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Abstract—Sequence alignment is a fundamental task in
bioinformatics, requiring intensive computational processing that
grows quadratically with sequence size. High-Performance
Computing (HPC) offers essential solutions to accelerate such
tasks. This paper presents a detailed performance analysis of the
local alignment Smith-Waterman algorithm, comparing a
sequential implementation against parallel versions designed for
modern multi-core and nodes architectures. For shared-memory
parallelism, an OpenMP version was developed using a wave
front strategy to manage data dependencies; for distributed-
memory, an MPI version was implemented using a 2D row-based
domain decomposition. The evaluation results, using workloads
of sequences sizes of 1000, 5000, and 15000, revealed distinct
performances. The OpenMP approach proved effective for larger
workloads (peak speedup of 1.84x), though inefficient for small
workloads (speedup of 0.56x) due to parallelization overhead. In
contrast, the MPI approach was consistently outperformed by
the sequential version in all tests, demonstrating that the high
cost of inter-node communication nullified the gains from
distributed computing. The analysis concludes that the choice of
a parallel model must carefully balance architectural paradigms
with algorithmic characteristics to achieve meaningful
performance improvements.

Link to graphical and video abstracts, and to code:
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1. INTRODUCAO
Computagdo de  Alto  Desempenho  (High-

Performance Computing - HPC) tem se consolidado

como um pilar essencial no avango cientifico e
tecnologico de diversas areas, incluindo saude, bioinformatica,
engenharias e ciéncias ambientais [1], [2]. O crescimento
exponencial na geracdo de dados, especialmente em
aplicagdes biologicas e médicas, como o sequenciamento
gendmico e protedmico de nova geragdo, impde desafios
computacionais cada vez mais complexos, cuja superagdo
exige arquiteturas de processamento robustas e escalaveis.
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Nesse contexto, o alinhamento de sequéncias bioldgicas
desponta como uma das tarefas mais criticas da
bioinformatica, sendo frequentemente utilizada para
comparacdo de genomas, identificacio de mutagdes e
inferéncia de relagdes evolutivas. Trata-se de um problema
inerentemente intensivo em termos computacionais, sobretudo
em sua forma exata, representada por algoritmos como o
Smith-Waterman [3]. Este algoritmo, por ser baseado em
programagdo dinamica, garante alinhamentos locais 6timos,
porém possui complexidade de tempo e espago - O(mn) - o
que o torna inviavel para conjuntos de dados de grande escala
sem o uso de técnicas de aceleragdo computacional.

Diante dessa limitagdo, o uso de paralelismo computacional
se torna ndo apenas uma alternativa, mas uma necessidade. A
evolugdo das arquiteturas de computadores permitiu o
surgimento de sistemas multicore, multiprocessadores e
clusters de computadores interconectados, que habilitam
diferentes modelos de paralelismo - como memoria
compartilhada e memoria distribuida - para explorar o
desempenho escalavel desses algoritmos. A predominancia de
supercomputadores massivamente paralelos na lista TOP500
[4] ilustra a importancia estratégica da HPC na solucdo de
problemas intensivos em computacao.

Para explorar esses modelos arquiteturais, frameworks
como OpenMP (Open Multi-Processing) [5] e MPI (Message
Passing Interface) [6] sao amplamente adotados. O OpenMP
oferece uma abordagem de paralelismo em memoria
compartilhada, sendo ideal para ambientes multicore; ja o MPI
¢ projetado para ambientes com memoria distribuida, como
clusters, permitindo que multiplos processos executem em nds
distintos e colaborem via troca de mensagens. Esses modelos
se complementam e refletem diferentes paradigmas
computacionais dentro da HPC.

Nos ultimos anos, plataformas de hardware acessiveis como
a Raspberry Pi tém sido utilizadas como base para ensino,
prototipagem e pesquisa em computagdo paralela. Apesar de
suas limitagdes de desempenho, o baixo custo, a portabilidade
e a flexibilidade dessas plataformas permitiram a formagao de
clusters experimentais, viabilizando estudos praticos em
ambientes reais [7], [8], [9], [10].

Neste cenario, o presente artigo apresenta uma analise
comparativa de desempenho do algoritmo Smith-Waterman,
implementado em trés abordagens distintas: uma versao
sequencial tradicional, uma versdo paralela baseada em
OpenMP para execugdo em uma unica plataforma de
Raspberry Pi (explorando o paralelismo com memoria
compartilhada), e uma versdo baseada em MPI para execugdo
em um cluster constituido com cinco nés de Raspberry Pi,
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modelo 5 (explorando o paralelismo com memoria
distribuida). O cluster montado foi denominado de ClusterPi-
5 e possui um n6 mestre e quatro nés escravos. As avaliacdes
foram realizadas com diferentes tamanhos de sequéncia como
carga de trabalho, permitindo verificar o impacto da
arquitetura ¢ do modelo de paralelismo na eficiéncia do
algoritmo.

