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Resumo

Uma area promissora para o projeto e desenvolvimento de sistemas distribuidos
tem sido a Bioinformatica, um campo de pesquisa interdisciplinar que usa co-
nhecimentos de Ciéncia da Computacao, Matematica e Estatistica para resolver
problemas de Biologia Molecular.

Entretanto, apesar do amplo desenvolvimento e uso de tecnologias distribuidas
no comércio, industria e meio académico, os sistemas distribuidos baseados no
modelo Peer-to-Peer (P2P) ainda permanecem relativamente inexplorados no
campo cientifico. Nesta dissertacao, propomos uma nova arquitetura distribuida
para a execucao de aplica¢oes em Bioinformética, particularmente o BLAST (Ba-
sic Local Alignment Search Tool), utilizando o modelo P2P. O BLAST é uma
familia de ferramentas que identifica a similaridade entre seqiiéncias de DNA
ou RNA fornecidas pelo usuério e seqiiéncias existentes em bancos de dados de
aminoacidos e nucleotideos. Neste trabalho, projetamos e desenvolvemos um
framework, baseado na plataforma P2P JXTA, para distribuir o processamento do
BLAST entre dois ou mais dominios remotos utilizando um algoritmo de escalona-
mento de tarefas do tipo ”alternancia circular” (round robin) em uma rede privada
virtual. O sistema conta ainda com um mecanismo de presenca para anunciar o
estado (ativo/inativo) dos Peers, e a flexibilidade de adicionar e remover servigos
de forma dinamica, isto é, sem a necessidade de reiniciar a aplicacao. Os resul-
tados do processamento do BLAST foram armazenados em um diretério FTP
através de uma conexao segura.

O banco de dados utilizado pelo BLAST foi o nr, o maior banco de da-
dos de nucleotideos disponivel no National Center for Biotechnology Information
(NCBI). Analisamos os ganhos reais de execucao de arquivos contendo seqiiéncias
de DNA em 10 maquinas, distribuidas entre trés dominios remotos, de forma a
verificar a aplicabilidade da abordagem P2P em um ambiente de testes real, e
o impacto que as limitagoes de memoria RAM de cada maquina exerce sobre o
tempo de execugao total do sistema. Os bons resultados obtidos motivam novas
melhorias no modelo atual, como inclusao de novos algoritmos de escalonamento
de tarefas ou mecanismos de tolerancia a falhas, além do uso desta arquitetura
em projetos reais de Bioinformaética.

Palavras-chave: Processamento Distribuido, Bioinformatica, Peer-to-Peer, JXTA,

BLAST



Abstract

A rewarding area for the project and design of distributed systems has been
Bioinformatics, an interdisciplinary research field that uses knowledge from Com-
puter Science, Mathematics and Statistics to solve problems in Molecular Biology.

Nevertheless, in spite of the development and use of distributed technologies
in business, industry and academia, distributed systems based on the Peer-to-
Peer (P2P) model are still relatively unexplored in the scientific field. In this
dissertation, we propose a new distributed architecture to the execution of Bioin-
formatics applications, particularly the BLAST (Basic Local Alignment Search
Tool), using a P2P computing model. The BLAST is a suite of tools that ver-
ify the similarity between DNA or RNA sequences issued by the user and the
sequences stored in nucleotides and aminoacids databases. In this work, we de-
signed and developed a framework, based on JXTA P2P platform, to distribute
BLAST processing among two or more remote sites according to a round robin
task-scheduling algorithm in a virtual private network. The system has also a
presence mechanism to advertise the status of the Peers (online/offline), and the
flexibility to dynamically add or remove services, that is, without restarting the
application. The results of the BLAST processing were stored in a FTP directory
through a secure connection.

The database used by BLAST was nr, the largest nucleotide database available
at the National Center for Biotechnology Information (NCBI). We analyzed the
real gains of the execution of DNA sequence files in 10 machines, distributed
among three remote sites, to verify the applicability of the P2P approach in
a real testbed environment, and the impact that RAM memory limitations of
each machine has over the total execution time of the system. The good results
obtained motivate us new improvements in the current model, like the inclusion
of new task scheduling algorithms or fault tolerance mechanisms, and the use of
this architecture in real Bioinformatics projects.

Keywords: Distributed Systems, Bioinformatics, Peer-to-Peer, JXTA, BLAST
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Capitulo 1

Introducao

A descoberta da estrutura em dupla hélice da molécula de DNA por Watson e
Crick [3], em 1953, configurou-se como um marco importante para a Biologia
Moderna, que desde entao teve um grande desenvolvimento, culminando com um
periodo da Biologia Molecular denominado Era Genomica da Biologia. Gragas
aos avancos provenientes da uniao entre a Biologia Molecular e as ciéncias exa-
tas, notadamente a Ciéncia da Computacao, as proteinas e dcidos nucléicos, es-
truturas que tornam possivel a vida, passaram a ser melhor estudados e seus
interrelacionamentos puderam ser melhor compreendidos.

Outro marco igualmente importante ocorreu com o Projeto Genoma Hu-
mano [4], coordenado pelo Departamento de Energia dos EUA e finalizado em
2003. Este projeto durou 13 anos e envolveu laboratoérios de varias partes do
mundo com o objetivo principal de sequenciar totalmente o DNA humano. Devi-
do a magnitude deste projeto, genomas de outros organismos mais simples tais
como bactérias, moscas e ratos também foram seqiienciados com o objetivo se-
cundario de aperfeicoar as técnicas e ferramentas de seqiienciamento a serem
empregadas no seqiienciamento do genoma humano. Além dos objetivos citados,
este projeto buscou:

e armazenar as informacoes do projeto em bancos de dados;

e aperfeicoar as ferramentas de andlise de dados bioldgicos;

e transferir as tecnologias do projeto para o setor privado;

e discutir questoes éticas, sociais e legais originarias do projeto;

A partir do Projeto Genoma Humano seguiram-se outros esforcos de seqiien-
ciamento de genoma em véarias partes do mundo, inclusive no Brasil. Dentre
os laboratorios e institutos que se tornaram referéncia neste tipo de projeto
destacam-se o Sanger Institute [5], o National Center for Biotechnology Infor-
mation (NCBI) [6], o European Molecular Biology Laboratory (EMBL) [7], e o
DNA Data Bank of Japan (DDBJ) [8]. Os dados provenientes dos projetos de
seqiienciamento de genoma ao redor do mundo alimentam continuamente os ban-
cos de dados de DNA e proteinas das instituicoes citadas, e em iniimeras outras
instituicoes publicas e privadas ao redor do mundo.
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Os bancos de dados de seqiiéncias bioldgicas e as ferramentas associadas
para pesquisa-los tornaram-se vitais na Biologia Molecular moderna. Tais ban-
cos funcionam como repositorios de seqiiéncias, e permitem a recuperacao de
qualquer seqiiéncia de DNA, RNA ou proteina por um titulo ou ntmero de
acesso. A Figura 1, por exemplo, mostra uma entrada tipica existente no Gen-
Bank, um banco de dados piblico de nucleotideos e anotagoes biologicas, con-
struido e distribuido pelo NCBI. Além disso, esses arquivos sao acessiveis via
Internet, e existe uma grande colecao de softwares para busca, visualizacao e
manipulacao de seqiiéncias. Entretanto, um aspecto mais importante que esta
funcao de armazenagem e transferéncia de dados é o fato destes bancos de dados
agirem como ”geradores de novos conhecimentos”, pois permitem recuperacoes
de seqiiéncias baseadas em similaridades entre duas ou mais sequéncias. Gragas
a isto, seqiiéncias novas podem ser comparadas com seqiiéncias catalogadas e de
funcionalidade conhecida, o que permite inferir a funcao de genes e proteinas
recém descobertos.

LOCUS MMU22421 2235 bp DNA linear ROD 23-MAR-1995
DEFINITION Mus musculus obesity protein (ob) gene, complete cds.
ACCESSION  U22421

VERSION U22421.1 GI:726296
KEYWORDS
SOURCE Mus musculus (house mouse)

ORGANISM Mus musculus
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Glires; Rodentia;
Sciurognathi; Muridae; Murinae; Mus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 2235)
AUTHORS Chehab,F.F. and Lim,M.E.
TITLE Genomic organization and sequence of the mouse obesity gene
JOURNAL  Unpublished (1995)
REFERENCE 2 (bases 1 to 2235)
AUTHORS Chehab,F.F. and Lim,M.E.
TITLE Direct Submission
JOURNAL Submitted (09-MAR-1995) Farid F. Chehab, Laboratory Medicine,
University of California, San Francisco, 505 Parnassus Avenue, San
Francisco, CA 94143-0134, USA
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..2235
/organism="Mus musculus"
/mol_type="genomic DNA"
/strain="C57BL/6J"
/db_xref="taxon:10090"
/chromosome="6"

gene join(1..144,1876..2235)
/gene="ob"
CDS join(1..144,1876..2235)
ORIGIN

1 atgtgctgga gacccctgtg tcggttcctg tggetttggt cctatctgtc ttatgttcaa
61 gcagtgccta tccagaaagt ccaggatgac accaaaaccc tcatcaagac cattgtcacc

2221 agccctgaat gctga
//

Figura 1.1: Uma entrada tipica no banco de dados GenBank

O uso de bancos de dados de seqiiéncias cresce rapidamente assim como o
tamanho dos préprios bancos de dados. A Figura 1.2 mostra o crescimento do
banco de dados GenBank entre os anos de 1982 a 2005. Um grande esforgo foi
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empregado no sentido de integrar varios bancos de dados para permitir o com-
partilhamento de informacao e processamento automatico de consultas complexas
que necessitam de interacao entre varias bases de dados.

Crescimento do GenBank
(1982 - 2005)

Pares de Bases de DNA
(Bilhoes)

Seqiiéncias (milhoes)

W Pares de bases
—+=Seqiéncias

1982 1986 1990 1994 1998 2002

Figura 1.2: Crescimento do Banco de Dados GenBank

No Brasil, o seqiienciamento de genoma teve seu primeiro grande impulso com
o projeto de seqiienciamento do genoma do fitopatégeno Xylella fastidiosa [9],
responsavel pela "praga do amarelinho”que ataca plantacoes de laranja, prin-
cipalmente no estado de Sao Paulo, ocasionando grandes prejuizos financeiros.
Este projeto foi patrocinado pela Fundacao de Amparo a Pesquisa do Estado de
Sao Paulo (FAPESP) e contou com pesquisadores de vdrias institui¢oes de en-
sino e pesquisa brasileiros. O sucesso deste projeto permitiu que outros projetos
de seqiienciamento pudessem ser iniciados. Este projeto teve excelente projecao
internacional com a publicagdo dos resultados na renomada revista Nature [9],
e permitiu que projetos similares pudessem ser desenvolvidos no pais. A im-
portancia deste tipo de iniciativa é evidente, pois gragas a tais projetos o pais
tem a chance de gerar conhecimento em uma area estratégica, criar independéncia
cientifica em relacao aos paises desenvolvidos, e colocar as ciéncias bioldgicas a
servigo da solugao de problemas préprios do Brasil.

