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Resumo

O alinhamento de sequéncias expoe claramente os padroes mais relevantes entre duas sequéncias, sendo
util para descobrir informagao funcional, estrutural e evolucionaria em sequéncias biolégicas. Para tanto,
é necessario descobrir o alinhamento 6timo, ou seja, o padrao que maximiza a similaridade entre as
sequéncias. O algoritmo Longest Common Subsequence (LCS) produz o alinhamento étimo e, por isso,
é muito utilizado ao redor do mundo. Devido a complexidade quadratica de tempo, sua execugdo pode
demorar muito se as sequéncias comparadas forem longas. Por isso, plataformas de hardware como
FPGAs (Field Programmable Gate Arrays) tem sido exploradas. Para simplificar a programagio de
hardware, foram propostas solugdes de alto nivel, como HLS (High Level Synthesis), que transforma
automaticamente um programa C, C++ ou SystemC em uma especificagdo de hardware, simplificando
a programacao. Para atingir certa simplicidade da programagao e, consequentemente, reduzir o tempo
necessario para a obtengdo do circuito, exploramos nessa Tese a programagdo em HLS e em C. Além
disso, investigamos solugdes para a execucao do algoritmo LCS tanto em plataformas FPGA stand-alone
como em plataformas hibridas (CPU+FPGA). Inicialmente, confeccionamos um circuito programado
em HLS, que foi executado em uma plataforma FPGA stand-alone. O circuito projetado comporta até
dois co-processadores, permitindo a comparacao paralela de dois pares de sequéncias. As execugdes no
ambiente stand-alone de um lote de 20 comparacoes de sequéncias sintéticas de 10K, 20K e 50K mostraram
que a execugao em FPGA consome menos energia e que as execucgoes hibridas (CPU+FPGA) atingem
desempenho muito bom. Adicionalmente, foi comparado um lote de 20 sequéncias reais do virus SARS-
CoV-2 (30K) na plataforma stand-alone. Nesse caso, a configuragido com 2 co-processadores, executando
2 comparagoes em CPU e 18 comparacoes em FPGA obteve bons resultados, tanto em tempo de execugao
como em consumo de energia. Finalmente, a solugdo projetada para execucao hibrida (CPU+FPGA) em
plataformas stand-alone foi adaptada para execugdo na instancia fl da nuvem AWS. Na comparagido de
lotes de 20 sequéncias de 50K na nuvem AWS, mostramos que a configuragdo FPGA-only com dois co-
processadores executou-se em menor tempo e consumiu menos energia do que as configuracdes CPU-only

e hibridas.

Palavras-chave: comparacao de sequéncias bioldgicas, FPGA,Longest Common Subse-

quence



Abstract

Sequence alignment clearly exposes the most relevant patterns between two sequences, being useful for
discovering functional, structural and evolutionary information in biological sequences. Therefore, it is
necessary to find the optimal alignment, that is, the pattern that maximizes the similarity between the
sequences. The Longest Common Subsequence (LCS) algorithm produces the optimal alignment and is
therefore widely used around the world. Due to the quadratic complexity of time, its execution can take
a long time if the compared sequences are long. Therefore, hardware platforms such as FPGAs (Field
Programmable Gate Arrays) have been explored. To simplify hardware programming, high-level solutions
have been proposed, such as HLS (High Level Synthesis), which automatically transforms a C, C++ or
SystemC program into a hardware specification, simplifying programming. In order to achieve a certain
simplicity of programming and, consequently, reduce the time needed to obtain the circuit, in this thesis
we explore programming in HLS and in C. In addition, we investigate solutions for the execution of the
LCS algorithm both on FPGA stand -alone as on hybrid platforms (CPU+FPGA). Initially, we made a
circuit programmed in HLS, which was executed on an FPGA stand-alone platform. The designed circuit
supports up to two co-processors, allowing the parallel comparison of two pairs of sequences. Executions
in the stand-alone environment of a batch of 20 comparisons of 10K, 20K and 50K synthetic sequences
showed that the FPGA execution consumes less power and that the hybrid executions (CPU+FPGA)
achieve very good performance. Additionally, a batch of 20 real sequences of the SARS-CoV-2 virus
(30K) on the stand-alone platform was compared. In this case, the configuration with 2 coprocessors,
running 2 comparisons on CPU and 18 comparisons on FPGA obtained good results, both in execution
time and in power consumption. Finally, the solution designed for hybrid execution (CPU+FPGA) on
stand-alone platforms was adapted to run on the fl instance of the AWS cloud. In comparing batches of
20 50K sequences in the AWS cloud, we showed that the FPGA-only configuration with two co-processors

ran in less time and consumed less power than the CPU-only configurations. and hybrids.

Keywords: biology sequence comparison, FPGA Longest Common Subsequence
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Capitulo 1
Introducao

A descoberta de padroes em sequéncias é um dos problemas mais desafiadores em biologia
molecular e ciéncia da computacdo. Em sua forma mais simples, o problema pode ser
formulado da seguinte forma [51]: dado um conjunto de sequéncias, deve-se encontrar o
padrao que ocorre com maior similaridade. No reconhecimento exato de padroes, a busca
por um padrao de m letras pode ser rapidamente resolvida por uma simples enumeracao
de todos os padroes de m letras que aparecem nas sequéncias. No entanto, quando se
trabalha com sequéncias bioldgicas, realiza-se a busca aproximada pois os padroes incluem
mutagoes, inser¢oes ou remogoes de nucleotideos [51].

O alinhamento de sequéncias expoe claramente os padroes mais relevantes, sendo 1til
para descobrir informacao funcional, estrutural e evoluciondria em sequéncias bioldgicas.
Para tanto, é necessario descobrir o alinhamento 6timo, ou seja, o padrao que maximiza
a similaridade entre as sequéncias. Sequéncias muito parecidas (similares) provavelmente
tém a mesma funcao e, se forem de organismos diferentes, sao definidos como homolo-
gos caso tenha existido uma sequéncia que seja ancestral de ambas. A similaridade de
sequéncias pode ser um indicio de varias possiveis relagoes de ancestralidade, inclusive a

auséncia de uma origem comum [16, 51].

1.1 Comparacao de Sequéncias em Hardware

Na comparacao de duas sequéncias bioldgicas calculam-se, a partir de métodos compu-
tacionais, métricas que ajudam a identificar o seu grau de relacionamento. Uma dessas
métricas é o escore, que ¢ atribuido a um alinhamento. Um alinhamento é definido como
um pareamento, caractere a caractere, das sequéncias. Um par de caracteres das duas
sequéncias pode ser definido como match, quando os caracteres sao iguais; mismatch,
quando sao distintos; ou gap, quando o caractere de uma sequéncia estd alinhado com

uma lacuna [31].



Para se calcular o escore de similaridade, existem diversas abordagens, porém, ge-
ralmente, os métodos de alinhamentos visam minimizar o nimero de gaps e mismatches
penalizando-os no célculo do escore final [66]. Nesse contexto, o alinhamento 6timo é
aquele que possui o escore maximo.

Se duas sequéncias possuem o mesmo ancestral, espera-se que elas possuam muitos
simbolos em comum (matches). Assim, o alinhamento busca maximizar o nimero de sim-
bolos comuns das sequéncias analisadas. Existem dois tipos basicos de alinhamentos [31]:
(a) alinhamento global, que alinha todos os caracteres das sequéncias e (b) alinhamento
local, que busca regides de similaridade maxima entre as sequéncias, possivelmente ali-
nhando um subconjunto dos caracteres das mesmas.

O desenvolvimento de algoritmos para obten¢ao dos alinhamentos foi feito em saltos
lentos e os principais resultados vieram com espacamento de varios anos. Em 1970, Nee-
dleman e Wunsch [58] propuseram um algoritmo baseado em programagao dinamica que
recupera o alinhamento global 6timo, com complexidade quadratica de tempo e memé-
ria. Em 1974, Wagner e Fischer [73] definiram o problema Longest Common Subsequence
(LCS), que visa encontrar a maior subsequéncia de carateres que é comum entre duas se-
quéncias, também com complexidade quadratica tanto de tempo como de memoéria. Em
1975, Hirschberg [38] prop6s um algoritmo de complexidade linear de meméria para o pro-
blema LCS. A complexidade de tempo, no entanto, continuou quadratica. Em 1981, Smith
e Waterman [69] modificaram o algoritmo de Needleman-Wunsch e propuseram um algo-
ritmo que recupera o alinhamento local 6timo, com complexidade de tempo e meméria
quadréticos. Gotoh [36], em 1982, modificou a equagao de recorréncia de Needleman-
Wunsch e propos um algoritmo que recupera o alinhamento 6timo para um modelo de
lacunas mais elaborado, chamado affine gap. Finalmente, em 1988, Myers e Miller [54],
combinaram os algoritmos de Gotoh e Hirschberg de maneira a obter o alinhamento 6étimo
com affine gap em memoria linear e tempo quadratico.

Apesar de sua longa historia, a pesquisa em alinhamento de sequéncias continua a
florescer. O alinhamento de sequéncias na biologia computacional moderna é a base de
muitos estudos de bioinformatica e os avancos na metodologia de alinhamento podem con-
ferir beneficios abrangentes em uma ampla variedade de dominios de aplicacao. Embora
muitas dessas abordagens dependam dos mesmos principios basicos, os detalhes das im-
plementacoes podem ter grandes efeitos sobre o desempenho, tanto em termos de precisao
quanto de velocidade.

Os algoritmos que produzem resultados étimos [58, 73, 69, 36, 55] se executam em
tempo quadrético (O(n?)) onde n é o tamanho das sequéncias. Por essa razao, seu tempo
de execucao é muito grande caso as sequéncias comparadas sejam longas ou exista um

nimero muito grande de alinhamentos a serem feitos.



O problema Longest Common Subsequence (LCS) é conhecido desde o inicio da década
de 1970 e consiste em encontrar a maior subsequéncia comum entre duas sequéncias [73].
O LCS é bastante utilizado atualmente em aplicagoes de comparagao de sequéncias gené-
ticas [29] e também em processamento de linguagem natural [77], dentre outros.

Enquanto se desenvolviam as pesquisas em comparacao de sequéncias, surgiam tam-
bém diversas propostas para execucao mais rapida de aplica¢oes, com hardware especifico,
tal como ASIC e FPGA.

Application-Specific Integrated Circuit (ASIC) sao dispositivos de hardware criados
visando um proposito especifico ou usados para um sistema especifico. Sao configurados
para executar somente um projeto de circuito e, portanto, sao pouco flexiveis. Os ASICs
possuem um circuito permanente, pois, uma vez que o circuito especifico é gravado em
silicio, ele ndo pode ser alterado e esse circuito terd o mesmo comportamento por todo
o periodo operacional [68]. A programagao de ASICs é feita através de Hardware Des-
cription Languages (HDLs) como Verilog ou VHDL e possui alta eficiéncia de consumo
de energia, uma vez que esse consumo pode ser controlado e otimizado minuciosamente.
Os custos desses projetos e circuitos sao relativamente altos, pois necessitam de um co-
nhecimento aprofundado do hardware, curva de aprendizagem alta, e frequentemente o
desenvolvimento de componentes adicionais especificos. Por essas razoes, o desenvolvi-
mento de um ASIC a partir do zero pode ter um custo financeiro altissimo dependendo
do circuito. Por isso é geralmente utilizado em produgao de larga escala [68].

Field Programmable Gate Arrays (FPGAs) sao dispositivos que foram projetados como
uma matriz de blocos logicos interconectados que podem ser reconfigurados de acordo com
um projeto. Os FPGAs podem ser usados para implementar quaisquer fungoes légicas
e podem ser configurados apds a fabricagao [60, 72, 59]. Os FPGAs também possuem a,
capacidade de reconfigurar uma parte do chip enquanto as areas restantes do chip ainda
estejam funcionais. Da mesma forma que os ASICs, a programacao de FPGAs geralmente
se baseia em VHDL ou Verilog. A programacgao com HDL produz circuitos otimizados
porém em tempo extremamente alto, pois é necessario conhecimento aprofundado so-
bre Register Transfer Language (RTL), que é usado para descrever a transferéncia de
instrugoes ou dados entre registradores, sendo um tipo de representacao intermedidria
(IR) muito préxima do hardware. Para simplificar a programacao de hardware, surgiram
diversos niveis de abstragdo, dentre eles o HLS [70, 45].

High Level Synthesis (HLS) é uma ferramenta que transforma, de maneira automaética,
uma especificagdo em C em uma implementagao Register Transfer Level (RTL) que pode
ser sintetizada em um FPGA. E possivel escrever especificacoes em C, C++ ou SystemC
e através da ferramenta HLS é produzido automaticamente o circuito, simplificando o

projeto [75]. O objetivo do HLS é, portanto, aumentar a produtividade em projetar hard-



ware, permitindo um nivel de abstragao maior para criacdo desses projetos, com possivel
melhoria de desempenho via software, diminuindo assim o tempo de implementacao ao
utilizar abstracdo de uma linguagem de programagao de alto nivel [76]. Em outras pa-
lavras, a ideia principal do HLS é automatizar o processo de transformacao da descrigao
em alto nivel de um circuito digital para a descricao RTL [10].

Um conceito importante que surgiu recentemente é o FPGA as a Service (FaaS) [64].
Nesse caso, é fornecida uma plataforma de hardware unificada e middleware na nuvem,
o que pode reduzir significativamente os custos de desenvolvimento e implantacao de
projetos de hardware. Nesse modelo, diversos usuarios podem utilizar placas FPGA sem
ter necessidade de possuir uma estrutura ou equipamentos proprios. A plataforma FaaS
consiste em um ou mais FPGAs conectados & um host (servidor genérico em nuvem)
por meio de uma conexao PCle. O usuario final pode se conectar remotamente ao host
e interagir com o FPGA usando utilitarios fornecidos pelo provedor de nuvem. Nessa
infraestrutura, os recursos do FPGA podem ser compartilhados entre varios usuarios ou
alocados para uso dedicado em um projeto especifico. Um exemplo de provedor de nuvem
que oferece FaaS é o Amazon Web Services (AWS) [2].

1.2 Motivacao

Na literatura, existem diversas soluc¢oes para implementacgao de algoritmos de comparacao
de sequéncias biologicas em FPGA [12, 74, 24, 34, 26, 13, 22, 71, 35|, porém a grande
maioria dessas solugoes utilizam linguagens de descrigao de hardware (VHDL ou Verilog).
Destes, [12, 74, 24, 34, 26, 71, 35] implementam os algoritmos Needleman-Wunsch ou
Smith-Waterman e somente em Bonny et al. [22] é proposta uma solu¢ao LCS em FPGA,
mas também utiliza HDL como linguagem de programagao. A nosso conhecimento, nao
ha na literatura estudo sobre o algoritmo LCS em alto nivel para plataformas FPGA.

Portanto, a motivacao da presente Tese é desenvolver uma solucao de comparacao de
sequéncias bioldgicas de maneira rapida e simples utilizando a abstracao de uma linguagem
de programacao de alto nivel como C, C++ ou HLS, visando a flexibilidade, portabilidade,
desempenho e maior eficiéncia de consumo de energia que a plataforma FPGA pode
proporcionar. Ainda tendo como referéncia os trabalhos na literatura que implementam
tanto em CPU quanto em FPGA [26, 13], visamos explorar o uso de ambas as plataformas
como um ambiente hibrido de execucao, a fim de melhorar o desempenho e utilizar recursos
oferecidos tanto pela CPU como pelo FPGA.



1.3 Objetivo e Contribuicoes

O objetivo da presente Tese é investigar estratégias e solucoes para execucao do algoritmo
LCS com baixo consumo de energia e baixo tempo de execu¢ao em FPGA e em plataformas
hibridas (CPU+FPGA), utilizando linguagens de programacao de alto nivel, para acelerar
o problema de comparacao de sequéncias biologicas.

Nesse sentido, as contribuicoes da presente Tese sao:

o Uma solucao LCS em FPGA utilizando HLS para comparacao de duas sequéncias de
DNA de tamanho médio (até 50k), sendo um dos primeiros trabalhos com tamanho
médio, analisando os recursos utilizados, tempo de execugao e consumo de energia
do projeto proposto. Na comparacao de duas sequéncias de 50k com o circuito
proposto, a energia gasta foi 425,60 Joules em FPGA enquanto a mesma comparagao
gastou 2907,90 Joules em CPU. O artigo descrevendo a solucao LCS em FPGA foi
publicado no evento WSCAD 2020 [40];

o Uma solu¢ao LCS em HLS para plataformas hibridas (CPU+FPGA), com um es-
calonador ponderado que divide a execugao das comparagoes para as duas plata-
formas. Ao comparar 20 pares de sequéncias de 50k com o circuito proposto e
com as configuragoes CPU-only e FPGA-only, a energia utilizada foi de 8572,74
Joules em FPGA enquanto as mesmas comparagoes consumiram 72019,44 Joules
em CPU. Porém, na execucao com a configuracao hibrida CPU+FPGA com dois
co-processadores em FPGA, duas comparagoes em CPU e dezoito comparacoes no
FPGA, constatamos que houve uma reducao de cerca de 67,45% no consumo de
energia em relacao a configuragio CPU-only e uma redugao de 36,65% no tempo
de execucao em relagao a configuracao FPGA-only. O artigo descrevendo a solugao
LCS para plataformas hibridas stand-alone foi publicado no periédico Concurrency

and Computation: Practice and Ezperience 2020 [41]

o Uma solugao LCS em HLS para plataformas hibridas (CPU+FPGA), com um esca-
lonador ponderado que divide a execugao das comparagoes para as duas plataformas,
em ambientes de nuvem computacional. A confeccdo dessa solucao envolveu desa-
fios referentes a programacao de FPGAs na nuvem e sua posterior execucao, de
maneira que nao haja alta degradagao de desempenho devido a virtualizacao. Ao
comparar 20 pares de sequéncias de 50k com o circuito proposto e com as configu-
racoes CPU-only e FPGA-only, a energia utilizada foi de 9383,31 Joules em FPGA
enquanto as mesmas comparagoes consumiram 77921,57 Joules em CPU. Porém,

na execucao com a configuragdo hibrida CPU+FPGA com dois co-processadores



em FPGA, duas comparacoes em CPU e dezoito comparagoes no FPGA, constata-
mos que houve uma redugao de cerca de 69,12% no consumo de energia em relagao
a configuracdo CPU-only, entretanto na execugdo FPGA-only houve uma reducao
de 42,43% no tempo de execucdo em relacido a configuracao CPU-only. O artigo

descrevendo a solugao na nuvem esta sendo confeccionado.

Este documento estd organizado em trés partes. A primeira parte apresenta o Back-
ground e a Contextualizacao do problema e é composta de 3 capitulos. O Capitulo 2
apresenta o problema de Comparacao de Sequéncias Bioldgicas e os principais algoritmos
que resolvem esse problema. O Capitulo 3 discorre sobre FPGAs, apresentando sua estru-
tura, arquitetura e fluxo de execucao, bem como a programagcao de hardware em alto nivel.
Por fim, o Capitulo 4 discute os Trabalhos Relacionados. A segunda parte, composta em
3 capitulos, apresenta as contribui¢oes da presente Tese. O Capitulo 5 apresenta o pro-
jeto da solugao LCS utilizando HLS e os resultados experimentais obtidos, considerando
tanto o tempo como o consumo de energia. O Capitulo 6 apresenta a arquitetura hibrida
CPU+4+FPGA para executar o algoritmo LCS em plataforma stand-alone bem como os
resultados obtidos para tempo de execucao e consumo de energia. O Capitulo 7 apresenta
o projeto para execugao do algoritmo LCS em ambiente hibrido CPU+FPGA na nuvem
e os resultados obtidos. E por fim, terceira parte apresenta a conclusao da presente Tese

e sugestoes de trabalhos futuros.



Parte 1

Background /Contextualizagao



Capitulo 2

Comparacao de Sequéncias

Biolégicas

2.1 Visao Geral

As sequéncias biolégicas desempenham um papel importante na vida dos organismos e
por isso sao muito estudadas no campo da Biologia Molecular. Uma sequéncia biologica
é uma cadeia ordenada de caracteres que representam residuos, podendo ser nucleotideos
(sequéncias de DNA / RNA) ou aminodcidos (sequéncias de proteinas) [51].

As sequéncias de DNA (Acido Desoxirribonucleico) sdo compostas por 4 nucleotideos:
A-Adenina, T-Timina, G-Guanina, C-Citosina e armazenam informacao genética. De ma-
neira similar ao DNA, as cadeias de RNA (Acido Ribonucleico) também sio construidas
a partir de nucleotideos. O agticar de monossacarideo do RNA é ribose em vez de desoxir-
ribose, podendo ser composto 4 nucleotideos, com U-Uracila em vez de T-Timina [31]. As
proteinas possuem como blocos de construcao os aminoécidos, que sao cadeias de 3 nucle-
otideos (A, T, G ou C). Existem na natureza 20 aminoacidos: Y-Tirosina, W-Triptofano,
V-Valina, T-Treonina, S-Serina, R-Arginina, Q-Glutamina, P-Prolina, N-Asparagina, M-
Metionina, L-Leucina, K-Lisina, I-Isoleucina, H-Histidina, G-Glicina, FP-Fenilalanina,
acido E-Glutdmico, dcido D-Aspéartico, C-Cisteina e A-Alanina [51].

A comparagao de sequéncias bioldgicas é uma operacao muito frequente em Bioinfor-
matica. Seu objetivo é determinar o quao similares duas sequéncias sao e essa informacao
¢ usada em muitos problemas complexos, como determinagao de aspectos evolutivos dos
organismos, construgdo de arvores filogenéticas, entre outros [31]. Como resultado, a
comparacao de sequéncias produz um escore, que ¢ uma métrica de similaridade, e um
alinhamento, onde os caracteres similares e diferentes entre as sequéncias sao ressalta-

dos [19].



No célculo, sao atribuidos valores para cada par de caracteres analisado, de acordo
com a correspondéncia entre as duas sequéncias, seja ela um match (iguais), um mismatch
(diferentes) ou quando é inserido um gap (lacuna). Esses valores podem variar, mas na
literatura sao comumente utilizados valores positivos para match e valores negativos para
mismatch e gaps [51, 20, 47]. O escore final é obtido com o somatoério dos valores atribuidos
em cada uma das posig¢oes analisadas das sequéncias.

A Figura 2.1 ilustra tanto o alinhamento como o escore de uma comparagao de seqiién-
cias de DNA. Nessa figura, para cada par de caracteres iguais (match), o valor 1 é atri-
buido. Caso as bases comparadas sejam diferentes (mismatch), entdao a penalidade -1 é
atribuida. Para obter melhores pontuagoes, é possivel adicionarmos lacunas (gaps) nas
sequéncias. Tal artificio é compativel com o processo evolutivo das sequéncias genéticas e
corresponde & delegoes ou insergoes [51]. Para fins de pontuagao, tal situacao possui uma

penalidade maior, no caso ilustrado, -2.

S - G A C - T A C AT G A T C
I [ I |
$, ¢ G A ¢ ¢CT A C GT T - T -
2 +1 41 +1 2 +1 +1 +1 -1 41 -1 -2 +1 -2 = -2

Figura 2.1: Exemplo de alinhamento entre duas sequéncias de DNA, com escore = -2.

Um alinhamento pode ser global, que contem todos os caracteres das duas sequén-
cias, ou local, contendo um subconjunto de caracteres das sequéncias. FExiste ainda o
alinhamento semi-global, onde o prefixo ou sufixo de uma das sequéncias é descartado. O
alinhamento mostrado na Figura 2.1 é um alinhamento global e pode nao ser aquele que
possui o melhor escore. Caso o alinhamento tenha o melhor escore possivel, dizemos que
o alinhamento ¢é 6timo. Nas secoes de 2.3 a 2.8 descreveremos algoritmos para a obtencao

do alinhamento 6timo.

2.2 Notacoes e Definicoes usadas no Capitulo

A Tabela 2.1 apresenta as notagoes utilizadas ao longo do presente capitulo. Como é
tratado o problema de comparacao par-a-par, temos que duas sequéncias (Sy e Sp) serdo
comparadas. A notagao S,[1..v] representa o prefixo de tamanho v da sequéncia S, e
a notacdo S,[i] denota o i-ésimo caractere da sequéncia S,. A fungao sbt(Syli], S1[j])
compara os caracteres Sylile Si[j], associando valores de match e mismatch, dependendo
do resultado da comparacao. A penalidade associada ao gap pode ser GG, caso o modelo
linear de gap seja utilizado, ou G st € Gegr, caso o modelo affine gap (Secao 2.6 seja

usado.