O restante deste artigo esta organizado da seguinte forma: a
Secdo II apresenta a fundamentacdo teodrica sobre o algoritmo
Smith-Waterman e os modelos de programagdo paralela
usados; a Se¢do III apresenta alguns trabalhos correlatos sobre
0 uso e andlises do algoritmo Smith-Waterman; a Secdo IV
detalha a metodologia adotada e o ambiente experimental
utilizado; a Sec¢do V apresenta os resultados obtidos e uma
analise critica de desempenho; e, por fim, a Secdo VI traz as
conclusdes e sugestdes para trabalhos futuros.

II. FUNDAMENTACAO TEORICA

A. O Algoritmo Smith-Waterman

Proposto por Temple Smith e Michael Waterman em 1981
[3], o algoritmo Smith-Waterman ¢é considerado um dos
métodos mais precisos para alinhamento local de sequéncias
bioldgicas, como cadeias de nucleotideos (DNA, RNA) ou
aminoacidos (proteinas). Baseado em programacao dindmica,
o algoritmo visa encontrar a regido de maior similaridade entre
duas sequéncias, sem necessariamente alinhar seus extremos,
ao contrario do algoritmo de Needleman-Wunsch, que realiza
alinhamentos globais.

O procedimento consiste na construcdo de uma matriz de
pontuagdo H de dimensdes (m + 1) X (n + 1), onde me n
sdo os comprimentos das sequéncias S1 e S2,
respectivamente. Cada célula H(i,j) representa a pontuagio
maxima de um alinhamento local que termina nas posigdes i e
j das respectivas sequéncias, e ¢ definida pela relacdo de
recorréncia:

HGi—1,j—1)+ w(S1[i —1],52[j — 1])
H(G—1,j7)+ wgap

H(i,j — 1) + wgap

0

H(i,j) = max

(1)
onde i,j > 0.

A matriz ¢ inicializada com zeros nas bordas (H(i,0) =
H(0,)) = 0 e os valores da fun¢io w(a,b) representam a
pontuagdo para uma correspondéncia (match), uma
divergéncia (mismatch), ou a penalidade para gaps. O termo
‘0’ garante que a pontuacdo nunca seja negativa, o que
caracteriza o alinhamento local: a computagdo pode ser
reiniciada a partir de qualquer célula se os valores anteriores
forem desfavoraveis.

Apds o preenchimento da matriz, o algoritmo realiza o
processo de traceback, que percorre retroativamente as células
a partir da posi¢cdo de maior valor na matriz H, seguindo o
caminho que levou a pontuacdo Otima. Este caminho

determina os segmentos de sequéncias alinhados ¢ os gaps
inseridos.

A complexidade computacional do algoritmo ¢ O(mn)
tanto em tempo quanto em espago, o que o torna intensivo em
recursos computacionais para sequéncias de grande porte - um
fator limitante em muitas aplicagdes praticas. Além disso, a
paralelizacdo eficiente é desafiadora devido as dependéncias
de dados: cada célula depende de trés vizinhos imediatamente
anteriores (acima, a esquerda e na diagonal superior esquerda).
Isso impde uma ordem estrita de processamento, que
inviabiliza paralelismo trivial.

Para contornar esse obstaculo, uma abordagem amplamente
adotada ¢ a paralelizacdo por wavefiont (frente de onda), na
qual as células de mesma anti-diagonal (isto ¢, com i+j = k
constante) podem ser computadas em paralelo, pois sdo
mutuamente independentes. Essa técnica é particularmente
relevante em arquiteturas paralelas, pois permite a exploragdo
eficiente do paralelismo intrinseco do algoritmo. A Fig. 1
apresenta o fluxo de execugdo do Algoritmo Smith-Waterman.
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Fig. 1. Fluxo de execugdo do Algoritmo Smith-Waterman.

B. Biblioteca OpenMP

OpenMP (Open Multi-Processing) ¢ uma APl amplamente
utilizada para programacdo paralela em arquiteturas de
memoria compartilhada [11]. Langada em 1997, a
especificagdo define um conjunto de diretivas de compilador,
bibliotecas de suporte e varidveis de ambiente que permitem a
anotagdo explicita de regides paralelas no codigo-fonte em
linguagens como C, C++ e Fortran.

No contexto de arquitetura de computadores, o OpenMP
permite a exploragdo direta de multiplos nucleos de
processamento em um unico né fisico, utilizando um modelo
de paralelismo baseado em threads que compartilham o
mesmo espago de enderecamento de memoria. O uso da
diretiva #pragma omp parallel delimita regides do codigo
que serdo executadas por multiplas threads simultancamente
[12].

Um dos principais beneficios do OpenMP ¢ a simplicidade
de implementacdo, que torna possivel a prototipagem rapida
de algoritmos paralelos. No entanto, sua eficacia depende de
uma série de fatores arquiteturais, como o nimero de nucleos
disponiveis, o cache compartilhado, o acesso a memoria RAM
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e a afinidade das threads. Além disso, o balanceamento de
carga entre threads pode ser ajustado com a clausula
schedule, influenciando diretamente o desempenho da
aplicagdo.

Embora tradicionalmente utilizado em sistemas com
memoria compartilhada, o OpenMP pode ser combinado com
MPI em ambientes hibridos para aproveitar ao maximo os
recursos de clusters heterogéneos ou supercomputadores com
multiplos nés e multiplos niicleos por no6 [13].