Entre os projetos que se seguiram ao da Xylella fastidiosa temos o mapea-
mento do genoma da cana-de-agiicar, do cancer humano (em colaboragdo com o
Instituto Ludwig para Pesquisa do Cancer), do café, dentre outros. Em ambito
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nacional, tivemos o Projeto Genoma Brasileiro [10], criado pelo CNPQ em dezem-
bro de 1999, e que conta com a participacao de 25 grupos de pesquisa nacionais.
O primeiro organismo escolhido para ser seqiienciado por este consércio foi o
Chromobacterium violaceum (uma bactéria capaz de sintetizar compostos an-
tibidticos e anti-tumorais). Este projeto de seqiienciamento terminou em 2001, e
o consércio atualmente trabalha no seqiienciamento do genoma do Mycoplasma
synoviae, um agente causador de doencas endémicas em aves. Tivemos também o
projeto Genolyptus, responsavel pelo seqiienciamento do eucalipto (Fundo Verde-
Amarelo/MCT).

Em ambito regional temos a criagao de redes regionais de seqiienciamento de
genoma, dentre as quais:

e Rede Genoma do Estado de Minas Gerais (Schistosoma mansoni);
e Rede Genoma Nordeste (Leishmania chagasi);
e Rede Genomica do Estado da Bahia e Sao Paulo (Crinipellis perniciosa);

e Rede Genoma do Consércio do Instituto de Biologia Molecular do Paran4,
FIOCRUZ e Universidade de Mogi das Cruzes ( Trypanossoma cruzi);

e Programa Genoma do Estado do Parana (Herbaspirillum seropedicae);
e Rede Genoma do Rio de Janeiro (Gluconacetobacter diazotrophicus);

e Rede Sul de Andlise de Genomas e Biologia Estrutural (Mycoplasma hyop-
neumoniae);

e Rede Genoma Centro-Oeste (Paracoccidioides brasiliensis)

Em 2001, trés institui¢bes do Centro-Oeste - Universidade de Brasilia (UnB),
Universidade Catélica de Brasilia (UCB) e Embrapa Recursos Genéticos e Biotec-
nologia - uniram esforgos na criagao de uma rede de Bioinformatica denominada
BIOFOCO (Rede de Pesquisa em Bioinformatica do Centro-Oeste) [11]. O ob-
jetivo da rede BIOFOCO ¢ criar uma rede de pesquisa e desenvolvimento para
apoiar projetos em Biologia Molecular através do desenvolvimento de ferramentas
e sistemas, capacitagao de pesquisadores, e integragao entre os pesquisadores em
Bioinformatica da regiao Centro-Oeste. Este projeto encontra-se atualmente na
fase 2, a partir do qual tenta-se prover ferramentas distribuidas para pesquisa e
andlise de dados gendmicos e proteomicos. Esta dissertacao de mestrado insere-se
no escopo da fase 2 desta rede de pesquisa.

Um projeto de seqiienciamento divide-se basicamente em trés fases, a saber:

1. Submissdo - as seqiiéncias de DNA /proteina obtidas através de seqiienci-
adores automaticos sao enviadas para processamento. Sao executados o0s
programas Phred, phd2fasta, e Crossmatch nos arquivos de seqiiéncia;

2. Montagem - As seqiiéncias sao processadas pelo programa CAP3, que agru-
pada algumas seqiiéncias em contigs enquanto outras sao mantidas em
siglets;
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3. Anotagao - sao executados os programas BLAST, FASTA e Interpro para
extrair informagoes significativas das seqiiéncias montadas;

A Bioinformatica, que foi responsével pelo sucesso dos projetos citados an-
teriormente, é uma &area de pesquisa inter-disciplinar que usa conhecimentos de
Ciencia da computacao, Matematica e Estatistica para resolver problemas de Bio-
logia Molecular. O objetivo é desenvolver e implantar ferramentas que auxiliem
os bidlogos em projetos de seqiienciamento de genomas e proteomas. Conforme
aponta Roos [12], o grande desafio da Bioinformdtica tem sido gerar, armazenar,
analisar a grande quantidade de dados biolégicos que suas ferramentas tem per-
mitido obter.

1.1 Motivacao

Conforme aponta Roos [12], um aspecto fundamental da pesquisa em Bioin-
formatica concentra-se no desenvolvimento de bancos de dados: como integrar
e pesquisar eficientemente dados de (por exemplo) seqiiéncias genémicas de DNA
e estrutura de proteinas. O segundo foco envolve algoritmos de reconhecimento de
padroes para areas como montagem de seqiiéncias de proteinas e dcidos nucléicos,
alinhamento de seqiiéncias em comparacoes de similaridade e reconstrucao filo-
genética. Estes dois focos dependem enormemente do acesso a dados provenientes
de fontes diversas, e na capacidade de integrar, transformar e reproduzir tais da-
dos em novos formatos.

Gragas aos avangos na tecnologia de hardware e ao uso amplamente difun-
dido das redes de computadores, a computagao distribuida tem tido um papel
crescente na solugao de problemas complexos e na execucao de aplicagoes que re-
querem grande quantidade de recursos computacionais (ciclos de CPU, meméria
RAM, armazenamento, etc.). Tais tecnologias impulsionam o desenvolvimento de
sistemas capazes de processar e controlar um volume crescente de dados remotos.
Desta forma, a convergéncia destas duas tendéncias, a computacao distribuida e
a Bioinformdtica, é um passo natural, sendo a World Wide Web [13] uma fer-
ramenta indispensavel a pesquisadores em biologia de todo o mundo nos dias
atuais.

1.2 Objetivos

Apesar do amplo desenvolvimento e uso de tecnologias distribuidas no comércio,
industria e meio académico, sistemas distribuidos baseados no modelo Peer-to-
Peer (P2P) ainda permanecem relativamente inexplorados no campo cientifico.
Os objetivos desta dissertacao sao:

e propor uma arquitetura distribuida para a execucao de aplicacoes em Bioin-
formética utilizando o modelo Peer-to-Peer (P2P);

e desenvolver um framework baseado no modelo proposto, e que faz uso da
plataforma JXTA para implementar as funcao P2P de mais baixo nivel;
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e usar o BLAST como a primeira ferramenta a ser implantada e testada no
framework;

e interligar trés institui¢oes, Universidade de Brasilia (UnB), Universidade
Catdlica de Brasilia (UCB), e Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
em uma rede P2P privada para submissao de seqiiéncias biolégicas;

e realizar testes em um ambiente de testes real, utilizando arquivos prove-
nientes de um projeto de seqiienciamento de genoma;

e analisar a viabilidade da arquitetura e o ganho de performance advindo de
seu uso;
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Capitulo 2

BLAST

2.1 Biologia Molecular

Conforme visto em Setubal e Meidanis [14], os principais responséveis pelos pro-
cessos bioquimicos que viabilizam a vida sao dois tipos de moléculas, proteinas
e acidos nucléicos. Basicamente, as proteinas estao envolvidas na constituicao
dos seres vivos (aceleracao de reagoes quimicas ou constituigao tecidos, por ex-
emplo) enquanto os dcidos nucléicos sdo responsaveis por codificar a informagao
necessaria para a producao dos mais variados tipos de proteinas.

Simbolo | Abreviagao Aminoacido

A Ala Alanina

C Cys Cistina

D Asp Acido Aspértico
E Glu Glutamato
F Phe Fenilalanina
G Gly Glicina

H His Histidina

I Ile Isoleucina
K Lys Lysina

L Leu Leucina
M Met Metionina
N Asn Asparagina
P Pro Prolina

Q Gln Glutamina
R Arg Arginina

S Ser Serina

T Thr Treonina
\% Val Valina
w Trp Triptofano
Y Tyr Tirosina

Tabela 2.1: Aminoacidos usualmente encontrados em proteinas

Uma proteina é uma cadeia de moléculas simples denominadas aminoacidos.
Na natureza encontramos cerca de 20 aminodcidos diferentes (Tabela 2.1). As
proteinas podem ter diferentes conformacoes, isto é, complexas orientacoes tridi-
mensionais que estao intimamente relacionadas a sua funcao. De fato, as proteinas
possuem quatro estruturas: a Estrutura Primaria é a seqiiéncia de aminoacidos
que compoem a proteina, a Estrutura Secundaria mostra a orientacao tridimen-
sional de partes da proteina, a Estrutura Tercidria descreve a orientagao tridimen-
sional da proteina como um todo e, finalmente, a Estrutura Quaternéria especifica
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Figura 2.1: Estruturas Primaria (a), Secundéria (b), Tercidria (c¢) e Quaternaria
(d) de proteinas

(c) (d)

a orientacdo tridimensional de um grupo de proteinas (Figura 2.1).

Determinar a estrutura tridimensional de proteinas, e por conseguinte sua
funcao, tem sido alvo de intensa pesquisa nos ultimos anos, inclusive com o em-
prego de técnicas provenientes da geometria computacional e da robdtica [15].
Entretanto, uma forma automatica e eficiente de se realizar esta tarefa ainda
permanece um problema de pesquisa em aberto.

Os acidos nucléicos, por sua vez, podem ser de dois tipos: acido ribonucléico
(RNA) e dcido dexéciribonucléico (DNA). A molécula de DNA é uma cadeia dupla
de moléculas mais simples, batizadas de strand. A estrutura basica, denominada
nucleotideo, é composta de repeticoes da mesma unidade basica: uma molécula
de agucar chamada 2’ deoxyribose ligada a um residuo de fésfato e uma base.
Existem 4 tipos de bases: Adenina (A), Citosina (C), Guanina (G) e Timina (T).
Apesar de serem diferentes, os termos base e nucleotideo sao usadas de forma
intercambiavel e, desta forma, referimo-nos a uma molécula de DNA como tendo
200 bases, ou 200 nucleotideos.

Cada célula de um organismo possui um pequeno conjunto de moléculas de
DNA bem longas denominadas cromossomos. As moléculas de DNA podem conter
milhGes de nucleotideos. As cadeias sao duplas, pois cada base em uma cadeia
liga-se a outra base em oura cadeia. A Adenina liga-se com a Timina, e a Citosina
liga-se com a Guanina. Estes pares de bases sao conhecidos como pares de bases de
Watson e Crick, abreviados por bp (base pair). Além disso, cada proteina é codi-
ficada em uma tnica por¢ao do DNA. Esta porgao é chamada gene. O processo
de obter a seqiiéncia de pares de bases no DNA é denominada seqiienciamento.

