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Resumo. Esse trabalho faz a avaliacdo de desempenho de montadores paralelos de
sequéncias de DNA, usados para a montagem de sequéncias “de novo”. Foram avalia-
dos aspectos como ganho (speedup), escalabilidade e tempo de execu¢do com diversas
entradas. Particularmente, avaliou-se o desempenho com um conjunto de dados co-
nhecido, no caso um cromossoma do genoma humano e também com um conjunto ”de
novo”’de dados usados no mapeamento do genoma completo do primata Muriqui, na-
tural da mata atlantica.

1. Introducao

Com a descoberta e o aperfeicoamento de novas técnicas de sequenciamento de DNA,
houve um crescimento expressivo na quantidade de dados, o que passou a exigir servido-
res com maior poder de processamento e capacidade de armazenamento para o processa-
mento desses dados [Costa et al. 2015].

Ap0s o processo de sequenciamento do DNA em equipamentos especializados, € aplicado
outro processo chamado de montagem, que € a reconstru¢ao do genoma a partir dos dados
gerados. Existem vdrios programas desenvolvidos para a montagem dessas sequéncias,
0s quais possuem versdes que executam esse processamento em paralelo.

2. Processo de Sequenciamento e Montagem

Existem dois tipos de processo de montagem: por referéncia ou “de novo”. No processo
de montagem por referéncia, a sequéncia é comparada com uma ja existente, com isso
a utilizagdo de recursos computacionais € menor. Quando nao se tem um genoma de
referéncia para ser utilizado durante o processo de montagem, € necessdrio realizar a
montagem “de novo”. Para se obter bons resultados com o sequenciamento “de novo”, é
necessdrio o uso de grande quantidade de processamento e memoria [Lander et al. 2001].

A maioria dos novos programas de montagem pode ser classificada como NGS (Next-
Generation Sequencing). Com esse método, € possivel sequenciar DNA em grande escala
e reduzir os custos associados usando o método de sequéncias curtas [Miller et al. 2010].

3. Resultados

Para os resultados apresentados neste estudo, foram executadas trés séries de testes,
variando-se a quantidade de threads utilizadas.Em seguida, o tempo médio das séries
foi calculado para definir-se o tempo de execucao e speedup obtidos.

Dos montadores avaliados em nosso estudo, os que obtiveram melhor desempenho em ter-
mos de speedup, independentemente do tamanho dos dados processados, foram Allpaths-
LG e SOAPdenovo?2 (Figuras 1 e 2).
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Figura 1. Cromossomo H. 14 Figura 2. Primata Muriqui

Considerando-se o tempo de execucao, o SOAPdenovo?2 foi o montador com menor tempo
de execucdo em relacdo aos demais montadores. Outra analise realizada foi o uso de
memoria de cada montador. O montador Allpaths-LG utiliza os recursos de memoria
com maior eficiéncia. Assim como o montador Allpaths-LG, o SOAPdenovo2 também
ndo necessita utilizar o espaco de swap durante o processo de montagem. O montador
Velvet utiliza toda a memdria disponivel durante o processo de montagem, de modo que
para continuar o processo de montagem dos dados, precisou fazer uso de drea swap em
disco, com grande impacto negativo no seu desempenho.

4. Conclusao

O desempenho dos montadores Allpaths-LG, SOAPdenovo?2 e Velvet foi avaliado com o
uso de diversos conjuntos de dados e com o uso de um variado nimero de threads. Os
resultados obtidos indicam que esses montadores t€ém desempenho variado em fungio do
tamanho do conjunto de dados e dos recursos computacionais disponiveis para o processo
de montagem. A escalabilidade dos montadores avaliados € menor quando sao utilizados
conjuntos de dados de menor tamanho, e melhora na medida em que o tamanho desses
conjuntos de dados aumenta. Em nossa avaliacdo, isso ocorre por conta de uma melhor
exploragdo do paralelismo existente, quando a quantidade de dados a serem processados
¢ maior.
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