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A andlise de desempenho de aplicacdes paralelas apresenta desafios ausentes na de apli-
cacoes sequenciais, a medida em que deseja-se avaliar diversos fluxos de execu¢do simultane-
amente. Fatores que adicionam complexidade a andlise incluem a interconexao de unidades
de processamento em topologias complexas, em redes com trafego possivelmente compar-
tilhado, bem como o uso de diferentes ferramentas e escalonadores de recursos. Uma das
abordagens para realizar tal diagnostico consiste no rastreamento da execugdo da aplicagdo e
na posterior anélise de seus rastros de execugao.

Como na andlise de aplicacdes sequenciais, € desejavel a comparagdo de diferentes ver-
soes ou execucdes de uma mesma aplicagdo paralela. Dentro da andlise de rastros de exe-
cucdo €, portanto, necessdrio realizar a comparacdo dos mesmos. Porém, a medida em que
estes aumentam em tamanho e complexidade, a comparacdo manual torna-se ineficiente e até
mesmo impraticavel. Portanto, observa-se a necessidade de uma comparacao automaética.

Para enfrentar os diversos desafios apresentados pela complexidade de tal comparacao,
os autores buscaram na literatura as estratégias desenvolvidas até entdo, estudando-as na
busca de melhorias e implementando-as verificando sua validade. No trabalho descrito neste
resumo foi estudada a estratégia de alinhamento global de sequéncias. A estratégia consiste
na comparacao par-a-par dos eventos de dois rastros afim de alinhar regides semelhantes.
Realca-se tais regides ao usudrio, permitindo-o identificar facilmente por¢cdes comparaveis.
Tal técnica € a mesma utilizada na comparagdo de sequéncias genéticas.

Realizada uma implementagdo prépria da técnica supracitada procura-se diferenciar-se
de trabalhos anteriores. Para tal, os autores estudam diferentes formas de apresentar os re-
sultados da comparagio ao usudrio, utilizando técnicas de agregacdo de dados, bem como
métodos de comparagdo diferenciados, como um alinhamento semi-global das sequéncias.
Adicionalmente, a ferramenta desenvolvida pelos autores € de codigo aberto e livre, diferente
de implementagdes anteriores.

No que diz respeito a viabilidade da implementacao, primeiramente foram realizados tes-
tes de desempenho com rastros artificiais, e posteriormente com rastros de aplicagdes reais.
Apesar de um estudo mais aprofundado ser necessario, os tempos de execucao foram consi-
derados aceitdveis, ficando préximos dos obtidos por trabalhos anteriores para aplicagdes de
médio porte.

Tais resultados permitem pensar no desenvolvimento de uma ferramenta escaldvel ao
tamanho de rastros de aplicagdes maiores. A continuagcdo do trabalho resume-se em uma
andlise critica das alternativas sugeridas até entdo, bem como na realiza¢do de testes com
aplicacdes de larga escala, e a constante busca por melhora no desempenho.