2.2 A ferramenta BLAST

Dentre as ferramentas de Bioinforméatica atualmente disponiveis, a familia de
aplicagoes BLAST [16] - Basic Local Alignment Search Tool - tem uma posigao
de destaque na comunidade de Bioinformatica. BLAST realiza pesquisas que
retornam a similaridade entre uma seqiiencia de consulta e um banco de dados
contendo seqiiéncias catalogadas e com funcionalidade conhecida.

O BLAST tem como saida um conjunto de alinhamentos entre a seqiiéncia de
consulta e as seqiiéncias presentes no banco de dados. Cada alinhamento retor-
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nado por uma busca no BLAST recebe um e-score e uma medida de significancia
estatistica, chamado expectation value (e-value), que permite julgar sua quali-
dade. E possivel especificar um valor, ou intervalo de valores, para o e-value para
limitar os alinhamentos retornados. As similaridades encontradas entre a nova
seqiiéncia, usada como consulta, e as seqiéncias presentes no banco dados podem
ajudar a descobrir a funcionalidade da seqiiéncia recém descoberta.

Para as pesquisas no BLAST tanto a seqiiéncia de consulta quanto a base
de dados podem ser compostas por aminoacidos ou nucleotideos. Uma vez que
os aminodcidos podem ser obtidos através da traducao de cédons (triplas) de
nucleotideos em um aminoacido entao é possivel realizar as comparacoes entre
seqiiéncias de nucleotideos e seqiiéncias de aminoacidos, pois 0 BLAST permite a
traducao em tempo de execucao. A Tabela 2.2 lista as possiveis combinacoes entre
tipos de sequiéncias de consulta e tipos de seqiiéncias presentes no banco de dados,
assim como as respectivas ferramentas BLAST usadas para estas comparagoes.

Tabela 2.2: Tipos de consultas BLAST

Ferramenta Tipo de Consulta Tipo de Banco de Dados Tradugao
blastn Nucleotideo Nucleotideo Nenhuma
tblastn Aminoécido Nucleotideo Banco de Dados
blastx Nucleotideo Aminoéacido Consulta
blastp Aminoécido Aminoéacido Nenhuma
tblastx Nucleotideo Nucleotideo Consulta e Banco de Dados

Em geral, os centros de pesquisa disponibilizam interfaces baseadas na Web
para a submissao de seqiiéncias de consulta, configuracao dos critérios de busca e
execugao remota da ferramenta como é o caso do NCI BLAST (Figura 2.2), por
exemplo. Embora a Web proporcione um ambiente amigédvel, flexivel e portavel
para a execucao de sistemas remotos, a demanda por uma ferramenta popular
como o BLAST faz com que o tréfego em sites como o do NCBI [6] torne seu uso
inviavel em horarios de pico. Este gargalo se deve ao grande ntimero de consultas
simultaneas, vindas de intimeros laboratoérios ao redor do mundo, e ao crescimento
exponencial das proprias bases de dados genéticas, que passa a exigir mais tempo
de processamento da ferramenta.

O GenBank [17] possui mais de 56 bilhdes de bases nucléicas extraidas de 52
milhoes de seqiiéncias individuais. Genomas completos representam uma porgao
crescente deste banco, pois cerca de 50 dos mais de 180 genomas microbiais com-
pletos existentes foram adicionados no ano de 2004. Além disso, o GenBank
possui mais de 165.000 espécies catalogadas e novas espécies sao adicionadas a
taxa de mais de 2.000 por més. Segundo Benson e co-autores [17], as buscas
por similaridades de seqiiéncias utilizando o BLAST representam o tipo mais
freqtiente e basico de andlise realizado nos dados do GenBank.

Portanto, é facil verificar que além de ser prontamente acessivel e intuitivo,
torna-se cada vez mais importante tornar o BLAST e outras ferramentas de Bioin-
formatica escaldveis para um uso cada vez mais intenso e geograficamente dis-
tribuido. Esta necessidade tem motivado diversas propostas de sistemas paralelos
e distribuidos para a execugao do BLAST.
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Figura 2.2: Exemplo de interface WEB para BLAST

2.3 Formato FASTA

A pesquisa e manipulacao de seqiiéncias de aminoacidos ou proteinas exige o uso
de arquivos de sequiéncia em formatos pré-definidos. Dentre os varios formatos de
arquivo existentes, o FASTA ¢é o mais amplamente reconhecido pelas ferramentas
de Bioinformatica, inclusive o BLAST.

O formato FASTA comega com uma linha que contém informagoes sobre os
dados presentes, seguido pelas linhas contendo os dados da seqiiéncian propria-
mente ditos. A linha de descricao ¢é diferenciada dos dados da seqiiéncia por um
sinal de maior-que (”>"), que estd presente na primeira coluna. A Figura 2.3
mostra um trecho de arquivo em formato FASTA.

>gi|532319|pir | TVFV2E|TVFV2E envelope protein
ELRLRYCAPAGFALLKCNDADYDGFKTNCSNVSVVHCTNLMNTTVTTGLLLNGSYSENRT
QIWQKHRTSNDSALILLNKHYNLTVTCKRPGNKTVLPVTIMAGLVFHSQKYNLRLRQAWC
HFPSNWKGAWKEVKEEIVNLPKERYRGTNDPKRIFFQRQOWGDPETANLWFNCHGEFFYCK
MDWFLNYLNNLTVDADHNECKNTSGTKSGNKRAPGPCV(QRTYVACHIRSVIIWLETISKK
TYAPPREGHLECTSTVTGMTVELNYIPKNRTNVTLSPQIESIWAAELDRYKLVEITPIGF
APTEVRRYTGGHERQKRVPFVXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXVQSQHLLAGILQQQKNL
LAAVEAQQQMLKLTIWGVK

Figura 2.3: Trecho de arquivo em formato FASTA
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2.4 BLAST Paralelo e Distribuido

O fato do BLAST ser computacionalmente intenso e intrinsicamente paralelizavel
fez com que surgissem varias abordagens para distribuir sua execugao entre noés
computacionais [1, 18]. E possivel perceber que, em geral, estas solugoes fazem
uso de clusters computacionais.

Um cluster pode ser definido como um sistema distribuido onde um conjunto
de mAaquinas, em uma mesma rede local (LAN), trabalha de maneira conjunta
para solucionar algum problema que geralmente envolve grande tempo de proces-
samento. O processamento é entao dividido entre as maquinas, que trabalham
como se fossem um sistema tnico. Nas Sec¢oes 2.4.1, 2.4.2 e 2.4.3, descrevemos
trés exemplos tipicos de aplicacoes distribuidas do BLAST. Estes exemplos nao
sao exaustivos, visto que varios outros projetos tem utilizado versoes paralelas ou

distribuidas do BLAST.

2.4.1 BeoBLAST

BeoBLAST [1] é um sistema distribuido BLAST criado pelo grupo de Bioin-
formatica do Fox Chase Cancer Center [19]. A arquitetura do sistema BeoBLAST
¢ mostrada na Figura 2.4 [1]. Este sistema, escrito em Perl e executado so-
bre maquinas Linux, distribui as tarefas BLAST entre os nés de um cluster
Beowulf [20]. A principal vantagem deste sistema, além de balancear a carga
entre as maquinas de um cluster, é permitir um conjunto maior de opcoes de
pesquisa no BLAST. O sistema possui uma interface Web que permite ao usuério
especificar buscas simultaneas, isto é, o usuario pode selecionar varios bancos de
dados, especificar multiplas consultas, e submeter tais parametros pela Web. Um
script Perl entao distribui a carga de forma balanceada entre os nés de um clus-
ter mediante o uso da ferramenta GNU Queue. O fato de ser escrito como um
conjunto de scripts na linguagem de programacao Perl, e fazer uso de sistemas
de cédigo fonte aberto (Linux, GNU Queue), permite a portabilidade do sistema
para outras arquiteturas.

Os bancos de dados de nucleotideos e aminoacidos foram distribuidos no clus-
ter usando o sistema de arquivos virtual paralelo (PVFS) implementado no kernel
para minimizar o uso de disco. Entretanto, segundo os autores, BeoBLAST pode
ser implementado com bancos de dados locais em cada né ou ainda em bancos de
dados montados em sistema de arquivos NFS. Por fim, BeoBLAST usa o cédigo
de retorno do BLAST para determinar se uma tarefa executou com sucesso ou
re-envia-la para execugao, caso contrario.

A Tabela 2.3 resume os experimentos presentes em Grant e co-autores [1]. As
medicoes foram realizadas com seqiiéncias idénticas de 594 aminoacidos execu-
tando em um sistema BeoBLAST com 8 nés. Apesar da quantidade limitada de
experimentos realizados, podemos perceber um ganho de tempo a medida que o
trabalho é dividido entre as maquinas do cluster.
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Figura 2.4: Arquitetura do BeoBLAST [1]

Tabela 2.3: BeoBLAST - Tempos de execugao

Nimero de seqiiéncias | Tempo (minutos)
10 2
40 12

2.4.2 mpiBLAST

O mpiBLAST é uma solugao de codigo fonte aberto que segmenta e distribui um
banco de dados BLAST entre os nés de um cluster de tal forma que cada né
realize buscas em uma porg¢ao unica do banco de dados.

Segundo Darling e co-autores [18], a segmentacao do banco de dados no
BLAST oferece duas vantagens principais em relagao aos algoritmos BLAST para-
lelos. Primeiramente, a segmentacao do banco de dados elimina a alta sobrecarga
que advém de repetidas chamadas a E/S, pois o tamanho dos bancos de dados
biolégicos sao bem maiores que a memoria principal dos computadores, for¢cando
a paginacao em disco. Além disso, a segmentacao da base de dados permite que
cada no realize as buscas em uma porc¢ao menor do banco, reduzindo ou até mesmo
eliminando E/S excessiva, e fazendo com que as buscas em um né exibam uma
aceleracao (speedup) super-linear. Em segundo lugar, a segmentacdo do banco
de dados no BLAST nao produz intercomunicacao pesada entre os nds, o que
permite que os mesmos continuem alcancando aceleracao (speedup) super-linear
mesmo com centenas de nés fazendo parte do cluster.

