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Resumo. Em bioinformatica, existem vérios programas disponiveis para montagem de
sequéncia de DNA [1]. Isso geralmente é uma tarefa muito demorada, uma vez que essas
sequéncias de DNA podem ser muito longas e complexas [2]. A escolha correta de um
montador implica diretamente na quantidade de recursos computacionais utilizados para
este processo. Neste trabalho, faremos uma abordagem do novo algoritmo utilizado no
montador SOAPdenovo?2.
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1 Introducao

O montador SOAPdenovo2 [3] é um programa de montagem NGS (Sequenciamento
de Nova Geragao) com suporte a computagao paralela de multithreaded. Os montadores
NGS utilizam o método de grafo de De Bruijn.

A versao SOAPdenovol conseguia montar muitos genomas, porem existiam alguns
problemas em relacao a continuidade, precisao e cobertura. Uma das principais diferencas
entre essas duas versoes estd na maneira pela qual os graficos de Bruijn sao construidos.

2 Ambiente de Testes

Os testes foram realizados em um servidor com dois processadores Intel Xeon E5-
2650 (2,00 GHz, 8 nitcleos cada, 20 MB de cache), com 64 GB de meméria. Ambos os
montadores foram compilados usando o Intel C++ Compiler Suite XE 13.1 Update 2 para
prover um melhor desempenho.

Para a execugao dos testes foi utilizado o genoma do Cromossomo Humano 14. Os
dados foram armazenados em um disco SSD (unidade de estado sélido) local de alta
velocidade. O sistema operacional utilizado foi a distribuigdo Linux CentOS de 64 bits
versao 6.3.
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3 Resultados

Para os resultados apresentados foram realizadas trés séries de testes e calculado o
tempo médio de execugao dos montadores SOAPdenovol e SOAPdenovo2.
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Figura 1: Speedup dos montadores.

Na Figura 1 é visto o desempenho dos montadores. O SOAPdenovo2 tem um ganho de
desempenho 2 vezes maior em relagdo ao SOAPdenovol. Em relagdo ao uso de memoria,
SOAPdenovo2 utilizou aproximadamente 60% a menos de memoria.

4 Conclusao

Como visto nos testes a nova versao do algoritmo utilizada no SOAPdenovo2 tem
uma melhor utilizacdo dos recursos computacionais. A leitura dos dados de entrada e a
utilizagao de meméria sao as principais melhorias no algoritmo.
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