Tabela 2.1: Notagoes e Defini¢oes do Capitulo

Simbolo Descricao

Sy Sequéncias a serem comparadas — Sy e Sy

m Tamanho da sequéncia .Sy

n Tamanho da sequéncia S;

Sull..v] Prefixo da sequéncia S, com v caracteres

Suli] i-ésimo caracter da sequéncia S,

sbt(Spli], S1[j]) | Fungdo que compara Splile S1[j], associando um valor a comparagao
G Penalidade associada ao gap (modelo linear)

G first Penalidade associada ao primeiro gap (modelo affine)

Glept Penalidade associada aos demais gaps consecutivos (modelo affine)

2.2.1 Definicao 1 - Sequéncia

Define-se como sequéncia o encadeamento ordenado de objetos representados por simbo-
los, comumente caracteres alfa-numéricos [51]. No caso da presente Tese, as letras A, C,
G e T representam os quatro nucleotideos de uma cadeia de DNA (i.e. as bases adenina,
citosina, guanina e timina), e sequéncias como ACCCGGTTT representam uma sequéncia
de DNA.

2.2.2 Definicao 2 — Subsequéncia

Uma subsequéncia da sequéncia S, = S,[0], S,[1],...,Su[m — 1] é um string na forma
Suli], Suldls - - -, Sulk] de tal forma que i < j < ... < k. Uma subsequéncia qualquer
pode ser obtida extraindo-se zero ou mais caracteres da sequéncia original, mantendo seu
ordenamento. Por exemplo, as sequéncias ACCCGGTTT, ACC, AGTT e ACGT sao
todas subsequéncias de ACCCGGTTT. Por extensao, a sequéncia vazia é subsequéncia

de todas as sequéncias da natureza, e toda sequéncia é subsequéncia de si prépria [73].

2.3 Algoritmo Longest Common Subsequence (LCS)

O problema Longest Common Subsequence (LCS) foi proposto em 1974 e visa encontrar
a subsequéncia comum maxima entre 2 sequéncias [73], retornando o resultado étimo.
Em sua formulacao genérica, o LCS é resolvido com um algoritmo de programagao
dindmica, que retorna o resultado 6timo. O algoritmo é executado em duas fases: (1) ob-
tengao do escore LCS e (2) obtengao do alinhamento LCS. Na fase 1, calcula-se a matriz de

programagao dindmica LC'S com a equagao de recorréncia mostrada na Equagao 2.1 [73].
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* A°AT C G C
* 00 00 0 0 O
A 0 171 1 1 11
T 0 1.1 2 2 2 2
G 0 1 1 2 2 &8 3
A 0 1 2 2 2 3 3
c 01 2 2 3 3 /4

Figura 2.2: Matriz de programacao dinamica H entre as sequéncias Sy and 5.

LCS[i — 1, 7]
LCSli,j] = maz { LOS[i, j — 1] (2.1)
LCS[i —1,§ — 1] + sbt(i, )

Onde sbt(i,7) = 1, se Sp[i] = Si[j]; 0 caso contrério.

Ao final dessa fase, o escore LCS estara na posi¢ao LC'S[m,n|. O escore LCS é também
conhecido como Disténcia de Edi¢ao ou Distancia de Levenshtein [51].

A fase 2 percorre a matriz LCS a partir da posi¢do LCS[m,n] com dois lagos (um
para cada sequéncia), do fim para o inicio das sequéncias. Se os caracteres S|i] e S[j] sdo
iguais entao esse caractere faz parte da LCS e tanto ¢ como j sdo decrementados. Sendao,
LCS[i—1, 5] e LCSi, j—1] sdo comparados. Se LC'S[i—1, j] for maior, ¢ é decrementado.
Caso contrario, j é decrementado.

A Figura 2.2 apresenta a matriz LCS para as sequéncias Sy = AATCGC e S, =
ATGAC, onde o escore LCS é 4 e a maior subsequéncia comum é ATGC. Os valores
destacados representam as posicoes utilizadas na obtencao do LCS.

O algoritmo LCS possui complexidade quadrética de tempo e meméria (O(mn)), onde

m e n sao os tamanhos das sequéncias.

2.4 Algoritmo Needleman-Wunsch (NW) - Alinha-

mento Global

O algoritmo de Needleman-Wunsch (NW) [58] foi proposto em 1970 e é utilizado para
ser obter o alinhamento global 6timo entre duas sequéncias Sy e S7, permitindo-se uso
de gaps para melhorar o alinhamento. Da mesma forma que o LCS (Segao 2.3), possui

complexidade quadratica de tempo e memoéria, (O(mn)).
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O alinhamento global 6timo é obtido a partir de duas fases: (1) constru¢ao da matriz
de programacao dindmica H; e (2) traceback para construir o alinhamento propriamente
dito.

Na primeira fase, calcula-se uma matriz H onde o elemento H; ; representa o escore do
alinhamento global 6timo entre os prefixos Sy[1..i] e Si[1..j]. Primeiro, inicia-se o elemento
Hyp = 0, representando o escore entre duas sequéncias vazias. Em seguida, a primeira
linha e a primeira coluna sao inicializadas com os valores H;o = —i-G e Hy; = —j - G,
onde G é a penalidade linear de gap. A equacao de NW baseia-se no fato de que o valor
H, ; de um alinhamento de prefixos terminado nos caracteres Sp[i] e S1[j] deve ser o maior
escore (operagdo max) dentre os seguintes cenarios: (1) alinhar Sp[1..i — 1] e Sy[1..5 — 1]
acrescido dos caracteres Spli] e Si[j]; (2) alinhar Sy[1..7] e Si[1..7 — 1] e inserir um gap
alinhado com Si[j]; (3) alinhar Sp[1..i — 1] e Sy[1..j] e inserir Sy[i] alinhado com um gap.
Desta forma, a recorréncia é descrita pela Equagao 2.2. Além dos valores, cada célula
da matriz H contem uma indicacao sobre a célula que foi usada para produzir o valor
(Hi—l,j—hHi—l,j ou Hi—j—l)-

H;_y 1+ sbt(Soli], Silj])
Hi,j = max Hi—l,j — G (22)
Hi,j—l -G

A fase de traceback tem por objetivo recuperar o alinhamento global 6timo. Assim,
percorre-se a sequéncia de indicagoes contidas na matriz no sentido reverso, iniciando no
canto inferior direito da matriz H até alcancar o canto superior esquerdo da matriz H.
Existem casos em que o traceback ird percorrer varios caminhos na matriz, significando
que existe mais de um alinhamento global 6timo [31]. De maneira prética, geralmente
recupera-se um unico alinhamento 6timo, dando prioridades as indicagoes. Por exemplo,
indicacoes H;_;j_1 possuem geralmente precedéncia sobre as outras e indicagoes H; ;1
possuem precedéncia sobre H;_ ;.

Para as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e S;=GATTACATGATC, a matriz H[m, n|
produzida pelo algoritmo NW é mostrada na Tabela 2.2, com escore 6timo igual a -4 (canto
inferior direito da matriz). A Figura 2.3 apresenta o alinhamento global 6timo obtido na

fase de traceback.

Cc G ACCTACGTT - T -
- G AT - T ACATGATC
211 -1 -21 1 1 -11 1 -2 1 -2 = 4

Figura 2.3: Alinhamento global 6timo entre as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e
S1=GATTACATGATC.
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Tabela 2.2: Matriz de programacao dinamica gerada pelo alinhamento global étimo entre
as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e S;=GATTACATGATC utilizando o algoritmo
NW, com ma=+1, mi=-1 e gap=-2.

G A T T A C A T G A T C
o -2 4 -6 -8 -10 -12 -14 -16 -18 -20 -22 -24
-2 -1 3 5 -r 9 9 -11 -13 -15 -17 -19 -21
4 -1 -2 4 -6 -8 -10 -10 -12 -12 -14 -16 -18
6 -3 0 2 4 -5 -7 -9 -11 -13 -11 -13 -15
8§ 5 -2 -1 3 5 4 -6 -8 -10 -12 -12 -12
-0 -7 4 -3 -2 4 -4 -5 -7 -9 -11 -13 -11

-20 -17 -14 -11 8 -7 -4 -3 O -2 4 -4 -6
-22 -19 -16 -13 -10 9 6 -5 -2 -1 -3 -3 -5
-24 -21 -18 -1 -12 -11 8 -7 -4 -3 -2 -2 -4
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2.5 Algoritmo Smith-Waterman (SW)

Para se obter o alinhamento local 6timo entre as sequéncias Sy e Sp, utiliza-se o algoritmo
de Smith-Waterman (SW) [69], que foi proposto em 1981. De maneira similar aos algo-
ritmos LCS (Segao 2.3) e NW (Secao 2.4), possui complexidade quadratica de tempo e
memoria.

O algoritmo SW possui muitas semelhangas com o algoritmo NW (Secao 2.4), com
trés principais diferencas. A primeira diferenga ocorre no preenchimento com zeros na
primeira linha e coluna da matriz H. A segunda diferenca ocorre na equacao de recorréncia
(Equagao 2.3), que utiliza o valor zero para impedir que niimeros negativos aparegam na
matriz de programagao dindmica. A ocorréncia de um valor zero representa o comego
de um novo alinhamento, pois se existem pontos negativos na matriz, entdo comegar um
novo alinhamento a partir daquela posigao é mais vantajoso para o alinhamento local [69].

A equacao de recorréncia de SW esté descrita na Equacao 2.3.

Hi 11+ sbt(Sold], Sij])
Hifl,j e
H;; = max (2.3)
H, -G
0

A terceira mudanga em relagao ao algoritmo NW (Segdo 2.4) ocorre na forma de se

realizar o traceback. Em vez de iniciar o traceback na posigao final H,,,, inicia-se na

13



Tabela 2.3: Matriz de programacao dinamica gerada pelo alinhamento local 6timo entre
as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e S;=GATTACATGATC com o algoritmo SW com
ma=+1,mi=-1 e gap=-2.

_ o O OO o HOOOoOOoOOooOoN
OOO#—*OOOOOOO%—‘OQ
OOMOO%—‘O)—*OO[\DOO}
_ =0 OO0 oNOoO o OO OoN
NODODODOHEHOOOOOoON
SR OO NODODORHRREFEOOOH
SO PO, ONOSO— OO
_ O O OO WO oo o oo
OOOHOM)—*OOOO»—*OQ
OHOR WOOoOOoO R —=OO oY
S ONFHFOOONFEOOOH
SRR O OO HFHNRFEOOOH

Q= oHPEQFHH >0
CoO0O0O0oC o000 O OO

posicao H, ; que possui o maior valor da matriz. O percurso ¢é feito até encontrar uma
célula com valor zero. Dessa forma, obtém-se o melhor alinhamento local entre duas
sequeéncias.

Ainda utilizando como exemplo as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e S;=GATTAC
ATGATC, temos a matriz H, calculada com o algoritmo SW, ilustrada na Tabela 2.3. A
Figura 2.4 apresenta o alinhamento local 6timo, com escore +3. Os valores em destaque
indicam o percurso reverso (traceback) capaz de produzir este alinhamento local 6timo

entre as duas sequéncias.

T A C G T

I I
T A C AT

Figura 2.4: Alinhamento local 6timo entre as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e
S1=GATTACATGATC.

2.6 Algoritmo de Gotoh (Affine Gap)

Gotoh [36] considerou o modelo affine gap, em que iniciar uma nova sequéncia de gap
possui maior penalidade do que uma extensao de uma sequéncia de gap ja existente[58].
Em seu algoritmo, duas novas matrizes sao calculadas para avaliar a abertura de novos

gaps ou extensao de uma sequéncia de gap existente em cada sequéncia considerada.
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Definem-se entao trés matrizes H, E e F' para cada uma das situacoes. A equacao de
recorréncia é entao modificada conforme as Equacoes 2.4 a 2.6. Adicionalmente, pode-se
incluir uma condi¢ao para limitar o valor minimo da matriz H em zero, adaptando-o
assim para a obtencao do alinhamento local. Da mesma forma que LCS (Segao 2.3), NW
(Secao 2.4) e SW (Secao 2.5), o algoritmo de Gotoh possui complexidade quadrética de

tempo e memoria.

H; 11+ sbt(Soli, S1[/]

H;; =maz{ E, (2.4)
Fl,j
Ei i—1 — Geac
Ei; =mazx{ ! ' (2.5)
Hi,jfl - Gfirst
E— i Gea:
F,j = max b ' (2.6)

Hifl,j - Gfirst

Mais uma vez, utilizando como exemplo as duas sequéncias So = CGACCTACGTTT
e S1 = GATTACATGATC foi gerado o alinhamento affine gap 6timo ilustrado na Fi-
gura 2.5.

Os parametros utilizados para esse exemplo foram: Match: +1; Mismatch: -1; Aber-
tura de Gap: -2; Extensdo de Gap: -1 [36].

c G ACCTAC- - G T TT
- G A - T TACATGATC

Figura 2.5: Alinhamento 6timo entre as sequéncias Sy=CGACCTACGTTT e
S1=GATTAC ATGATC utilizando algoritmo de Gotoh.

2.7 Algoritmo de Hirschberg

Hirschberg [38] propos em 1975 um algoritmo para solucionar o problema da LCS (Segao
2.3) em memoéria linear. Esse algoritmo foi facilmente adaptado para os algoritmos de
Needleman-Wunsh (Segao 2.4), Smith-Waterman (Segao 2.5) e Gotoh (Se¢ao 2.6). Sua
complexidade de tempo é quadrédtica (O(mn)) porém a complexidade de memoéria é li-
near (O(min(n,m))). Nesse algoritmo, o cdlculo da matriz de programacao dindmica é
feito armazenando apenas duas linhas: a linha atual e a anterior, diminuindo, assim, a

complexidade de memoria.
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O algoritmo de Hirschberg trabalha com a idéia de parti¢do binéria [73]. Dadas duas
sequéncias Sy e Sy, serd processada uma matriz H,,,, onde m é o nimero de linhas e
n numero de colunas e, utilizando a estratégia de dividir para conquistar, o algoritmo
ird dividir a matriz em duas partes: Hy e Hg. O ponto no qual a divisao ird ocorrer
serd determinado pela linha i na qual passa o alinhamento 6timo na coluna n/2. Para
descobrir isto, os escores sao calculados da mesma forma que nos algoritmos LCS(Segao
2.3), NW(Secao 2.4) ou SW(Secao 2.5), no sentido tradicional (do inicio da matriz até o
meio) e no sentido reverso (do final da matriz até o meio).

Quando o cdlculo dos escores chegar na coluna n/2, a posigdo onde a soma dos escores
obtidos da duas maneiras ¢ maxima representa a célula por onde passa o alinhamento
global 6timo H(i,n/2). A partir deste ponto, a matriz é particionada em duas matrizes
H(1..i,1..(n/2)) e H(i..m,(n/2)..n) e o processo é repetido dentro das submatrizes, recu-
perando dentro delas o elemento pertencente ao alinhamento 6timo até que a recuperacao
seja trivial.

A recursao de Hirschberg produz a arvore ilustrada na Figura 2.6. As folhas da arvore

contém o alinhamento 6timo.

(CGACCTACGTTT,.GATTACATGATC)
/ \
(CGACCT,GATT) (ACGTTT,ACATCATC)
/ \ / \
(CGA,GA) (CCT,TT) (ACG,ACA) (TTT,TGATC)
/ \ / \ / \ / \
(C,)  (GAGA)  (C,) (CT,TT) (AAA) (CG.CA) (T.T)  (TT,GATC)
/ \ / \ / \ / \
(C.C) (AA) (CT) (T.T)  (CC)  (GA) (T.G) (T,ATC)

Figura 2.6: Arvore gerada pela recursividade do Algoritmo de Hirschberg.

Graficamente, a execucao de Hirschberg é ilustrada pela Figura 2.7 até a segunda

recursao, onde os pontos representados por bolas pretas pertencem ao alinhamento 6timo.

2.8 Algoritmo de Myers e Miller (MM)

O algoritmo Myers-Miller (MM) [54] se baseia na combinagao do algoritmo de Gotoh
(Segao 2.6) com o algoritmo de Hirschberg (Se¢ao 2.7) para se obter uma solu¢do com
complexidade de memoria linear com alinhamento global utilizando affine gaps.

Da mesma maneira que Hirschberg (Secao 2.7), essa abordagem aplica divisdes su-
cessivas na matriz de escores, determinando um ponto médio para cada iteracao para a

maior subsequéncia podendo ser tanto para linha quanto para coluna. Através disso, é

16



Figura 2.7: Exemplo do algoritmo de Hirschberg percorrendo o caminho pelos pontos
médios [30].

necessario uma operacao que obtém o ponto médio do alinhamento 6timo ao considerar
a linha ou coluna. Essa operacao utiliza calculo do custo minimo de conversao de vetores
que se obtém através da matriz de escores desde o inicio até a linha média e desde o final
até essa linha média. A partir desse ponto, assim como Hirschberg, é utilizado recursiva-
mente o mesmo procedimento para as demais subsequéncias. Como o modelo affine gap

¢ usado, leva-se em consideracao o caso do alinhamento 6timo possuir uma sequéncia de

gaps.
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Capitulo 3

Hardware Reconfiguravel - FPGA

3.1 Introducao

Hardware reconfiguravel se destina a preencher a lacuna entre hardware e software, al-
cancando desempenho potencialmente maior do que o software, enquanto mantém um
nivel mais alto de flexibilidade do que o hardware tradicional. Dispositivos reconfigura-
veis, incluindo Field Programable Gate Arrays(FPGAs), contém uma matriz de elementos
computacionais cuja funcionalidade é determinada por meio de varios bits de configuracao
programaveis. Esses elementos, conhecidos como blocos l6gicos, sao conectados por meio
de um conjunto de recursos de roteamento que também sao programaveis. Desta forma,
os circuitos digitais personalizados podem ser mapeados para o hardware reconfiguravel
executando as fungoes logicas do circuito dentro dos blocos légicos e usando o roteamento
configuravel para conectar os blocos para formar o circuito necessario [27].

Os FPGAs e a computacao reconfiguravel sdo capazes de acelerar uma variedade de
aplicagoes. Para obter esses beneficios de desempenho, mas com suporte a uma ampla
gama de aplicativos, os sistemas reconfiguraveis podem ser formados com uma combinagao
de légica reconfiguravel e um microprocessador de uso geral. O processador executa as
operagoes que nao podem ser feitas de forma eficiente na légica reconfiguravel, como
controle dependente de dados e possivelmente acessos a memoria, enquanto os nucleos
computacionais sao mapeados para o hardware reconfiguravel. Essa légica reconfiguravel
pode ser composta de FPGAs comerciais ou hardware configuravel personalizado [27].

O hardware reconfiguravel comegou com o uso de dispositivos logicos programaveis
(PLD) na década de 1960, onde esses dispositivos foram capazes de adotar arquiteturas
flexiveis e funcionais. Na década de 1970, com o advento de dispositivos baseados em me-
moria somente leitura (ROM), como Programmable Logic Array (PLA), um novo método
de implementacgao de fungoes logicas em dispositivos programaveis foi introduzido. Desta

forma, mais fungdes novas puderam ser adicionadas, como légica sequencial [27, 45].
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O conceito de dispositivos reconfiguraveis programéaveis esta diretamente relacionado
a capacidade de programar e reprogramar chaves programéveis e sua arquitetura de ro-
teamento. A computagao reconfiguravel fornece otimizacoes para varias implementacoes,
como um alto grau de paralelismo, permitindo que varias tarefas sejam executadas ao
mesmo tempo, o que tem um impacto positivo no tempo de execugao [27, 45].

Um dos primeiros dispositivos légicos programaveis foi a meméria PROM ( Program-
mable Read Only Memory), que é uma meméria nao volatil que pode ser carregada com
informagoes. Os diferentes tipos de PROM podem ser programados em massa (chips
programaveis por mdascara) ou programados pelo usudrio [60].

A PROM programéavel em campo pode ser de dois tipos: EPROM (FErasable PROM)
e EEPROM (Electronic Erasable PROM ). A EEPROM, mais comumente usada, permite
que o usuario apague o conteido da memoria e reprograme-o varias vezes [23].

Em paralelo, surgiram os Programmable Logic Devices (PLDs) que normalmente im-
plementam um conjunto de portas légicas OR fixas precedidas por uma matriz de portas
l6gicas programaveis AN D e sao fabricados como programéveis em fabrica ou programa-
veis pelo usuério [23].

A seguir, a empresa Xilinx criou um dispositivo que nao teria apenas portas progra-
maveis, mas também interconexdes programaveis entre as portas. Esse dispositivo ficou
conhecido como FPGAs (Field Programmable Gate Arrays) e foi, portanto, o préximo
passo na evolucao dos PLDs [70].

Os FPGAs sao dispositivos de silicio pré-fabricados que podem ser eletricamente pro-
gramados no campo para se tornar quase qualquer tipo de circuito digital ou sistema.
A Xilinx introduziu os primeiros FPGAs em 1984, embora eles nao fossem chamados de
FPGAs até que a Actel popularizou o termo por volta de 1988 [70].

Para produgoes de baixo a médio porte, os FPGAs oferecem uma solugdo mais barata e
um tempo de comercializagao mais rapido em comparacao aos ASIC (Application Specific
Integrated Circuits), que normalmente exigem muitos recursos em termos de tempo e

dinheiro para obter o primeiro dispositivo.

3.2 Arquitetura do FPGA

A Figura 3.1 mostra uma arquitetura FPGA tradicional. Os Configurable Logic Blocks
(CLBs) sao dispostos em uma grade 2D e sao interligados por uma rede de roteamento
programavel. Os blocos de Entrada/Saida (E/S) localizam-se na periferia do FPGA e
também estao conectados a rede de roteamento programavel. A rede de roteamento com-
preende trilhas de canais de roteamento horizontal e vertical e é composta por Connection
Blocks (CB) e Switch Blocks (SB). As SBs conectam trilhos de roteamento horizontais e
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Figura 3.1: Visdo geral da Arquitetura FPGA [21].

verticais da rede de roteamento enquanto as CBs conectam os pinos 16gicos (jumpers) e
aos blocos de E/S.

Um fluxo de software converte um circuito de hardware de destino em CLBs e ins-
tancias de E/S interconectadas e, em seguida, mapeia-os no FPGA. O fluxo de software
também gera um bitstream, que é programado no FPGA para executar o circuito de
hardware alvo [60, 72].

A interligacao de roteamento de um FPGA consiste de fios e interruptores programéa-
veis que formam a conexao necessaria. Uma vez que as arquiteturas FPGA afirmam ser
candidatas potenciais para a implementacao de qualquer circuito digital, sua interconexao
de roteamento deve ser muito flexivel para que eles possam acomodar uma grande varie-
dade de circuitos com demandas de roteamento muito variadas. Embora os requisitos de
roteamento variem de circuito para circuito, certas caracteristicas comuns desses circuitos

podem ser usadas para o projeto otimizado da interligacao de roteamento da arquitetura
FPGA [60, 72].

3.2.1 Bloco Légico Configuravel

Um bloco légico configuravel (CLB) é um componente basico de um FPGA que fornece a
logica bésica e a funcionalidade de armazenamento. Um CLB pode ser composto de um
tnico Basic Logic Element (BLE), ou um conjunto de BLEs interconectados localmente.
Um BLE simples consiste em uma Look-Up Table (LUT) e um Flip-Flop. A Figura 3.2
mostra um BLE composto de uma tabela de consulta de 4 entradas (LUT-4) e um Flip-
Flop de tipo D. A Figura 3.3 mostra um CLB formado por 4 BLEs [21, 60].
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Figura 3.2: Basic Logic Element(BLE) [21].
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Figura 3.3: Bloco Logico Configuravel(CLB) [21].

Uma LUT com maior nimero de entradas reduz o nimero total de LUTs necessarios
para mapear um circuito de hardware, pois mais funcionalidades logicas podem ser ma-
peadas em uma unica LUT. Isso, eventualmente, reduz a intercomunicagao entre LUTs e,

portanto, a velocidade do circuito de hardware melhora [21].
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Embora aqui sejam apresentados apenas blocos 16gicos basicos, muitos FPGAs moder-
nos contém uma mistura heterogénea de blocos, alguns dos quais de propdsito especifico.
Os blocos de propésito especifico, também chamados blocos rigidos, incluem blocos de me-
moria local pequena e rapida (BRAMs), multiplicadores, somadores e blocos DSP ( Digital

Signal Processors), dentre outros [32, 21].