O mpiBLAST usa a biblioteca de envio de mensagens Message Passing In-
terface (MPI) [21] para implementar a segmentagao do banco, e permite que ele
trabalhe com diversas arquiteturas de sistemas. O mpiBLAST foi projetado para
ser executado em clusters com software de escalonamento de tarefas como PBS
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(Portable Batch System). Nestes ambientes, ele se adapta a mudangas de recursos
através da redistribui¢ao dinamica de fragmentos do banco de dados.

O algoritmo do mpiBLAST consiste de dois passos basicos. Em primeiro lu-
gar, o banco de dados é segmentado em fragmentos pequenos de tamanho aproxi-
madamente igual através do uso de comandos especificos do aplicativo formatdb,
que ¢ distribuido junto com outras ferramentas do BLAST, e os segmentos sao
armazenados em um dispositivo de armazenamento compartilhado (NFS, por ex-
emplo).

Em segundo lugar, as consultas mpiBLAST sao acionadas em cada né. Caso
um no ainda nao possua o fragmento que devera utilizar, ele copia este fragmento
do dispositivo compartilhado. A determinacao de quais nds serao responsaveis
por quais fragmentos é determinado por um algoritmo heuristico que minimiza o
numero de copias de fragmentos durante cada busca.

Ao iniciar, cada processo trabalhador informa ao processo mestre quais frag-
mentos de bancos de dados ele possui atualmente em seu armazenamento local.
Logo em seguida, o processo mestre 1é as seqiiéncias de entrada e as envia para
todos processos no grupo de comunicacao. Assim que o envio das seqiiéncias de
entrada termina, cada processo trabalhador reporta ao processo mestre que ele se
encontra desocupado. Ao receber esta mensagem, o mestre associa a cada tra-
balhador desocupado um fragmento de banco de dados para que ele realize uma
busca ou copie tal fragmento para seu armazenamento local. O trabalhador copia
ou realiza a busca no fragmento informado e reporta ao mestre que ele encontra-se
desocupado quando termina a operacao. O processo se repete até que todos os
fragmentos de banco de dados tenham sido pesquisados.

O processo mestre utiliza um algoritmo guloso (greedy) para associar fragmen-
tos a processos trabalhadores. Primeiramente, se um trabalhador desocupado tem
algum fragmento nao pesquisado e que nenhum outro trabalhador possui entao o
trabalhador fica encarregado de realizar buscas neste fragmento tnico. Se o traba-
[hador nao possui fragmento tnico, o trabalhador fica encarregado de fragmentos
nao pesquisados e existentes no menor numero de outros trabalhadores. Final-
mente, se um trabalhador desocupado possui somente fragmentos pesquisados, ele
¢ instruido a copiar fragmentos nao pesquisados existentes no menor ntimero de
trabalhadores.

Assim que cada trabalhador termina sua busca por fragmentos, ele reporta os
resultados para o mestre. O mestre unifica os resultados de cada trabalhador e os
ordena de acordo com seu escore. Uma vez que todos os resultados tenham sido
recebidos, eles sao gravados em um arquivo de saida especificado pelo usuario.
Os resultados unificados podem ser gerados em varios formatos: XML, HTML,
ASCII e ASN.1.

2.4.3 GridBLAST

Conforme aponta Foster [22], o termo Grade denota uma infraestrutura dis-
tribuida para engenharia e ciéncias avancadas através do compartilhamento coor-
denado de recursos e solugao de problemas em um organizacoes virtuais dinamicas
e multi-institucionais. Este compartilhamento envolve nao somente a troca de ar-
quivos, mas também acesso direto a computadores, software, dados, instrumentos
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cientificos, dentre outros recursos. Este compartilhamento é altamente contro-
lado, com provedores e consumidores de recursos definindo claramente e cuida-
dosamente o que serd compartilhado, a quem é permitido compartilhar, e sob
quais condigoes este compartilhamento ira ocorrer. Um conjunto de individuos
e/ou organizagdes definidos por tais regras de compartilhamento é denominado
Organizacao Virtual.

GridBLAST [23] é uma aplicagao em Grade para execugao do BLAST baseada
no Globus Toolkit [24, 22]. Esta aplicagdo basicamente distribui as consultas
(queries) para diferentes nés da Grade. Uma vez tendo chegado a um né da Grade,
as consultas sao repassadas a maquinas individuais ou clusters para execugao do
BLAST. A arquitetura do GridBLAST pode ser vista na Figura 2.5.

N6 Local GridBLAST

Né local (iniciante)

Globus Middleware

remoto i Remote Script
Remote Scrip)

\_/ Executaveis
Bancos de Dados
Arquivos de Entrada . l l '

nos remotos N6 Remoto N6 Remoto
da grade

Figura 2.5: Arquitetura do GridBLAST

Uma caracteristica interessante do GridBLAST é que sua execuc¢ao nao pres-
supoe que os nos remotos da grade possuem os programas, bases de dados ou
arquivos de entrada necessarios a execucao do BLAST previamente instalados. A
aplicacao consiste basicamente de dois scripts: um sendo executado no no local
(iniciante) e o outro em cada um dos nds remotos.

O arquivo de script no no iniciante realiza um escalonamento estatico pre-
liminar das consultas nos diferentes nés utilizando escalonadores estaticos ou
dinamicos. Apds as consultas terem sido escalonadas, os arquivos executaveis,
arquivos de consulta, e o banco de dados sao comprimidos utilizando-se as ferra-
mentas tar e gz. O script iniciante entao aciona um script remoto em cada um
dos nos remotos utilizando o comando globusrun provido pelo Globus Toolkit.
O comando globusrun é utilizado para submeter tarefas para recursos no Globus.
Além disso, este comando também aciona o servidor GASS, que é utilizado para
prover acesso a arquivos remotos e para redirecionar fluxos de saida padrao no
no local.
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Figura 2.6: Diagrama de Execugao GridBLAST (1)

O segundo script, iniciado nos nés remotos pelo comando globusrun, conecta-se
ao servidor GASS no né local. Uma vez estabelecida as conexoes, o script remoto
inicia a transferéncia dos arquivos necessarios (utilizando o comando globus-url-
copy) e, quando completado, configura o ambiente e executa o BLAST em uma
Unica maquina ou em um cluster. A medida que cada né termina sua quota
de consultas, os resultados sao comprimidos utilizando tar e gz e copiados de
volta para o no local. O segundo script entao limpa os diretérios temporarios
criados no né remoto e finaliza sua execucao. O script principal descomprime os
resultados obtidos de todos os nds remotos e os agrupa em um unico diretorio.
Entao ele limpa todos os diretérios temporarios e arquivos criados durante a
execucao da aplicacao e finaliza sua execucao. O fluxo de controle do primeiro
script esta ilustrado na Figura 2.6, enquanto o fluxo de execuc¢ao do segundo
script é ilustrado na Figura 2.7
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Capitulo 3

Sistemas Peer-to-Peer

Durante as tultimas duas décadas, a popularizacao das redes de computadores,
particularmente aquelas conectadas a Internet, fez com que surgisse uma demanda
crescente por sistemas distribuidos tanto no meio académico quanto no setor
industrial. As inovagoes trazidas por tais sistemas permitiram uma economia de
tempo e recursos, e trouxeram eficiéncia e eficiacia para instituigoes publicas e
privadas ao redor do mundo.

Coulouris e co-autores [25] definem um sistema distribuido como "um sistema
no qual os componentes de hardware e software que fazem parte de computadores
conectados as redes de comunicagao trocam informacoes e coordenam atividades
unicamente através da transferéncia de mensagens.”

A principal motivagao por trdas do uso de sistemas distribuidos é o compar-
tilhamento de recursos (hardware, software, instrumentacao eletronica, servigos)
remotamente e, em alguns casos, de forma transparente ao usuario final. Gracas
as redes de computadores, um astronomo nos EUA pode controlar remotamente
um telescopio localizado a milhares de quilometros de distancia como mostram
Cecil e co-autores [26], por exemplo. Ainda, um instituto de pesquisa pode re-
alizar, em questao de horas, complexas simulacoes bioquimicas, que levariam
semanas para serem executadas em um super-computador, gragas a distribuicao
da computacao entre centenas de méquinas, espalhadas pela Internet, conforme
Shirts e Pande [27].

Neste capitulo, descrevemos dois modelos de arquitetura utilizados em sis-
temas distribuidos: o cldssico modelo cliente-servidor, descrito na secao 3.1, e o
modelo Peer-to-Peer, apresentado na secao 3.4.

3.1 Sistemas Cliente-Servidor

Os sistemas distribuidos existentes usualmente seguem o modelo cliente-servidor
(Figura 3.1). Em um modelo cliente-servidor existe uma divisao clara de tare-
fas desempenhadas pelas maquinas da rede em um determinado instante. As
maquinas servidoras sao responsaveis por prover Servigos e recursos a varios
clientes de forma simultanea. Um servidor de F'TP, por exemplo, é responsével por
armazenar e disponibilizar arquivos para varias maquinas clientes. As maquinas
clientes, por sua vez, sao responsaveis pela requisicao de tais servicos, além de
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Figura 3.1: Modelo Cliente-Servidor

iniciarem o procedimento de comunicagao. No caso de clientes de FTP teriamos
varias maquinas enviando e recebendo arquivos do servidor de forma concorrente.

Atualmente, a World Wide Web [25, 13] é o exemplo mais bem sucedido de
sistema distribuido que segue o modelo cliente-servidor, pois os navegadores Web
(browsers) atuam como clientes, requisitando paginas e servigos Web, enquanto os
servidores Web atuam como provedores destas paginas e servicos. Na Figura 3.2,
a maquina A, um navegador Web, atua como cliente ao requisitar a maquina B
- um servidor Web - paginas, que além de campos fixos contém dados oriundos
de um Sistema Gerenciador de Banco de Dados (SGBD), que é representado pela
maquina C. A comunicagao inicial entre A e B é feita através de uma requisigao
HTTP [28]. Em seguida, a maquina B recupera os dados armazenados na maquina
C, um servidor SGBD, utilizando o protocolo TCP/IP, e os retorna através de
uma resposta HT'TP ao cliente A. Nesta segunda etapa, a maquina B atua como
cliente da maquina C. Vemos, portanto, que uma maquina pode desempenhar o
papel de servidor e cliente ao longo de seu tempo de execugao em um sistema, pois
a maquina B (servidor Web) atua como cliente da maquina C ( servidor SGBD)
durante uma determinada operacao de recuperacao de dados, embora seu papel
inicial tenha sido de servidora de paginas para a maquina A.