C. Biblioteca MPI

A interface MPI (Message Passing Interface) € o principal
padrdo de programacdo paralela para ambientes de memoria
distribuida [6], [13]. Desenvolvida por um consorcio
internacional de pesquisadores e empresas (MPI Forum), a
biblioteca oferece um conjunto de fungdes que permitem a
comunicagdo eficiente entre processos independentes que néo
compartilham espaco de memoéria, mas trocam dados
explicitamente por mensagens.

Diferentemente do OpenMP, o modelo de paralelismo do
MPI ¢ baseado na cooperagdo entre multiplos processos que
podem estar distribuidos em diferentes nds de um cluster.
Cada processo possui seu proprio espago de enderecamento e
comunica-se com os demais por meio de primitivas como
MPI_Send, MPI_Recv, MPI_Bcast, MPI_Scatter, entre outras.

A flexibilidade e a portabilidade do MPI o tornaram o
padrdo de fato para HPC em plataformas com grande numero
de nos. Contudo, a complexidade associada a identificagdo de
zonas paralelizaveis, ao gerenciamento de comunicagdo e a
sincroniza¢do entre processos representa um desafio
significativo para o desenvolvedor. Toda a paralelizacdo deve
ser explicitamente codificada, o que exige profundo
conhecimento tanto do algoritmo quanto da arquitetura de
execucao [14].

Existem diversas implementagdes da especificagdo MPI,
incluindo opgdes comerciais (Intel MPI, HP MPI) e de codigo
aberto amplamente utilizadas, como OpenMPI ¢ MPICH. A
aplicagdo eficiente do MPI depende de fatores como laténcia
da rede, largura de banda, topologia do cluster e estratégia de
decomposi¢do de dados adotada - sendo estas variaveis
cruciais para o desempenho de algoritmos paralelos.

III. TRABALHOS CORRELATOS

No artigo Algorithms for Strings and Sequences: Pairwise
Alignment [15] o autor apresentou um estudo sobre o
alinhamento pareado entre sequéncias bioldgicas, como DNA,
RNA e/ou proteinas, sendo considerado um problema classico
e amplamente explorado na bioinformatica, estando presente
em diversas analises que envolvem dados oriundos de
processos de sequenciamento genético. Entre as abordagens
mais consolidadas, o autor destaca as versdes global e local do
problema, respectivamente tratadas pelos algoritmos de
Needleman-Wunsch e Smith-Waterman. Ambos utilizam
programagdo dindmica para reconstruir alinhamentos 6timos
conforme uma fun¢do de pontuagido predefinida, sendo que o
primeiro busca o melhor alinhamento global entre duas
sequéncias completas, enquanto o segundo identifica regides
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localmente semelhantes. Além disso, o autor também destaca
que diferentes fun¢des de pontuagdo tém sido propostas e
aplicadas na pratica para aprimorar a qualidade dos
alinhamentos, considerando particularidades estruturais e
evolutivas das sequéncias bioldgicas. Assim, esses métodos
fundamentais constituem a base de muitos sistemas modernos
de andlise e comparagdo de sequéncias, destacando-se como
referéncia essencial nos estudos relacionados ao alinhamento
par-a-par.

O artigo A Review of Parallel Implementations for the
Smith-Waterman Algorithm [16], os autores afirmam que os
avancgos recentes nas tecnologias de sequenciamento genético
resultaram em um volume sem precedentes de dados
gendmicos, tornando o alinhamento de sequéncias um
problema central em diversas etapas de analise bioinformatica,
especialmente nas abordagens de alinhamento local,
frequentemente baseadas no algoritmo de Smith-Waterman.
Os autores destacam que embora esse algoritmo ofereca alta
precisdo na identificagdo de correspondéncias oOtimas entre
subsequéncias, sua elevada complexidade computacional
motivou o desenvolvimento de multiplas estratégias de
aceleracdo e paralelizagdo, incluindo paralelizagdo em nivel de
vetor, threads, processos e 0 uso de arquiteturas heterogéneas.
Os autores relatam que a literatura atual ainda necessita de
sistematizagdo, o que limita o avango consistente de solugdes
paralelas e que estudos recentes t€ém buscado organizar esse
panorama, descrevendo diferentes modelos de disposi¢do de
dados e destacando a importancia do alinhamento em larga
escala em comparagdes genOmicas. Assim, avaliagdes de
desempenho usando ferramentas tipicas reforcam tendéncias e
desafios atuais, contribuindo para orientar futuras pesquisas e
fornecer subsidios técnicos para desenvolvedores e
pesquisadores na selegdo e no aprimoramento de ferramentas
de alinhamento.