3.2.2 Rede de roteamento

Tipicamente, a rede de roteamento de um FPGA ocupa 80 — 90% da area de chip do
FPGA, enquanto a drea légica ocupa apenas 10 — 20% de &area [21]. A flexibilidade
de um FPGA depende principalmente de sua rede de roteamento programavel. Uma
rede de roteamento FPGA consiste em trilhas de roteamento horizontais e verticais que
estao interligados através de SBs. Os blocos légicos sao conectados a rede de roteamento
através de CB. A flexibilidade de um bloco de conexao (Fc) é dado pelo niimero de trilhas
de roteamento do canal adjacente que estao conectadas ao pino de um bloco.

As trilhas de roteamento conectadas através de uma caixa de comutacao podem ser
bidirecionais ou unidirecionais [46]. A Figura 3.4 mostra um bloco de comutagio bidire-
cional e unidirecional com Fs igual a 3. As faixas de entrada (ou fios) em ambas as caixas

de comutagao se conectam a 3 outras faixas da mesma caixa de comutacao.

a) bidirectional b) directional
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Figura 3.4: Bloco de Comutagao (Switch Block) [46].
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3.2.3 Fluxo de Projeto

O fluxo de projeto (Design Flow) compreende os passos necessarios para que uma descri-
¢ao de operagoes seja transformada em um arquivo binario executavel que descreve um

hardware. Em FPGAs, a saida do fluxo de projeto é um bitstream.

High-Level Circuit

description (HDL)
4 ¢ ™
Logic synthesis
h 4
'S ™
Technology mapping
L ¢ A
Packing
Y
4 ™
Placement
v
~ ™~
Routing
L% A
v
Bitstream generation

v

Bitstream

Figura 3.5: Fluxo de Projeto de um FPGA [60].

Portanto, o fluxo de projeto baseado em HDL parte geralmente de uma descricao
do projeto em uma Linguagem de Descri¢ao de Hardware (HDL) e converte-o em um
bitstream que eventualmente é programado no FPGA. Em geral, o processo de converter
uma descricao de circuito em um formato que pode ser carregado e executado em um
FPGA pode ser dividido em cinco etapas distintas, conforme ilustrado na Figura 3.5 [60].

Inicialmente, a sintese légica transforma uma descrigdo de HDL (por exemplo, VHDL
ou Verilog) em um conjunto de portas booleanas e flip-flops. A seguir, as ferramentas de
sintese transformam a descrigao do nivel de transferéncia de registro (RTL) de um projeto
em uma rede booleana hierarquica [33].

O problema de mapeamento de tecnologia visa encontrar uma rede de células que

implementa a rede booleana. No caso do FPGA, as células sdo compostas por LUTs e
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flip-flops. A fase de agrupamento (packing) do fluxo do FPGA é o processo de formagao
de clusters de kLBs. Esses clusters podem entao ser mapeados diretamente para um
elemento 16gico em um FPGA.

Os algoritmos de posicionamento determinam qual bloco légico dentro de um FPGA
deve implementar o bloco l6gico correspondente requerido pelo circuito. Os objetivos de
otimizacao consistem em colocar blocos logicos conectados juntos para minimizar a fiacao
necessaria (posicionamento acionado pelo comprimento do fio) e, as vezes, posicionar
blocos para balancear a densidade de fiagdo no FPGA (posicionamento direcionado por
roteamento) ou maximizar a velocidade do circuito direcionada.

O problema de roteamento do FPGA consiste em atribuir redes aos recursos de ro-
teamento de maneira a conectar os blocos logicos ja dispostos no FPGA pela fase de
posicionamento. Um critério muito usado que visa garantir que nenhum recurso de rote-
amento seja compartilhado por mais de uma rede [33].

Uma vez que o roteamento é definido, as informagoes de mapeamento, empacotamento
e posicionamento do bitstream sdo geradas para a netlist (lista de redes ou fios que conec-
tam a saida de uma porta & entrada de outra porta). Durante a programacao do bitstream
no FPGA, as informacoes contidas no netlist sao utilizadas para programar corretamente
os bits entre os blocos légicos do FPGA.

O resultado final é um bitstream que configura o estado dos bits de memodria em um
FPGA. O estado desses bits determina a fungao 16gica que o FPGA implementa [60]. Um
bitstream de FPGA é um arquivo contendo dados binarios que codifica todas as informa-
¢oes de configuracao de um determinado FPGA. Também possui os comandos necessérios
para controlar a funcionalidade do chip. Todas essas informagoes sao organizadas em

quadros que formam os blocos fundamentais para o espaco de memoria de configuracao
do FPGA.

3.3 Exemplos de Arquiteturas que usam FPGA

Na presente secao serdo apresentados dois exemplos de arquiteturas que usam FPGA:
arquitetura sistolica e arquitetura Splash 2. Esses dois exemplos de arquiteturas foram
escolhidos pois o primeiro é amplamente utilizado para implementacao de solugdes em
FPGA que comparam sequéncias biologicas e o segundo é amplamente utilizado em pes-

quisa de texto e também em andlise de sequéncias.
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3.3.1 Arquitetura Sistélica

A Arquitetura Sistolica foi originalmente proposta por Kung e Leiserson como uma solugao
pratica para a implementagao de operagoes de multiplicacdo de matrizes em Very Large-
Scale of Integration (VLSI) [43].

Posteriormente, verificou-se que os algoritmos de programacao dinamica para compa-
racao de sequéncias, dado o seu alto grau de paralelismo, também poderiam ser mapeados
em arquiteturas sistélicas [42].

O conceito de Arquitetura Sistélica é baseado em um fluxo continuo de dados (stream)
sincronizado por um sinal de clock, vindo de um meio de armazenamento, como por exem-
plo uma memoria, em dire¢do a uma colegdo de Elementos de Processamento (PEs). Os
PEs realizam o cédlculo de maneira sincrona sobre dados diferentes, e passam o resultado
para o PE que estd imediatamente a sua esquerda (ou direita, em alguns projetos), como
ilustrado na Figura 3.6. Por fim, os resultados gerados retornam ao meio de armazena-

mento.

Figura 3.6: Fluxo béasico de uma Arquitetura Sistélica [42].

A semelhanga com o processo sistole/didstole ventricular que ocorre com o sangue que
flui do coracao deu nome a esse tipo de arquitetura. Como os PEs sdo organizados como
um vetor (Figura 3.6) ou como uma matriz com duas ou mais dimensoes, muitas vezes os
termos vetor sistélico ou array sistélico sao utilizados.

Nem todas as aplica¢des podem ser executadas com sucesso em arquiteturas sistélicas.
Para que isso aconteca, a dependéncia de dados deve seguir um padrao regular. Se um
determinado sistema possui uma forte dependéncia de dados e, portanto, impoe operacoes
sequenciais, sera dificil mapea-lo para a Arquitetura Sistélica. Se, por outro lado, houver
um alto grau de independéncia entre as operagoes, entao o sistema pode ser candidato a

execugao na arquitetura sistélica [43, 42].
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Em geral, aplicagdes que utilizam Arquiteturas Sistélicas tém, como principal carac-
teristica, altas demandas computacionais. As aplica¢bes mais comuns sdo: programacao
dindmica [17], processamento de imagens [65], operagdes com matrizes (somas, multiplica-
goes, resolugao de sistemas lineares, entre outras) [49], processamento de sinais (FFT (Fast
Fourier Transform)) [56, 50], convolugoes [42], redes neurais [18], dlgebra matricial [44],

entre outras.

3.3.2 Splash 2

Splash 2 é uma arquitetura paralela na qual os elementos de computagdo sao FPGA
programaveis pelo usuario. O Splash 2 foi projetado para acelerar aplicagdes que exibem
paralelismo temporal e as aplicagdes sao desenvolvidas em VHDL, que sao entao refinadas
iterativamente e depuradas dentro de um simulador [14].

Uma vez que uma aplicagao ¢ determinada como funcionalmente correta na simulacao,
ela é compilada e otimizada por sintese logica. A aplicacao é entao mapeada na arquitetura
FPGA por ferramentas de posicionamento e roteamento - para formar um moédulo de
objeto de programagao de FPGA [14].

A Figura 3.7 mostra a arquitetura do Splash 2.

Splash Boards
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Figura 3.7: Arquitetura Splash 2 [14].
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O sistema Splash 2 consiste em um host Sun Sparcstation, uma placa de interface e de
uma a dezesseis placas Splash array. A placa de interface contém um relégio de sistema
programavel e fornece acesso DMA & memoria do host por meio de dois dispositivos
FPGA programaveis pelo usuario, XL e X R, que sdo usados para processar fluxos de
dados de entrada/saida e cada placa de matriz contém 16 elementos de processamento
(PES) conforme ilustrado na Figura 3.7 [14, 15].

O host Sparcstation executa uma variedade de funcoes de controle para o Splash 2. E
responsavel por baixar as informagoes de configuragao para os elementos de computacao do
FPGA, os elementos de interface e o switch crossbar. Ha uma variedade de mecanismos
sincronos e assincronos com os quais o host pode se comunicar com o sistema Splash,
incluindo acesso direto as memorias do elemento de computacgao e a capacidade de iniciar
e parar o relégio do sistema [14, 15].

O Splash 2 foi projetado para suportar uma variedade de modelos de programacao,
incluindo um modelo de fluxo de dados miultiplos de instrugao tnica (SIMD), um mo-
delo sistolico em pipeline unidimensional e varios modelos sistélicos com duas ou mais
dimensdes (Segao 3.3.1). O sistema Splash 2 tem aplica¢des em pesquisa de texto [63],

comparagao de sequéncias [39] e processamento de imagem [11].

3.4 Programacao de Hardware Reconfiguravel

Nessa secao, apresentaremos dois ambientes de programacao para FPGAs: OpenCL e
HLS.

3.4.1 Open Computing Language (OpenCL)

O Open Computing Language (OpenCL) é um padrao aberto para programagao paralela
em diferentes tipos de plataformas e seu objetivo é fornecer uma maneira unificada de
desenvolvimento de programas em plataformas de processamento heterogéneas.

O Grupo Khronos langou a especificagdo de OpenCL 1.0 em 2009 [3]. Participaram
de ssa primeira especificacao pesquisadores da AMD, Intel, NVidia, Apple e ARM, entre
outros. O OpenCL foi proposto como um framework para programagao paralela em am-
bientes heterogéneos e é composto por uma linguagem, diversas bibliotecas e um sistema
runtime [52].

Em junho de 2010, a versao foi atualizada para 1.1 [4] adicionando funcionalidades
ao framework, trazendo melhorias em desempenho, flexibilidade e funcionalidades em
programacao paralela avancadas.

Ao final de 2011 foi langada a versao 1.2 [5] do OpenCL que trouxe mudangas significa-

tivas, dentre elas a capacidade de particionar um dispositivo em sub-dispositivos para que
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as atribuigoes de trabalho possam ser alocadas para mais de uma unidade de computacao.
Adicionalmente, foi proposta a compilacao separada de ligacao, caracteristica util para
compilar o OpenCL com bibliotecas externas. Finalmente, os dispositivos personalizados
que contém funcionalidades especificas, tais como processadores de sinal digital (DSP),
foram integrados no framework OpenCL.

Em 2013, a ferramenta chegou a versao 2.0 [6], trazendo meméria virtual comparti-
lhada, paralelismo aninhado, espaco de enderecamento genérico e extensao para dispo-
sitivos méveis com Android. Em 2015, foi implementada a linguagem OpenCL CH++
na versiao 2.1 [7], baseada em um conjunto de instrugoes de C++14. Nessa atualizagdo
sao destacados: melhorias em funcionalidade de subgrupo; cépia de objetos e estados do
kernel para o host.

Finalmente em 2017 foi langada a versdo 2.2 [8], contendo pipe storage, um novo tipo
de dispositivo no OpenCL 2.2 que é 1til para implementacoes em FPGA, tornando o
tamanho e o tipo de conectividade conhecidos no tempo de compilacao, permitindo uma

comunicagao eficiente dos kernels no dispositivo.

Arquitetura

A arquitetura do OpenCL compreende 4 modelos, que abordam diferentes aspectos da
programagao paralela. O modelo mais préximo do hardware é o modelo de plataforma, que
é composto por um host e multiplos dispositivos OpenCL. O modelo de execucao define
que um programa host executa-se no host e kernels se executam nos dispositivos OpenCL.
O modelo de memoéria define os tipos de meméria suportados por cada componente da
arquitetura (host ou kernels), bem como o tipo de acesso permitido (leitura, escrita,
ambos). Finalmente, o modelo de programacao suporta dois paradigmas de programagao

paralela: paralelismo de dados e paralelismo de tarefas.

Modelo de Plataforma

A Figura 3.8 ilustra componentes do modelo de plataforma OpenCL. Um programa
OpenCL ¢ executado no host e a maior parte da estrutura de controle do programa
reside no host. Pode haver um ou mais dispositivos de computacao conectados ao host.
Cada dispositivo OpenCL possui uma ou mais Elementos de Computagao (CE) e cada
CE possui um ou mais Elementos de Processamento (PE). A computagao é feita nos PEs.
Por exemplo, em uma maquina composta por CPU e FPGA, a CPU é o host e o FPGA
¢ o dispositivo OpenCL [6].
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Figura 3.8: Modelo de Plataforma OpenCL [6].

Compilacao
No OpenCL, um kernel pode ser compilado online ou offline (Figura 3.9).

Offline Compile Online Compile

Kernel (Code)
=

— OpenCl Host Program Kernel (Code)
Read Kernel |— —Kernel Compile -~
Host Program

T Kernel
OpenCL Runtime Library

Kernel (Binary) Compile

Execute
Kernel

OpenCL Runtime Library

OpenCL Device OpenCL Device

Figura 3.9: Visao geral dos tipos de compilagdo do OpenCL [6, 52].

A diferenca basica entre os dois métodos é que, durante a compilacao online, o codigo
host deve ler o codigo-fonte do kernel OpenCL como uma string e durante a compilagao

offline como um binario.

Xilinx Vivado SDAccel

A Xilinx é um membro ativo do Khronos Group, colaborando com a especificacao OpenCL,
e suporta a compilagao de programas C/C++/OpenCL para FPGAs Xilinx. O ambiente
de desenvolvimento Xilinx SDAccel é usado para compilar programas C/C++/OpenCL

para execugao em um FPGA Xilinx [9].
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Esse ambiente permite a programacao simultanea do processador no sistema e do

FPGA sem a necessidade de uma experiéncia extensiva de projeto de FPGA [9].

SDAccel - CPU/GPU Development Experience on FPGAs

OpenCL, C, C++ Application Code

SDAccel”

\/ Environment

e ey
| Prtlae |

X-86-Based Server @ FPGA-Based Accelerator Boards

Figura 3.10: Visao Geral do SDAccel [9)].

| Compiler |‘ Debugger

A Figura 3.10 mostra o fluxo completo de operagoes realizadas pela ferramenta SDAc-
cel da Xilinx para executar o c6digo C/C++/OpenCL e implementa-lo em um FPGA. O
primeiro passo no fluxo é obter o c6digo C/C++/OpenCL e verificar sua funcionalidade,
executando uma simulagao baseada em software (SW) em CPU. O host e o codigo do ker-
nel na emulagao da CPU sao executados no processador baseado em x86. Uma vez que a
funcionalidade é verificada, o desempenho de cada kernel individual e seu uso de recursos
sao estimados. Isso d4 uma idéia inicial dos ganhos finais de desempenho, levando em
conta o dispositivo de hardware de destino, bem como as unidades de computacao geradas
para a execucao do programa [9, 53].

Em seguida, a emulagao de hardware (HW) é usada para verificar se as unidades de
computacao criadas para todos os kernels estdo funcionando corretamente e analisar seu
desempenho geral. O ambiente de projeto integrado (IDE) do Vivado é usado posteri-
ormente na etapa do sistema de compilacao para conectar as unidades personalizadas
geradas aos IPs (Intelectual Property) de infraestrutura fornecidos pelo hardware de des-
tino, como a interface do processador usada para transmitir argumentos ao kernel, inicia-lo
e aguardar a sua conclusao, bem como a interface DDR DRAM. Por fim, a tltima etapa

¢ juntar todas as partes geradas para implantagao nas placas FPGA suportadas [9, 53].

3.4.2 High Level Synthesis (HLS)

Uma vez que a histéria do HLS é consideravelmente mais longa do que a dos FPGAs, a

maioria das primeiras ferramentas HLS visava a projetos ASIC. Na década de 1980 e no
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inicio da década de 1990, uma série de ferramentas de sintese de alto nivel semelhantes
foram construidas, principalmente para pesquisa. Esses primeiros projetos de pesquisa
ajudaram a criar uma base para a sintese algoritmica com muitas inovacoes, e alguns
foram usados até mesmo para produzir chips reais.

No entanto, esses esforcos nao levaram a uma ampla adogao entre os projetistas. Um
dos principais motivos é que a metodologia de uso da sintese de RTL ainda nao era
amplamente aceita naquela época e as ferramentas de sintese de RTL ainda ndo estavam
bem desenvolvidas. Portanto, a sintese de alto nivel, construida sobre a sintese RTL,
nao tinha uma base sélida na pratica. Além disso, muitas vezes eram feitas suposicoes
simplistas nesses primeiros sistemas. Por exemplo, assumia-se que muitos deles eram
“independentes da tecnologia” e inevitavelmente levavam a resultados abaixo do ideal.

Com as melhorias nas ferramentas de sintese RTL e a ampla adocao de fluxos de
projeto baseados em RTL na década de 1990, a implantagao industrial de ferramentas de
sintese de alto nivel se tornou mais pratica. Um dos motivos é devido ao uso de HDLs
comportamentais como linguagem de entrada, o que nao é popular entre projetistas de

algoritmos e sistemas.

Arquitetura

Um sistema tipico comega com um modelo de software do sistema. A maior vantagem dos
dispositivos programéveis como FPGAs é a capacidade de criar hardware personalizado
que é otimizado para qualquer aplicagao especifica. O compilador Vivado High-Level
Synthesis (HLS) fornece um ambiente de programacao semelhante aos disponiveis para
compiladores para CPU. A principal diferenca é que o Vivado HLS compila o cédigo C
em uma microarquitetura RTL otimizada, enquanto os compiladores baseados em CPU
geram cddigo de montagem a ser executado em uma arquitetura de processador genérico.
Arquitetos de sistema, programadores de software ou engenheiros de hardware podem
usar Vivado HLS para criar hardware personalizado otimizado para energia e laténcia.
Isso pode permitir a implementagao otimizada de sistemas de alto desempenho, baixo

consumo de energia ou baixo custo, para diversas aplicagoes.

Fluxo de Execucao

A Figura 3.12 apresenta o fluxo de projeto do Vivado HLS, que se divide em 5 passos: a)
Compilacao, simulagao e depuracao do programa C; (b) sintese do programa C em RTL,
opcionalmente utilizando diretivas de compilagao fornecidas pelo usuério;

Tal como acontece com a compilacao tradicional, o HLS primeiro usa um front-end

para desacoplar os aspectos especificos da linguagem de programagao de entrada (por
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exemplo, sua sintaxe) de uma representagao intermedidria (IR). Em seguida, o meio-
termo do compilador aplica uma variedade de transformagoes neutras de arquitetura (por
exemplo, dobramento constante, eliminacao de subexpressao, eliminacao de acessos de
memoria redundantes) e transformagoes orientadas a arquitetura (por exemplo, transfor-
macoes de loop, estreitamento de largura de bits) para expor tipos de dados especializados
e operagoes e oportunidades de paralelismo de granulacao fina, bem como de granulacao
grossa [10].

Enquanto algumas transformagoes exploram aspectos arquitetonicos de alto nivel,
como a existéncia de varias memorias para aumentar a disponibilidade de dados, outras
transformacoes exploram a capacidade de personalizar unidades funcionais especificas em
uma RPU (unidade de processamento reconfiguravel), implementando diretamente instru-
¢oes de alto nivel em o nivel de hardware. O ultimo inclui a personalizacao de unidades
aritméticas para suportar diretamente operagoes de ponto fixo usando formatos de largura
de bits nao padrao que sao representagoes ou modos de arredondamento. Finalmente, o
fluxo inclui um back-end [10].

Algumas dessas etapas podem ser realizadas integrando ferramentas de sintese comer-
ciais no fluxo, em muitos casos usando moédulos de biblioteca de componentes especificos
de cada hardware.

A Figura 3.11 apresenta o processo genérico de sintese com HLS.

Ferramentas de Sintese HLS

Usualmente, a ferramenta Vivado HLS ¢é utilizada e os passos até a geracao de c6digo com
essa ferramenta sao descritos a seguir.

A ferramenta Xilinx Vivado HLS sintetiza uma rotina C em um bloco IP (Intellectual
Property) que pode ser integrado em um sistema de hardware. A Figura 3.12 apresenta o
fluxo de projeto do Vivado HLS, que se divide em diversos passos: No primeiro passo, o
programa C (C++ ou SystemC)fig-opencll é compilado e a ferramenta Vivado oferece um
test bench para que o usuario simule e depure a sua rotina. Caso a rotina seja implemen-
tada de maneira erronea, obviamente a sintese nao produzird o resultado desejado. Por
essa razao, esse primeiro passo de simulacao e depuracao deve ser executado. No préximo
passo, Sintese da rotina C para RTL, a rotina C e as diretivas fornecidas pelo usuério
sao utilizadas para a geragao de cédigo VHDL ou Verilog. Ao terminar a sintese, a ferra-
menta Vivado HLS gera relatérios que podem auxiliar o usuario a analisar o desempenho
da implementacao. Nesse ponto, o usudrio pode tentar diversas diretivas HLS, verificando
como a implementagao se comporta ao utiliza-las. A Simulagao RTL é executada no passo
3, onde ¢ feita verificacao funcional do RTL gerado, via simulagao, utilizando o simulador

Vivado. O passo 4 é chamado Exportacao do RTL e Empacotamento em IPs (Intellectual
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Figura 3.11: Fluxo de compilacao genérico para plataformas de computacao reconfigura-
veis [10].

Properties). Nesse passo, o RTL gerado no passo anterior é exportado e empacotado.
Como saida, obtem-se um ou mais IPs, que podem ser executados em FPGA.

Na presente Tese, foi utilizada a ferramenta Vivado HLS. A seguir, apresentaremos
sucintamente outras ferramentas de sintese HLS.

GAUT [28] é uma ferramenta HLS de c6digo aberto projetada especificamente para
aplicacoes de processamento digital de sinais (DSP). O potencial paralelismo dos apli-
cativos é extraido antes das tarefas de agendamento, alocacdo e ligacdo. Em seguida,
uma arquitetura potencialmente em pipeline é gerada, consistindo de médulos de pro-
cessamento e memoria, juntamente com uma unidade de comunicagdo com uma interface
GALS/LIS. A taxa de transferéncia e o periodo de clock sao obrigatoriamente restringidos
durante o processo de sintese, e o diagrama de tempo de E/S e o mapeamento de meméria
sao opcionais.

BAMBU [62] é uma ferramenta HLS de c6digo aberto com estrutura modular e oferece
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Figura 3.12: Fluxo de Execugao do HLS Vivado [10].

suporte as tecnologias ASIC e FPGA. Ele explora arquiteturas de armazenamento para
implementar a maioria das construgoes na linguagem C. As operagoes de ponto flutuante
também sao integradas. O fluxo de sintese, como restrigoes, passagens de transformacao,
scripts de sintese e opgoes, é customizado por meio de arquivos XML. Os bancos de

teste sao gerados automaticamente. Finalmente, o BAMBU propoe uma validacao dos

resultados contra a descricao de alto nivel correspondente.

Catapult-C [1] é uma ferramenta comercial de HLS que é flexivel na escolha da tecno-
logia e bibliotecas, definindo a frequéncia do ciclo e mapeando os parametros da funcao
para interfaces de streaming, registradores, RAM ou ROM. Atualmente, o Catapult-C se

concentra principalmente em solugoes FPGA de baixa poténcia.
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Capitulo 4

Trabalhos Relacionados

Devido a complexidade quadratica do tempo de execucao, muitas solugdes paralelas fo-
ram propostas na literatura para acelerar comparagoes de sequéncias biologicas. Neste
capitulo, discutimos propostas que usam FPGAs e implementam o algoritmo LCS (Segao
2.3) e algoritmos de comparagio de sequéncia associados, como Smith-Waterman (Segao
2.5), Needleman-Wunsch (Secao 2.4) e Hirschberg (Segao 2.7).

4.1 Junid et al. (2010) [12]

Junid et al. [12] apresentam o projeto de uma técnica de aceleragdo de computagao de
alto desempenho e otimizacdo de uso de memoria para alinhar sequéncias de DNA com o
algoritmo Smith-Waterman (SW) (Secao 2.5).