3.2 Sistema Peer-to-Peer (P2P)

A partir da década de 90, os sistemas Peer-to-Peer (P2P) apresentaram-se como
mais uma alternativa distribuida para compartilhamento de recursos e computagcao.
Estes sistemas foram inicialmente utilizados para a transferéncia de arquivos mul-
timidia (dudio e video), que ainda corresponde a grande parte de seu trafego de
dados, mas logo comecaram a ser adotados pela comunidade académica para
solugao de problemas complexos nos mais variados campos do conhecimento [27].
Conforme definem Stoica e co-autores [29], "sistemas e aplica¢oes Peer-to-Peer
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Figura 3.2: Exemplo de Arquitetura Cliente-Servidor

sao sistemas distribuidos sem um controle centralizado ou organizagao hierdrquica,
no qual cada no executa software de funcionalidade equivalente”. Neste modelo,
as maquinas desempenham simultaneamente o papel de clientes e servidores, isto
é, todas as maquinas podem, a principio, prover e consumir o mesmo servigo de
forma simultanea nao existindo uma diferenciacao de papéis a priori. A Figura 3.3
mostra uma representacgao classica de um sistema P2P onde cada um dos nés pode
trocar dados com quaisquer outros nés.

Os exemplos de sistemas P2P mais amplamente difundidos na Internet sao
aqueles que permitem o compartilhamento de musicas e filmes como o Gnutella
e BitTorrent. A difusdo de material protegido por copyright gerou uma forte
oposicao aos sistemas P2P, o que tem prejudicado a adogao desta tecnologia por
setores académicos.

Figura 3.3: Modelo Peer-to-Peer
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3.3 Taxonomias

Segundo Milojicic e co-autores [2], os sistemas computacionais podem ser basica-
mente divididos em sistemas centralizados - compostos por uma ou mais unidades
processadoras - e sistemas distribuidos (Figura 3.4). Os sistemas distribuidos, por
sua vez, podem ser classificados em modelo cliente-servidor e modelo Peer-to-Peer.
O modelo cliente-servidor pode ser plano, onde todos os clientes se comunicam
com um servidor somente (possivelmente utilizando replicagdo para aumentar a
confiabilidade), ou hierdrquico. No modelo hierarquico, os servidores de um nivel
agem como clientes para servidores de niveis mais altos, com o objetivo de au-
mentar a escalabilidade. Exemplos de modelos planos incluem tecnologias de
middleware como CORBA e RMI. Exemplos de modelos hierarquicos incluem
servidores DNS e sistemas de arquivos remotos.

O modelo Peer-to-Peer pode ser puro ou hibrido. No modelo puro nao existe
um servidor central. Todas as maquinas tém as mesmas caracteristicas. No
modelo hibrido, por sua vez, um ou mais servidores sao utilizados para se obter
informagoes, tais como a identidade de um Peer, as informagoes armazenadas por
ele, ou como o Peer deve se autenticar na rede. Uma vez obtida a informacao, a
comunicagao passa a ser realizada de forma direta entre os Peers.

Sistemas Computacionais

Sistemas Centralizados Sistemas Djstribuidos

Peer-to-P
Cliente=Servidor eer—to-Peer

Hibrid
Plano Hierarquico Puro forido

Figura 3.4: Taxonomia de Sistemas Distribuidos, Milojicic e co-autores [2]

Conforme observam Milojicic e co-autores [2] os diversos sistemas P2P exis-
tentes podem ainda ser classificados conforme a taxonomia mostrada na Figura 3.6.
A computacao distribuida quebra problemas de grande complexidade em partes
menores e os distribui entre as maquinas ociosas. Folding@Home [30, 31], que cal-
cula a estrutura 3D de proteinas de forma distribuida, ¢ um exemplo de aplicacao
P2P que segue este paradigma e obteve bastante sucesso na solucao de prob-
lemas em Bioinformatica. Na Figura 3.5 vemos a quantidade de CPUs ativas
trabalhando neste projeto.

O compartilhamento de arquivos, por sua vez, permite a troca de dados entre
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Figura 3.5: CPUs Ativas no Projeto Folding@QHOME

os nos da rede tal como o fazem as aplicacoes Gnutella, Napster e BitTorrent.
As aplicacgoes que fazem uso de colaboracao podem trocar mensagens e manipu-
lar dados de forma conjunta e seus exemplos mais famosos sao as aplicagoes de
mensagem instantanea como 1CQ e MSN Messenger. Finalmente, a plataforma
fornece uma infra-estrutura para a construcao de aplicagoes P2P, que pode ser
exemplificada pela plataforma JXTA, utilizada neste trabalho. Ressaltamos que
um sistema P2P usualmente desempenha mais de uma das tarefas citadas como
compartilhamento de arquivos e troca de mensagens, por exemplo.

Infelizmente, cada novo sistema P2P projetado implementa um conjunto dis-
tinto de protocolos de rede incompativeis com os demais existentes. Além disso,
tais implementacoes sao, em geral, fortemente dependentes de um sistema opera-
cional ou linguagem de programagao. A plataforma JXTA (Capitulo 4) busca
resolver este problema ao tentar padronizar uma plataforma portavel para com-
putacao P2P.

Sistemas Peer-to-Peer

Computacao Compartilhamento Colaboracao Plataforma
Distribuida de Arquivos

Figura 3.6: Taxonomia de Sistemas Peer-to-Peer
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3.4 Tipos de Sistemas P2P

Um aspecto central de qualquer sistema P2P é a topologia das redes P2P, isto
é, a organizacao dos Peers que compdem o sistema. Até o presente momento
nao existe consenso acerca da classificagao estrutural dos sistemas P2P. Mesmo
assim os sistemas P2P podem ser basicamente classificados de acordo com a
organizacao de seus nos, isto é, a rede virtual criada pela aplicacao. De acordo
com Landers [32], podemos classificar os sistemas P2P em:

1. Sistemas Hibridos
2. Sistemas Nao-Estruturados
3. Sistemas Super-Né

4. Sistemas Estruturados

E importante salientar que apesar da existéncia de uma ordem cronoldgica
no surgimento das arquiteturas P2P, existem atualmente na Internet sistemas
P2P com as mais variadas arquiteturas, e nao existe até o momento um tipo de
arquitetura que seja superior as demais em termos de desempenho e eficiéncia.
Tratam-se de abordagens diferentes com vantagens e desvantagens inerentes a
forma de organizacao e troca de dados. A escolha de um determinado tipo de ar-
quitetura P2P dependerd fortemente das necessidades da aplicagao e dos recursos
a serem disponibilizados pelo sistema.

3.4.1 Sistemas Hibridos

Os sistemas hibridos, ou sistemas de primeira geragao, foram os primeiros a
mover a computagao para fora dos grandes servidores e em direcao aos com-
putadores pessoais dos usudrios (Peers de fronteira). Sistemas como Napster e
Folding@Home [30, 31] sdo exemplos classicos deste tipo de aplicagao. Para solu-
cionar o problema da organizacao estes sistemas introduzem um servidor central
para coordenar os Peers. Os sistemas sao chamados de hibridos porque combinam
o modelo cliente-servidor classico com a natureza massivamente distribuida dos
sistemas P2P.

Em um sistema hibrido, cada Peer se registra com o servidor no momento da
conexao com a rede. Deste modo, o servidor tera sempre uma visao muito pre-
cisa sobre os Peers atualmente presentes na rede, isto é, um mecanismo presenga
eficiente. Devido a existéncia do servidor, os Peers raramente se comunicam dire-
tamente uns com os outros (no Folding@Home eles nuncam fazem isso), e somente
o fazem se forem identificados pelo servidor. No projeto Folding@Home, por ex-
emplo, o servidor atribui a cada Peer registrado uma ”unidade de trabalho” (dados
protéicos brutos, nao analisados), mantendo o registro de dados nao analisados,
em processo de analise, e dados finalizados. O resultado da computacao realizada
por cada Peer é enviada para o servidor a medida que é finalizado.

A interagao é esquematizada na Figura 3.7 onde o Peer A consulta o servidor
C sobre os possiveis dententores de algum dado ou servigo. O servidor C retorna
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o enderego do Peer B (1). Em seguida, o Peer A entra em contato direto com
o Peer B (2), e estes dois Peers passam a trocar informagoes de forma direta e
descentralizada.

Servidor

(1) Requisicio/Resposta

o /
Peer B O O

(2) Comunicacio Peer—to—Peer

Peer A

Figura 3.7: Rede Hibrida

A principal vantagem deste tipo de sistema é a visao consistente acerca dos
Peers que o servidor mantém. Este controle permite que os Peers possam ser co-
ordenados de forma mais eficiente, e as buscas tém maiores chances de sucesso. O
principal problema da abordagem hibrida é o servidor central, que potencialmente
representa um ponto unico de falha e um gargalo para o sistema. A medida que
a rede P2P cresce torna-se necessario inserir mais de um servidor para coordenar
os Peers, como fez a rede Napster e, por conseguinte, adiciona mais complexi-
dade ao sistema. Se o(s) servidor(es) vier(em) a falhar, os Peers ndo sdo capazes
de se auto-organizar e ficam impossibilitados de trocar informagoes. Em outras
palavras, a rede P2P deixa de existir.

Alguns criticam a real caracterizagao dos sistemas citados, pois acreditam
que tais sistemas nao podem ser qualificados como sistemas P2P, uma vez que
representariam uma variagao da arquitetura cliente-servidor. De fato, em termos
gerais tais sistemas poderiam ser enquadrados no modelo cliente-servidor, mas
o fato de moverem as tarefas computacionais para os computadores pessoais de
usudrios e permitirem, em maior ou menor grau, a interacao direta entre maquinas
faz com que desempenhem atividades tipicamente P2P.

3.4.2 Sistemas Nao-Estruturados

Os sistemas P2P de segunda geracao, denominados sistemas nao-estruturados,
nao possuem qualquer controle centralizado e nao organizam a arquitetura da
rede P2P. Em um sistema nao-estruturado, os Peers estao conectados entre si de
forma aleatéria e de forma que seus nés acabam por formar um grafo randomico.

Ao contrario dos sistemas hibridos, os sistemas nao-estruturados nao possuem
uma visao global ou consistente dos Peers existentes na rede, pois cada Peer
conhece apenas um numero limitado de ”vizinhos”, isto é, um subconjunto de
Peer aos quais tenha se conectado ao entrar na rede ou que tenha descoberto
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durante o tempo de vida. O Peer que deseja descobrir um recurso envia uma
mensagem contendo a consulta para cada um de seus vizinhos conhecidos.

Cada mensagem possui um Time to Live (TTL), um ntimero que indica o
tempo de vida da mensagem, isto é, a quantidade maxima de maquinas pelas quais
a mensagem deve passar antes de ser descartada. Ao chegar a cada Peer o TTL
¢é subtraido de uma unidade e ao chegar a zero a mensagem ¢é descartada. Este
mecanismo evita que as mensagens fiquem trafegando indefinidamente pela rede
e inundem as redes com mensagens, mas a estratégia de TTL cria um horizonte
de propapacao para as mensagens. Este horizonte de propagacao pode fazer com
que recursos existentes na rede P2P nao venham a ser descobertos.