Ja no artigo Parallelization of the Smith-Waterman
Algorithm to Accelerate DNA Sequence Alignment [17], os
autores destacam que os estudos gendmicos impde novos
desafios na comparagdo de sequéncias bioldgicas, sendo uma

atividade essencial para identificar similaridades entre
sequéncias genéticas. Nesse contexto, os métodos de
alinhamento  global e local desempenham  papéis
complementares, sendo que o alinhamento local,

exemplificado pelo algoritmo de Smith-Waterman, se mostra
particularmente eficiente por restringir a busca a segmentos
especificos das sequéncias. Os autores avaliaram a execucdo
sequencial e paralela do método de Smith-Waterman,
demonstrando que a paralelizagdo proporciona ganhos
expressivos de desempenho, alcangando até 78,5% de
melhoria em relagdo a versdo sequencial. Os resultados
mostraram que o aumento do tamanho da matriz de
alinhamento potencializa ainda mais os beneficios do
processamento paralelo, reforcando a importancia de
abordagens paralelas para lidar com o crescimento continuo
dos dados gendmicos em aplicagdes modernas de
bioinformatica.

Os autores do artigo Performance Analysis of Hybrid MPI
and OpenMP on Smith-Waterman Algorithm [18], afirmam
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que estudos recentes tém destacado a importancia do
alinhamento de sequéncias como tarefa central na
bioinformatica, especialmente para a analise de informacdes
genéticas e relagdes evolutivas em cenarios de crescimento
acelerado dos dados bioldgicos. Nesse contexto, o algoritmo
de Smith-Waterman permanece como referéncia pela precisao
que oferece, embora seu custo computacional se torne um
desafio em bases de dados de grande porte. Para contornar
essa limitagcdo, algumas pesquisas propdem estratégias de
paralelizagdo hibrida que combinam MPI e OpenMP,
explorando simultaneamente comunicacdo distribuida e
paralelismo em memoria compartilhada. Os autores relatam
que essas abordagens buscam melhorar a eficiéncia,
escalabilidade e velocidade de execugdo do algoritmo em
sistemas de computagdo de alto desempenho, possibilitando
analises mais rapidas e precisas. Assim, os autores apresentam
propostas significativas para o avango das técnicas de
alinhamento local em ambientes HPC que reforcam o papel de
modelos hibridos como solu¢do promissora para demandas
computacionais cada vez maiores na bioinformatica.

No artigo Performance Improvement of the Parallel Smith
Waterman Algorithm Implementation using Hybrid MPI-
OpenMP Model [19], os autores relatam que pesquisas
recentes tém explorado modelos paralelos hibridos para
otimizar o desempenho do algoritmo Smith-Waterman (SW),
combinando arquiteturas de memoéria compartilhada e
distribuida por meio do uso conjunto de MPI ¢ OpenMP. O
estudo apresenta uma implementacdo aprimorada do SW que
realiza o calculo da matriz de alinhamento linha a linha,
reduzindo significativamente o consumo de memoria e
garantindo melhor eficiéncia computacional. Os autores
executaram o SW hibrido em um cluster homogéneo
composto por oito nos e vinte e quatro nucleos, os autores
também afirmaram que a abordagem demonstrou excelente
escalabilidade e obteve expressivos ganhos de desempenho ao
ser aplicada a base de proteinas SWISS-PROT, alcangando
speedups de até 14x em relagdo a versdo OpenMP ¢ 50x em
comparacdo a versdo sequencial. Assim, os resultados
evidenciaram o potencial dos modelos hibridos para acelerar
algoritmos de alinhamento local em cenarios de alto
desempenho, reforcando sua relevancia no contexto de
aplicagdes em bioinformatica e computagao paralela.

Os dois ultimos estudos analisados apresentam maior
proximidade conceitual e metodoldgica com a pesquisa aqui
desenvolvida.

IV. METODOLOGIA

A. Implementagoes do Algoritmo

Para a realizagdo da analise comparativa proposta, foram
desenvolvidas trés versdes distintas do algoritmo Smith-
Waterman utilizando a linguagem de programagido C, com o
objetivo de avaliar o desempenho sob diferentes paradigmas
de paralelismo computacional.

e Versdo Sequencial: Implementacdo base do algoritmo,
onde a matriz de pontuagdo H ¢ preenchida de forma
iterativa, linha por linha, utilizando apenas um nucleo

de processamento. Esta versdo serve como referéncia
para calculo de speedup e identificagdo dos impactos
do paralelismo.

e  Versdo OpenMP: A versdo sequencial foi paralelizada
por meio da API OpenMP, utilizando a diretiva
#pragma omp parallel for. A estratégia de
paralelizagdo adotada foi baseada na abordagem
wavefront, processando as anti-diagonais da matriz de
forma paralela. Essa escolha permite contornar as
dependéncias de dados intrinsecas ao algoritmo. Além
disso, foi utilizada a clausula schedule para promover
melhor balanceamento de carga entre as threads,
fundamental para garantir um uso eficiente dos
nucleos disponiveis em arquiteturas multicore.

e  Versdao MPI: Para o ambiente de memoria distribuida,
foi implementada uma versdo utilizando a biblioteca
MPI com uma estratégia de decomposi¢ao de dominio
2D (em blocos). A matriz de pontuagdo global ¢é
dividida em uma grade de submatrizes, ¢ cada
processo MPI ¢ responsavel por calcular um bloco. O
processo rank 0 gera as sequéncias ¢ as distribui para
os processos de acordo com sua posi¢do na grade. A
comunicac¢ao das dependéncias (bordas dos blocos) ¢é
orquestrada em um padrdo wavefront, onde cada
processo s inicia seu calculo apds receber os dados
necessarios de seus vizinhos de cima, da esquerda e da
diagonal superior-esquerda. Para evitar deadlocks, a
comunicacdo ¢ realizada de forma nao-bloqueante,
utilizando as fungdes MPI_Irecv, MPI_Isend ¢
MPI_Waitall.