O artigo se concentra na otimizacao de uso de memodria e velocidade de processa-
mento, convertendo as sequéncias em valores de 2 bits e compactando esses valores antes
do alinhamento. O objetivo desta técnica é usar a compressao de dados para reduzir a
quantidade de dados transmitidos do desktop para o FPGA. A técnica proposta foi pro-
jetada e implementada em um FPGA Altera Cyclone II 2C70, com clock ajustado para
50 MHz, e o cédigo foi escrito em Verilog HDL.

Os autores fizeram uma andlise tedrica da redugao do espago de memoria, que pode
ser até 4x menor do que o método tradicional baseado em caracteres. Entretanto, essa

analise e implementagao se estendeu somente a simulagoes e resultados tedricos.

4.2 Weinbrandt (2014) [74]

Weinbrandt [74] apresenta nesse trabalho uma implementagdo do algoritmo Smith-
Waterman (Secao 2.5) no sistema RIVYERA, que originalmente foi desenvolvido para

criptoandlise e foi mais tarde introduzido para problemas relacionados a bioinformatica.
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Neste trabalho, o autor se concentra no modelo mais recente a época (RIVYERA S6-
LX150) equipado com 128 FPGAs do tipo Xilinx Spartan6-LX150. A estrutura basica da
arquitetura RIVYERA consiste em dois elementos, a maquina FPGA e um servidor com
componentes de PC padrao. A maquina FPGA consiste em até 16 mdédulos FPGA com
8 FPGAs cada. Cada FPGA é conectado a uma meméria local de 256 MB DDR3-RAM.
As atualiza¢oes podem permitir até 16 FPGAs em cada moédulo ou mais quantidade de
memoéria. O sistema implementado no computador RIVYERA é organizado como uma
cadeia sistélica, ou seja, cada FPGA em um médulo FPGA é conectado diretamente aos
seus vizinhos da esquerda e da direita formando um anel. Um controlador de comunicagao
neste anel fornece a interconexao de cada modulo aos seus moédulos vizinhos. O uplink
para o host ¢é realizado por meio do controlador de comunicacao do primeiro médulo
FPGA.

A implementagao do algoritmo SW (Se¢ao 2.5) no FPGA é realizada pelo seguinte
esquema de paralelizacdo. Um elemento de processamento chamado SWeell é implemen-
tado no FPGA e contém um caractere de uma das sequéncias (sequéncia de consulta). Ele
calcula os valores na linha da matriz de alinhamento correspondentes ao seu caractere,
em que 7, o indice da linha, é fixo para cada célula. De acordo com a equacao de recorrén-
cia (Segao 2.5), cada célula requer acesso a trés valores vizinhos da matriz para calcular
seu valor. Portanto, todos os elementos de processamento sao conectados em uma cadeia
sistélica de forma que cada elemento tenha acesso ao valor da célula de seu predecessor.
Assim, a outra sequéncia (banco de dados) é transmitida caractere por caractere a cada
ciclo de clock através da cadeia de elementos de processamento. O processamento é rea-
lizado nas anti-diagonais da matriz de programacao dinamica. A Figura 4.1 mostra uma

etapa de calculo da matriz e uma parte da estrutura da cadeia.
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Figura 4.1: Estrutura da cadeia sistélica para o calculo da matriz SW em um FPGA no

sistema RIVYERA [74].

Weinbrandt compara sua solugdo com duas solugdes, dentre elas o BLASTp([48]). O
sistema RIVYERA S6-LX150 com 128 FPGAs Xilinx Spartan6-LX150 supera as arquite-
turas de computador padrao tanto em termos de tempo de execugao como em consumo de
energia. A aceleracao para alinhamentos Smith-Waterman é mais de 134x em comparagao

com 0 BLASTp em uma CPU dual quadcore.
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Além disso, o BLASTp é superado em um sistema quad-core por um fator de 19x.
Devido a pouca utilizacdo de energia elétrica em FPGAs, a economia de energia em
relacao a CPU estd na mesma faixa do aumento de velocidade, ou seja, cerca de 70% para
BLASTD.

Tradicionalmente, a métrica GCUPS (Billions of Cells from the matrix Updated Per
Second) é utilizada para comparar o desempenho de aplica¢oes de comparacao de se-

quéncias que usam programacao dindmica. Com 128 FPGAs, o SW-Ryviera atingiu 6020
GCUPS.

4.3 Buhagiar et al. (2017) [24]

Nesse artigo, Buhagiar et al. [24] apresentam a implementagao de hardware do algoritmo
Smith-Waterman (Secao 2.5) com codificagao diferencial em um FPGA. Um novo algo-
ritmo pra traceback é proposto, visando dispensar a necessidade do armazenamento da

matriz de programacao dinamica, diminuindo o uso de recursos de hardware.
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Figura 4.2: Um diagrama de blocos do sistema implementado [24].

A Figura 4.2 mostra o diagrama de blocos simplificado da matriz sistélica SWA com
traceback implementada em um FPGA com clock de 200 MHz. O FPGA é conectado a um
computador pessoal (PC) através do protocolo RS-232 implementado por meio de um moé-
dulo Universal Asynchronous Receiver Transmitter (UART) que permite a comunicagao
bidirecional. O PC tem acesso a Internet, de forma que as sequéncias de nucleotideos po-
dem ser acessadas e baixadas de bancos de dados de cddigo aberto baseados na web, como
NCBI (National Center for Biotechnology Information) ou EMBL (European Molecular
Biology Laboratory).

Um programa MATLAB com uma interface grafica de usuério (GUI) foi implementado
no PC para que as sequéncias de nucleotideos possam ser recuperadas e transmitidas ao

FPGA. Este programa também é usado para exibir os resultados gerados pelo FPGA.
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Logo que as sequéncias sao recuperadas do banco de dados online, a sequéncia de busca
¢ truncada para o comprimento da matriz sistolica (1024 PEs), convertida em um fluxo
binério e entao dividida em bytes, onde cada byte é composto por quatro nucleotideos.

A implementacao foi feita no Xilinx Spartan-6 XC6LX16-CS324 FPGA usando VHDL,
consistindo de 1024 PEs e exibindo uma taxa de 204,8 GCUPS a uma taxa de dados de
600 Mbps, com clock de 200MHz.

4.4 Fei et al. (2017) [34]

Neste artigo [34], os autores propoem a paraleliza¢ao do algoritmo Smith-Waterman (SW)
com affine gap (Segao 2.6) e implementam estruturas de computacao paralelas para ace-
lerar o SW, com traceback na plataforma FPGA. Os recursos de computacgao paralela
dinamica de elementos das anti-diagonais e o problema de expansao de armazenamento
resultante do estagio de traceback sao analisados e sao propostas estratégias para eliminar
a dependéncia de dados, reduzir os requisitos de armazenamento e reduzir o tempo de
acesso a memoria.

Na Figura 4.3, os elementos de processamento (PE) sdao organizados em um array
sistélico que faz o cdlculo do escore e gera informacoes de traceback que sdo repassadas
ao modulo intermediario.

A implementacgao proposta em FPGA obtém um aumento de velocidade de 3,6x—25,2x
em comparacao com a CPU e 1x-23,5x em comparacao com a GPU. O consumo de energia
gerado pela carga de trabalho SW das CPUs varia de 22 a 25 W e o das GPUs varia de
170 a 182 W. Em contraste, a plataforma FPGA produz 44W de consumo de energia,
economizando mais de 74% em comparacao com a GPU.

Essa implementacao é capaz de suportar aplicagoes de alinhamento de sequéncias

biolégicas longas (1M ou mais caracteres) e multiplos tipos (DNA e RNA).

4.5 Cinti et al. (2018) [26]

Cinti et al. (2018) [26] apresentam um algoritmo para correspondéncia de cadeia aproxi-
mada online (OASM) capaz de filtrar shadow hits em tempo real, de acordo com regras de
prioridade de finalidade geral que atribuem prioridades a ocorréncias sobrepostas. Uma
implementacao em FPGA do OASM é proposta e comparada com uma versao de software
serial.

A arquitetura proposta esta ilustrada na Figura 4.4. O médulo LEV CORE calcula
as miultiplas distancias Levenshtein 2.3 entre o padrao p e todas as substrings s extraidas

de um fluxo de simbolos ¢ e retorna apenas o resultado da lista de ocorréncias abaixo de
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Figura 4.3: Projeto do algoritmo paralelo SW e a estrutura do niicleo PE com modelo de
penalidade afim [34].

um limite K. Para o projeto, o comprimento maximo do padrao é [p = 15, o tamanho do
alfabeto = 3 bits (estendido devido a simbolos especiais) e o limite maximo de respostas
é5 (K =5). O LINK EMULATOR possui meméria ROM de 1Mbit, contendo o texto
t adicionado ao controle logico. Um novo simbolo é enviado para o LEV CORE a cada
nova requisicao. O modulo RAM armazena os resultados, o médulo USB transfere os
resultados para um dispositivo externo e por tultimo, o médulo SYS FSM que é uma
maquina de estados finita que controla e coordena as operacoes de entrada e saida. Sinais
de controle sao definidos como start _elab (inicio da elaboracao) e result__return (comando
para iniciar o retorno dos resultados armazenados na RAM através do médulo USB).

A implementagao proposta alcangou alto grau de paralelismo e desempenho superior
ao da implementacao de software, ao mesmo tempo em que manteve baixo o uso de
elementos l6gicos. Foram utilizadas uma CPU Intel® i7 4700MQ e uma FPGA Altera
Cyclone® IV E com programacao em C++ para a CPU e VHDL para a FPGA com
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Figura 4.4: Sistema implementado do OASM para FPGA [26].

sequéncias sintéticas de busca com tamanho de 3104 caracteres.

A arquitetura OASM proposta pelos autores permite realizar um procedimento de
recuperacao tao complexo contando com um hardware de baixo custo, como o Altera
Cyclone IV E FPGA adotado, onde apenas 3% dos elementos l6gicos disponiveis sao
usados. O médulo LEV CORE calcula as multiplas distancias de Levenshtein entre todas
as substrings extraidas de um fluxo de simbolos e retorna apenas a lista de resultados de

ocorréncias abaixo de um limite estipulado pelos autores.

4.6 Alser et al. (2019) [13]

Alser et al. [13] apresentam um algoritmo chamado Shouji, que é um filtro heuristico re-
lativamente preciso de alinhamento paralelo, usando uma abordagem de janela de busca
deslizante para identificar rapidamente sequéncias diferentes, sem a necessidade de algo-
ritmos de alinhamento.

O objetivo dos autores é conseguir rejeitar rapidamente sequéncias diferentes com alta
precisao, de modo que seja reduzida a necessidade da etapa de alinhamento de grande
custo computacional. O primeiro objetivo do filtro de pré-alinhamento proposto é fornecer
alta precisao de filtragem, detectando todas as subsequéncias comuns compartilhadas
entre duas sequéncias dadas. O segundo objetivo é projetar um acelerador de hardware
que adote arquiteturas modernas de FPGA para aumentar ainda mais o desempenho do

algoritmo Shouji.
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O filtro Shouji se executa em 3 passos: (a) constru¢ao do mapa de vizinhanga contendo
matches e mismatches entre as duas sequéncias, dado um threshold; (b) obtencao de todas
as subsequéncias comuns nao intercaladas com o mapa de vizinhanga; e (c¢) rejeigdo dos
pares de sequéncias com nimero de matches pequeno. O acelerador de hardware projetado
para o Shouji estda na Figura 4.5. Como pode ser visto, a arquitetura comporta diversos

filtros, que sao executados em paralelo.
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Figura 4.5: Visao geral da arquitetura de acelerador de hardware Shouji [13].

Para a coleta dos resultados, foram utilizados uma CPU Intel® i7-3820 ¢ um FPGA
Xilinx Virtex®-7 VC709 com programacao em C para CPU e Verilog para a FPGA. O
circuito resultante operava com clock de 250 MHz, com vazao de I/O de 3.3 GB/s. Foram
comparadas 30 milhoes de sequéncias biologicas de até 250 caracteres. A solucao Shouji
em FPGA com 16 unidades paralelas de filtragem foi cerca de 335x mais rapida do que

uma implementac¢ao em CPU com operagoes vetoriais.

4.7 Bonny et al. (2019) [22]

Em Bonny et al. [22], os autores propuseram melhorar o tempo de computagao dos al-
goritmos baseados em programacao dinamica, com uma nova técnica, que é chamada de
Programagao Dindmica Segmentada (SDP). O SDP encontra a melhor maneira de dividir
as sequéncias comparadas em segmentos e, em seguida, aplica o algoritmo de programacao
dindmica a cada segmento individualmente.

O SDP pode ser aplicado a varios algoritmos baseados em programacao dindmica
melhorando seu tempo de computacao, porém com perda potencial na acuracia dos re-

sultados. Como estudos de caso, os autores aplicaram a técnica SDP em dois algoritmos:
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Needleman-Wunsch (NW)(Segao 2.4) e o algoritmo LCS (Se¢ao 2.3). No primeiro estudo
de caso, os autores compararam os resultados da utilizacao do tinico NW com os resul-
tados obtidos apés a aplicagdo do SDP no algoritmo NW, “NW + SDP”. Além disso, os
autores comparam os resultados com o algoritmo heuristico de alinhamento de sequéncia
FASTA, GGSEARCH [61].

Os autores mostraram que o “NW + SDP” tem melhor desempenho em relacao ao
NW, com uma leve degradacao na qualidade do alinhamento. Ainda mostraram que essa
degradagao é controlavel e é uma compensagao com o tempo de computagao. No segundo
estudo de caso, compararam os resultados do uso de LCS com os resultados obtidos apés
a aplicacao de SDP no algoritmo LCS, "LCS 4+ SDP". A Figura 4.6 ilustra a aplicagdo do
SDP.
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Database Sequence

Figura 4.6: Dividindo as consulta e as sequéncias de banco de dados em S segmentos [22].

O SDP divide a sequéncia de consulta (que tem um comprimento de ¢) em um niimero
especifico de segmentos S. O nimero de segmentos é fornecido pelo usuario e é baseado
na velocidade/precisao necessaria. Cada segmento tem um comprimento igual a q/s. A
sequéncia do banco de dados também ¢ dividida no mesmo niimero de segmentos que a
sequéncia de consulta e mesmo comprimento de segmento ¢/s.

Os resultados mostraram que a aplicagao da técnica SDP em conjunto com os algo-
ritmos baseados em programacao dinamica melhora o tempo de computacao em até 80%

com degradagao pequena ou ignoravel na comparagao com os resultados 6timos.

4.8 Tucci et al. (2020) [71]

Neste artigo, os autores apresentam SALSA [71], uma arquitetura especifica de dominio
para alinhamento de sequéncias que é configuravel e extensivel. A Instruction Set Archi-
tecture (ISA) do SALSA ¢é baseada em RISC-V e a arquitetura foi projetada em Chisel
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HDL, sendo extensivel, parametrizavel e customizavel, com a possibilidade de modificar

a microarquitetura por ALUs e instrugoes especificas de projeto.
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Figura 4.7: Arquitetura de nivel superior da SALSA [71].

A arquitetura de nivel superior da SALSA é mostrada na Figura 4.7. Ela é composta
Fetch e Decode, Dispatch, Load/Store

e Compute para execugao da RISC-V. Cada estagio esta associado a uma unidade de

principalmente por um pipeline com 4 estagios:

hardware. O estagio Fetch e Decode obtém as instrugoes do processador host e as entrega
ao Dispatcher, que pode entao decidir enviar a instrucao para Load/Store ou diretamente
para o estdgio Compute, dependendo do tipo de instrucao. A unidade Load/Store tem uma,
conexao direta com o controlador de memoria para realizar acessos tnicos ou miultiplos.
A unidade Load/Store s6 trata uma solicitagdo de meméria por vez.

A computagao e o I/O sdo completamente separados, portanto, se nao houver de-
pendéncia entre as operagoes, o Load/Store e a Compute podem trabalhar em paralelo.
Entre todos os estagios, existem FIFOs para armazenar os dados em buffer: sempre que
um FIFO fica cheio, um mecanismo de paralisacao ¢ ativado até que o FIFO seja capaz
de armazenar novos dados.

A unidade de computacao é responsavel pelo calculo da matriz, com os algoritmos
NW (Secao 2.4), SW (Segao 2.5) Gotoh (Secao 2.6). Os PEs sao organizados como um
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vetor sistdlico linear, divididos em grupos (PE subdispatcher e PE subcollector).

O tamanho dos registradores, as interfaces entre os diferentes modulos, bem como a
interface entre a unidade Load/Store e o controlador de meméria, sdo ajustaveis alterando
parametros especificos no c6édigo do Chisel. Desta forma, dependendo do controlador de
memoria, é possivel ter transagdes de 512 ou 32/64 bits. O valor depende da interface da
SALSA com uma memoria cache, como em um cenario onde a SALSA é usada como um
coprocessador compartilhando o mesmo chip, ou diretamente com o DDR onde a SALSA
teria acesso direto a memoria. As instrugdes SALSA podem levar mais do que um ciclo
de clock por estagio, ao contrario dos pipelines RISC tradicionais que requerem 1 ciclo de

clock por estagio.
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Figura 4.8: Detalhes do PE dentro do SA. [71].

O PE, observavel na Figura 4.8, contém toda a légica para realizar a operagao matema-
tica e mover os dados de saida para o PE vizinho. O PE pode ler os valores compartilhados
do PE a sua esquerda e pode armazenar o valor que precisa ser passado para o PE a direita
nos registradores de Saida Compartilhada.

A SALSA foi projetado usando Chisel HDL. No artigo, o SALSA foi integrado ao
Rocket, que é um core RISCV de cédigo aberto. O Rocket foi gravado em diferentes
processos comerciais, atingindo frequéncia acima de 1,65 GHz no IBM 45nm SOI. As
transagoes de memoria possuem até 64 bits, sem memory burst. Apesar de ser um fator
limitante, essa nao é uma limitacdo da SALSA, mas da infraestrutura de teste. A SALSA
foi gerada com 160 PEs e 16 registradores globais de 32 bits. O FIFO que insere o valor
para o primeiro PE é capaz de hospedar 128 valores de 64 bits.

Cada PE possui 20 registradores privados de 32 bits, sendo os tltimos 5 reservados
para as saidas e 6 registradores de 32 bits servindo como saidas compartilhadas. A
sintese e implementagdo da SALSA foram feitas com Firesim 1.5 sendo testados em uma
unica instancia FPGA na nuvem AWS EC2 F1. A frequéncia alvo foi definida para 200
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MHz. Comparagcoes em aplicativos provenientes do dominio gendémico, com o processador
Rocket, executado em um Intel Xeon E3, mostraram como o SALSA integrado ao Rocket

é até 790 vezes mais eficiente em termos de energia e até 60 vezes mais rapido.

4.9 Fujiki et al. (2020) [35]

Neste artigo, é proposto o SeedEx [35], que é uma arquitetura de hardware que combina
métodos heuristicos de extensao de seed baseados em especulacao e teste. Os autores
perceberam que com carga de trabalho usando genomas humanos reais a maioria das
comparagoes entre sequéncias requer bandas estreitas da matriz de programacao dina-
mica. Portanto, poucos PEs poderiam recuperar o melhor alinhamento para a maioria
das entradas. No entanto, como o niimero minimo de PEs necessario nao é conhecido an-
tes da execugao, o acelerador precisaria implementar uma grande quantidade de PEs. Isso
levaria a uma baixa utilizacao, resultando em uma reducao significativa no desempenho
das comparagoes. O SeedEx resolve esse problema permitindo que as comparacoes sejam
realizadas especulativamente no hardware com aceleradores de banda estreita, com pou-
cos PEs. Para tanto, o SeedEx precisa garantir a otimizagao, introduzindo um mecanismo
de verificagao rigido, que determina se o numero de PEs foi suficiente.

A arquitetura do acelerador proposta consiste em varios blocos. Cada bloco do acelera-
dor SeedEx consiste em uma hierarquia de maquinas de matriz sistélica Smith-Waterman
em bandas. O primeiro nivel da hierarquia consiste em maquinas de pontuacao de affine
gap de banda estreita, executando o algoritmo de Gotoh (Segao 2.6). O segundo nivel
consiste em maquinas de edigao leves que calculam a distancia de edi¢ao (ou Levenshtein),
sem penalidade ponderada e que podem ser implementadas com baixa complexidade. A
maquina de edicdo ajuda a melhorar a verificacdo de otimizacdo para entrada com com-
primentos de string assimétricos. O SeedEx testa a otimizagdao comparando primeiro
a pontuacao de uma maquina de intervalo afim de banda estreita com as pontuacoes
do limite superior. Se essas verificagoes falharem, as sequéncias sdo enviadas para uma
maquina de edi¢ao, seguida por uma comparacao de pontuacoes de banda estreita e pon-
tuagoes de edigdo otimistas. O pequeno niimero de comparagoes que falham em todos
os testes SeedEx sao enviadas de volta do acelerador para a CPU do host. A Figura 4.9
apresenta essa sequéncia de testes.

A Figura 4.10 mostra a arquitetura de nivel superior do acelerador SeedEx, que con-
siste em uma interface que recebe as duas sequéncias e varios SeedEx Cores. As consultas
de entrada da interface de memoria sao armazenadas em buffer e analisadas, depois car-
regadas em um ntucleo SeedEx. Cada ntcleo SeedEx consiste em légica de controle de

andlise de entrada, alguns niucleos Banded Smith-Waterman (BSW) e um nicleo Edit

45



Obtain score,

Pass Edit-
Distance?

Feorenb is optimal
4

Figura 4.9: Fluxo de trabalho do SeedEx [35].
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Figura 4.10: Arquitetura do SeedEx [35].

Machine. As sequéncias de entrada sao fragmentadas e alimentadas sequencialmente da
RAM de entrada para o BSW Core pelo Arbiter e State Manager, que sao capazes de
registrar varios fluxos de entrada. O nicleo BSW executa Smith-Waterman com faixas e
gera o escore de pontuagao de banda estreita e a pontuacao de verificacao. Se a pontuagao
de banda estreita passa na primeira verificagdo de limite, mas falha na segunda (ou seja,
entre S1 e S2, na Figura 4.9), e passa no Verificagdo de pontuagao F, a consulta é enviada,
ao nucleo da maquina de edigdo. O ntcleo da maquina de edicao gera a pontuacgao de
edi¢ao otimista pontuada. Como o algoritmo SeedEx ¢ um algoritmo baseado em especu-

lacdo, ele assume que uma pequena banda é suficiente para problemas de entrada e valida
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os resultados realizando verificagbes de validagao de pontuacao.

O SeedEX foi sintetizado usando Vivado com clock de 8ns na maior parte do circuito,
mas com 4ns nos cores SeedEX, e foi executado na instancia FPGA f1.2xlarge da nuvem
AWS. Foram feitas mais de 700 milhoes de comparagoes de sequéncias de DNA de 101
caracteres. Na comparacao com a execugao em CPU, a execug¢dao em FPGA conseguiu ser

2.3x mais rapida.
4.10 Quadro Comparativo

Tabela 4.1: Trabalhos relacionados

. . Tipo - Tamanho .
Artigo Ano Algoritmo Algoritmo Plataforma Programacgao (caracteres) Energia
Junid et al. [12] | 2010 SW Otimo 1x FPGA Verilog(FPGA) 1024 NA
Wienbrandt [74] | 2014 SW Otimo | 128x FPGA | VHDL(FPGA) 100 W%t(’)ts
Buhagiar et al. [24] | 2017 SW Otimo 1x FPGA VHDL(FPGA) 1024 NA
Fei et al. [34] 2017 SW Otimo 1x FPGA Verilog (FPGA) 8192 NA
OASM, 1x CPU C++ (CPU)
Cinti et al. [26] 2018 SW-0OASM, Heuristico + + 3104 NA
e HW-OASM 1x FPGA VHDL (FPGA)
1x CPU C(CPU)
Alser et al. [13] 2019 Shouji Otimo + + 250 NA
1x FPGA Verilog(FPGA)
Bonny et al. [22] | 2019 ‘LCS Heuristico 1x FPGA | VHDL(FPGA) 100000 NA
Segmentado
. . ALUs Especificas: - 1x FPGA . GCUPS/Watts
Tucci et al. [71] | 2020 SW e NW Otimo Amazon F1 Chisel HDL(FPGA) 128 712,66
Fujiki et al. [35] | 2020 Banded SW Otimo 1x FPGA VHDL(FPGA) 101 NA
Amazon F1

Na Tabela 4.1, apresentamos os principais aspectos dos trabalhos discutidos neste capi-
tulo. Pode-se notar que a maioria dos trabalhos utilizam o algoritmo Smith-Waterman [12,
74, 24, 34, 71, 35]. Os trabalhos [12, 74, 24, 34] calculam SW com array sistélico e imple-
mentagoes especificas de dominio. O trabalho [71] usa a arquitetura RISC-V para fazer o
Fetch/ Decode e Dispatch de instrugdes, bem como os acessos a meméria. O estagio Com-
pute é feito por ALUs especificas, que executam tanto o SW como o NW. O trabalho [35]
implementa a etapa de extensao de um método de comparagao heuristico com a versao
banded SW. Dentre os trabalhos analisados, somente [22] implementa o LCS, porém sua
versao segmentada (heuristica). Em [26], é usado o OASM, que calcula a distdncia de
edi¢do (Levenshtein) e em [13] o algoritmo heuristico Shouji é implementado.

