n6 que envia os dados, respectivamente.
S refere-se ao tamahno dos dados e N ao numero de nés. O modelo do padréo
de comunicacéo e transferéncia do BitTorrent é representado na Equacéo [6.4], que
descreve um modelo em arvore para o padréao de distribuicao.

t(Nv S) = (ﬁbittorr’ent + i)ZOQQ(N) (64)

Bemissor

Assim, Byittorrent, Bemissor € @ SA0 constantes que representam respectivamente a
laténcia do protocolo, a disponibilidade banda de rede no emissor e o nimero de
folhas da arvore, sendo S o tamanho dos dados e N o nimero de nés receptores.

Na execucao do escalonamento pelo método DP-RR, sugerimos um gerencia-
mento de dados semelhante ao apresentado na arquitetura LBG (Lightweight Bar-
tering Grid) para a mudanca de protocolo entre o BitTorrent e o FTP. Essa troca
seria gerenciada por componentes chamados data managers e cada n6 do sistema

possuiria no minimo desses componentes, que executariam as seguintes funcoes:

e armazenamento dos dados no né local ou remoto;
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e compartilhamento dos arquivos com utilizacdo do BitTorrent (tracking e see-
ding nos consumidores e seeding somente nos recursos) e compartilhamento

FTP (n6s consumidores somente);

e download BitTorrent e FTP (atribuicdo dos nés quando atuam como recursos).

6.3.2 Detalhes da Implementacao

Para a implementacao do DP-RR utilizamos a biblioteca Java BitTorrent (jBittor-
rent) [40]. A API foi escrita em Java e apresenta as implementacoes basicas do
procotolo BitTorrent. Sua integracédo ao p2pBIOFOCO proporcionou a distribuicao
dos arquivos entre os nés, servindo de alternativa a transferéncia sftp.

O principal motivo para a implementacédo do protocolo foi o ganho de desem-
penho para a transferéncia de arquivos grandes que sdo entradas para a compa-
racdo das sequéncias informadas pelo usuario. A transferéncia ftp ou sftp consti-
tui um gargalo para o download dos arquivos que sao utilizados nas maquinas do
P2P. Arquivos grandes que sdo necessarios a execucio das comparacoes sdo, dessa
forma, transferidos de forma eficiente com a utilizacéo do protocolo BitTorrent.

Na nossa implementacéo, todo né do sistema é considerado um ¢racker. Além
disso, sdo considerados também seeders pois, apds a baixa do arquivo, anunciam-se
no tracker para fazerem parte do grupo de nés que compartilham o arquivo. No
p2pBIOFOCO, os arquivos resultantes da fragmentacado do FASTA séo pequenos e
néo sao considerados na transferéncia executada com o BitTorrent. Nosso interesse
esta na transferéncia de arquivos grandes que sdo necessarios a execucdo das com-
paracoes que; no caso especifico do p2pBIOFOCO, é o caso do arquivo nr. Tendo
em vista o tamanho grande do arquivo nr, consideramos a sua compactacédo dentro
do processo de transferéncia do arquivo entre os nés. Na Figura [6.6], mostramos a
sequéncia de envio dos dados utilizando o protocolo BitTorrent.

Entéo, temos os seguintes passos, numerados na Figura 6.6}

1. o né interessado em transferir os dados para execucao remota das tarefas cria

o arquivo torrent, por exemplo, da base de dados nr compactada;

2. em seguida anuncia-se ao tracker informando que possui uma cépia completa

do arquivo nr (compactado);
3. o arquivo torrent é enviado para todos os nés ativos do sistema;

4. aoreceberem o arquivo torrent, cada né processa o arquivo torrent e comunica-
se com o tracker, formando o grupo de nés que compartilhario o arquivo nr no

processo de download,
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Figura 6.6: DP-RR: Transferéncia dos Dados utizando BitTorrent.

5. logo apés a inclusdo do né interessado no tracker, os nés comunicam-se entre

Si;
6. o processo de download do arquivo nr compactado € iniciado entre os nés.