Na Figura 3.8, o Peer A envia uma mensagem em broadcast com TTL igual a
trés para seus Peers vizinhos (B e G) em busca de algum recurso. Os Peers B e G,
propagam esta mensagem para seus Peers vizinhos, e a cada n6 percorrido o TTL
da mensagem ¢é decrementado de uma unidade. Neste exemplo, o recurso estava
presente no Peer D, que entra em contato direto com o Peer A para repassar o
recurso ou ativar algum servigo. Entretanto, lembramos que se o recurso estivesse
presente somente no Peer F, a consulta nao iria retornar resultado apesar da
existéncia do recurso na rede. Encontrar um valor de TTL que permita encontrar
o maior nimero possivel de recursos sem inundar a rede de mensagens tem sido
o grande desafio de sistemas que implementam esta estratégia.

/ L Ve
/ e
/ g ) P
/ e e i
/! \‘x\ 4 §
S Peer E ':
/ \
Peer C / \ Horizonte de Propagagao

TTL =0
N,
(2) Resposta O Peer D

Figura 3.8: Rede Nao-Estruturada

A grande desvantagem deste tipo de arquitetura é a falta de escalabilidade,
pois a medida que a quantidade de Peers aumenta, as mensagens irao atingir
apenas uma pequena parte da rede. Esta rede torna-se eficiente a medida que os
recursos mais procurados (hot spots) estao replicados em quantidade suficiente
na rede. A vantagem deste tipo de rede é a descentralizagao que elimina pontos
unicos de falhas e torna a rede resistente a ataques maliciosos. O Gnutella é o
exemplo mais conhecido deste tipo de rede.
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3.4.3 Sistemas Super-No6

Os sistemas P2P do tipo Super-N6 podem ser considerados um tipo especial de
sistema nao-estruturado. Mas devido a algumas peculiaridades, e pelo fato de
terem surgido depois, sao considerados sistemas de terceira geragao e possuem
uma classificacao prépria. Os sistemas Kazaa e Skype sao exemplos de sistemas
com este tipo de arquitetura.

A principal idéia por trds das sistemas Super-Né é dividir os Peers em dois
tipos: Normais (edge) e Super-Né (super node). Os Peers normais estao conec-
tados a super-nos bem conhecidos, que possuem uma quantidade maior de re-
cursos (CPU, RAM, conectividade de rede, etc). Somente uma pequena parcela
dos Peers presente no sistema sao super-nos, os quais formam uma rede nao-
estruturada, como demonstram os Peers A, B, C e D da Figura 3.9. Os Peers
normais estarao necessariamente conectados a um super-né (Peers El até E8) e
poderao se comunicar diretamente entre si ou através do Super-No.

Figura 3.9: Rede Super-N¢é

3.4.4 Sistemas Estruturados

Sistemas Estruturados sao outro tipo de sistema P2P de terceira geragao, que
evoluiram em paralelo com os sistemas Super-No. Os sistemas nesta arquitetura
sao organizadas pelo conteudo. Em outras palavras, os Peers na rede estruturada
formam grupos (clusters), de acordo com o conteiido que possuam em comum.
Isto permite o desenvolvimento de algoritmos mais inteligentes para o distribuicao
de conteido, roteamento de mensagens e busca de recursos na rede P2P. Os
exemplos de sistemas estruturados sao Kademlia [33], Pastry [34], Chord [29] e
JXTA [35].
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A rede estruturada é organizada mediante a criagdo de uma "rede virtual”em
cima de uma rede P2P basica. Nesta rede virtual, a proximidade entre Peers é
determinada por alguma métrica geralmente derivada do conteido provido pelos
Peers. Desta forma, dois Peers estarao tao mais proximos quanto estiverem os
conteidos disponibilizados por ambos. Tais sistemas tém sido objeto de um amplo
estudo da comunidade académica, pois tém permitido a criagao de algoritmos
eficientes para busca e distribui¢ao de conteiido na rede P2P.

Entretanto, a principal desvantagem deste tipo de rede é o sobre-custo (over-
head) computacional necessério para manter a consisténcia da rede virtual, prin-
cipalmente em redes com Peers que entram e saem com freqiiéncia (churn rate).
Além disso, Peers que sejam vizinhos na rede estruturada podem estar a uma
longa distancia fisica um do outro, o que acarreta um custo de trafego de men-
sagem.

3.5 Busca e Roteamento

A Tabela Hash Distribuida (DHT) [29] é uma estrutura de dados que oferece uma
interface distribuida para o armazenamento e recuperacao de dados distribuidos
em redes P2P. Esta estrutura de dados tem sido extensivamente utilizada como
substrato para construcao de sistemas P2P devido a sua escalabilidade e perfor-
mance na localizacao de dados, pois as mensagens podem ser roteadas entre os
nés de uma rede P2P com um nimero minimo de pulos (hops) entre Peers.

A cada né ou dado é associado a uma chave, e a DHT faz o mapeamento entre
uma chave e o né responsavel por aquela chave, i.e., busca (lookup).

Existem intimeras implementacoes de DHT's na literatura [29, 34, 33, 36, 37],
sendo a grande maioria em carater experimental, isto é, existente apenas em sim-
uladores. Tais trabalhos buscam derivar algoritmos de roteamento eficientes -
tipicamente da ordem de O(logN), onde N é a quantidade de nds - , ou garantir
a consistencia e escalabilidade da DHT a medida que os Peers entram e saem
aleatoriamente da rede. Por outro lado, apesar de diferencas especificas de pro-
jeto, as DHT's seguem alguns principios basicos de operacao que serao detalhados
a partir do protocolo Chord [29], que serviu de base para o projeto de vdrias
outras DHTs.

Chord faz o mapeamento de chaves a nés através do uso de hash consistente.
O hash consistente permite que a distribuicao das chaves entre os nds seja o mais
balanceada possivel. Além disso, existe grande probabilidade que com a entrada
ou saida de um né da rede apenas uma fracao de O(1/N) das chaves precise ser
movida entre nos.

A escalabilidade é garantida pois cada nd sé precisa ter conhecimento acerca
de um subconjunto de N para fins de roteamento. Em uma rede com N nds,
cada né mantém informagao sobre O(logN') outros nds, e uma operagao de busca
requer O(log? N') mensagens.

A cada né e chave é atribuido um identificador de m-bits usando hashing
SHA-1. O identificador do n6 pode ser obtido através do hashing do endereco IP
enquanto o identificador da chave é obtido com o hashing da chave, por exemplo.

Os identificadores sao ordenados em sentido horario em um circulo identifi-
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cador (Anel Chord) variando de 0 a 2™ — 1. Uma chave k ¢ associada ao primeiro
no cujo identificador seja maior ou igual ao identificador da chave k. Este né é
chamado de né sucessor da chave k e denotado por sucessor(k), conforme podemos
ver no exemplo da Figura 3.10.

Rsucessorﬂ) =1

sucessor(2)=3

2 97

T

N 4
— . —

Figura 3.10: Anel Chord com m = 6

E importante ressaltar que quando um né n entra na rede algumas chaves
previamentes associados ao sucessor de n devem ser associadas a n. De forma
analoga, quando n sai da rede, as chaves anteriormente associadas a n precisam
ser associadas ao sucessor de n.

Para acelerar o processo de roteamento e evitar que uma consulta tenha que
percorrer todos os nés de um circulo identificador, cada Peer mantém uma tabela
de roteamento denominada finger table. Seja m o nimero de bits do identificador
de chaves/néds, logo cada né mantera no méximo m entradas em sua finger table.
A i-ésima entrada na tabela referente ao né n contém a identidade do primeiro
né, s, que sucede n por pelo menos 2°~! no circulo identificador, isto é, s =
sucessor((n + 271) mod 2™), onde 1 < 7 < m. Chamamos 0 né s o i-ésimo
finger do né n, e o denotamos por n. finger|i].node. Cada entrada na finger table
inclui tanto o identificador do né quanto seu endereco IP e porta para acesso, e
a Tabela 3.1 mostra outros campos presentes em cada entrada k da finger table
de um determinado né n.

A Figura 3.11 mostra um anel Chord com m = 3, trés nés 0,1,3 e suas respecti-
vas finger tables. Maiores detalhes sobre a implementagao do Chord e algoritmos
de percorrimento do circulo podem ser encontrados em [29].
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Tabela 3.1: Campos presentes em cada registro k da finger table

finger[k].start (n+2"Y mod 2™, 1 <k <m
finger[k|.interval | [finger|k].start, finger[k+1].start)
finger[k].node | primeiro né > a n.finger[k].start
sucessor finger[1].node
predecessor o nd anterior no circulo

finger table
start| int. |suc.
101,21
2 [24)| 3
4 |Bo)| o
- 0 T " finger table
1 / start| int. |suc.
7 T 2 [[23)] 3
' 3 |[35)] 3
/ \i| 5 || 0
i I|
p6 2
| II
/ Tfinger table
) start[ int. |suc.
5 3.0 4 |45 0
4 \ 5 [[57)] 0
— . 7 [[73)] 0

Figura 3.11: Anel Chord para m=3 com finger tables

3.6 Presenca em Sistemas P2P

A presenca desempenha um papel cada vez mais importante nos sistemas dis-
tribuidos e, particularmente, em sistemas Peer-to-Peer. Em tais sistemas os re-
cursos (CPU, espago em disco, largura de banda, ...) e usudrios estao distribui-
dos, e os mecanismos de presenca permitem que cada entidade tome conhecimento
acerca do estado atual das outras entidades presentes na rede.

Presenca é definida como o estado no qual se encontra o usudrio, aplicagao
ou hardware. Esta informagao é disponibilizada para o resto do sistema de tal
forma que possa ser vista e utilizada por outras entidades. O uso de presenca
prové informagao contextual que pode ser vantajosa para a utilizacao eficaz de
um sistema.

Geralmente a presenca ¢é utilizada para capturar quando um usuario esta
ativo/inativo (on-line/off-line), mas pode ainda ser utilizada para obter outras
informagoes tais como a localizacao fisica da entidade, contexto do ambiente
computacional, atividades realizadas pela entidade, ou informacoes especificas da
aplicacao.

Tem-se despendido esforcos para desenvolver modelos, formatos de dados e
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protocolos que suportem mecanismos de presenca na Internet. Um exemplo
deste esforgo ¢ o eXtensible Messaging and Presence Protocol (XMPP) [38], que
encontra-se sob processo de revisao pelo Internet Engineering Task Force (IETF).
Embora sejam direcionado para a arquitetura Peer-to-Peer, este protocolo nao
abrange a ampla gama de arquiteturas P2P possiveis.