Como plataforma de execucao, a grande maioria dos trabalhos utiliza uma CPU e um
FPGA, onde a CPU gerencia a execu¢ao no FPGA, que atua como um acelerador. No
trabalho [74], uma maquina composta por 128 FPGAs é utilizada nas comparagoes.

Dentre os trabalhos analisados, apenas os trabalhos de Weinbrandt [74] e Tucci [71]

levam em consideracao o consumo de energia. Com excecao do trabalho de Bonny et
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al. [22] com tamanho de sequéncias de até 100k, os demais trabalhos conseguem utilizar
sequéncias de DNA de até 10k.

Ao nosso conhecimento, nao existem trabalhos utilizando abstracao de alto nivel para
utilizagdo de FPGAs em comparacoes de sequéncias biologicas com o algoritmo LCS,
que obtém o resultado 6timo. Como pode ser visto na Tabela 4.1, existe uma lacuna de
pesquisas em FPGA utilizando ferramentas e linguagens de programagao de alto nivel que
abordam e implementam algoritmos de comparagao de sequéncias biologicas que retornam

o resultado 6timo, com tamanhos acima de 10K em FPGA.
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Parte 11

Contribuicoes
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Capitulo 5

Projeto do LCS com High level
Synthesis

Neste capitulo, como primeira contribuicao dessa tese, propoe-se uma implementacao do
algoritmo Longest Common Subsequence (LCS) (Segao 2.3) em HLS para comparagao de
duas sequéncias de DNA de tamanho médio (até 50000 caracteres), analisando os recursos
utilizados, tempo de execucado e consumo de energia do design proposto. O objetivo da
nossa proposta é fornecer uma implementacdo em FPGA eficiente, onde o consumo de
energia seja reduzido. Para tanto, utilizamos as BlockRAMs do FPGA para armazenar
dados (ao invés da memoria DDR presente no FPGA) e preenchemos a matriz diagonal
por diagonal. Os resultados experimentais mostram que o consumo de energia da nossa

solucao é significativamente menor que aquele da solucao em CPU.

5.1 Arquitetura Proposta

Neste trabalho, utiliza-se a ferramenta Vivado® HLS desenvolvida pela Xilinz com o obje-
tivo de fornecer suporte para o desenvolvimento de circuitos em FPGAs Xilinx. Conforme
explicado na Secao 3.4.2 a ferramenta permite que a especificacdo funcional de um sis-
tema em alto nivel (C/C++) seja usada para a producao de um circuito em nivel Register
Transfer Level (RTL), sem a necessidade de fazé-lo manualmente [75]. Além disso, ela
fornece algumas diretivas de compilagdo para otimizagdo da arquitetura RTL produzida,
como por exemplo: loop unrolling, pipeline, array partition, etc.

A Figura 5.1 apresenta a arquitetura da solu¢do proposta mostrando interagao entre
CPU e a FPGA. A CPU transfere para a FPGA (Block RAMs)as duas sequéncias a serem
comparadas e o circuito gerado pelo HLS ja na FPGA calcula a matriz de programagao

dindmica e retorna para a CPU o escore LCS entre as duas sequéncias.
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Host Placa Alpha-Data ADM-PCIE-KU3 (Kintex Ultrascale FPGA)

()

Ics_fpga = open();

lcs_fpga.dma_write(segA);

lcs_fpga.dma_write(seqB);

lcs_fpga.start()

while(! lcs_fpga.done())
continue;

escore = Ics_fpga.getEscore();

PCIE

result

Figura 5.1: Arquitetura da implementagao proposta.

As Figuras 5.2 e 5.3 mostram os médulos BlockRAM 0 e BlockRAM 1 para armazenar
em BlockRAM as duas sequéncias a serem comparadas. O programa host copia de ma-
neira paralela as duas sequéncias para as BlockRAMs através de dois barramentos DMA,
o que diminuiu o tempo de transferéncia dos dados. Os outros blocos de circuitos apre-
sentados nas figuras sao interfaces geradas pelo Vivado® para controle e gerenciamento

das memodrias.

Médulo BlockRAM 0

ram_interface_axi4_4 blk_mem_gen_0
RAM_PORTA4 "—" —BRAM_PORTA
ram_dout_a[255:0] «  |mmm—m P> addra[10:0]
ram_din_a[255:0]p> I Pclka
ram_we_a[31:0]p> P dina[255:0]
ram_addr_a[10:0]p> L ddouta[255:0]

ram_clk_ap> P rsta
» wea[0:0]
==BRAM_PORTB

ram_rst_ap

AXI'RAM Interface "

P addrb[15:0]
xlconstant_2 P clkb

P dinb[255:0]

ddoutb[7:0]

Constant »rstb

» web[0:0]

xlconstant_0
Block Memory Generator
dout[O:

Constant

Figura 5.2: Médulo BLOCKRAM 0(circuito gerado pela ferramenta Vivado).
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Médulo BLOCKRAM 1

ram_interface_axi4_5 blk_mem_gen_1

RAM_PORTA +]||_ s || — BRAM_PORTA
ram_dout_a[255:0] 4 »>addra[10:0]
=il s_AXI ram_din_a[255:0]p> »clka
—=Qaresetn ram_we_a[31:0])p>  fmmm—m— I P dina[255:0]
—emaclk ram_addr_a[10:0]p> L ddouta[255:0]
ram_clk_ap P rsta
ram_rst_ap L P wea[0:0]
AXTRAM Tntertace [|| —eram_porTs
P> addrb[15:0]
xlconstant_3 P clkb
P dinb[255:0]
dout[255:0]
«doutb[7:0]
Constant P rstb

P web[0:0]

Xlconstant_1

Block Memory Generator

dout[0:0]

Constant

Figura 5.3: Médulo BLOCKRAM 1(circuito gerado pela ferramenta Vivado).

A Figura 5.4 apresenta o médulo de computacao do algoritmo proposto também ge-
rado pela ferramenta Vivado® HLS que interliga as portas addrb de cada um dos médulos
de BlockRAMs as portas X addressO e Y address respectivamente. Entdo o Mdodulo
de Computacao acessa diretamente as duas BlockRAMs simultaneamente para cada ca-

ractere.

Modulo Computacéo

lcs_zigzag_ext_bram_0

-+| 4+ s_axi_Ctr X_ce0
ap_clk Vivado™ HLS Y_ce0
ap_rst_n

interrupt
X_qO[7:0] ' X_address0[15:0]

Y_qO[7:0] Y_address0[1 5:O+—

Les zigzag_ext. bram (Pre-Production)

Figura 5.4: Médulo Computagao (circuito gerado pela ferramenta Vivado).

A especificacao do algoritmo implementado no Co-Processador LCS é uma adaptagao
do algoritmo LCS (Segao 2.3), calculando a matriz de programacao dindmica entre duas
sequéncias na diagonal, e usando uma matriz de apenas 3 linhas. A Figura 5.5 exemplifica
o fluxo de trabalho do algoritmo modificado para duas sequéncias de tamanho 5 (ACGTA
e CCGTT). O calculo da matriz de programagao dindmica é feito na diagonal utilizando-se
de trés vetores que armazenam os resultados das trés diagonais mais recentes e a medida
que o calculo progride dentro da matriz, o vetor com a diagonal mais antiga é sobreposto

pelo calculo da diagonal corrente.
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matriz resultado

A C G T A bi diag. L[3][MAX N+1] *res ‘:
0 1 2 3 45 -
0 di 0 diojofo|1]|2]3]3] :
Oy 0/0]o0 ;
1 do Ldujo|o|1|2]2]3 <
1 1111
P 5 ds 2 dg|ofof1]2]3]2
R ) 0|1 |1]1]1
dl' L ,1
" G3 0[1]2]2]2 @
dy” A
T4 0|1|2]3]|3 0 4 0 q
PRI |
A3 o o128 4 0[1]0 7(olof1]2|1]1
dg” o T X I XA 1 ds 1[1]0 1 dg|ofo|1]2]|2]1
a5 2 dsfofo|1]|1]1]o0 2 dojo|o|1]2]3]2

de¢-” d7 dg dg dip di1

Figura 5.5: Fluxo do célculo da matriz de programagcao dinamica.

O trecho de codigo principal que especifica o LCS usando Vivado HLS é apresentado no
Algoritmo 5.1. Inicialmente é definida uma matriz estética de trés linhas L[3][M AX N+
1], onde M AX y é o tamanho das sequéncias. Na matriz L serdo armazenados os resultados
intermediarios a medida que a execugao do algoritmo LCS progride. O tipo w16 representa
dados inteiros de 16-bits, sem sinal. Observe que a linha 7 especifica uma otimizacao de
particionamento de array, indicando que a matriz L deve ser particionada em 3 blocos
na dimensao 1, ou seja, 3 vetores. Isto é importante para que o sintetizador HLS possa
instanciar elementos de meméria com enderegos de leitura/escrita separados para cada
linha da matriz, permitindo o acesso em paralelo a qualquer uma das 3 linhas. Do
contrario, a matriz inteira poderia ser mapeada em um conjunto de BlockRAMs com um
tnico enderego de leitura/escrita, o que poderia gerar um gargalo no sistema.

No Algoritmo 5.1 observa-se a sintese de interfaces na linha 6, que especifica que os
argumentos m,n e xres obedecerao ao protocolo AXI-Lite slave, e que ainda serdo agru-
pados em uma porta Ctrl (Controle). Logo, cada um destes argumentos serd traduzido
em registradores que poderao ser acessados por mapeamento de memoria através de uma
maquina host. Em seguida, a varidvel bi indica o indice do vetor (linha da matriz) que
representa a diagonal a ser acessada e modificada. O tipo u2 representa dados inteiros de

2-bits, sem sinal, pois a variavel u2 s6 pode indexar uma das 3 diagonais.

Algoritmo 5.1: Trecho da especifica¢ao funcional do LCS usando Vivado HLS.

1 #define MAX_N 50000
2 static ul6 L[3] [MAX_N + 1]; //matriz de apenas 3 linhas para otimizar uso de BRAM

3

é void lcs(volatile uchar X[MAX_N],volatile uchar Y[MAX_N],int m,int n,int *res) {
6  #pragma HLS INTERFACE s _axilite port=m,n,res,return bundle=Ctrl

7 #pragma HLS ARRAY_ PARTITION variable=L block factor=3 dim=1

8

9 u2 bi = 0;

10 for (int line=1; line <= ((m + 1) + (n + 1) - 1); line++) {

11 int start_col = max(0, line - (m + 1));

%% int count = m1n3(11ne, ((n + 1) - start_col), (m + 1));

14 if (bi > 2) bi = 0; //alterna entre uma das 3 linhas de L
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16 for (int k = 0; k < count; k++) { #pragma HLS PIPELINE

17 int 1 = (min((m + 1), line) - k - 1);

%g int j = (start_col + k);

20 if (4 ==0 || j == 0) { L[bil[j] = 0; }

21 else if (X[1i - 1] == Y[j - 1]) {

22 if (bi == 0) Libi] [j] = LL1]1[j - 1] + 1;

23 else if (bi == 1) L[bi][j] = L[2][j - 1] + 1;

24 else L[bil[j] = L[OI[j - 11 + 1;

25 } else {

26 if (bi == 0) L[bi] [j] = max(L[2][j - 11, L[2]1[j1);
27 else if (bi == 1) L[bi][j] = max(L[0]J[j - 1], L[0][j1);
28 i else Libil [j] = max(L[1]1[j - 11, L[11[j1);
29

30 }

31 N if (start_col < m) bi ++; //incrementa se existirem diagonais a processar
32

33 _ xres = L[bi] [n];

34 }

A partir da linha 10 temos as iteragoes no calculo da matriz de programagao dindmica
por diagonal (indicada pela varidvel line) e armazenando os valores na matriz L partici-
onada em trés vetores das diagonais. Note que o particionamento é automatico, ou seja,
a forma de acesso a matriz L ndao precisa ser modificada para indicar o acesso a cada um
dos vetores em particular. Na linha 16 do algoritmo também foi inserida uma otimiza-
¢ao do HLS conhecida como PIPELINE. O pragma PIPELINE gera na arquitetura RTL
um pipeline com um determinado intervalo de iniciagao para uma funcao ou loop, permi-
tindo a execucgao simultanea de operagoes em diferentes estagios do pipeline, diminuindo
o tempo de execucao entre cada uma das iteragoes. Durante a sintese, o intervalo de
iniciagao (Initiation Interval, I11) é configurado em 1, indicando que a cada ciclo uma nova
operacao da fungao ou loop pode ser iniciada. Caso este valor inicial seja proibitivo para
producao do circuito dentro das especificagoes de tempo fornecidas pelo desenvolvedor, o
valor é incrementado até atingir um intervalo de iniciagdo aceitavel para o circuito pro-
posto operar conforme as especificagoes desejadas. Por fim, o resultado (escore maximo
identificado entre as duas sequéncias de entrada) estard no ltimo elemento da matriz L

de programacao dinamica indicado pelas variaveis b7 e n.

5.2 Experimentos

O ambiente de testes utilizado para os experimentos foi uma maquina portando uma CPU
Intel Core i7-3770 e uma placa Alpha-Data ADM-PCIE-KU3 que possui um FPGA Xilinx
Kintex® UltraScale XCKU060. O circuito gerado pela implementacao possui frequéncia
de 250MHz e utiliza os recursos da placa como mostra a Tabela 5.1.

Os dados utilizados para os testes realizados foram as sequéncias de DNA com identifi-
cadores de acesso NC 024791 e KM224878 ambas obtidas do site publico NCBI (National
Center for Biotechnology Information) [57] e truncadas em 50k.As mesmas sequéncias

foram utilizadas para os testes de 20K e 10K, com o devido truncamento. Devido a sin-
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Tabela 5.1: Tabela de recursos utilizados pelo circuito no FPGA Xilinx XCKUO0G60.

Tipo Usado | Disponivel | Utilizado(%)
LUTS 26129 331680 7,88
Registradores | 42208 663360 6,36
Blockram 223 1080 20,65
DSPs 64 2760 2,32
10B 53 520 10,19

10 49 104 4712

tese ter chegado ao limite do caminho critico, foi definido um tnico circuito de capacidade
para tamanho maximo em 50k, o que permitiu a execucao dos testes de 10k e 20k com o
mesmo circuito.

No caso da solugao proposta o intervalo de iniciacao do pipeline foi configurado auto-
maticamente em 4 pela ferramenta, ou seja, a cada 4 ciclos inicia-se a computacao de um
novo elemento da diagonal, e menos que isso nao foi possivel por conta das dependéncias
de dados nos circuitos que foram gerados com intervalo de iniciacao II = 1,2 e 3.

A energia elétrica power foi medida usando-se dos sensores existentes no FPGA (que
medem amperagem e voltagem dos dois principais power rails que alimentam a placa).
A ferramenta sysmon faz parte das referéncias de projetos da Alpha-Data, montadora da
placa, em que ¢é possivel visualizar a amperagem e voltagem registrados pelos sensores du-
rante o tempo de execugao do algoritmo. Utilizando-se das DM As para a transferéncia de
dados, o tempo de transferéncia entre a CPU e FPGA nao produziu impacto significativo
e, portanto, foi desprezado.

A energia elétrica (power) foi a mesma para todas as comparagoes, pois foi implemen-
tado um tnico circuito com capacidade de armazenar sequéncias de até 50000 caracteres.
O tempo de execucao foi medido através do host, que contabiliza desde o tempo de trans-
feréncia dos dados para o FPGA até o retorno do escore para o host. Para a CPU foi
utilizada a ferramenta powerstat [25] que mede a energia elétrica do processador quando
o algoritmo esta em execucao.

A Tabela 5.2 apresenta os resultados obtidos para cada teste realizado no FPGA.
Nessa tabela, a energia (energy) foi calculada multiplicando-se a poténcia pelo tempo de
execucao.

Como pode ser visto na Tabela 5.2, o tempo de execugao das trés comparagoes (10K,
20K e 50K) é menor na CPU, sendo em torno de 25% mais rapido quando comparado com
o nosso projeto em FPGA. No entanto, quando consideramos a energia gasta na execugao
nas duas plataformas, a nossa solucao em FPGA consome 15% da energia gasta em CPU.
Por exemplo, temos 17,02 Joules em FPGA e 108,40 Joules em CPU para a comparacao
de 10K.
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Tabela 5.2: Tempos de execucao, energia elétrica (W) e energia (J) para as comparagoes
de 10K, 20K e 50K no FPGA XCKU060 e em CPU.

Tempo Poténcia Energia
Tamanho (s) Escore Elétrica (W) )

FPGA 10K 01,60 8672 10,64 17,02
CPU 10K 01,22 8672 88,86 108,40
FPGA 20K 06,40 | 17141 10,64 68,09
CPU 20K 04,80 | 17141 90,80 435,84
FPGA 50K 40,00 | 41497 10,64 425,60
CPU 50K 30,00 | 41497 93,96 | 2907,90

5.3 Consideracoes Finais

Neste capitulo foi proposta e avaliada uma solugdo HLS em FPGA para comparacao de
sequéncias biolégicas com o algoritmo LCS. A nossa solucao utilizou Block RAMs para
armazenar as sequéncias, que sao acessadas através dos barramentos DMA do FPGA,
otimizou as iteragoes do cdlculo da matriz de programacao dinamica utilizando pipeline,
reduziu o custo de espago em memoéria utilizando somente 3 vetores para armazenar os
valores calculados e diminuiu o tempo de execucao calculando-se na diagonal.

Os resultados experimentais mostraram que a solugao proposta em FPGA é capaz de
consumir muito menos energia que a solu¢ao em CPU. Na comparacao de duas sequéncias
de 50000 caracteres, a energia gasta foi 425,60 Joules em FPGA enquanto a mesma
comparacao gastou 2907,90 Joules em CPU. Com isso, nota-se que a CPU consumiu,
nesse caso, 6,8x mais energia para executar a implementacao em relagao a FPGA. Nota-
se também que o tempo de execucdo em FPGA aumenta cerca de 25% em relacao a CPU.

Com a nossa solugao, o consumo de energia foi significativamente menor no FPGA.
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Capitulo 6

Arquitetura Heterogénea de
CPU+FPGA para execucoes LCS

No Capitulo 5, propusemos e avaliamos um projeto em HLS para execucao de compa-
racoes LCS de um par de sequéncias em FPGA. No presente capitulo, consideramos a
aplicagao como um conjunto de comparagoes e propomos um modulo de alocagao de tare-
fas para arquiteturas heterogéneas (CPU + FPGA). Com isso, o usuario pode fazer uma
comparacao de pares ou varias comparacoes de pares em um unico aplicativo. Mostramos
que usar tanto a CPU quanto o FPGA para a aplicacdo LCS composta por varias tarefas
de comparacao traz beneficios em termos de tempo de execugao e consumo de energia,
quando comparada as versoes que utilizam somente CPU ou somente FPGA.

As crescentes demandas por desempenho de computacao tém sido uma realidade in-
dependentemente dos requisitos para dispositivos menores e mais eficientes em energia,
com o FPGA alcancando uma economia de energia muito maior do que a CPU na maio-
ria das situagoes. Em nossa aplicagao particular, observamos no Capitulo 5 que a CPU
tem melhor desempenho enquanto o FPGA consome menos energia. Neste cenario, nossa
abordagem heterogénea (CPU + FPGA) visa tirar proveito das melhores caracteristicas
em ambas as plataformas, alcancando um melhor trade-off entre tempo de execucao e

consumo de energia, quando comparada as solugoes em plataformas separadas (somente
CPU ou somente FPGA).

6.1 Arquitetura CPU4+FPGA Proposta

Conforme mencionado no Capitulo 4, a maioria das abordagens FPGA para comparagao
de sequéncias na literatura usa linguagens de descrigao de hardware (VHDL ou Verilog)
em seu projeto. Mesmo que essa estratégia possa levar a um alto desempenho, o tempo

de desenvolvimento ¢ muito longo, ¢ altamente sujeito a erros e a portabilidade do cdédigo
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é baixa. Para lidar com esses problemas, linguagens de alto nivel, como Vivado® HLS,
foram propostas e sao, de fato, uma alternativa muito boa para o design de hardware
tradicional.

No presente capitulo, descrevemos o projeto de um framework que integra as solugoes
CPU e FPGA descritas no Capitulo 5 com um escalonador CPU-FPGA, responsavel por

distribuir as comparagoes entre as plataformas e gerenciar a execucao paralela.

6.1.1 Escalonador CPU + FPGA

Em muitas situagoes, os bidlogos desejam fazer mais do que uma comparacao de sequén-
cias. Assim, eles definem a aplicacdo como um conjunto de comparacoes, onde cada
comparagao executa o algoritmo LCS para um par de sequéncias.

A fim de distribuir as comparagoes entre as plataformas FPGA e CPU, um escalonador
round robin baseado em peso foi desenvolvido. Dois pesos sao atribuidos a cada uma das
plataformas, um relacionado ao tempo de execugao e outro ao consumo de energia. Esses
pesos sao obtidos experimentalmente executando algumas comparagoes de sequéncias em
ambas as plataformas. Em seguida, os pesos obtidos sao comparados para calcular a
proporcao do consumo de energia e o tempo de execugao. Caso o usudrio assim o prefira,
ele pode especificar os pesos manualmente.

Uma vez configurados os pesos, o escalonador gera alocagoes para a CPU e FPGA,
dividindo as comparagoes entre as plataformas, que ocorrem simultaneamente, apds a

divisao.

Algoritmo 6.1: Trecho do escalonador usando C ++.

std: :vector<std::string> files;

std: :string path = PATH;

read files on(files,PATH);

obtain weights(&cpuWeight, &fpgaWeight) ;

weighted scheduler(files, cpuQueue, fpgaQueue, cpuWeight, fpgaWeight);
// both threads are executed in parallel

int timeExecCPU, timeExecFPGA,timeExecTotal;

thread (threadCPU, cpuQueue, timeExecCPU) ;

9 thread(threadFPGA, fpgaQueue,timeExecFPGA) ;

10 getTime (timeExecTotal) ;

O~NO O WN-

O algoritmo 6.1 apresenta o pseudo-codigo do escalonador. Na linha 3, sao lidos os
arquivos contendo as sequéncias a serem comparadas. Na linha 4, sao obtidos os pesos
para CPU e FPGA. Entao, na linha 5, o escalonador usa os pesos para atribuir compa-
racoes aos dispositivos (CPU ou FPGA) escrevendo os identificadores das comparagoes
nas filas locais da CPU ou FPGA. Depois disso, duas threads separadas (thread CPU e
threadFPGA) acessam suas filas locais e executam as comparagoes em paralelo (linhas 8

e 9). Mostramos também as diretrizes para obtencao do tempo de execucao nas linhas
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7 e 10. Quando o consumo de energia é considerado, na linha 7 iniciamos a medicao da

poténcia e a linha 10 marca o final da medigao.

6.1.2 Integracao dos médulos escalonador, CPU e FPGA

O Host CPU ¢ responsavel pelo gerenciamento da execucdo no FPGA. Como o nosso
projeto admite uma arquitetura hibrida (CPU-FPGA), a aplicagdo LCS sera executada
tanto no FPGA como no host CPU. O escalonamento e controle da execugao sao feitos
integralmente no Host CPU.

Dentro do CPU ¢ executado o escalonador (Figura 6.1(2)). Esse médulo faz leitura das
sequéncias (Figura 6.1(1)) inseridas pelo usuario e seleciona quais sequéncias serdo com-
paradas em CPU (Figura 6.1(3-a)) e quais serdo comparadas em FPGA (Figura 6.1(3-b)).
As sequéncias que serao comparadas em CPU sdo enviadas ao LCS CPU (Figura 6.1(4)).
As sequéncias que serdo comparadas em FPGA, entdao sao enviadas para o controle de
execugao do FPGA (Figura 6.1(5)) que, através do DMA, envia para o FPGA utilizando
o barramento de PCle.

As sequéncias 0 e 1 recebidas pelo DMA (Figura 6.1(6)) do FPGA sao armazenadas
dentro das Block RAMs do FPGA através das suas interfaces de RAM (Figura 6.1(7 e
8)). A seguir, o Co-Processador LCS (Figura 6.1(9)) faz a leitura das sequéncias nas

Block RAMs e executa a comparagao.