Para garantir consisténcia na avaliagdo, os parametros de
pontuacdo utilizados em todas as versdes foram fixados como:

MATCH = +2
MISMATCH = -1
GAP=-1

Essa uniformidade permite isolar o impacto do modelo de
paralelismo sobre o desempenho do algoritmo.

B. Ambiente e Procedimento Experimental

Os testes foram realizados com plataforma de baixo custo,
ou seja, com Raspberry Pi, modelo 5, processador ARM
Cortex-A76 quad-core de 2,4 GHz, com 8§ GB de memoéria
RAM (ver Fig. 2). O ambiente foi configurado de duas
formas:

e Execugdo Single-node: Utilizou-se uma Unica
Raspberry Pi 5 para avaliar a versdo sequencial e a
versao com OpenMP, explorando o paralelismo de
memoria  compartilhada com 4 threads
(correspondentes aos quatro nucleos  fisicos
disponiveis na Raspberry Pi) para a versao OpenMP e
uma thread para a sequencial.

e Execug¢do Multi-node (ClusterPi-5). Um cluster
composto por cinco ndés com Raspberry Pi 5
interligados por um switch Gigabit Ethernet (modelo
TP-Link TL-SG116E) e cabos de rede Ethernet RJ45
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Cat8 (velocidade de 40 Gbps e frequéncia de 2000
MHz) foram utilizados para a execugdo da versdo
MPI, executando um processo por nd. Essa
configuragdo explora o paralelismo com memoria
distribuida e simula um ambiente tipico de HPC com
comunicagdo entre nos fisicos.

O sistema operacional usado foi o Raspberry Pi OS (64-
bits), utilizando o compilador GCC (GNU Compiler
Collection) com suporte as bibliotecas OpenMP e OpenMPI.
Essa escolha garante uma base consistente e compativel com o
ecossistema de HPC de codigo aberto.

Para as medigdes, foram escolhidos trés tamanhos de
sequéncias (1000, 5000 ¢ 15000 elementos), representando
pequenas, médias e grandes cargas de trabalho,
respectivamente. Cada configuragdo experimental foi
executada 100 vezes, ¢ o tempo médio de execugdo foi
registrado com exatiddo de milissegundos, buscando reduzir o
impacto de variagdes pontuais e garantir significancia
estatistica nos resultados.

A principal métrica de avaliacdo de desempenho adotada foi
o Speedup, definido pela razao:

Tempo Serial
Speedup = d

Tempo Paralelo
2

onde Tserial ¢ 0 tempo de execugdo da versdo sequencial e
Traralelo € 0 tempo da respectiva versdo paralela (OpenMP ou
MPI). Essa métrica quantifica o ganho de desempenho obtido
com a paralelizagdo e permite avaliar a escalabilidade do
algoritmo nas diferentes plataformas.

Fig. 2. Setup implantado para a execugéo dos experimentos.

V. RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise dos resultados obtidos a partir da execugdo das
trés versdes do algoritmo Smith-Waterman - sequencial,
paralela com OpenMP e paralela com MPI - permite uma
avaliacdo aprofundada das implicagdes do paralelismo em
plataformas de baixo custo como a Raspberry Pi. As cargas de
trabalho foram deliberadamente selecionadas para representar
diferentes niveis de esfor¢o computacional, como 1000, 5000
e 15000 elementos, permitindo identificar limites, vantagens e
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desvantagens de cada abordagem, e, principalmente, observar
o comportamento de escalabilidade em func¢do do tamanho do
problema.

Sendo assim, nesta secdo sdo discutidos os resultados,
considerando tanto os fatores algoritmicos quanto arquiteturais
que influenciam diretamente o desempenho computacional.

A. Relagdo entre Carga de Trabalho e Eficiéncia de
Paralelizacdo

1) Carga pequena (1000x1000): Na menor carga de
trabalho avaliada, a versdo sequencial superou ambas as
versdes paralelas (0,028s). A versdo com OpenMP, que utiliza
paralelismo em memoria compartilhada, obteve speedup de
apenas 0,56x, ou seja, apresentou desempenho 79% inferior
que a versdo sequencial, executando em média
aproximadamente 0,050s. Essa degradagdo ocorre por fatores
amplamente conhecidos na literatura de HPC:

e O custo de inicializagdo e gerenciamento das threads
em OpenMP ndo é compensado pela quantidade
reduzida de operagdes que o algoritmo realiza em
pequenas matrizes. Em termos praticos, a aplicag@o
incorre em overhead de criagdo, sincronizagdo e
escalonamento de threads, com custo comparavel, ou
até superior, ao tempo de computagio real.

e A estratégia wavefront, embora eficaz para evitar
violagdo de dependéncias de dados, introduz
complexidade adicional no controle do fluxo de
execucdo. O calculo das anti-diagonais requer
sincronizagao entre etapas, o que reduz o potencial de
paralelismo em cargas pequenas.