Na implementaciao da API Java BitTorrent no p2pBIOFOCO, definimos uma
lista de trackers para evitar a existéncia de um unico tracker. Isto evita que a
falha em um no6 se torne um problema para o download dos dados. A opg¢do para
utilizacdo do protocolo BitTorrent, a principio, esta disponivel na interface grafica
acessada pelo usuario. Ao escolhé-la, o usuario tem que estar ciente do tamanho do
arquivo que esta transferindo para néo obter um desempenho baixo com a trans-
feréncia de arquivos pequenos com a utilizacdo do Bittorrent. Estamos implemen-
tando a troca automatica entre sftp e BitTorrent na transferéncia dos arquivos com
base na identificacdo do tamanho dos arquivos.

Portanto, para o p2pBIOFOCO, temos uma opcao de escalonamento baseada
em um protocolo duplo de transferéncia de dados (Dual Protocol) com uma politica
round robin de atribuicédo das tarefas aos nés. O algoritmo flexibiliza as vantagens
de utilizacdo de um protocolo ou de outro e compde, em conjunto com o gerencia-
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mento de dados, uma opcao de distribuicdo dos arquivos de sequéncias que serio

enviados aos nés executores das pesquisas (queries).

6.4 Resumo do Capitulo

Neste capitulo, discutimos as duas principais contribuicées desta dissertacdo para
0 p2pBIOFOCO: a inclusao de um método de escalonamento (WQR) e a implemen-
tacdo de um método eficiente para a transferéncia de dados. A escolha flexivel dos
escalonadores depende da implementacao de um sistema gerenciador de recursos.
Assim, neste trabalho, implementamos somente o método WQR para avaliarmos
o ganho de desempenho na execucéo distribuida das tarefas. Com a implementa-
cao do BitTorrent, disponibilizamos ao p2pBIOFOCO uma solucéo eficiente para a
transferéncia de grandes bases de dados, com a opcéo de uso dos protocolos ftp/sftp
ou BitTorrent conforme o tamanho dos arquivos.
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Capitulo 7

Experimentos e Discussao

Neste capitulo, discutimos os resultados obtidos dos experimentos realizados nesta
dissertacdo. Na Secdo [7.1] descrevemos o ambiente de testes. Nas secoes [7.2], [7.3]
e[7.4l discutimos e comparamos os resultados obtidos dos experimentos.

7.1 Ambiente de Testes

O ambiente dos nossos experimentos esta representado na Tabela [7.1], na qual te-
mos 10 maquinas conectadas por uma rede local: trés maquinas Intel com a mesma
configuracéao (laicol, 2 e 3); duas maquinas AMD (laico7 e 9), de configuracoes idén-
ticas, e cinco maquinas com recursos diferentes (laico4, 5, 6, 8 e lab-pos12).

Tabela 7.1: Configuracdo das maquinas utilizadas nos experimentos de escalonamento

Recursos

Maquina CPU Discos Memoéria

Fabr | Mod [ Veloc [ Cache | Bits | Qtde Tam | Tipo Tam | Tipo
laicol Intel Pentium 4 1,7 GHz 256KB 64 1 40GB IDE | 256MB | SDRAM
laico2 Intel Pentium 4 1,7 GHz 256KB 64 1 40GB IDE 256MB | SDRAM
laico3 Intel Pentium 4 1,7 GHz 256KB 64 1 40GB IDE | 256MB | SDRAM
laico4 Intel Core2 Duo 1,8 GHz 2MB 64 1 150GB | SCSI 1GB SDRAM
laico5 Intel Pentium 4 3,0 GHz 2MB 64 1 80GB IDE 1GB SDRAM
laico6 Intel Core2 Duo 2,5 GHz 3MB 64 1 160GB | SCSI 2GB SDRAM
laico7 AMD | Sempron(tm) 2400+ 1,6 GHz 256KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2
laico8 AMD | Sempron(tm) 3000+ 1,8 GHz 128KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2
laico9 AMD | Sempron(tm) 2400+ 1,6 GHz 256KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2
lab-pos12 | AMD | Sempron(tm) 2400+ | 1660 MHz | 256KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2

Os experimentos foram feitos com BLAST, de modo que as tarefas referem-se
a execucdo remota do BLAST em cada maquina para cada arquivo de entrada (se-
quéncia), apos a alocacio executada pelo algoritmo de escalonamento. Foi utilizada
a versao 2.14 do BLAST, obtida do sitio do NCBI. O banco de dados nr, com o qual
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foram executadas as comparacoes, tem um tamanho de 6GB. A versdo da maquina
virtual Java utilizada foi a JDK 6 Update 20, obtida da Oracle.