3.6.1 Tipos de Presenca

A presenca pode ser dividida em duas categorias: presenca de Peer e presenca
abstrata.

1. Presenca de Peer representa informacao que esta disponivel sobre um
Peer que faz parte da rede. Esta informacao geralmente inclui se o Peer
estd ou nao ativo, mas pode ainda incluir outras informagoes tais como o
endereco IP de um Peer ou informagoes sobre a conectividade de rede.

2. Presenca Abstrata representa informacao que estd disponivel sobre as

entidades que utilizam os Peers, ou informagao sobre o ambiente operacional
do Peer.

A presenca abstrata pode ainda ser dividida em:

e Presenca de Usudrio representa informacao sobre o usuario de um
Peer. Geralmente diz se um usudrio estd ativo/inativo, ocupado ou
indisponivel. Embora o Peer esteja conectado a rede, o usudrio pode
optar por se registrar como estando inativo. Além disso, é perfeita-
mente possivel que multiplos usuarios fagcam uso de um tunico Peer
fisico, i.e. compartilhem a mesma maquina. Desta forma é necessério
prover um identificador tinico (ID) para cada um dos usudrios.

e Presenca de Recurso representa informacao que esta disponivel sobre
os recursos que estao conectados aos Peers. Este recursos se divi-
dem em duas categorias: internos e externos. Os recursos internos
sao aqueles que compoem a maquina, como CPU, espago em disco,
largura de banda, softwares, etc. Os recursos externos, por sua vez,
sao aqueles que independem de maquina especifica e nao desempen-
ham papel importante para o funcionamento da mesma. Este é o caso
de arquivos (dudio, video, documentos, etc.) a serem compartilhados,
por exemplo.

e Presenca Fisica representa informagao sobre o ambiente fisico do Peer.
Esta informagao diz respeito tanto a localizacao quanto informagoes so-
bre o navegador web atualmente utilizado, quais os arquivos o usuério
estd atualmente editando ou fluxos de audio e video sendo apresenta-
dos, por exemplo.

Embora sejam duas categorias distintas, presenca abstrata pode ser consid-
erada como uma extensao da presenca de Peer. Entretanto, ressaltamos que
o relacionamento entre os dois tipos de presenca nao sera necessariamente um
para um. Conforme citado anteriormente, N usudrios (presenga abstrata) podem
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fazer uso de uma tnica maquina executando um sistema P2P (presenca de Peer)
e, neste caso, teriamos um relacionamento /N para 1.

Ao implantar um mecanismo de presenca em um sistema P2P, existem dois
aspectos que devem ser observados. Em primeiro lugar, a informacao de presenca
deve ser disseminada através do sistema e, em segundo lugar, o sistema deve reagir
quando este informacao for alterada. Estes dois aspectos sao interdependentes e
serao afetados pela escolha da arquitetura de rede P2P utilizada.

3.6.2 Eventos de Presenca

Para que a presenca seja incorporada a sistema Peer-to-Peer é necessario identi-
ficar os principais eventos geradores de novos estados de presenga. Estes eventos
irao ativar a disseminacgao ou atualizacao de informagao de presenga na rede. Sao
estes os eventos:

1. Conexao - ocorre quando a entidade detentora de informacao de presenca
conecta-se a rede P2P. O estado muda de inativo para ativo.

2. Desconexao - ocorre quando a entidade provendo detentora de informacao
de presenca intencionalmente se desconecta da rede.

3. Falha de conexao - ocorre quando um Peer é acidentalmente desconectado
da rede P2P devido a problemas na maquina ou falha na corrente elétrica,
por exemplo. Neste caso o Peer nao tera como informar a rede acerca de sua
desconexao e, portanto, devem ser elaborados mecanismos que permitam a
outras partes interessadas tomarem conhecimento da falha.

4. Mudancga de Estado de Presenca - ocorre quando a entidade responsavel pela
informacao de presenca muda a informagao a ser publicada. Por exemplo,
o usuario pode mudar o estado de ocupado para livre.

Além de tratar os eventos expostos anteriormente, um mecanismo de presenca
precisa possuir duas funcionalidades para seu correto funcionamento:

e Conhecimento - quando uma entidade se conecta a rede P2P ela precisa
ser informada sobre o estado de presenca das outras entidades presentes na
rede. Essencialmente isto significa dar a entidade que acabou de entrar a

informacao mais atualizada possivel sobre a presenca de outras entidades
na rede P2P.

e Atualizacao de Conhecimento - quando uma entidade muda seu estado é
necessario atualizar esta informacao para todas as outras entidades interes-
sadas.

3.6.3 Presencga x Arquitetura de Rede

Conforme apontam Walkerdine e co-autores [39], os mecanismos de presenca sao
fortemente influenciados pela escolha da arquitetura de rede P2P. Para que pos-
samos escolher o mecanismo de presenca mais adequado para um determinado
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sistema Peer-to-Peer ¢é necessario conhecer a arquitetura da rede criada por este
sistema. Tendo por base na divisao proposta na secao 3.4 teremos as seguintes
solugoes de projeto para tratar os eventos e estados de um mecanismo de presenca:

1. Sistemas Nao-Estruturados

Este tipo de rede apresenta as maiores facilidades para se obter presenca
devido a existéncia de um servidor central que indexa ou coordena os Peers.
Este servidor pode entao ser utilizado para capturar e publicar a informacao
de presenca, e como todos os Peers estarao conectados a ele de forma direta
o servidor terd uma visao consistente e atualizada da presenca. Obviamente
o lado negativo é o Peer tnico de falha, pois se o servidor falhar o mecan-
ismo de presenca estard completamente comprometido. O mecanismo de
presenca baseado em arquiteturas hibridas tem sido o mais utilizado por
sistemas que implementam presenca, incluindo as aplicagoes de mensagens
instantaneas como ICQ e MSN, assim como compartilhamento de arquivos.

2. Sistemas Nao-Estruturados

Este tipo de rede nao possui um coordenador central, logo para implemen-
tar a presenca cada Peer deve conhecer os outros Peers da rede ou pelo
menos aqueles que o interessam. A partir dai cada Peer pode manter o
controle e ter uma visao consistente acerca dos estados de presenca dos out-
ros Peers na rede. A principal desvantagem deste tipo de arquitetura diz
respeito a escalabilidade porque um Peer precisa propagar sua informacao
de presenca para todos os outros Peers da rede. Quanto mais Peers sao
adicionados a rede, maior a sobrecarga nas comunicagoes. Entretanto, se a
rede permanecer em uma escala pequena entao este tipo de rede oferece a
melhor base para a implantacao de presenca.

3. Sistemas Super-Nés e Estruturados

Estas duas arquiteturas oferecem os maiores desafios para implantacao de
presenca devido ao fato das comunicagoes serem indiretas e pela falta de um
coordenador central. Além disso, devido ao fato deste tipo de rede mudar
constantemente pode ser dificil conseguir qualquer forma de atualizacao de
presenca em tempo real ou mesmo garantir que as mensagens de atualizacao
serao recebidas por todos os Peers presentes na rede. Isto acaba por gerar
inconsisténcia na informacao de presenca.

A solugao para estes problemas reside na criacao de pequenos grupos de en-
tidades. Peers presentes nestes grupos poderiam se comunicar de forma
direta e haveria também suporte para comunicacao inter-grupos. Seria
também necessario adicionar algum grau de gerenciamento na rede P2P o
que acabaria por distancia-la do modelo P2P puro e colocd-la na categoria
de sistema hibrido.
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Capitulo 4

Plataforma JXTA

Em 2001, a multiplicidade de tecnologias Peer-to-Peer (P2P) existentes e in-
compativeis entre si, com implementacao fortemente dependente do sistema ope-
racional ou do hardware, fez com que a empresa norte-americana Sun Microsys-
tems Inc. [40] desse inicio ao projeto JXTA [35, 41, 42|, uma plataforma P2P
aberta para computacao distribuida.

A plataforma JXTA é um projeto de codigo-fonte aberto cujo objetivo é criar
um padrao que facilite o desenvolvimento de sistemas baseados no modelo P2P.
Além disso, outro objetivo é possibilitar que uma aplicacao baseada em JXTA seja
executada nao somente em computadores pessoais, mas em qualquer dispositivo
eletronico capaz de se conectar em rede (PDAs, celulares, mainframes, PCs).

Atualmente, a plataforma JXTA ¢é a infra-estrutura mais madura e estavel
para o desenvolvimento de aplicacoes Peer-to-Peer, e conta com a colaboracao
cada vez maior de especialistas da industria de software e institui¢oes académicas
ao redor do mundo. Esta plataforma é definida como um conjunto de seis protoco-
los XML [43] (Tabela 4.1) que implementam as principais operagoes encontradas
em sistemas P2P, tais como publicacao e busca de recursos, auto-organizacao
da rede, e troca de mensagens entre Peers. Cada um dos protocolos JXTA im-
plementa funcionalidades distintas dos demais e um Peer nao precisa necessari-
amente implementar todos os protocolos para ser um Peer JXTA, mas apenas
aqueles protocolos necessarios a sua operacao. Além disso, esta padronizacao em
formato XML faz com que o JXTA seja independente de sistema operacional,
linguagem de programacao e protocolo de transporte de rede.

Dentre as varias tentativas de implementacao da plataforma JXTA, denom-
inadas bindings, destacam-se a baseada em Java, JXTA-J2SE, que é a imple-
mentacao de referéncia da plataforma e foi utilizada neste trabalho, e a imple-
mentagao em C, JXTA-C, que embora nao possua uma implementacao completa
tem sido ativamente desenvolvida e possui bons niveis de performance. Vale
ressaltar que cada um dos protocolos mostrados na Tabela 4.1 é implementado
mediante um servico, desta forma temos o Resolver Service, Discovery Service,
Rendezvous Service, Pipe Service e Peer Information Service e Endpoint Service.