A versdo MPI apresentou o pior desempenho absoluto, com
tempo de execucdo quase 100x maior que a versdo sequencial,
ou seja, um tempo de execucdo de 2,752s. Isso evidencia um
ponto central na analise de algoritmos distribuidos: quando a
carga de computagdo ¢ pequena, o tempo de comunicagdo
entre n6s domina completamente o tempo de execugao total.
Essa comunicag¢do inclui:

e O broadcast da sequéncia completa para todos os
processos (MPI_Bcast).

e A distribuigfo das linhas da matriz (MPI_Scatterv).

e A troca encadeada das fronteiras entre processos
adjacentes, devido a dependéncia entre linhas vizinhas
da matriz.

Esse comportamento confirma o que foi apresentado na
fundamentacdo teodrica (secdo II) sobre a relacdo entre
comunicagdo e computagdo nos modelos de memoria
distribuida. Como cada célula depende das vizinhas
imediatamente anteriores, 0 modelo MPI exige sincronizagdo
frequente ¢ bloqueante, o que penaliza fortemente o
desempenho, principalmente quando o volume de dados ndo
justifica o paralelismo. A Fig. 3 apresenta os resultados do
tempo médio para execugdo das trés versdes distintas
(sequencial, OpenMP e MPI) da implementagdo do algoritmo
Smith-Waterman com carga de trabalho de 1000 elementos.



SEMELER AND DIAS et al.: A COMPARATIVE ANALYSIS OF THE SMITH-WATERMAN ALGORITHM 121

M Sequencial M OpenMP MPI

2.5 2.752

1.5

0.5

Tempo Médio de Execugdo (s)

0.028 0.05

Carga de Trabalho: 1000x1000

Fig. 3. Desempenho da execug@o do algoritmo Smith-Waterman com carga de
1000 elementos.

2) Carga intermediaria (5000%5000): Com o aumento do
tamanho do problema, verifica-se o que na literatura de HPC ¢é
conhecido como ponto de inflexdo da eficiéncia paralela. A
versdao OpenMP (0,314s) passa a superar a sequencial
(0,577s), com speedup de 1,84x, o que indica que o custo fixo
de paralelismo passou a ser diluido no tempo total de
execucao.

Esse cenario ¢ tipico de problemas onde a granularidade
computacional (ou seja, o tempo de calculo por unidade de
comunica¢do ou sincroniza¢do) comega a justificar o uso de
multiplos nucleos. Nesse ponto, a arquitetura multicore da
plataforma Raspberry Pi - ainda que modesta, ou seja, um
clock de 2,4 GHz - comega a ser melhor aproveitada, pois:

e O numero de anti-diagonais ¢ suficientemente grande
para permitir que multiplas threads executem por
periodos  prolongados sem  necessidade de
sincronizagdo constante.

e O volume de dados carregados por cada thread ¢
maior, reduzindo a relagdo overhead/célculo.

A versdo MPI (3,346s), por sua vez, ainda segue como a
menos eficiente. O modelo de decomposicao 2D (em blocos),
utilizado nesta implementagdo, embora teoricamente mais
escalavel, também apresentou gargalos de desempenho
significativos no ambiente testado. A necessidade de cada
processo receber dados de multiplos vizinhos (superior,
esquerdo e diagonal) antes de iniciar seu calculo, somada a
alta laténcia da comunicagdo em rede do cluster, resulta em
um overhead consideravel. Mesmo com uma estratégia de
comunicagdo ndo-bloqueante, os processos podem passar uma
parte significativa do tempo ocioso, esperando a chegada dos
dados necessarios para avangar na “onda” de processamento.
Isso demonstra que, mesmo com uma estratégia de
decomposi¢do mais avangada, o alto custo da comunicagdo na
plataforma testada foi o fator dominante que limitou o
desempenho. A Fig. 4 apresenta os resultados do tempo médio
para execugdo das trés versdes distintas (sequencial, OpenMP
e MPI) da implementagdo do algoritmo Smith-Waterman com
carga de trabalho de 5000 elementos.
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Fig. 4. Desempenho da execugdo do algoritmo Smith-Waterman com carga
de 5000 elementos.

3) Carga grande (15000%15000): Na maior carga de
trabalho, observa-se o impacto crescente das limitacdes
arquiteturais da plataforma. Embora a versio OpenMP
(3,354s) continue apresentando ganhos de desempenho com
relacdo a sequencial (5,125s), ou seja, speedup de 1,53x,
houve uma redugdo em relagdo a carga intermediaria. Esse
fendmeno ¢ consistente com o que se observa em sistemas
com recursos compartilhados e limitada largura de banda de
memoria:

e As quatro threads concorrem intensamente pelo
acesso a RAM, saturando o barramento de memoria.

e O aumento da matriz reduz a eficiéncia do uso de
cache, elevando o nUmero de cache misses e
penalizando o tempo de acesso a memoria principal.

e O sistema operacional pode incorrer em trocas de
contexto e preempgdes, uma vez que os nucleos sdo
compartilhados e ha concorréncia por recursos.