Framework para Execugdo CPU-FPGA
ADM-PCIE-KU3

CPU
(2)
(14)
| Y LCS FPGA
—» Escalonador 1—< [ s ™
2|(13) B L e Co-Processador LCS
0L t 2 » —_—
O & £ EE E RO Porias . Maguina . .Camlnnu.
) 0 (3-a) (3-b) [, (12) 6) AL = A7) /s [ | 98 Estades | hados
S S S— G J
~ —Sewuznsas—» Sl | Fiaceu FilaFPGA | |8 ) (9) t t
<—Resultados—€- 3 g z Sequincia 1 = E Block Elementos de meméria
14 @ o =) DMAT| £ 8 RAM1 T
N ” § g | ML (L1110
Usuario < ) (8) .
’ v : ERIN TII0-0
O e Width H Protocol («—
Controle de LgetScxreseiConverter Converter 2 l:l:l:l:l:‘ l:‘
LCS CPU execugdo no TCLE i —— - —
FPGA I Bisiraam [Espodficagies Lrconars o LCS] matriz L parficionada na
dimens&o 1 ( 3 linhas)
J N 4 (1) < T . /]
(4) ®) (10)

L /)

Figura 6.1: Visao geral da arquitetura proposta em ambiente dedicado.

Apébs o término de todas as comparagoes, o score obtido é enviado para a memoria
do CPU pela DMA do FPGA (Figura 6.1(10)) e a DMA entrega os resultados para o
Controle de execugdo no FPGA (Figura 6.1(11)). Apds receber os resultados de todas
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as comparagoes, estes sao colocados em um tnico arquivo pelo Controle de execugao no
FPGA (Figura 6.1(5)) e entregues ao Escalonador (Figura 6.1(12)) . Os resultados obtidos
pela LCS CPU (Figura 6.1(4)) também sao entregues ao Escalonador (Figura 6.1(13)).

E por fim, os resultados sdo agrupados e enviados ao usudario (Figura 6.1(14)).

6.2 Experimentos

O ambiente de teste usado para os experimentos foi uma maquina dedicada com CPU
Intel Core i7-3770 de 3,40 GHz e placa Alpha-Data ADM-PCIE-KU3 com Xilinx Kin-
tex® UltraScale XCKU060 FPGA, ou seja, o mesmo ambiente utilizado no Capitulo 5.
O circuito gerado pela implementagao de nosso componente FPGA proposto tem uma
frequéncia de 250 MHz e utiliza os recursos da placa conforme mostrado na Tabela 5.1.

Para criar o conjunto de comparacoes, rodamos um script automatizado que gerou
40 sequéncias aleatérias de DNA de cada tamanho (10k, 20k, 50k), com um total de 20
comparagoes para cada tamanho de sequéncia.

No caso da solugao FPGA, o intervalo de iniciagao pipeline foi automaticamente de-
finido em 4 pela ferramenta, ou seja, a cada 4 ciclos ela passa a computar um novo
elemento diagonal. Tentamos definir o intervalo de inicializacao para 1, 2 e 3, mas a fer-
ramenta Vivado nao foi capaz de lidar com isso a 250 MHz devido as dependéncias de
dados.

Da mesma maneira descrita no Capitulo 5, a poténcia (energia elétrica - power) foi
medida usando os sensores disponiveis na placa Alpha-Data. Os sensores medem a am-
peragem e a tensao dos dois barramentos de alimentacao principais que alimentam os
componentes da placa, incluindo o chip FPGA.

A ferramenta sysmon faz parte do projeto de referéncia da placa Alpha-Data, na qual
é possivel visualizar a amperagem e a tensao registradas pelos sensores durante o tempo
de execugao do algoritmo. A energia é a mesma para todos os testes de FPGA, pois
um unico circuito foi implementado com capacidade para armazenar sequéncias de até
50.000 caracteres cada. Para a CPU, foi utilizada a ferramenta powerstat [25], que mede
a energia elétrica do processador quando o algoritmo esta rodando.

O tempo de execugao foi medido através do host conforme mostrado no Algoritmo 6.1
(Linhas 7 e 10) entdo, comegamos a medir o tempo quando os threads de CPU e FPGA
sao criados e paramos de medir quando ambos os threads terminam a execugao, ou seja,
0 o tempo de execucao é o tempo de execucao das 20 comparagoes. No caso do FPGA,
inclui o tempo de transferéncia dos dados para o FPGA até o retorno da pontuacao ao
host. Como os testes foram feitos em um ambiente dedicado, a variacdo nas execugoes

repetidas ¢ insignificante.
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6.2.1 Resultados na CPU e no FPGA Separadamente

A Tabela 6.1 mostra os resultados obtidos para cada teste realizado no FPGA e na CPU
separadamente. Nesta tabela, a energia foi calculada multiplicando a poténcia pelo tempo
de execucao.

Como pode ser visto na Tabela 6.1, o tempo de execugao das trés comparagoes (10K,
20K e 50K) é menor na CPU, sendo cerca de 25% mais rapido quando comparado ao nosso
projeto FPGA.No entanto, quando consideramos a energia gasta em execugdo em ambas
as plataformas, nossa solucao FPGA consumiu 12,21% para tamanho de 10k, 11,87% para
tamanhos de 20k e 11,90% para tamanhos de 50k, da energia consumida na CPU.

Tabela 6.1: Tempo de execucdo, resultados de poténcia e energia para 20 comparagoes
nas plataformas somente CPU e somente FPGA.

Tamanho | Tempo (s) | Poténcia (W) | Energia (J)
CPU-only 10k 28,30 99,24 2808,49
FPGA-only 10k 32,09 10,69 343,04
CPU-only 20k 113,42 101,88 11555,23
FPGA-only 20k 128,35 10,69 1372,06
CPU-only 50k 706.35 101,96 72019,44
FPGA-only 50k 801,94 10,69 8572,74

6.2.2 Resultados Combinados de CPU-FPGA

Nesta sec¢ao, usamos o mesmo método para medicao de energia explicado no final da Se¢ao
6.2 e adicionamos o escalonador para dividir as comparagoes nas duas plataformas usando
o round-robin ponderado conforme descrito na Se¢ao 6.1.1.

Para a CPU e FPGA, respectivamente, foram feitas duas implementagoes: (1) uma
CPU e um co-processador na FPGA e (2) uma CPU e dois co-processadores na FPGA.
Dentro de cada implementagao, foram feitas variacoes de pesos para cada plataforma,
como descrito na Tabela 6.2. Nessa tabela, a notacdo 1CO-03C-17F significa um co-
processador no FPGA (1CO), 3 comparagoes em CPU (03C) e 17 comparagoes em FPGA
(17F).

A partir da Tabela 6.2 temos os resultados para cada implementacao e para cada

configuragao.

Uma CPU e um co-processador na FPGA

A Tabela 6.3 apresenta o tempo de execucao e energia obtidos para a configuracao 1CO-

03C-17F. Pode-se notar que essa distribuicdo é a que prioriza o consumo de energia,
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Tabela 6.2: Configuracgoes de execucao CPU-FPGA

1 CPU Quantidade de 1 CPU Quantidade de
e 1 co-processador - e 2 co-processadores ~
na FPGA Comparacgoes na FPGA Comparacgoes

Configuracao CPU | FPGA Configuracao CPU | FPGA
1CO-03C-17F 03 17 2C0O-02C-18F 02 18
1CO-06C-14F 06 14 2CO-06C-14F 06 14
1CO-10C-10F 10 10 2CO-10C-10F 10 10
1C0O-14C-06F 14 06 2C0O-14C-06F 14 06
1CO-17C-03F 17 03 2CO0O-18C-02F 18 02

entretanto o tempo de execugao é maior do que as configuragdes que usam mais CPUs.

Note que, para o lote de comparacoes de 50K, a energia gasta com 3 comparacoes em

CPU é maior do que a energia gasta com 17 comparagoes em FPGA.

Tabela 6.3: Tempo e energia obtidos para a configuragdo 1CO-03C-17F.

(ii ggg_/A Tamanho | Tempo(s) isizﬁz) Poténcia(W) | Energia(J) E,I{; il;gll(é.l])
ppaa | 10 s e | aorez] 712
Fpoa | M5 [ oog] 1008 oy | Trocon| 20148
I ey S g

A Tabela 6.4 apresenta os resultados para 6 comparagoes em CPU e 14 comparagdes em

FPGA. Nessa distribui¢ao das comparagoes, pode-se notar que, em relagao a configuragao

1CO-03C-17F, ha uma diminuicdo do tempo de execuc¢do, porém ha um aumento no

consumo de energia.

Tabela 6.4: Tempo e energia obtidos para a configuragao 1CO-06C-14F.

(ii ggg/A Tamanho | Tempo(s) %sgi)((;) Poténcia(W) | Energia(J) %:)ﬁ:lg(%
FC;,%UA 10k gg:ig 22,46 lggzgg gigi’g 1166,63
FPGA 20k 23;; 89,83 1}})2;* 3228;3 4769.43
O Iy — it i

Na Tabela 6.5 temos a distribuigao igual das comparagoes para CPU e FPGA, com 10

comparagoes para cada. Aqui, nota-se que houve uma aproximacao do tempo de execugao
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para cada uma das plataformas, porém o consumo de energia é significativamente maior
na CPU, cerca de 8,9x em relacao a FPGA.

Tabela 6.5: Tempo e energia obtidos para a configuragao 1CO-10C-10F.

11(()) gf;g/A Tamanho | Tempo(s) iﬁgﬁz) Poténcia(W) | Energia(J) gc]ilt(;rl%ti]g;
e
L T —
rpaa | % [ mop] 0% o omwer| 128

Na Tabela 6.6 temos a distribuicao de 14 comparacoes sendo executadas em CPU e 06

comparagoes na FPGA. Aqui, nota-se que houve um aumento tanto no tempo de execugao
como no consumo de energia.

Tabela 6.6: Tempo e energia obtidos para a configuracao 1CO-14C-06F.

1; F(‘JISCE‘,J K Tamanho | Tempo(s) ,%SE{}; Poténcia(W) | Energia(J) E,II,L chl;lgli(?)
T ey 1
T Y 1 e

E por ultimo, na Tabela 6.7 temos a distribuicao de 17 comparagoes sendo executadas
em CPU e 03 comparacgoes na FPGA, em que o tempo de execucao na CPU é cerca de 5x

maior que o tempo da FPGA e o consumo de energia total é superior a todas execugoes
anteriores.

Tabela 6.7: Tempo e energia obtidos para a configuragdo 1CO-17C-03F.

3,37 FC}P)’ CI;J A Tamanho | Tempo (s) gsgﬁ)((s)) Poténcia (W) | Energia (J) };’;‘Z‘%‘iﬁ
e 10k gi:gi‘ 24,24 ?ggg 23?‘;’2‘11 243735
F%Igi 20k ?SS? 96,66 ?ggg 928?% 9811,85
F%Igi 50k ?géég 601,46 1(1)(1)36133 6?2;23? 62108,66

63



Graficos Comparativos por Tamanho para 1 Co-Processador

A Figura 6.2 mostra o comparativo entre todas as configuragoes de comparagoes com se-
quéncias de tamanho 10k do escalonador juntamente com as execugoes somente com CPU
e somente FPGA. Pode-se notar que nessa figura os resultados do escalonador que mais se
aproximam da configuragdo somente em FPGA em consumo de energia ¢ a configuracao
1CO-03C-17F e se executa mais rapido é a configuracao 1CO-10C-10F. Ao se considerar
tanto o consumo de energia como o tempo de execugao, a configuraggo 1CO-03C-17F
apresentou bons resultados. Em relagao somente a consumo de energia, ha um aumento

de 108% quando comparado & execucao somente em FPGA.

Sequéncias de Tamanho 10k
1 Co-Processador

FPGA-onl crai 343,04

CPU-onky 2z 2 280849

O LT e ol 2437,35
- A O, 1T

ilneginnligy
- e - L 17
1C0-03C-17F 5

1 10 100 1000 10000

TotalEnergiall) W Tempa (s)

Figura 6.2: Grafico comparativo em relacao a sequéncias de tamanho 10k para diversas
configuragoes.

A Figura 6.3 mostra o comparativo entre todas as execugoes de comparagdes com
sequéncias de tamanho 20k do escalonador juntamente com as execugoes somente com
CPU e somente FPGA. Pode-se notar que, ao considerarmos o consumo de energia, os
resultados do escalonador que mais se aproximam da execucdo somente em FPGA é
também a configuracao 1CO-03C-17F. Da mesma forma, o melhor tempo de execugao para
as comparacoes de 20K foi obtido pela configuracao 1CO-10C10F, porém essa configuragao
apresenta um alto consumo de energia.

A Figura 6.4 mostra o comparativo entre todas as execuc¢oes de comparacoes com
sequéncias de tamanho 50k do escalonador juntamente com as execugoes somente com
CPU e somente FPGA. Também para esse tamanho de sequéncias, o melhor resultado
em consumo de energia foi obtido pela configuracdo somente FPGA e, em tempo de

execucao, pela configuragao 1CO-10C-10F.
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Sequéncias de Tamanho 20k
1 Co-Processador

FPGA-on 197 35 1372,0

CPU-only 193 29 1155523
1C0-17C-03F 26,66 981185
1C0-14C-DEF 7z 8322,21
1C0-10C-10F €2 1g 7033,72
1C0-06C-14F 2z 33 4769,43
1C0-03C-17F R i 2861,48

1 10 100 1000 10000 100000

TotalEnergiall)] mTempo(s)

Figura 6.3: Gréafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 20k para cada
execucao do escalonador.

Sequéncias de Tamanho 50k
1 Co-Processador

FPGA-only BT o B572,74

CPU-on N ?35,35 ?3:19,2
1C0-17C-03F T 62108, 66
100-14C-06F 3530 5265784
1C0-10C-10F eo00e 2
1C0-06C-14F 56135
1C0-03C-17F EETEE
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Figura 6.4: Grafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 50k para cada
execucao do escalonador.

Uma CPU e dois co-processadores na FPGA

Na Tabela 6.8 apresenta os resultados para 2 co-processadores, com 2 comparacoes na
CPU e 18 na FPGA. Pode-se notar que essa distribuicao é a que prioriza o consumo de
energia, entretanto o tempo de execugao é maior do que em diversas outras execucoes.
Para cada plataforma, é possivel notar que o tempo de execucdo é significativamente
maior, porém o consumo de energia € relativamente proximo para tamanhos de 10k e 20k,
mas para 50k, j4 percebe-se um aumento significativo no consumo pela CPU.

Na Tabela 6.9 apresentamos os resultados para 2C0O-06C-14F. Na comparagao com
2C0-02C-18F, nota-se reducao no tempo de execucao e grande aumento no consumo de
energia.

Na Tabela 6.10 temos a distribuicao igual das comparagoes para CPU e FPGA, com
10 comparacoes para cada. Aqui, nota-se que houve um aumento de 105,36% do tempo

de execucao na CPU em relacao & FPGA e o consumo de energia na FPGA é de 92,86%
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Tabela 6.8: Tempo e energia obtidos para a configuragao 2CO-02C-18F.

128 (]FJ‘IE’Ié/A Tamanho | Tempo(s) $§$ﬁ)((;) Poténcia(W) | Energia (J) r]Ii‘);(;rlg(Li]a)
ppaa | U v s vy
rpaa | 2 gro| o0 i a1 W
R e it e

Tabela 6.9: Tempo e energia obtidos para a configuragao 2CO-06C-14F.

16 4(;;;%/ A Tamanho | Tempo(s) %ﬁgﬁ){;) Poténcia(W) | Energia(J) r]Ii‘);(;rlg(Li]a)
ppaa | U o] U9 EE I
SO e | B e mslme
AR e =

menor que na CPU.

Na Tabela 6.11 temos a distribuicao de 14 comparagoes sendo executadas em CPU e

06 comparacgoes na FPGA. Aqui, nota-se que houve uma disparidade em relacao ao tempo

de execucao e também em consumo de energia na CPU, sendo que o consumo de energia
da FPGA ¢é 2,86% do total dessa execucao.
E por ultimo, na Tabela 6.12 temos a distribuicao de 18 comparacoes sendo executadas

em CPU e 02 comparacoes na FPGA, em que o tempo de execucao na CPU é 19,22x

maior que o tempo da FPGA e o consumo de energia total é superior a todas execucoes

anteriores.

Tabela 6.10: Tempo e energia obtidos para a configuracao 2CO-10C-10F.

[b]
:;(()) ggg/A Tamanho | Tempo(s) gﬁ?;ﬁ)((;) Poténcia(W) | Energia(J) g;e;g(?)
ppoa | sop| O s v
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Tabela 6.11: Tempo e energia obtidos para a configuracao 2C0O-14C-06F.

ég F(‘jff’) g _g Tamanho | Tempo(s) %ﬁiﬁ){;) Poténcia(W) | Energia(J) ?;e:l%;
F%Igig 20k ;;;, 22,3 13?2 ljigfl 1958,6
PpaA 50K Loy | T30 T gy 1106134

Tabela 6.12: Tempo e energia obtidos para a configuracao 2CO-18C-02F.

;28 FCTI’)(E}J ‘g Tamanho | Tempo(s) %E?;)(OS) Poténcia(W) | Energia(J) ?:te;rl%f%
F(;:’IE}[; 20k 102:31 100,1 1;}:;’ 1112?:2 11296,6

Graficos Comparativos por Tamanho para 2 Co-Processadores

A Figura 6.5 mostra o comparativo entre todas as execugoes de comparagoes com sequén-
cias de tamanho 10k do escalonador juntamente com as execuc¢des somente com CPU
e somente FPGA. Pode-se notar que, em termos de consumo de energia, os resultados
do escalonador que mais se aproxima da execucao somente em FPGA sao obtidos pela
configuracao 2C0O-02C-18F e a apresenta menor tempo de execugdo ¢ a configuracao
2C0O-06C-14F. Se considerarmos tanto o tempo de execu¢do como o consumo de energia,
a configuracao 2C0O-02C-18F apresenta um bom compromisso. Em relacdo somente a
consumo de energia, hd um aumento de 108% quando comparado a execucao somente
em FPGA, porém ha uma reducao de 74,62% quando comparado a execucao somente em
CPU.

A Figura 6.6 mostra o comparativo entre todas as execugdes de comparagoes com
sequéncias de tamanho 20k do escalonador juntamente com as execucgdes somente com
CPU e somente FPGA. Quanto ao consumo de energia, os melhores resultados sao obtidos
pela configuragao somente FPGA e quanto ao tempo de execugao os melhores resultados
sao também obtidos pela configuracao 2C0O-06C-14F. Ao se considerar tanto o consumo
de energia como o tempo de execucao, a configuragao 2C0O-02C-18F apresenta-se como
uma boa escolha.

A Figura 6.7 mostra o comparativo entre diversas configuragoes de comparagoes com

sequéncias de tamanho 50k com 2 co-processadores. Para esse tamanho de sequéncias, os
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Figura 6.5: Grafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 10k para cada
execucao do escalonador.

Sequéncias de Tamanho 20k
2 Co-Processadores

[y CTol o]y | R 70,6 1.510,84

CPU-only AT 11555,23
200-18C-02F T 112596,6
- L O T 784 110754
- - O ey 7155,8
plaepiisnLiggy 51477
200-02C-18F B0 2657.8

1,0 10,0 100,0 (00,0 1000:0,0 100000 0

Total Energiall) mTempo(s)

Figura 6.6: Gréafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 20k para cada
execucao do escalonador.

dois melhores resultados sdo também somente FPGA (consumo de energia) e 2CO-06C-

14F (tempo de execugao).

6.2.3 Comparacao com o estado da arte da CPU

Nesta se¢ao, comparamos nossos resultados com a ferramenta multi-thread de CPU recen-
temente proposta por Shikder et al. [67], chamado CPU-OpenMP. No CPU-OpenMP, ha
uma fase de pré-processamento para determinar o deslocamento maximo em cada linha,
com complexidade de tempo O(n). Em seguida, uma rela¢ao de recorréncia LCS modifi-

cada [67] que ndo possui dependéncias na mesma linha é executada. Nesta fase, todos os
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Figura 6.7: Gréafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 50k para cada
execugao do escalonador.

Tabela 6.13: Comparagao com a ferramenta CPU-OpenMP (tempo de execucao e resul-
tados de energia).

Tamanho | Tempo (s) | Energia (J)
2CO0O-02C-18F 10k 15,00 593,50
FPGA 10k 16,34 360,05
CPU-OpenMP (4 cores)[67] 10k 7,21 890,07
2C0O-02C-18F 20k 67,01 2657,80
FPGA 20k 70,60 1510,84
CPU-OpenMP (4 cores)[67] 20k 29,33 3478,92
2C0-02C-18F 50k 447 50 23440,80
FPGA 50k 481,16 | 10296,90
CPU-OpenMP (4 cores)[(7] 50k 171,32 21569,19

elementos de uma mesma linha podem ser computados em paralelo e, assim, o processa-
mento ¢ feito linha por linha, ao invés do tradicional anti-diagonal por anti-diagonal.

A Tabela 6.13 mostra os resultados obtidos com CPU+FPGA, FPGA e CPU-OpenMP
(4 nicleos) com as mesmas sequéncias de DNA (10k,20k,50k) descritas na Se¢ao 6.2. Apre-
sentamos na Tabela 6.13 os resultados de FPGA com 2 co-processadores e os resultados
da configuracao 2C0O-02C-18F, que apresentaram bom compromisso entre o tempo de
execugao e o consumo de energia.

Como o CPU-OpenMP é uma versao altamente otimizada do LCS que roda em mul-
tiplos nticleos, ele obtém bons speedups (entre 2.08x a 2.81x), quando comparado com
nossas versoes FPGA (CPU+FPGA e FPGA). Isso ocorre as custas do alto consumo de
energia. O consumo de energia da ferramenta CPU-OpenMP ¢ muito maior do que o

consumo de energia da nossa versao FPGA (cerca de 2x maior). Portanto, se o consumo
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de energia for uma preocupacao, a versao FPGA deve ser usada. Para as comparacoes de
10K e 20K, a versao CPU+FPGA oferece uma opgao intermediaria, considerando tanto
o tempo de execucao quanto o consumo de energia.

Para as sequéncias de 50K, a configuracao 2C0O-02C-18F apresentou um aumento de
consumo de energia de 8% em relagao ao CPU-OpenMP. Nas comparacoes de 10K e 20K,
respectivamente, houve uma redugao de 33% e 24% no consumo de energia da configuragao
2C0-02C-18F, quando comparado ao CPU-OpenMP.

6.3 Estudo de Caso: Covid-19

Em 12 de dezembro de 2019, diversos casos de sindrome respiratéria aguda grave causada
por um coronavirus recém-identificado foram anunciados em Wuhan, China. Este coro-
navirus foi inicialmente nomeado como o novo coronavirus de 2019 (2019-nCoV) em 12
de janeiro de 2020 pela Organizagdo Mundial da Saide (OMS). A epidemia se espalhou
rapidamente e a doenca foi nomeada oficialmente como doenca pela OMS como Covid-19,
sendo o virus 2019-nCoV renomeado para SARS-CoV-2. Como uma doenga infecciosa
respiratoria aguda, o SARS-CoV-2 se transmite principalmente pelo trato respiratorio,
goticulas, secregoes respiratorias e contato direto [37].

Nesta sec¢ao, realizamos um estudo de caso sobre a doenca Covid-19, comparando
sequéncias de SARS-CoV-2 provenientes de diversos paises.

Para fazer este estudo de caso, comparamos 20 sequéncias reais de SARS-CoV-2 de
varios locais recuperados do NCBI (National Center for Biotechnology Information) em
www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2 com a sequéncia de referéncia SARS-CoV-2 de Wuhan,
China, recuperada do mesmo local. As sequéncias selecionadas foram disponibilizadas
no primeiro semestre de 2020, possuem de igual tamanho (29903 caracteres) e foram
selecionadas aleatoriamente de todos os cinco continentes - pelo menos uma sequéncia
por continente. A configuracdo CPU-FPGA utilizada foi a 1CO-03C-17F.

Os numeros de acesso, nome, comprimento e localizacdo das sequéncias usadas neste
estudo estao listados na Tabela 6.14. A primeira sequéncia da tabela é a sequéncia de
referéncia e todas as sequéncias restantes foram comparadas a esta.

A Tabela 6.15 apresenta os tempos de execucao e os resultados de energia para o estudo
covid-19. Esses resultados mostram que os melhores tempos de execucgao sao obtidos pela
versao somente CPU e a solucao somente FPGA tem a menor energia consumo. A solucao
CPU-FPGA oferece um bom equilibrio entre tempo de execugao e energia.