A coleta de dados foi realizada com o registro das execugdes em arquivos de log,
contendo informacgoes sobre o comportamento do algoritmo de escalonamento em
resposta a execucao das tarefas no p2pBIOFOCO. O tempo de execucéo dos algo-
ritmos foi registrado na maquina do usuario que iniciou as tarefas, disparando um
timer no momento de submisséo das tarefas aos nés remotos. As tarefas foram sub-
metidas sempre a partir da mesma maquina para evitar a influéncia de aspectos
relacionados ao hardware na execucédo da submissao e processamento das tarefas.

A realizacdo do teste em uma tnica maquina foi utilizada para a comparacéo
com os testes distribuidos realizados no p2pBIOFOCO, com o banco de dados nr
e as sequéncias de consulta (Tabela [Z.2). Como no trabalho de Ribeiro [88], veri-
ficamos o custo de execucdo do BLAST para um udnico arquivo FASTA, com todas
as sequéncias sendo pesquisadas no banco de dados nr da maquina, utilizando so-
mente uma maquina especifica do ambiente de testes para o trabalho.

Tabela 7.2: Execu¢ao néo distribuida BLAST - Maquina laico4

| Tarefas | Tempo de Execucio (em horas) |
50 sequéncias 3:02
100 sequéncias 5:45
200 sequéncias 11:29
400 sequéncias 22:10
800 sequéncias 45:47

Observamos que ao dobrar o nimero de sequéncias, dobramos também o tempo
de execucdo. Além disso, ja é longo o tempo para a execucdo de uma quantidade
pequena de sequéncias, tornando impraticavel o processamento para entradas com
milhares de sequéncias.

Fizemos uma analise do tempo de execucdo das tarefas nas maquinas calcu-
lando a diferenca entre a data de gravacédo do arquivo fragmentado na maquina
remota (denominado ContigXXXX, onde XXXX é o namero do contig), recebido via
sftp, e a data de gravacao do arquivo com o resultado da execucao da pesquisa das
sequéncias no nr (que indica o fim da execucédo do BLAST).

O tamanho de cada tarefa executada no p2pBIOFOCO refere-se ao tamanho do
arquivo de entrada para a pesquisa no banco de dados nr. O tamanho médio dos
arquivos submetidos a cada maquina esta contido no intervalo de 400 bytes bytes
a 3K bytes.
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Na tabela [7.3], temos o tempo médio de execucio das tarefas por maquina. Os
valores sdo resultados da média aritmética de 50 tarefas selecionadas do grupo de
800 sequéncias, descartando a sequéncia mais longa.

Tabela 7.3: Tempo Médio de Execucéo das Tarefas (em minutos)

Total de Taref: Maquinas
otal de larelas 1 icol | Taico2 [ Taico3 [ Taico4 | laico5 | laico6 [ Taico7 [ Taico8 [ laico9 | lab-posi2
[tempo [ 180 | 156 | 144 | 62 | 68 | 43 | 99 | 73 | 82 | 93 |

O tempo médio calculado mostra o impacto da execucdo das tarefas em ma-
quinas mais lentas em relacdo as maquinas mais rapidas. No ambiente dos ex-
perimentos, a maquina mais lenta executa as tarefas em um tempo até 4 vezes
maior, na média, que a maquina mais rapida (maquina laicol em relacdo a ma-
quina laico6). Portanto, na analise das execucoes das sequéncias, as maquinas
laicol e laico6 foram as mais importantes na avaliacao do tempo de execucéo resul-
tante da aplicacdo dos algoritmos WQ e WQR.

Apoés o levantamento do tempo médio das tarefas nas maquinas, observamos
que a atribuicdo de uma tarefa ao né mais lento demorou 27 minutos para terminar
a pesquisa no nr. Na tabela [7.4] informamos os tempos de execucdo mais longos
das tarefas nas maquinas do p2pBIOFOCO.

