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Motivação
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Exemplo ilustrativo de um alinhamento (GONÇALVES, Macks Wendhell, [s.d.].)

● É um problema NP-difícil, com alta demanda computacional e de 
memória. 

● O alinhamento múltiplo de sequências (AMS) é uma técnica 
fundamental na bioinformática por revelar relações funcionais e 
evolutivas entre sequências biológicas como DNA, RNA e 
proteínas.



Heurísticas: 
● Rápida, mas não 

necessariamente ótima.
○ MAFFT
○ ClustalW

Exatas: 
● Custosa, mas pode garantir a 

solução ótima.
○ PA-Star1
○ PA-Star2

Existem diferentes estratégias para alinhamento de sequências.

Colaboração
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PA-Star: o programa é uma versão paralela baseada no 
algoritmo exato A-star (A*), usando CPUs para AMS.

Versão atual (PA-Star2): otimização da divisão de tarefas 
em máquinas com processadores assimétricos 
(Asymmetric Multicore Processors – AMPs).

Motivação



Objetivos

● Comparar PA-Star1 e PA-Star2 em desempenho e uso de 
memória, identificando qual a melhor versão.

● Avaliar a aplicação da melhor versão em um workflow científico 
para o AMS ótimo:

Terra, R., Souza, K., Rocha, H., Osthoff, C., Carvalho, D., and Ocana, K. 
Workflow para alinhamento exato de sequências em sistemas de 
processamento de alto desempenho. In Anais do XXVI Simpósio em 
Sistemas Computacionais de Alto Desempenho (SSCAD 2025), Bonito, 
MS, Brasil. Sociedade Brasileira de Computação, SBC.
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Metodologia Experimental

● Ambiente computacional:
○ Supercomputador Santos Dumont (SDumont)
○ Nós com 2× Intel Xeon Cascade Lake Gold 6252 (48 núcleos, 

384 GB RAM). Para testes de alta memória: nós com 768 GB 
RAM.

● Dados de sequências:
○ Arquivos multiFASTA de proteínas do banco BAliBASE 

(Benchmark Alignment dataBASE).
■ Iniciais: glg, 1sbp, 1aboA, 1ac5.
■ Intermediários: gal4, 1gpb, arp, 1sesA, 2myr, 2cba, 1hvA, 

2ack, actin.
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Metodologia: Dados de Entrada
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Resultados: PA-Star1 x PA-Star2

● A maior redução no tempo de execução foi de 68,6%.

● Todos os arquivos tiveram redução no consumo de memória, 7 dos 13 superior a 
20%. 8



Resultados: PA-Star1 x PA-Star2

● Na maioria dos casos, redução no tempo de execução de 50% ou mais. 
A maior redução foi de 68,6%. Redução média do tempo de 53,6%.
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Resultados: PA-Star1 x PA-Star2

● Todos os arquivos tiveram redução no consumo de memória, 7 dos 13 
superior a 20%. Redução média no consumo de RAM de 28,46%.
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Diagrama básico da aplicação do programa PA-Star2 
em um workflow científico

PA-Star2

Implementado em PyCOMPSs 
(framework de gerenciamento de tarefas paralelas)

Adaptado de Terra, et al. (2025)
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Aplicação em um workflow científico

12



Conclusão

● PA-Star1 x PA-Star2: na maioria dos casos, o PA-Star2 teve redução 
em 50% ou mais no tempo de execução dos alinhamentos.

● Ainda apresenta limitações no AMS com grandes conjuntos de 
sequências (no máximo 9 sequências). 

● O PA-Star2 foi escolhido para integrar um workflow, proposto por 
Terra et al. (2025), demonstrando ser viável o AMS mesmo com 
conjuntos significativos iniciais de sequências.

Etapas futuras: ampliar as análises com outras bases de sequências 
biológicas e dados de maior complexidade, além de comparar o uso 

do PA-Star2 em um workflow científico com outras aplicações de 
algoritmos exatos na literatura.
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