A Tabela 6.16 mostra, para cada sequéncia comparada com a sequéncia de referéncia
NC _045512.2, o nimero de acesso, a pontuacao LCS obtida por nossa ferramenta, o pais

da sequéncia e a data em que ela foi atualizada pela tiltima vez no banco de dados piiblico
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Tabela 6.14: Sequéncias de

SARS-CoV-2. Todas as sequéncias tém 29903 caracteres.

Accesso [ Descrigao [ Pais
Asia
NC_045512.2 Sindrome respiratoria aguda grave coronavirus 2 isolado Wuhan-Hu-1 China
MT135044.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/CHN/235/2020 China
MT374104.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/TWN/CGMH-CGU-08/2020 Taiwan
MT415321.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/IND/GMCKN318/2020 India
MT762396.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/BGD/BCSIR-NILMRC-254/2020 Bangladesh
MT740381.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/BGD/BCSIR-NILMRC-145/2020 Bangladesh
MT428552.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/KAZ/NCB-2/2020 Cazaquistao
MT371047.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/LKA/COV38/2020 Sri Lanka
MT755883.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/human/SAU/477/2020 Aréabia Saudita
Oceania
MT459985.1 [ Séndrome respiratdria_aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/GUM/GU-NHG-01/2020 [ Guam
Europa
MT358638.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/DEU/FFM1/2020 Alemanha
MT328032.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/GRC/10/2020 Grécia
MT511066.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/POL/PL-P10/2020 Polénia
America
MT350282.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/BRA/SP02cc/2020 Brasil
MT738101.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/BRA/HIAE-SP03/2020 Brasil
MT466071.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/URY /Mdeo-1/2020 Uruguai
MT470219.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/COL/Cali-01/2020 Colombia
MT679205.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/EUA/NYU-VC-017/2020 EUA
MT750353.1 Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/EUA/CA-CZB-1829/2020 EUA
Africa
MT731285.1 [ Sindrome respiratdria_aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/MAR/RMPS01/2020 [ Marrocos
MT324062.1 [ Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus 2 isolado SARS-CoV-2/humano/ZAF/R03006/2020 [ Africa do Sul

Tabela 6.15: Resultados das comparagoes de sequéncia de SARS-CoV-2.

Tempo

(s)

Tempo

Total (s)

Poténcia (W)

Energia (J)

Energia
Total (J)

CPU-only

230

230

100,52

23119,60

23119,60

FPGA-only

287

287

10,69

3068,03

3068,03

CPU
FPGA

35

244

244

99,86

3495,10

10,69

2608,36

6103,46
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Tabela 6.16: Pontuagoes de sequéncias SARS-CoV-2 em comparac¢ao com a sequéncia de
referéncia NC_045512.2 da China carregada no banco de dados publico NCBI em 31-DEZ-
2019 com data da ultima modificagdo 30-MAR-2020. Pontuagoes mais altas significam
mais similaridade.

Accesso Escore LCS | Pais Data de Atualizacao
MT135044.1 | 29899 China 06-ABR-2020
MT415321.1 | 29899 India 30-ABR~2020
MT466071.1 | 29899 Uruguai 16-MAI-2020
MT324062.1 | 29897 Africa do Sul 13-ABR-2020
MT350282.1 | 29897 Brasil 17-ABR-2020
MT358638.1 | 29897 Alemanha 14-MAI-2020
MT428552.1 | 29897 Cazaquistao 05-MAI-2020
MT374104.1 | 29896 Taiwan 24-ABR-2020
MT470219.1 | 29896 Colombia 14-MAI-2020
MT679205.1 | 29896 EUA 02-JUL-2020
MT731285.1 | 29896 Marrocos 08-JUL-2020
MT459985.1 | 29895 Guam 13-MAI-2020
MT328032.1 | 29894 Grécia 13-ABR-2020
MT371047.1 | 29893 Sri Lanka 23-ABR-2020
MT511066.1 | 29892 Polonia 26-MAI-2020
MT738101.1 | 29891 Brasil 09-JUL-2020
MT740381.1 | 29891 Bangladesh 10-JUL-2020
MT755883.1 | 29891 Arabia Saudita | 14-JUL-2020
MT750353.1 | 29889 USA 14-JUL-2020
MT762396.1 | 29886 Bangladesh 15-JUL-2020

do NCBI. Na tabela, os resultados sao ordenados da pontuacao LCS mais alta para a
mais baixa.

A primeira observacao é que, como esperado, todas as sequéncias sdo muito seme-
lhantes a sequéncia de referéncia. Considerando que todas as sequéncias possuem 29903
caracteres e que o valor atribuido para correspondéncias é 1, a pontuacao maxima possivel
do LCS é 29903. Isso significa que a similaridade das sequéncias na Tabela 6.16 estdao na
faixa de 99,98%-99,94%.

Nesse cenario, nossa ferramenta LCS pode ser usada como filtro, ajudando a deter-
minar quais sequéncias analisar com mais detalhes. Particularmente, os bidlogos teriam
como alvo as sequéncias que possuem a menor similaridade com a sequéncia de referéncia,
em busca de possiveis mutacgoes. Nosso estudo indica que as sequéncias MT750353.1 e
MT762396.1 sao de especial interesse, pois possuem a pontuacao mais baixa e sao bastante
recentes (iltima atualizagdo em 14 de julho e 15 de julho de 2020, respectivamente).

O estudo apresentado nesta secao foi reconhecido como relevante para a pesquisa em

Covid-19 e o artigo onde o estudo foi publicado [41] foi incluido pela OMS na litera-
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tura global sobre a doenga do coronavirus (https://search.bvsalud.org/global-literature-

on-novel-coronavirus-2019-ncov/resource/en/covidwho-812770).

6.4 Consideracoes Finais

Os resultados experimentais mostraram que a solucao proposta em FPGA é capaz de
consumir muito menos energia do que a solucado em CPU. Ao comparar 20 pares de
sequéncias de 50k, a energia usada foi 8572,74 Joules no FPGA, enquanto as mesmas
comparagoes usaram 72019,44 Joules na CPU. Com isso, observe que a CPU consumiu
8,4x malis energia para executar a aplicacao em comparacao com o FPGA. Portanto, com
a solugao somente FPGA, o consumo de energia foi significativamente menor no FPGA.
Nota-se também que o tempo de execugao em FPGA aumentou cerca de 1,13x em relagao
ao CPU.

Também mostramos que nossa solugao FPGA + CPU heterogénea é capaz de ter o
melhor tempo de execucao para os tamanhos de sequéncia considerados (10k, 20k e 50k),
quando comparada as solugoes somente FPGA e CPU. Se compararmos a solu¢do FPGA
+ CPU com a solugao somente FPGA, observamos uma redugao de cerca de 4x no tempo
de execugdo e um aumento de cerca de 2x no consumo de energia. Se a comparagao for
feita com a solucao apenas de CPU, a diminui¢do no tempo de execucao é de cerca de
1,13x e a reducao no consumo de energia é de cerca de 4x.

Ainda ha melhorias a serem feitas na implementacao FPGA do algoritmo LCS tanto
na parte do host quanto no design do HLLS, como adicionar uma estratégia de transferéncia
assincrona entre o host e o FPGA. Ainda ha espaco para otimizagoes no cdédigo HLS,
principalmente em relacdo ao uso da AXI-Stream Interface para aumentar o throughput
das portas de entrada/saida do LCS.
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Capitulo 7

Projeto da Arquitetura de
CPU+FPGA para Execucao LCS na

Nuvem

Neste capitulo, discutiremos o projeto da arquitetura para execugao da solugao proposta
no Capitulo 6 na Nuvem AWS. Nessa abordagem foi necessario implementar o c6digo em
linguagem de programacao C/C++, uma vez que ainda nao havia suporte a linguagem
HLS compativel com o sistema atual para instdncias de FPGA disponivel na Nuvem
AWS. Inicialmente, sao fornecidas informagoes sobre a instancia FPGA da Nuvem AWS
(Secao 7.1). A seguir, serd fornecida uma visao geral do projeto (Segao 7.2), que descreve
a arquitetura proposta adaptada a plataforma de nuvem e na se¢do subsequente serao
descritos os modulos que compdem essa arquitetura. Nas se¢oes 7.4 e 7.5 serao discutidos
o ambiente de hardware e as sequéncias utilizadas, respectivamente. A Secao 8.6 discute

os resultados experimentais e, por fim, a se¢do 7.7 apresenta consideracoes finais.

7.1 Instancia FPGA da Nuvem AWS

A nuvem AWS oferece maquinas virtuais (chamadas instdncias) com a plataforma FPGA
como um servigo. Esse servigo permite que usuarios fagcam uso dessa plataforma para
programar os FPGAs para executar alguma tarefa ou utiliza-las como infraestrutura de
outras aplicagoes em nuvem. Em outras palavras, na AWS os FPGAs sao oferecidos como
um servigo aos usuarios finais para acelerar seus aplicativos e programas.

Através do AWS Market Place é possivel obter as imagens de sistema e gerenciar as
instancias FPGA com os IPs ja inclusos na imagem, o que permite uma maior facilidade
em obter as configuragoes de cada placa FPGA sem necessidade de ter que buscar em

ferramentas de terceiros pelas especificagoes e datasheets de hardware.
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Em fevereiro de 2021, as instdncias da familia F1 inclufam: (a) um a oito FPGAs
Virtex Ultrascale+ VU19P, onde cada FPGA contém 8938000 elementos logicos e até
64GB RAM, (b) um host CPU Intel Xeon E5-2686 v4 de 8 a 64 vCPUs. Na instancia
F1, sendo fl1.2xlarge a utilizada na Tese, o médulo Xilinz Vivado é fornecido, bem como
o AWS CloudShell, que permite a execugao de programas e scripts.

A imagem da maquina Amazon ou Amazon Machine Image (AMI) é o servidor onde
a instancia é iniciada. A conexao na instancia é feita através do SSH. Seguindo a filosofia
pay-per-use da nuvem Amazon, é possivel desligar e ligar esta instancia quando necessario
para que a instancia somente esteja ativa quando for utilizada.

A imagem Amazon FPGA ou Amazon FPGA Image (AFI) é como o design completo
é definido. Essa imagem é utilizada na instancia F1. O AFI pode ser reutilizado quantas

vezes for necessario.

7.2 Visao geral do Projeto

Conforme mencionado na Secao 7.1, na nuvem AWS, a méquina virtual que contém o
FPGA possui também um host CPU, responsavel pelo gerenciamento da execuc¢ao no
FPGA. Como o nosso projeto admite uma arquitetura hibrida (CPU-FPGA), a aplicagao
LCS sera executada tanto no FPGA como no host CPU. Da mesma maneira que o exposto
no Capitulo 6 e controle da execucao ¢é feito integralmente no Host CPU.

A arquitetura da solucdo proposta com a instdncia AWS F1 é composta pelos com-
ponentes ilustrados na Figura 7.1. Sao eles o Host CPU e o FPGA. A instancia AWS
F1 interage com os seguintes médulos AWS: AWS Market Place; Amazon FPGA Image
(AWS AFI); Amazon Machine Image(AWS AMI); e o usuario. O médulo FPGA contem
o(s) co-processadores(es) projetado(s) nessa Tese, bem como a DMA Engine e as Bloc-
kRAMS. Dentro do host CPU estao os moédulos: Host Memory, CPU, Xilinz Vivado e
APP. Os modulos CPU e Xilinx Vivado sao, respectivamente, utilizados para compilacao
e geracao dos programas para execucao na CPU e no FPGA. Por fim o APP gerencia
e executa o escalonador determinando para qual plataforma cada par de sequéncias serd
comparado com o algoritmo LCS.

A Figura 7.1 mostra a sequéncia de passos e os mdédulos que compoem a nossa solu-
¢do. Para que seja instaurada uma instancia AWS F1 sdo necessarios alguns requisitos
basicos para que ela funcione corretamente e seja inicializada com os recursos necessarios
para compilacdo e execucao do codigo, tanto para a CPU quanto para o FPGA. Esses
requisitos sao a AWS AFI (Figura 7.1(b)) e AWS AMI (Figura 7.1(c)). A AWS AFI é
uma imagem de sistema que implementa os drivers IPs compativeis com a placa FPGA

que sera utilizada dentro da instancia e a AWS AMI é uma imagem de sistema que ga-
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Figura 7.1: Visao geral da arquitetura proposta na AWS.

rante o funcionamento de um sistema operacional utilizando as vCPUs e que gerencia a
comunicacao com o FPGA.

Uma vez feito isso é necessario fazer a configuragao da instancia F1 com chaves de
seguranga que permitem a conexao segura a mesma através de SSH. Uma vez conectado
a instancia via SSH, é necessario que seja feita outra configuracao, agora do ambiente
de desenvolvimento para executar a ferramenta Xilinz Vivado (Figura 7.1(f)), que sera
utilizada para compilacdo do codigo fonte em bitstream que executarda no FPGA. Em
seguida, ¢ feita a configuracao do ambiente de desenvolvimento do c6digo fonte em CPU
(Figura 7.1(e)) que sera executado no Host CPU (Figura 7.1(d)).

Uma vez esse passo pronto, o Usudrio envia o codigo-fonte (Figura 7.1(1)) e as se-
quéncias a serem comparadas para o Host memory e executa-se a compilagao do cdédigo
fonte para ambas as plataformas (FPGA e CPU). E necessério que essa compilacao seja
feita dentro da instancia, pois as imagens de sistema AMI e AFI sdo proprietarias e nao
permitem uso fora da instancia, pois o acesso aos arquivos de configuragao da placa FPGA
da nuvem AWS, bem como os drivers, nao estao disponiveis abertamente.

Apés a compilagao e geragdo do bitstream do programa a ser executado no FPGA
(Figura 7.1(5)), faz-se o uso da prépria ferramenta Xilinx Vivado para programar o FPGA,
que enviard o bitstream gerado para o FPGA (Figura 7.1(6)), executando a programagcao
do médulo Co-Processador LCS (Figura 7.1(g)) que ficard aguardando as sequéncias que
serao enviadas pelo APP (Figura 7.1(h)) que serd executado em CPU.

Dentro do Host CPU ¢ executado o APP (Figura 7.1(h)). Esse mddulo faz leitura
das sequéncias (Figura 7.1(1)) armazenadas na Host Memory e utiliza o escalonador
para selecionar quais sequéncias serao comparadas em CPU (Figura 7.1(3)) e quais se-

rao comparadas em FPGA (Figura 7.1(4)). As sequéncias que serdo comparadas em
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FPGA, entao sao enviadas via DMA para o FPGA utilizando o barramento de PCle. As
sequéncias 0 e 1 recebidas pelo DMA do FPGA sdo armazenadas dentro das Block RAMs
(Figura 7.1(7)) do FPGA através das suas interfaces de RAM (Figura 7.1(6)). A seguir,
o Co-Processador LCS (Figura 7.1(g)) faz a leitura das sequéncias nas Block RAMs e
executa a comparagao.

Apos cada comparacao, o score obtido é enviado para a meméria do Host CPU pela
DMA do FPGA e a DMA entrega os resultados para o APP (Figura 7.1(7)). Apés o
término de todas as comparagoes, os resultados sao colocados em um unico arquivo e

entregues ao usudrio (Figura 7.1(11)).

7.3 Descricao dos Mdédulos

7.3.1 Moébdulo FPGA

Através do médulo APP (Figura 7.1(h)), as sequéncias sdo enviadas para o FPGA através
do barramento DMA (Figura 7.1(5)) e armazenadas nas Block RAMs (Figura 7.1(6)).
Uma vez que se tenha as duas sequéncias, um sinal de controle dentro do FPGA indica
que ja é possivel iniciar a comparacao.

O principal componente do médulo FPGA é o médulo Co-Processador LCS (Fi-
gura 7.1(g)) que segue a mesma logica descrita na Se¢ao 5.1. Apenas o que difere aqui é
a linguagem utilizada para implementacao. Como nao havia suporte a HLS, foi feita uma
implementagao em C.

O trecho de cédigo principal que especifica o LCS usando Vivado C é apresentado no
Algoritmo 7.1. Inicialmente é definida uma matriz estatica de trés linhas L[3][M AX __N],
onde serao armazenados os resultados intermediarios a medida que a execucao do algo-
ritmo LCS progride. O tipo ul6 representa dados inteiros de 16-bits, sem sinal. A variavel
bi indica o indice do vetor (linha da matriz) que representa a diagonal a ser acessada e
modificada. O tipo u2 representa dados inteiros de 2-bits, sem sinal, pois a varidvel u2
s6 pode indexar uma das 3 diagonais. O céalculo da matriz de programacao dindmica é
feito por dois loops (linhas 7 e 13), que percorrem a matriz diagonal a diagonal.

A partir da linha 7 temos as iteragoes no célculo da matriz de programacao dindmica
por diagonal (indicada pela varidvel row) e armazenando os valores na matriz L partici-
onada em trés vetores das diagonais. Por fim, na linha 30, o resultado (escore maximo
identificado entre as duas sequéncias de entrada) estard no ltimo elemento da matriz L
de programacao dinamica indicado pelas variaveis bi e n.

O FPGA utiliza o sinal de controle para iniciar a execucao do algoritmo LCS com

as duas sequéncias armazenadas nas Block RAMs. Quando finalizada a comparacao das
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Algoritmo 7.1: Trecho da especificagao funcional do LCS usando Vivado.

1 #define MAX N 50000
2 static ul6 L[3] [MAX_N + 1]; //matriz de apenas 3 linhas para otimizar uso de BRAM

3
4 void lcs(volatile uchar X[MAX_N],volatile uchar Y[MAX_N],int m,int n,int *res) {

5
6 u2 bi = 0;

7 for (int row=1; row <= ((m + 1) + (n + 1) - 1); row+t+) {
8 int start_col = max(0, row - (m + 1));

9 int count = min3(row, ((n + 1) - start_col), (m + 1));

10

%% if (bi > 2) bi = 0; //alterna entre uma das 3 linhas de L

13 for (int k = 0; k < count; k++) {

14 int i = (min((m + 1), row) - k - 1);

%g int j = (start_col + k);

17 if (1 ==0 || j==0) { L[bil[j] = 0; }

18 else if (X[i - 1] == Y[j - 1]) {

19 if (bi == 0) L[bil[j] = L[1]1[j - 1] + 1;

20 else if (bi == 1) L[bi][j] = L[2][j - 1] + 1;

21 else L[bil[j] = L[0OJ[j - 1] + 1;

22 } else {

23 if (bi == 0) L{bi] [j] = max(L[2][j - 11, L[2]1[j1);
24 else if (bi == 1) LI[bi]l[j] = max(L[0]J[j - 1], L[O][j1);
25 ) else L[bil [j] = max(L[11[; - 11, LO11[31);
26

27

28 ) if (start_col < m) bi ++; //incrementa se existirem diagonais a processar
29

30  *res = L[bi] [n];

31}

sequéncias, o sinal de controle é colocado em idle. O escore da comparagao é entao enviado
pelo FPGA via DMA (Figura 7.1(7)) que entrega para o APP (Figura 7.1(h)).

7.3.2 Mobdulo APP

O moédulo APP (Figura 7.1(h)) executa o cédigo que foi compilado pela CPU (Fi-
gura 7.1(e)), que utilizard o escalonador descrito no pseudo-cédigo 6.1 da Segao 6.1.1,
fazendo a escolha de quais comparagoes serao feitas em CPU e quais serao em FPGA.
Apos a separacao das sequéncias pelo escalonador, as mesmas sao enviadas para cada
plataforma e da-se inicio as comparagoes. Ao final de cada comparacao, os resultados sdo
armazenados em um arquivo de texto informando os resultados de cada comparacgao feita
e isso ocorre tanto na CPU como no FPGA. O pseudo-cédigo do escalonador executado

no APP ¢é o apresentado no algoritmo 6.1.

7.4 Ambiente de Hardware

O ambiente de hardware utilizado para os experimentos na AWS consiste em uma maquina
dedicada com 8 vCPUs (8 threads executando em um Intel Xeon E5-2686 v4) e placa
FPGA Xilinx Virtex UltraScale VU19P. Em CPU foi desenvolvida uma implementacao

em C e que utiliza 1 core. O circuito com 2 co-processadores gerado pela implementacao
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de nosso componente FPGA proposto tem uma freqiiéncia de 250 MHz e utiliza os recursos

da placa conforme mostrado na Tabela 7.1.

Tabela 7.1: Tabela de recursos usados pelo circuito no FPGA na instancia da Amazon

F1.
Recurso | Usado | Disponivel Usado(%)
LUTS 29259 4085760 0,72
Registers | 45328 2148480 2,11
Blockram 225 2160 10,42
DSPs 71 3840 1,85
10B 64 1036 6,18
10 56 2072 2,56

Como pode ser visto, o circuito proposto ocupa relativamente poucos recursos na
FPGA Xilinx Virtex UltraScale VU19P. Note que, apesar de permitir a comparagao en-
tre duas sequéncias de 10K, 20K ou 50K, projetou-se um circuito tinico e com 2 co-

processadores, com capacidade maxima de comparacao de 50K.

7.5 Geracao de Sequéncias e Medidas

Para criar o conjunto de comparacoes, rodamos um script automatizado que gerou 40
sequéncias aleatérias de DNA de cada tamanho (10k, 20k, 50k), com um total de 20
comparagcoes para cada tamanho de sequéncia.

A poténcia foi medida usando a ferramenta Xilinz Vivado, que utiliza uma métrica
especulativa baseada nos recursos utilizados. A energia é a mesma para todos os testes
de FPGA, pois um tnico circuito foi implementado com capacidade para armazenar se-
quéncias de até 50.000 caracteres cada, conforme explicado na Secao 7.4. Para a CPU, foi
utilizada a ferramenta powerstat [25], que mede a energia elétrica do processador quando
o algoritmo estd rodando.

O tempo de execucao foi medido através do host conforme mostrado no Algoritmo 6.1
(Linhas 7 e 10) entao, a medigdo do tempo comega quando os threads de CPU e FPGA
sao criados e termina quando ambos os threads terminam a execucao, ou seja, o tempo
de execucgao é o tempo de execucao de todas as 20 comparacoes. No caso do FPGA, esse
tempo inclui o tempo de transferéncia dos dados para o FPGA até o retorno do escore ao
host. Apesar de ser em nuvem AWS, a instancia F1 permite apenas um usuario por vez,

o que torna insignificante a varia¢ao nas execugoes repetidas.
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7.6 Resultados Experimentais

Para a CPU e FPGA, respectivamente, foram feitas duas implementagoes: (1) uma CPU
e um co-processador no FPGA e (2) uma CPU e dois co-processadores no FPGA. Na
Secao 7.6.1 serao apresentados os resultados para uma CPU e um co-Processador e na
Secao 7.6.2 serao apresentados os resultados para uma CPU e dois co-processadores. Por

fim, a Secao 7.7 apresenta as consideragoes finais.

7.6.1 Uma CPU e um co-processador no FPGA

Tabela 7.2: Configuracoes do escalonador para 1 co-processador no FPGA

1 CPU Quantidade de
e 1 co-processador Comparacdes
no FPGA

Configuracgao CPU | FPGA
1CO-03C-17F 03 17
1CO-06C-14F 06 14
1CO-10C-10F 10 10
1CO-14C-06F 14 06
1CO-17C-03F 17 03

Para a execu¢ao com uma CPU e 1 co-processador no FPGA foram escolhidas 5
configuragoes, conforme mostrado na Tabela 7.2. A configuracao 1CO-10C-10F distribui
de maneira uniforme as sequéncias entre CPU e FPGA. As outras configuragdes executam
mais comparagoes no FPGA (1CO-03C-17F, 1CO-06C-14F) ou na CPU (1CO-14C-06F,
1CO-17C-03F).

A Tabela 7.3 apresenta os resultados obtidos para a configuracdo 1CO-03C-17F | nas
comparagoes de 10k, 20k e 50k. Para a nossa proposta CPU-FPGA, essa configuragao
prioriza o consumo de energia. Portanto, utilizando o FPGA para mais comparacoes,
essa configuragao favorece a redugao do consumo de energia. No entanto, em FPGA, a
comparagao de 20k demorou 11,34 vezes mais do que a comparagdo em CPU (Tabela 7.3).
Isso fez com que a energia consumida pelos dois dispositivos (CPU e FPGA) ficasse muito
proxima. O mesmo nao aconteceu com as comparagoes de 10k e 50k.