Tabela 7.4: Tempo da Tarefa Mais Longa (em minutos)

Maquinas
laicol [ Taico2 [ Taicod [ laico4 | Iaico5 [ Taico6 [ Iaico7 | laico8 | Taico9 [ Tab-posI2
[tempo | 27,0 | 220 | 21,0 | 80 [ 120 | 50 | 150 | 100 [ 17,02 | 220 |

7.2 Analise do Escalonador WQ

A execucédo do algoritmo workqueue mostrou-se, entao, ineficiente para a execucgéo
das ultimas tarefas presentes nas maquinas do P2P. Enquanto alguns nés ficam
ociosos ao terminarem suas tarefas, o né que possui esta tarefa atrasa o término do
trabalho. No pior dos cenarios, temos os nés mais rapidos finalizando suas tarefas e
uma tarefa iniciando a sua execucédo no né mais lento. Na Figura[7.1] mostramos a
execucao das tarefas no escalonador WQ quando todas as tarefas ja foram alocadas.

Na Figura[7.1], temos uma linha vertical na qual estdo indicadas as maquinas. A
linhas horizontais indicam os tamanhos das tarefas, sendo que as linhas de mesmo
tamanho indicam tarefas iguais. Os pontos no final de cada linha horizontal repre-
sentam o término da tarefa e as linhas pontilhadas a quantidade de processamento
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ainda a ser gasto na execucio da tarefa. Para simplificarmos a andlise, supomos
que as tarefas foram alocadas no mesmo tempo ¢; = 0. Apés algum tempo, temos a
situacdo representada na Figural[7.1l

Nesta situacdo, observamos que o ultimo grupo de tarefas executando no sis-
tema refletiu o problema de execucdo das ultimas tarefas em nés mais lentos. A
maquina 3, pela figura, é a maquina mais lenta ou a mais carregada do sistema.
Nela temos somente um pequena parte de sua tarefa cumprida. Por outro lado, as
maquinas 1, 5, 7 e 10 encerraram suas tarefa, tornando-se ociosas até a finalizacao
da tarefa da maquina 3.

maguina 1 @ tfarefan-3

Mmaguing 6 f————--sseees 9 tarefan -8

magquina 4 e heraresaaraansrnnra e rnnnnre @ tarefan-1

MEQUING 3 rreermmmesmsssssssssssssssens CreeeRreeear RS @ tarefan-4
maguina§ P @® tarefan-B
maquinag [ T I I & tarefan-6

maquina 5 @ tarefan

maguina 7 ——@ tarefan -2

magquing 2 [ ® tarefan-7

maquina 10 ® tarefan-5

Figura 7.1: Execucéo das tarefas nas maquinas do P2P.

Fizemos, também, um avaliacdo da quantidade de tarefas processadas em cada
maquina na execucdo do algoritmo WQ. Este niimero foi obtido verificando-se o nd-
mero médio de arquivos gravados no diretoério de resultados de cada maquina, apés
a execucio de todas as sequéncias. Na tabela[7.5] vemos que a maquina laico6 foi
a maquina com maior numero de tarefas executadas, enquanto a maquina laicol,
mostrou-se a maquina mais lenta. Construimos a tabela com o objetivo de compa-
rarmos com a Tabela[7.6, que mostra os efeitos da replica¢do no nimero de tarefas
executadas por maquina com a execucao do algoritmo WQ com replicacdo. Consi-
deramos somente as tarefas completadas, excluindo as tarefas canceladas pelo al-
goritmo de replicacdo ou canceladas por erro ou indisponbilidade do né.
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Tabela 7.5: Tarefas por Maquina com o Algoritmo Original de Escalonamento WQ do

p2pBIOFOCO.
Maquinas
Total de Tarefas laicol [ Taico2 [ Taico3 [ laico4 | laico5 [ Taico6 [ Taico7 | laico8 | laico9 [ Tab-posI2
50 3 3 4 6 7 9 4 5 5 4
100 5 6 6 13 13 18 10 11 9 9
200 10 11 12 29 25 39 18 21 16 19
400 19 22 23 55 50 77 35 45 37 37
800 38 45 47 110 96 155 73 88 74 74

7.3 Analise do Escalonador WQR

Apoés varias execucoes do algoritmo, podemos ver na Tabela[7.6]/que o nimero médio
de tarefas executadas por maquina aumentou em algumas maquinas e diminuiu
em outras. Este comportamento descreve a funcéo principal do algoritmo WQR: a
criacdo de copias de tarefas em execucio, até um determinado limite e alocacdo em
outras maquinas na tentativa de obter uma maquina mais rapida para execucio
das tarefas.