A versao MPI (7,851s), por sua vez, apresentou melhoria
relativa (speedup de 0,65x), mas ainda insuficiente para
superar sequer a versao sequencial. Esse pequeno ganho pode
ser atribuido ao fato de que, com uma matriz maior, o tempo
gasto em computacdo comega a crescer mais rapidamente do
que o tempo de comunicagdo. No entanto, os gargalos da
comunicagdo bloqueante, a laténcia da rede ¢ a limitagdo da
decomposi¢do 2D ainda impedem qualquer ganho de
desempenho real. Isso apresenta o principio de que a
eficiéncia paralela ndo cresce indefinidamente com o tamanho
do problema; ela depende de um balanceamento ideal entre
arquitetura, volume de dados e modelo de paralelismo.

A Fig. 5 apresenta os resultados do tempo médio para
execucdo das trés versdes distintas (sequencial, OpenMP e
MPI) da implementagdo do algoritmo Smith-Waterman com
carga de trabalho de 15000 elementos. A Tabela 1 apresenta o
Speedup das versdes paralelas para as trés cargas de trabalho.

B. Avaliacdo dos Modelos de Paralelismo

Com base nos resultados experimentais e nas analises
tedricas, € possivel tracar uma comparagdo critica entre os
dois modelos de paralelismo testados.
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Fig. 5. Desempenho da execucdo do algoritmo Smith-Waterman com carga
de 15000 elementos.

TABELA1

SPEEDUP DAS VERSOES PARALELAS

Carga de Trabalho  Speedup OpenMP Speedup MPI
1000 0,56x 0,01x
5000 1,84x 0,17x
15000 1,53x 0,65x

1) OpenMP (memdria compartilhada):

e Beneficia-se da baixa laténcia de comunica¢do entre
threads e do acesso direto @ memoria comum.

e Apresenta melhor desempenho em cargas moderadas
e grandes, desde que a arquitetura ofereca cache
suficiente e largura de banda compativel.

e E limitado por contengdo de memoria e escala mal em
arquiteturas com poucos nucleos fisicos ou em cargas
extremamente grandes, devido a competicdo por
recursos.

2) MPI (memoria distribuida):

e E escalavel em arquiteturas com rede de alta largura
de banda e baixa laténcia (como rede Infiniband).

e No ambiente testado (ClusterPi-5), sofreu
penalizagdes severas devido a alta laténcia de rede e a
escolha de decomposigéo 2D.

e Sua efetividade estd diretamente ligada a eficiéncia da
estratégia de decomposicdo e a granularidade do
problema.

Essa analise corrobora a afirmacgdo de que a escolha do
modelo de paralelismo deve considerar ndo apenas a estrutura
algoritmica, mas também as caracteristicas especificas da
arquitetura de hardware e da infraestrutura da rede de
interconexao.

C. Contribuigoes da Plataforma Raspberry Pi

A escolha da plataforma Raspberry Pi, modelo 5, como
base tecnologica experimental neste artigo, permitiu avaliar
ndo apenas a viabilidade de executar algoritmos de alto custo
computacional em plataformas de baixo custo financeiro, mas
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também os limites fisicos e computacionais desse tipo de
solucdo.

e O uso de OpenMP mostrou que, mesmo com recursos
modestos, ¢ possivel obter ganhos reais de
desempenho em problemas de interesse cientifico,
desde que se respeitem os limites arquiteturais da
plataforma.

e Por outro lado, o uso de MPI em um cluster de
Raspberry Pi evidenciou o impacto severo do
overhead de comunicagdo e a importancia de redes de
baixa laténcia para que o paralelismo distribuido seja
eficaz.

Essas observagdes sdao valiosas para o ensino, a
prototipagem de solugdes paralelas e para a pesquisa em
ambientes restritos, nos quais o acesso a supercomputadores &
limitado. A plataforma Raspberry Pi, portanto, se mostra
adequada como ferramenta de validagdo funcional e didatica,
embora tenha restricdes importantes quanto a sua
aplicabilidade em cenarios de producdo de larga escala.

Ainda vale destacar que no ClusterPi-5, a comunicagdo
entre os nds, mesmo usando um switch Gigabit e os cabos de
rede Ethernet RJ45 Cat8, ndo superou o overhead inerente da
implementa¢do MPI, que é um fator critico para algoritmos
com comunicagdo frequente ou serializada. Conforme
observado em outros estudos com clusters de Raspberry Pi
[7], [20], 0 overhead de comunicagdo em MPI pode facilmente
anular os ganhos do processamento distribuido, especialmente
para algoritmos que ndo sdo “embaragosamente paralelos”.

Em suma, a analise dos resultados refor¢a a conclusdo de
que, para o algoritmo Smith-Waterman neste ambiente, a
paralelizacdo com OpenMP ¢ uma estratégia viavel para
cargas de trabalho suficientemente grandes. A abordagem
MPI, por outro lado, exigiria estratégias de decomposicao
mais avangadas (como 2D) e, possivelmente, uma rede de
interconex@o de menor laténcia para se tornar competitiva.