Na Tabela 7.4 temos os resultados de tempo e energia obtidos para a configuracao
1C0O-06C-14F. Se compararmos a comparacao de sequencias de 50k com a configuracao
1CO-03C-17F, nota-se que ha uma reducao de 18,03% no tempo total de execugao, para
um aumento de 36,55% no consumo de energia.

Na Tabela 7.5 temos a distribuicao igual das comparacoes para CPU e FPGA, com

10 comparacoes para cada. Aqui, nota-se que houve uma aproximacgao do tempo de
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Tabela 7.3: Tempo e energia obtidos para a configuracao 1CO-03C-17F na nuvem AWS.

03 UL e | Tompots | o pnanciacw) | g | Ercrts
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Tabela 7.4: Tempo e energia obtidos para a configuragao 1CO-06C-14F na nuvem AWS.

(1)2 ng: g g Tamanho | Tempo(s) giir;li)((;) Poténcia(W) | Energia(J) g;?l%;
F(ifgi 10k 22:22 22,46 10515’127;1 gig:?g 1184,74
F(;Igi 20k 23;3 89,83 Hifg 3328;3 4841,09

execugao para cada uma das plataformas, porém o consumo de energia ¢ significativamente
maior na CPU em relagdo a FPGA. Ao se comparar o tempo e energia total com a

configuracao 1CO-06C-14F, na comparacao de 50k, nota-se uma reducao de 28,09% no

tempo de execucao e um aumento de 45,62% na energia total.

Tabela 7.5: Tempo e energia obtidos para a configuragdo 1CO-10C-10F na nuvem AWS.

18 gﬁgg Tamanho | Tempo(s) $§$11)(2) Poténcia(W) | Energia(J) ’E(if;g(;a)
O T AR
FPGA 20k gifg 64,16 11123 6%;22 708,69
ST [ | WE| T

Na Tabela 7.6 temos a distribuicdo de 14 comparacoes sendo executadas em CPU

e 06 comparagoes no FPGA. Essa configuragao foi a que obteve resultados ruins, tanto

em tempo de execucao total como em energia total.

Se compararmos seus resultados

para com os da comparacao de 50k da configuracao 1CO-10C-10F, notamos um aumento

consideravel tanto no tempo de execuc¢ao como no consumo de energia.

E por tdltimo, a Tabela 7.7 apresenta a distribuicao de 17 comparagoes sendo executa-

das em CPU e 03 comparagoes no FPGA, em que o consumo de energia total é e o tempo

de execugao sao superiores aos das outras configuragoes.
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Tabela 7.6: Tempo e energia obtidos para a configuracao 1CO-14C-06F na nuvem AWS.

E1341:(;}();1/ Tamanho | Tempo(s) %EEII)(OS) Poténcia(W) | Energia(J) ’]Ii?;::(;rl%ti]a)
SO Bm aw WD
A X a0 hins | 83930
SO e e e OB

Tabela 7.7: Tempo e energia obtidos para a configuragdo 1CO-17C-03F na nuvem AWS.

§7F(P3)f(;{i/ Tamanho | Tempo(s) %EEII)(Z) Poténcia(W) | Energia(J) ’]Ii?c];::(;rl%?;
F%Ig; 10k 223? 25,02 10?’3? 25?;:2; 2616,86
rega | 2" mr 8| Uhg| | 00
SO e |

7.6.2 Uma CPU e dois co-processadores no FPGA

Para execucao com 1 CPU e 2 co-processadores no FPGA, substituimos as configuracoes
1CO-03-17F e 1CO-17C-03F por 2C0O-02C-18F e 2CO-18C-02F, respectivamente, para
que houvesse niimero par atribuido aos 2 co-processadores em FPGA (Tabela 7.8). As

demais configuragoes sao as mesmas da Segao 7.6.1.

Tabela 7.8: Configuragoes do escalonador para 2 co-processadores no FPGA

1 CPU Quantidade de
e 2 co-processadores Comparacoes
no FPGA

Configuracgao CPU | FPGA
2C0O-02C-18F 02 18
2C0O-06C-14F 06 14
2C0O-10C-10F 10 10
2C0-14C-06F 14 06
2C0O-18C-02F 18 02

A Tabela 7.9 apresenta os tempos e consumo de energia para a configuragdo 2CO-
02C-18F. Pode-se notar que essa distribui¢ao é a que prioriza o consumo de e o tempo de
execugao sao superiores aos das outras configuragoes.

A Tabela 7.10 apresenta os tempos e consumo de energia para a configuracao 2C0O-06C-

14F. Quando comparamos com a configuracao 2CO-02C-18F para tamanho 50k, nota-se
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Tabela 7.9: Tempo e energia obtidas para a configuragao 2C0O-02C-18F na nuvem AWS.

OO0 Tt | Tonpo) | oy | Poéncia) | Boerin | o
A R

Tabela 7.10: Tempo e energia obtidas para a configuracao 2CO-06C-14F na nuvem AWS.

(1)2 gﬁgﬁ Tamanho | Tempo(s) $§$11)(2) Poténcia(W) | Energia(J) ,E(iiﬂg(?;
e
SO | Py

que o tempo de execucao é 5,9% menor, porém o consumo de energia aumenta cerca de

2,3 vezes.

A Tabela 7.11 apresenta os tempos e consumo de energia para a configuracao 2C0O-10C-

10F. Aqui, ao compararmos os resultados de tamanho 50k, nota-se que houve um aumento

de 107,13% do tempo de execugdao na CPU em relagao a FPGA e o consumo de energia

no FPGA ¢é de 91,90% menor que na CPU. Considerando o consumo de energia total

(CPU-FPGA), ha um aumento de 43% em relagdo & comparagao de 50k da configuracao
2C0O-06C-14F.

A Tabela 7.12 apresenta os tempos e consumo de energia para a configuragao 2CO-

14C-06F. Nessa configuracao, ¢ possivel notar que o consumo total de energia é 30,83%

maior e o tempo de execucao é 38,26% maior quando comparado a configuracao 2CO-

10C-10F para sequéncias de tamanho 50k.

Tabela 7.11: Tempo e energia obtidas para a configuragao 2CO-10C-10F na nuvem AWS.

11(;) F(?IF(E:J K Tamanho | Tempo(s) TY(I)‘(EZII(P;()) Poténcia(W) | Energia(J) 'Eor’zzli(gje)l
R T
ppaa | e n i I I
SO [ ] Ry
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Tabela 7.12: Tempo e energia obtidas para a configuracao 2C0O-14C-06F na nuvem AWS.

(1);1 SII:’)(I}J.//X Tamanho | Tempo(s) gﬁ?;ll)((;) Poténcia(W) | Energia(J) ,E;G;g(;a)
AR R

Tabela 7.13: Tempo e energia obtidas para a configuracao 2CO-18C-02F na nuvem AWS.

(:;S S]Egg Tamanho | Tempo(s) gﬁ?;ll)((;) Poténcia(W) | Energia(J) ?;‘:i%;
U om0 T
S EE ] WA W

Por dltimo, a Tabela 7.13 apresenta os tempos e consumo de energia para a confi-
guragao 2C0O-18C-02F. Nessa configuracao, a CPU leva cerca de 1,66 vezes o tempo de
execucao em relagdo a FPGA quando comparado a configuracao 2C0O-02C-18F, porém
nota-se que houve um aumento significativo no consumo de energia na CPU , sendo que
o consumo de energia do FPGA, com a mesma quantidade de comparacoes, em relagao a
CPU foi de 1,28% em relagao a configuracao 2C0O-02C-18F para sequéncias de tamanho
50k.

7.6.3 Graficos Comparativos por Tamanho

A Figura 7.2(a) mostra o comparativo de tempo e energia entre diversas configuragoes
de comparagoes com sequéncias de tamanho 10k com 1 co-processador no FPGA. Nessa
figura, nota-se que o melhor resultado em energia foi obtido pela FPGA-only e que o
melhor resultado em tempo de execugao foi obtido pela configuracao 1CO-10C-10F. Se
considerarmos tanto o tempo de execucao como a energia, a configuragao 1CO-03C-17F
apresenta um bom compromisso entre esses dois fatores. Em relacao somente a consumo
de energia, hd um aumento de 94,94% quando comparado a execucao somente em FPGA,
porém hi uma reducao de 74,84% quando comparado & execucao somente em CPU.
Pode-se notar também que o comportamento tanto na nuvem AWS quanto no ambiente

stand-alone sdo similares.
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A Figura 7.2(b) mostra o comparativo entre todas as execugdes de comparagoes com
sequéncias de tamanho 10k com 2 co-processadores no FPGA. Da mesma forma que na
Figura 7.2(a), os melhores resultados em energia sdo obtidos pela FPGA-only. Diferente-
mente de 1 co-processador, os melhores resultados em tempo de execucao sao obtidos para
2C0-06C-14F. Para esse caso, uma configuracao com bons resultados tanto para energia
como para tempo de execugao seria a 2C0O-02C-18F. Em relagao somente a consumo de
energia, hd um aumento de 49,48% quando comparado & execugdo somente em FPGA,

porém ha uma reducao de 44,95% quando comparado a execucao 2CO-06C-14F.

Sequéncias de Tamanho 10k
1 Co-Processador

FPGA-only SR 384,10
CPU-only pi L1 2953,40
L T ey LTS 2616,86

218592

- e 10 75
1O - O e e 1950,83
LD ey A B 145275

1C0-03C-17F D 831,11

1 10 100 1000 10000
TaotalEnergia(l) W Tempo(s)
(a)
Sequéncias de Tamanho 10k

2 Co-Processadores

P - Oy e 385,14

CPU-onk 3728 2852,61

plwopb-iri gy 23,19 2374,00
2360,18
1623,10

- A e 1B 70
2O - O 15,90
- - AT e T 87 1073,00

200-020-15F  —T T 520,65
1 10 100 1000 10000
TotalEnergiall) mTempo(s)
(b)
Figura 7.2: Grafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 10k para cada
execucao do escalonador.

A Figura 7.3(a) mostra o comparativo entre diversas configuragoes de comparagoes
com sequéncias de tamanho 20k com 1 co-processador no FPGA. Também nesse caso, o
menor consumo de energia foi obtido pelo FPGA-only. Em relacdo ao tempo de execu-
¢ao, o menor tempo foi obtido pela configuragdo 1CO-10C-10F. Nota-se que a uma boa
configuracao é a 1CO-06C-14F em relacao a tempo de execugdo e consumo de energia.
Pode-se notar também que o comportamento tanto na nuvem AWS quanto no ambiente

stand-alone sao similares.
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A Figura 7.3(b) mostra o comparativo entre diversas configuragoes de comparagoes
com sequéncias de tamanho 20k com 2 co-processadores no FPGA. Para esse caso, o
melhor consumo de energia foi obtido pelo FPGA-only e o melhor tempo de execugao
foi obtido pela configuragao 2CO-06C-14F. Tanto a FPGA-only como a 2CO-02C-18F
apresentaram bons compromissos entre o tempo de execuc¢ao e o consumo de energia,

nesse caso.

Sequéncias de Tamanho 20k
1 Co-Processador

FPGA-ONY 131 67 1514,21

CPU-only 116,30 11826,80
100-17C-03F 5750 920,54
1C0-14C-06F iR 353,40
1C0-10C-10F 524 7085,69
1C0-06C-14F 5135 4841,09
1C0-03C-17F TI057 20912,41

1 10 100 1000 10000 100000

TotalEnergia(l] mTempois)
(a)

Sequéncias de Tamanho 20k
2 Co-Processadores

P O e F T 1485,57

CPU-ony 11622 14330,76
200-18C-02F 100l 12078,24
200-14C-06F 7o 10608,73
- L0 O e 7025,45
OO 06C- 1A 5422,50
200-02C-18F 722 2782,93

1 10 100 1000 10000 100000

TotalEnergiall) m Tempo (s)

(b)

Figura 7.3: Grafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 20k para cada
execuc¢ao do escalonador.

A Figura 7.4(a) mostra o comparativo entre diversas configuragoes de comparagoes
com sequéncias de tamanho 50k com 1 co-processador no FPGA. Como nos casos an-
teriores, o melhor consumo de energia foi obtido pelo FPGA-only. O melhor tempo de
execugao foi obtido pelo 1CO-10C-10F. Se considerarmos consumo de energia e tempo de
execugao, tanto a configuracao 1CO-06C-14F como a configuracao 1CO-03C-17F apre-
sentam bons resultados. Pode-se notar também que o comportamento tanto na nuvem
AWS quanto no ambiente stand-alone sao similares.

A Figura 7.4(b) mostra o comparativo entre diversas configuragbes de comparagoes

com sequéncias de tamanho 50k com 2 co-processadores no FPGA. Ainda nesse caso, o
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melhor consumo de energia foi obtido pela configuracao FPGA-only. O melhor tempo de
execucao foi obtido pela configuragao 2CO-06C-14F. Nota-se que tanto a FPGA-only como
a configuragdo 2C0O-02C-18F apresentam bons resultados tanto em tempo de execugao

como em consumo de energia.

Sequéncias de Tamanho 50k
1 Co-Processador

FPGA-only ROy Sesh, 40

CPLany 70717 745,65
1C0-17C-03F £03.10 §9100,75
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1CO-06C-14F EEEEE 35673,71
100-03C-17F R 21438,53

1 10 100 1000 10000 100000
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Figura 7.4: Grafico comparativo em relagdo a sequéncias de tamanho 50k para cada
execuc¢ao do escalonador.

7.7 Consideracoes Finais

Os resultados experimentais mostraram que, como esperado, a solugao proposta em FPGA
é capaz de consumir muito menos energia do que a solucao em CPU. Ao compararmos
as configuracoes que atribuiam maiores comparacoes a FPGA, nota-se que o consumo
de energia, em média, é cerca de 60% menor quando comparamos a solu¢ao em CPU-
only. As configuragdes 1CO-06C-14F e 2C0O-02C-18F para as sequéncias de tamanho de
50k se apresentam como uma boa solu¢ao considerando tanto o tempo de execugao como

consumo de energia total.
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As configuragoes hibridas (CPU-FPGA) que atribuiram maiores quantidades de com-
paracoes para a CPU, se mostraram pouco eficazes em relagao ao consumo de energia,
quando comparados a FPGA-only, porém obtiveram valores menores de consumo de ener-
gia total quando comparados a CPU-only.

Entretanto, quando comparamos as configuragoes em que se atribuem as mesmas quan-
tidades de comparagoes, como por exemplo as configuragoes 2CO-18C-02F e 2C0O-02C-
18F, em que sao atribuidas 18 comparagoes executando em cada plataforma, é possivel
notar que o FPGA consome apenas 8,10% da energia consumida pela CPU para a mesma
quantidade de comparagoes.

Com base nos resultados obtidos, mostramos que a nossa solucao hibrida CPU-FPGA
apresenta bons resultados se considerarmos somente o tempo de execucao ou se conside-
rarmos tanto o tempo de execugao como o consumo de energia. Mostramos também que,
dependendo da comparacao e do nimero de co-processadores, a configuragdo que apre-
senta melhores resultados combinados muda. Isso mostra a importancia de uma solucao
hibrida e flexivel, onde o usuario pode definir a carga de trabalho relativa entre os dois
tipos de dispositivos (CPU e FPGA).
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Capitulo 8

Conclusao e Trabalhos Futuros

8.1 Conclusao

A presente Tese propos e avaliou uma solucao do algoritmo LCS para comparacgao de
sequéncias biolégicas em HLS para FPGAs e uma estratégia hibrida CPU+FPGA que
usa um escalonador ponderado, tanto para plataformas stand-alone como em nuvem.

Nossa solucdo FPGA (a) utilizou BlockRAMs para armazenar as sequéncias, que sao
acessadas através dos barramentos DMA da FPGA; (b) otimizou as iteragoes do célculo
da matriz de programagao dindmica; e (c) reduziu o custo do espago de meméria usando
apenas 3 vetores para armazenar os valores com o calculo na diagonal. Também propuse-
mos uma estratégia CPU+FPGA que utiliza um escalonador round-robin ponderado para
distribuir as comparagoes de sequéncias entre os dispositivos (CPU ou FPGA).

Os resultados mostraram que, conforme esperado, a solucao proposta em FPGA é
capaz de consumir muito menos energia do que a solucao em CPU. Portanto, na maioria
das execugdes o consumo de energia foi significativamente menor no FPGA. Mostramos
também que nossa solucao hibrida CPU+FPGA é capaz de obter tempos de execugao
menores para os tamanhos de sequéncia considerados (10k, 20k e 50k), quando comparada,
as configuragoes FPGA-only.

Ao se comparar um lote de 20 pares de sequéncias de 50K no nosso ambiente stand-
alone, verificamos que a configuracao 2CO-6C-14F (2 co-processadores em FPGA, 6 com-
paragoes em CPU e 14 comparacoes em FPGA) obteve o menor tempo de execucao. Isso
mostra que o paralelismo entre CPU e FPGA contribui para o desempenho da aplicagao.
Conforme esperado, a configuracao FPGA-only obteve menor consumo de energia, que
foi mais do que 2 vezes menor do que o segundo melhor resultado.

Na comparacdo dos mesmos pares de sequéncias na nuvem AWS, a configuragao
FPGA-only com dois co-processadores executou-se no menor tempo e consumiu menos

energia. Em termos de tempo de execucao, o desempenho da FPGA-only ficou préximo
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do desempenho da configuragao 2CO-6C-14F porém, para esta configuracao, o consumo
de energia cresceu mais de 5 vezes. Isso mostra que o comportamento na nuvem ¢ dife-
rente do comportamento na plataforma stand-alone, pois uma maior disponibilidade de
recursos, configuragoes e opcoes tanto da ferramenta quanto da placa, altera a maneira
como a ferramenta de sintese calcula o caminho critico do circuito, roteamento e mapea-
mento dos blocos légicos e gera o arquivo bitstream diferente na nuvem AWS. Com isso,
fica claro que oferecer alternativas de execucao somente em CPU, somente em FPGA ou
em plataforma hibrida CPU+FPGA é importante para o bom desempenho/baixo con-
sumo de energia da nossa aplicagao, tanto na execugao stand-alone como na execug¢ao na

nuvem.

8.2 Trabalhos Futuros

Como trabalhos futuros notamos que ainda ha espaco para otimizagoes no codigo HLS,
principalmente no que diz respeito ao uso de AXI-Stream Interface para aumentar o
throughput das portas de entrada/saida do LCS e apontar e verificar os pragmas do HLS
que possam ainda ser utilizados na solugao.

Com a presente Tese, mostramos que o uso de uma solugao hibrida CPU+FPGA pode
melhorar tanto o tempo de execugao quanto o consumo de energia. No entanto, precisa-
mos entender melhor quais fatores dos ambientes e das sequéncias comparadas possuem
maior impacto no tempo de execuc¢do e/ou consumo de energia, e visamos explorar esse
aspecto em trabalho futuro. Com o entendimento desses fatores, sera possivel escolher a
configuragao mais adequada a determinado conjunto de comparacoes e a uma plataforma
particular.

Também sugerimos realizar estudos complementares para determinar o impacto do
consumo de recursos da placa, bem como do circuito gerado pela ferramenta, aumentando
o tamanho das sequéncias a serem comparadas no FPGA. Os resultados preliminares
indicam que é possivel configurar mais de dois co-processadores LCS no FPGA, de forma
que mais de dois pares de sequéncias de H0K possam ser processados em paralelo, quase
sem impacto no consumo total de energia.

Ainda sugerimos, como um trabalho futuro de maior porte, uma modelagem mate-
mética de otimiza¢do multiobjetivo com objetivos conflitantes (minimizar o tempo de
execugao e minimizar o consumo de energia). Com essa modelagem, poderemos determi-
nar a fronteira de pareto considerando esses objetivos. Assim, seria possivel construir uma
framework baseada na modelagem matematica e em execugoes passadas que escolheria a

melhor distribuicao caso a caso.
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Como um outro trabalho futuro, sugerimos investigar a aplicacdo de reconfiguragao
parcial de forma dinamica, que adaptaria o circuito do algoritmo de acordo com o tama-
nho das sequéncias comparadas ou ainda alocar mais co-processadores de acordo com a
disponibilidade de recursos a medida que fosse necessario pela framework.

Por fim, deseja-se integrar outras estratégias ao escalonador, como roubo de traba-
lho e distribuicao dindmica de carga de trabalho, e compara-las ao nosso escalonador

ponderado.
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Abstract. This paper presents an implementation of the Longest Common Sub-
sequence (LCS) algorithm for comparing two biological sequences using High
Level Synthesis (HLS) for FPGAs. Results were obtained with a CPU Intel
Core® i7-3770 CPU and a FPGA Xilinx® ADM-PCIE-KU3 that has a Xilinx
Kintex® UltraScale XCKUO060-2. Our experiments showed that the CPU imple-
mentation consumed 6.8x more energy to execute compared to FPGA.

Resumo. Este trabalho apresenta uma implementacdo do algoritmo Longest
Common Subsequence (LCS) para comparagdo de duas sequéncias biologicas
utilizando linguagem de alto nivel High Level Synthesis (HLS) para FPGAs.
Foram comparados resultados entre a execucdo em uma CPU Intel Core i7-
3770 e uma FPGA Xilinx® ADM-PCIE-KU3 que possui uma Xilinx Kintex®
UltraScale XCKU060-2. Os resultados mostraram que a implementa¢cdo em
CPU consumiu 6,8x mais energia em relacdo a FPGA.

1. Introducao

A descoberta de padroes em sequéncias é um dos problemas mais desafiadores em bi-
ologia molecular e ciéncia da computagdo. Dado um conjunto de sequéncias, deve-se
encontrar o padrdo que ocorre com maior frequéncia. Em um processo de busca exata, a
busca por um padrao de m letras pode ser resolvida por uma simples enumeracao de todos
os padrdes de m letras que aparecem nas sequéncias. No entanto, quando se trabalha com
sequéncias, realiza-se a busca aproximada pois os padroes incluem mutagdes, insercoes
ou remocoes de nucleotideos [Bucak and Uslan 2011].

O alinhamento de sequéncias expde claramente os padrdoes que ocorrem com
maior frequéncia, sendo util para descobrir informacdo funcional, estrutural e evolu-
ciondria em sequéncias bioldgicas. Para tanto, € necessario descobrir o alinhamento
6timo, que maximiza a similaridade entre as sequéncias. Sequéncias muito parecidas
(similares) provavelmente t€ém a mesma funcao e, se forem de organismos diferentes, sdo
definidas como homdlogas caso tenha existido uma sequéncia que seja ancestral de am-
bas [Mount 2001]. A similaridade de sequéncias pode ser um indicio de vdrias possiveis
relacdes de ancestralidade, inclusive a auséncia de uma origem comum [Arslan 2004].

Na comparacdo de duas sequéncias bioldgicas calculam-se, a partir de métodos
computacionais, métricas que ajudam a identificar o seu grau de relacionamento. Uma
dessas métricas € o escore, que € atribuido a um alinhamento. Um alinhamento € defi-
nido como um pareamento, residuo a residuo, das sequéncias. Um par de residuos das
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1 | INTRODUCTION

Sequence patternrecognitionis one of the most challenging problems in molecular biology and computer science. Given a set of sequences, one must
find the pattern that occurs most frequently. In exact pattern matching, the search for a pattern of m letters can be solved by a simple enumeration
of all the patterns of m letters that appear in the strings. However, when working with biological sequences, the approximate pattern matching is
usually performed because the patterns include nucleotide mutations, insertions or removals.! The focus of this article is on approximate pattern
matching.

A sequence is considered as an ordered set of residues, that is, characters, and the sequence alignments clearly expose the patterns that occur
most frequently, being useful to discover functional, structural, and evolutionary information in biological sequences. Therefore, it is important to
find the optimal alignment, which maximizes the similarity between the sequences. Very similar sequences probably have the same function and,
if the sequences are from different organisms, they may be defined as homologous, if there is a sequence which is ancestral to both.2 Sequence
similarity can be an indication of several possible ancestral relationships, including the absence of a common origin.®

When comparing two biological sequences, metrics are calculated using computational methods to help identify their degree of relationship.
One of these metrics is the score, which is assigned to an alignment. An alignment is defined as a pairing, residue by residue, of the sequences.
A pair of residues (characters) from the two sequences can be defined as match, when the characters are equal; mismatch, when the characters
are distinct; or a gap, when the residue of a sequence is aligned with a gap.2 Among the various biological sequence comparison algorithms in the
literature, the longest common subsequence (LCS)* algorithm is one of the most used. Other algorithms that are also used for sequence comparison

are Smith-Waterman,” Needleman-Wunsh,® and Hirschberg.”

Concurrency Computat Pract Exper. 2020;e6007. wileyonlinelibrary.comfjoﬂu@gl/cpe © 2020 John Wiley & Sons, Ltd. 1o0f14
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