Tabela 7.6: Tarefas por Maquina, com o0 WQR.

Total de Tarefas - - - - - Méquipas - - -

laicol [ Taico2 [ Taico3 [ laico4 | laico5 [ Taico6 [ Iaico7 | laico8 [ laico9 [ Tab-posI2
50 2 3 4 6 6 11 2 6 6 4
100 4 3 5 16 11 22 11 11 9 8
200 7 9 11 30 26 42 19 21 15 20
400 10 16 20 58 57 84 34 44 38 39
800 32 39 46 112 100 163 72 86 78 72

Como resultado da submisséo das sequéncias (50, 100, 200, 400 e 800) aos nés
do p2pBIOFOCO, com a utilizacao dos algoritmos WQ e WQR, observamos nas ta-
belas[7.7] e [7.8 os tempos médios de execucio de todas as sequéncias.

tarefas | (h) tarefas | (h)

50 0:39 50 0:28

100 1:19 100 1:14

200 2:47 200 2:37

400 5:38 400 5:25

800 11:19 800 11:04
Tabela 7.7: Tempo - WQ Tabela 7.8: Tempo - WQR
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A Figura[7.2] apresenta uma comparacéo dos tempos de execucéo das tarefas no
p2pBIOFOCO utilizando os algoritmos WQ e WQR. O WQR tem um limite maximo
de trés copias de uma tarefa, quando efetuada a rotina de replicacéo.

48:00:00
43:12:00 —e— néo distribuido /
- WG
38:24:00 e WGR
33:36:00
? 28:48:00
o 24:00:00
T

19:12:00 S
14:24:00

9:36:00 /// /f“
4:48:00 M

0:00:00

50 100 200 400 800

Sequéncias

Figura 7.2: Execucéo nao distribuida e dos escalonadores WQ e WQR no p2pBIOFOCO.

Para uma comparacio mais detalhada, no grafico Figura [7.3, vemos o tempo
resultante da execucéo das tarefas somente para os escalonadores WQ e WQR.

7.4 Analise do Mecanismo de Transferéncia de Da-

dos

O principal objetivo dos nossos testes foi a medicdo do tempo de transferéncia dos
arquivos para as maquinas do p2pBIFOCO utilizando os protocolos sftp e BitTor-
rent e obtermos o protocolo mais apropriado para a distribuicdo dos arquivos ao
sistema. Para isso, no ambiente de testes utilizado (Tabela[7.9), executamos a dis-
tribuicédo de arquivos com tamanhos de 10 MB, 50 MB, 200 MB, 700 MB e 1,5 GB,
referentes a bancos de dados gendomicos e aplicacdes de Bioinformatica. Criamos,
também, um servico de transferéncia de arquivos no p2pBIOFOCO que envia, a
partir de um né com o arquivo o completo, o pedido de download desse arquivo
para os outros nos do sistema (no caso do protocolo BitTorrent, pedido de download

do arquivo torrent).
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Figura 7.3: Grafico com a execucio dos escalonadores WQ e WQR no p2pBIOFOCO.

Para medirmos os tempos de todos os downloads efetuados na execucédo dos

protocolos sftp e BitTorrent, disparamos um temporizador na maquina que enviou

a solicitacdo a todos os nés, terminando sua execuc¢do quando a dltima maquina

em processo de download retorna uma mensagem sobre o final do recebimento do

arquivo.

Tabela 7.9: Configuraciao das maquinas utilizadas para transferéncia do arquivos

Recursos

Maquina CPU Discos Memoria

Fabr Mod [ Veloc | Cache [ Bits | Qtde Tam | Tipo Tam | Tipo
laicol Intel Pentium 4 1,7 GHz | 256KB 64 1 40GB IDE 256MB | SDRAM
laico3 Intel Pentium 4 1,7 GHz | 256KB 64 1 40GB IDE 256MB | SDRAM
laico4 Intel Core2 Duo 1,8 GHz 2MB 64 1 150GB | SCSI 1GB SDRAM
laico5 Intel Pentium 4 3,0 GHz 2MB 64 1 80GB IDE 1GB SDRAM
laico6 Intel Core2 Duo 2,5 GHz 3MB 64 1 160GB | SCSI 2GB SDRAM
laico8 AMD | Sempron(tm) 3000+ | 1,8 GHz | 128KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2
laico9 AMD | Sempron(tm) 2400+ | 1,6 GHz | 256KB 64 1 36GB IDE 2GB DDR2