VI. CONCLUSOES

Este trabalho apresentou uma analise de desempenho
comparativa entre trés versdes do algoritmo Smith-Waterman -
sequencial, paralela com OpenMP e paralela com MPI -
executadas em uma plataforma de baixo custo composta por
Raspberry Pi, modelo 5. O objetivo foi investigar o impacto de
diferentes modelos de paralelismo sobre o desempenho de um
algoritmo bioinformatico intensivo, considerando tanto o
aspecto algoritmico quanto arquitetural, dentro do contexto de
Computacao de Alto Desempenho (HPC).

Os resultados obtidos evidenciam que a paralelizagdo com
OpenMP representa uma estratégia eficiente e vidvel para
acelerar o alinhamento local de sequéncias, desde que o
volume de dados seja suficiente para justificar o custo de
paralelismo. Verificou-se um ponto de inflexdo - observado na
carga intermediaria (5000x5000) - a partir do qual os ganhos
obtidos superam o overhead de criagdo e gerenciamento de
threads, atingindo speedup de até 1,84x. No entanto, esse
ganho ndo ¢ linear com o crescimento da carga, o que
evidencia os limites impostos pela arquitetura de memoria
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compartilhada, como a competicdo por largura de banda ¢ a
degradacdo da localidade de cache.

Por outro lado, a versdo com MPI ndo demonstrou ganhos
de desempenho em nenhum dos cenarios testados. A
abordagem baseada em decomposi¢cdo de dominio 2D e
comunica¢do bloqueante encadeada mostrou-se inadequada
para o algoritmo Smith-Waterman, cujo padrio de
dependéncia entre células impde uma ordem estrita de
processamento. O padrao de dependéncia do algoritmo Smith-
Waterman exige que cada processo aguarde dados de
multiplos vizinhos (superior, esquerdo e diagonal) antes de
poder computar seu bloco, criando pontos de espera
significativos. O alto custo de comunicagdo interprocessos,
combinado a laténcia da rede Gigabit do ClusterPi-5, resultou
em tempos de execu¢do superiores até mesmo a versao
sequencial, com speedups abaixo de 1x em todos os testes.

Esses resultados reforgam um principio-chave da HPC, ou
seja, ndo existe uma solu¢do unica e universal para a
paralelizacdo de algoritmos, especialmente em plataformas
restritas. A escolha entre modelos de memoria compartilhada e
distribuida deve ser cuidadosamente orientada por: estrutura
de dependéncia dos dados no algoritmo; granularidade
computacional da carga de trabalho; e caracteristicas
especificas do hardware (capacidade de paralelismo, memoria,
rede).

No caso do Swmith-Waterman, - um algoritmo com
dependéncia de dados forte e padroes de acesso regulares,
porém altamente acoplados -, a paralelizacdo com OpenMP se
mostrou mais adequada para a arquitetura da plataforma
Raspberry Pi, modelo 5. A implementa¢do com MPI, embora
funcional, requer ajustes significativos para ser eficiente,
como o uso de estratégias de decomposi¢ao 2D e métodos nao
bloqueantes de comunicagao.

Adicionalmente, a avaliagdo realizada demonstra que a
plataforma Raspberry Pi, embora limitada em termos de poder
de processamento, representa uma alternativa didatica e
economicamente acessivel para pesquisa e ensino em HPC e
computacdo paralela. A capacidade de prototipar, medir e
visualizar o impacto de diferentes estratégias de paralelismo
torna o ambiente especialmente util em contextos académicos
ou de iniciagdo cientifica.

Como ideias para trabalhos futuros, destacamos: (i) adog¢ao
de decomposi¢do 2D na versdo MPI, de modo a reduzir as
barreiras de sincronizacdo e melhorar a relagdo
computa¢do/comunicagdo; (ii) desenvolvimento de uma
abordagem hibrida MPI + OpenMP, explorando paralelismo
em multiplos niveis (entre nés e entre nticleos), o que pode
melhorar o aproveitamento de clusters com multiplos nticleos
por no; (iii) uso de instru¢des SIMD (Single Instruction,
Multiple Data) nas versdes sequencial ¢ OpenMP, com o
objetivo de explorar o paralelismo em nivel de dados
disponivel na arquitetura ARM da plataforma Raspberry Pi;
(iv) portabilidade do algoritmo para arquiteturas heterogéneas,
como GPUs, por meio de frameworks como CUDA ou
OpenCL, possibilitando comparagdo com abordagens
baseadas em CPU; (v) avaliagdo com dados reais ¢ complexos,
incluindo sequéncias genéticas em formato FASTA e matrizes

de pontuagdo com penalidades de gap afim, para verificar a
escalabilidade do algoritmo em contextos reais de
bioinformatica; e (vi) analise de eficiéncia energética, uma
métrica fundamental em HPC, especialmente quando se
utilizam plataformas de baixo consumo como a Raspberry Pi,
para avaliar a relag@o entre desempenho e gasto energético das
abordagens paralelas.

Portanto, através desta investiga¢do, contribui-se para o
entendimento pratico e tedrico dos impactos da paralelizacao
em algoritmos classicos da bioinformatica e evidencia-se o
valor de plataformas acessiveis como vetores de
experimentacao e difusdo do conhecimento em HPC.
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