No método de distribuicao de arquivos com o BitTorrent, um dos pontos criticos

foi a confiabilidade do tracker. Desse modo, em nossa implementacao, todos os

noés do ambiente possuiam uma instancia do tracker em execucdo. Além disso,

utilizamos a mesma lista produzida pela DHT para constituir a lista dos trackers,

sendo os trés primeiros nos trackers do p2pBIOFOCO. Em nossas simulagoes, ao

provocarmos a queda do tracker que estava servindo aos nés, verificamos que os

noés foram reconectados ao préoximo da lista.
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Na tranferéncia por sftp, caracterizada pela transferéncia direta de dados, pro-
curamos indentificar a formacdo de gargalos na transferéncia de arquivos muito
grandes ou arquivos muito populares com grande quantidade de acessos ao ser-
vidor. No nosso ambiente de testes, no entanto, devido ao pequeno e constante
numero de nos, direcionamos nossa analise para o tamanho dos arquivos transfe-

ridos, excluindo-se a influéncia do nimero de nés.

2000 -

8000 /
—=— sfip /

7000 —=— BitTorrent
g000

5000
4000

3000 ~'/{
2000 ,//’{
1000 ——

O e

10 50 200 700 1500

Figura 7.4: Transferéncia de arquivos utilizando os protocolos sftp e BitTorrent. No eixo
vertical, representamos o tempo em segundos, enquanto no eixo horizontal,
representamos o tamanho dos arquivos em MB.

Para a transferéncia com o BitTorrent, observamos que as principais funcées
do protocolo foram implementadas na API Java, com destaque para a selecdo dos
melhores downloaders e uploaders, concomitantemente a utilizacdo das operacoes
de choking e unchoking. No entanto, a analise dos quatro melhores downloaders e
uploaders ficou limitada ao pequeno nimero de nés disponiveis. Este fato é verifi-
cado durante o processo de download dos arquivos, no qual temos praticamente os
mesmos noés envolvidos no processo de recebimento dos arquivos. Em uma escala
maior, teriamos uma selecdo de 50 nés com a manutencéo da conexao com 20 a 40
nos [67].

Nao observamos, como esperavamos, um ponto de interseccio das duas curvas.
O tempo de distribuicédo dos arquivos com o protocolo sftp foi melhor do que o tempo
do protocolo BitTorrent em todas as transferéncias. Esse comportamento deve-se
ao fato do pequeno nimero de nés envolvidos no experimento, que impacta sobre-
maneira o aspecto colaborativo do protocolo BitTorrent. Além disso, a laténcia do
BitTorrent é maior do que a laténcia do protocolo sftp, sendo esse fator compen-
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sado pelo incremento de nés no sistema. Funcionalmente, as transferéncias dos
arquivos foram realizadas integralmente, com todos os nés recebendo os arquivos.
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Capitulo 8

Conclusoes e Trabalhos Futuros

Neste trabalho, inicialmente realizamos um levantamento de algoritmos de escalo-
namento que poderiam ser usados no p2pBIOFOCO. Dessa forma, implementamos
um destes algoritmos, 0 WQR, com o objetivo de analisar os beneficios oriundos
da incluséao dos algoritmos de escalonamento no ambiente do p2pBIOFOCO. A im-
plementacido do WQR foi feita de forma que novos algoritmos de escalonamento
possam ser facilmente incorporados ao sistema. Além disso, implementamos o al-
goritmo DP-RR para transferéncia eficiente de dados, substituindo o sftp anterior.
Os resultados dos experimentos usando o WQR mostram a melhora do desempenho
do p2pBIOFOCO.

Observamos, também, que além do tamanho e da quantidade de maquinas e
tarefas, um fator importante para o bom desempenho desses algoritmos é a hete-
rogeneidade do ambiente. Na execucdo dos experimentos com o algoritmo WQR,
o ambiente é composto por um numero limitado de recursos (10 maquinas), com
recursos heterogéneos em parte do ambiente (50% das maquinas) e tarefas pra-
ticamente homogéneas em tamanho, 400 bytes a 4K bytes. Essas caracteristicas
reduzem a perspectiva de um bom desempenho para o processo de escalonamento,
pois uma das maiores vantagens desses escalonadores € a atribuicdo de tarefas de
alto custo computacional para recursos com grande capacidade de processamento,
sem penalizar os clientes que possuem tarefas menores. No entanto, mesmo com
essas limitacoes, pudemos concluir que a utilizacdo do algoritmo melhorou o de-
sempenho do p2pBIOFOCO, reduzindo o tempo de execucdo das tarefas conforme
analises realizadas.

Na execucao do algoritmo WQR, a reducdo do tempo total de execucio das tare-
fas néo foi expressiva com relacio ao algoritmo original WQ. No entanto, a pequena
diferenca apresentada acentuar-se-a se replicarmos as tarefas para maquinas mais
rapidas em ambientes mais heterogéneos e com maior nimero de maquinas, que é
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o caso de aplicacoes de bioinformatica em geral. Os algoritmos de escalonamento
selecionados para o p2pBIOFOCO tém sua eficiéncia maximizada quando temos
uma heterogeneidade de tarefas e de maquinas. Desse modo, o parser existente no
p2pBIOFOCO deve ser modificado para a divisdo do arquivo FASTA em arquivos
de entrada de diversos tamanhos, produzindo tarefas heterogéneas resultantes de
uma fragmentacdo mais adequada aos requisitos dos escalonadores.

Nos experimentos com os protocolos BitTorrent e sftp para a transferéncia de
dados, os resultados indicam que: (i) para ambientes com nimero pequeno de noés,
como o usado nos experimentos deste trabalho, a utilizacdo do sftp é suficiente
para a transferéncia dos arquivos; (ii) a medida em que o sistema tem o ntimero
de nés incrementado, a utilizacdo do protocolo BitTorrent torna-se a escolha mais
apropriada, favorecendo o uso do método DP-RR.

8.1 Contribuicoes

e Incluir escalonamento de tarefas no p2pBIOFOCO de forma flexivel de modo
que novos métodos de escalonamento sejam facilmente incorporados. Parti-

cularmente, o método WQR foi implementado nesta dissertacéo.

e Incluir mecanismo de transferéncia eficiente de dados no p2pBIOFOCO, de
modo que grandes volumes de informacéo, tipicas de aplicacoes de Bioin-
formatica, ndo degradem o desempenho do sistema. Neste trabalho, imple-
mentamos o método DP-RR, que inclui os protocolos sftp e BitTorrent.

8.2 Trabalhos Futuros

Para novas perspectivas dentro do p2pBIOFOCO, vislumbramos a integracéo e a
utilizacdo desse sistema como um servico em uma arquitetura em nuvem (cloud
computing), paralela a implementacéo dos outros algoritmos discutidos neste tra-
balho. Os servicos de Bioinformatica seriam submetidos a nuvem, que resolveria a
execucao do servico solicitado, neste caso, em nés do p2pBIOFOCO. Neste caso, o
sistema peer-to-peer poderia ser enquadrado como um SaaS (Service as a Service),
comsumindo as sequéncias nos noés integrantes da infraestrutura da nuvem. Com
a implementacédo dos algoritmos, poderiamos resolver dinamicamente qual deles
seria o mais adaptado a determinado tipo de servico submetido ao p2pBIOFOCO,
com base em banco de dados estatistico gravado em sua base.

Outra possibilidade a ser explorada seria a implementacio de aplicacées ba-

seadas em stream com a particdo do banco de dados na memodria das maquinas
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integrantes do p2pBIOFOCO e o envio das sequéncias ao sistema, fluindo entre as
maquinas e comparando-as as sequéncias em memoéria. Em Cherniack et al [25],
temos a descricdo de uma arquitetura que discute esse tipo de abordagem para pro-
cessamento de dados como alternativa aos tradicionais DBMSs (Database Manage-
ment Systems). Para os idealizadores desse framework, o armazenamento de dados
e o processamento devem estar no mesmo sistema. Essa perspectiva incrementa-
ria bastante execucdo de aplicagoes como o BLAST, consumidoras intensivas de
CPU (cpu bound), com o processamento de suas consultas em memoria, incluindo
o p2pBIOFOCO como uma boa opcao de sistema distribuido para a execucao de
aplicagoes de Bioinformatica.
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