Para entender os motivos que levaram ao surgimento da tecnologia JXTA ¢é
necessario contextualizar a situacao atual das rede de computadores. Os avangos
nas tecnologias de rede tornam cada vez mais dificil a conexao direta entre duas
ou mais maquinas na Internet. Tecnologias como o DHCP [44], NAT [45] e
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Protocolo Funcgao
Peer Information Protocol (PIP) Obtencao de informacoes sobre Peers
Peer Resolver Protocol (PRP) Envio/Recepcao de consultas genéricas
Rendezvous Protocol (RVP) Propagagao de mensagens através de Rendezvous
Endpoint Routing Protocol (ERP) | Descoberta de rotas entre Peers
Peer Discovery Protocol (PDP) Publicacao e descoberta de Anincios na rede
Pipe Biding Protocol (PBP) Estabelecimento de canal de comunicacao virtual

Tabela 4.1: Protocolos JXTA

Firewalls [46] permitem que as instituigoes exer¢cam um maior controle sobre suas
comunicacoes internas e externas, além de garantir mais segurancga e flexibilidade
na administracao de rede. Por outro lado, limitam o tipo de conexao possivel entre
as maquinas e o modelo de aplicacao de rede passivel de ser desenvolvido. Neste
cenario as aplicacoes ficam limitadas a arquitetura definida pelos administradores
de rede.

Além disso, o crescimento exponencial na quantidade de computadores conec-
tados a Internet mostrou que a quantidade de enderecos IP disponiveis era insufi-
ciente para atender a nova demanda. O NAT (Network Addressing Protocol) [45]
¢ um mecanismo criado para permitir que os computadores de uma rede privada
possam se conectar a Internet fazendo uso de um tnico enderego IP externo. Os
enderecos IP da rede interna podem ser dinamicos, e nao podem ser acessados
diretamente por um computador a partir da Internet. Toda vez que um com-
putador da rede interna envia um pacote IP (datagrama) para a Internet, o NAT
reescreve o cabecalho do datagrama de forma a substituir o endereco de origem
pelo nimero de IP externo valido. A resposta, se houver, segue o processo inverso
e é traduzida para o endereco IP interno do computador que enviou originalmente
o pacote, e é repassado para este.

Além de economizar os numeros IP externos, o NAT facilita o processo de
administracao de rede e permite uma maior seguranga, pois as comunicacoes
entre as maquinas internas e externas passam necessariamente pelo NAT, e nao é
possivel a um computador externo iniciar conexoes com quaisquer das maquinas
internas.

Para permitir que as maquinas pudessem fazer parte de uma rede P2P inde-
pendente de sua limitacao para conexoes diretas, o JXTA criou uma rede dinamica
virtual sobreposta a rede fisica existente (Figura 4.1) para permitir que Peers lo-
calizados em redes distintas - separados por firewalls e sistemas NATSs, ou que
fagam uso de protocolos de rede diferentes -, sejam agrupados e possam trocar
informacgoes de forma transparente e flexivel. Multiplas redes virtuais podem ser
criadas e dinamicamente mapeadas em um unica rede fisica através do uso de
duas estratégias basicas.

Em primeiro lugar, existe uma separagao entre o endereco fisico da maquina,
que pode ser um endereco IP dinamico, e o identificador do Peer, um nimero
que identifica de forma tnica aquele Peer na rede JXTA. De fato, nao somente
os Peers, mas quaisquer outros recursos tais como dados, por exemplo, sao iden-
tificados desta forma. O mapeamento entre o identificador e o endereco IP do
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Figura 4.1: Rede Virtual JXTA

recurso passa a ser feito de forma dinamica. Em segundo lugar, para garantir que
Peers escondidos por um firewall ou separados geograficamente possam se comu-
nicar sao utilizados super-nds, denominados Rendezvous e Relays, que permitem
fazer o roteamento de mensagens entre redes fisicas distintas.

4.1 Componentes de uma rede JXTA

As implementagoes do JXTA sao construidas em torno de cinco abstragoes (en-
tidades): Identificadores (IDs), Peers (Peers), grupos (PeerGroups), anincios
(Advertisements) e pipes.

4.1.1 Identificador (ID)

O ID é um enderecamento logico e independente de localizagao fisica que identifica
de forma tunica todos os recursos de uma rede JXTA (Peer, grupo, anincios,
servigos, etc.). A implementagao de referéncia do JXTA utiliza a fungao de hash
SHA-1 para gerar um nimero aleatério de 160 bits que representa e endereca os
recursos na rede JXTA. Temos abaixo um exemplo de ntimero utilizado como
PeerID pela plataforma JXTA.

urn:59616261646162614A78746150325033DC3E2FD07B96417F8669EE87CB4DC70303

A separacao entre identificacao e localizacao fisica do Peer permite que um
computador troque seu endereco fisico (enderego IP) intimeras vezes via DHCP,
por exemplo, mas permaneca com o mesmo peerID. Ainda, um Peer pode pos-
suir varias interfaces de rede (ethernet, wireless, etc.) mapeadas para um unico
peerlD. Isto ocorre gragas ao conceito de endpoint. Um endpoint identifica
de forma tunica todos os enderegos fisicos de rede e protocolos (TCP, HTTP)
disponiveis para se acessar um dado Peer. Desta forma, ao receber um anuncio
de endpoint de um Peer B, o Peer A pode selecionar o modo mais eficiente de se
comunicar com o Peer B dentre a lista de enderecos e protocolos de rede existentes
no aniuncio de endpoint de B.
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4.1.2 Peers

Peers sao entidades com algum poder de processamento e conectividade de rede.
Nao sao sinonimos de mdquinas, pois uma determinada méaquina pode conter
varios Peers. Na plataforma JXTA, os Peers devem ser configurados antes de
serem executados pela primeira vez. Esta configuracao define o nome do Peer,
cria um ID que o identifica (PeerID), e permite informar enderecos IP e portas a
serem utilizados para comunicacao com outros Peers. Além disso, o usuario pode
configurar inicialmente um conjunto inicial de Rendezvous e Relays que o Peer
ird utilizar para se conectar a rede JXTA (Figura 4.2).

£ JXTA Configurator 2 JXTA Configurator
See "hitp:platform.jxta.orgfjavaicanfighelp.html" far config help See "httpiplatiorm jxta.orglfjavalfconfighelp. html" for config help
Basic |§"Kﬂ'i}éﬁced“§‘ RendezvousiRelays | Basic | Advanced | i
Expetienced Users Only Experienced Users Only
Logging Settings — Rendezvous Settings
’7 Trace Level |usardefault - ‘ ™ Use only configured seed rendezvous
Rendezvous seed peers
— Services Setlings |
[ Actas aRelay j
httpeii1 64.41.14.104:9701 ~
[~ Act Rend
rhas & Rendenous ‘hﬂp:ﬂQDDJQQ.EDSGS 9701 v -]
[ Actas a JAME proxy Rendezvous seeding URIs
— TCP Settings |
W Enahled I~ Multicast ‘ j
[ Manual [Aniall Local Addresses | [9701 J
Iv Enable Outgoing connections [ Hide private addresses — Relay Settings
¥ Enable Incoming Connectiohs ¥ Use a relay [ Use only configured seed relays
(Dptional) Public address| a701 Relay seed peers
—HTTP Setlings j
¥ Enabled hitp:/i200.198.205.35.8700 ~
top:/i200.199.205.35:9700 v
I~ Manual |AnyiAll Local Addresses j |BDBD Relay seading URls
¥ Enable Outgoing connections [ Hide private addresses |
I™ Enable Incoming Connections ‘ j
Ok Cancel Ok Cancel

Figura 4.2: Telas de Configuracao do JXTA

Apesar de ser conveniente, esta interface requer conhecimentos acerca da rede
fisica que usudrios menos experimentes podem desconhecer, e esta foi uma das
razoes que impediu a ampla adocao da plataforma JXTA como solugao para
aplicagoes P2P em larga escala. Por esta razao, atualmente existe outra solugao
de configuracao, entitulada ext:config, que permite a configuracao da plataforma
JXTA a partir de um arquivo XML definido pelo projetista da aplicacao.

Ao configurar um Peer JXTA, as informagoes de configuracao sao salvas em
um arquivo denominado PlatformConfig, que por sua vez é armazenado no di-
retério de execugao do JXTA (.jxta, na execugao padrao). O diretério de execugao
contém ainda um diretério denominado cm onde sao armazenados os anuncios
criados ou recebidos da rede JXTA. Cada Peer JXTA deve dispor de um diretorio
de execucao préprio.
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4.1.3 Grupos (peergroups)

Grupos permitem aos Peers se auto-organizarem dinamicamente em dominios
virtuais. Os grupos agregam Peers com interesses em comum tais como a exe-
cucao distribuida de algum servico ou o compartilhamento de dados de forma
segura, por exemplo. Todo Peer ¢é parte integrante de pelo menos um grupo, mas
vale ressaltar que um Peer pode fazer, e geralmente é, parte de mais de um grupo
ao mesmo tempo.

Existem trés motivagoes basicas para a criagao de grupos:

1. Criar dominios seguros para a troca de conteido. Mecanismos de au-
tenticagao centralizada ou distribuida podem ser impostos de forma a criar
regioes logicas protegidas contra acesso nao autorizado. Os grupos criam
um escopo de interesse, pois membros de um determinado grupo suposta-
mente compartilham algum interesse em comum, como o compartilhamento
de dados ou a execucao de um servico de forma distribuida.

2. Criar um escopo para a comunicagao. Um numero potencialmente grande
de Peers que podem fazer parte de uma rede JXTA exige algum mecanismo
que mantenha a propagacao de mensagens e consultas na rede escalavel.
O grupo atua como este mecanismo, pois cada mensagem ou consulta deve
necessariamente trafegar dentro de algum grupo. Além disso, nao sao per-
mitidas as trocas de mensagens inter-grupos.

3. Criar um ambiente de monitoramento. O ambiente de grupo permite o mo-
nitoramento de Peers com vistas a medicao de desempenho ou seguranca.

Ao ser iniciado, todo Peer JXTA instancia e torna-se automaticamente mem-
bro de dois grupos: NetPeerGroup e WorldPeerGroup [47]. Os grupos em
JXTA formam uma hierarquia pai-filho sendo o NetPeerGroup um subgrupo de
WorldPeerGroup, que é o grupo inicial. Apesar do nome, WorldPeerGroup nao
tem por objetivo interligar todos os Peers existentes na Internet, mas prover
mecanismos de comunicagao minimos para a plataforma JXTA, tais como proto-
colos de transporte, comunicagao e multicasting em rede local. Cada grupo possui
um conjunto de servigos (PeerGroup Services). Estes servigos permitem realizar
as operagoes comumente encontradas em redes JXTA tais como descoberta de
anincios, comunicacao através de pipes ou propagacao de mensagens em Ren-
dezvous. O NetPeerGroup serve ao proposito de implementar servigos basicos da
plataforma JXTA, a saber:

1. Discovery Service : O servigo de descoberta é utilizado pelos Peers para
realizar buscas por recursos do grupo tais como Peers, subgrupos, pipes, e
Servigos.

2. Membership Service : O servigo de acesso é usado pelos Peers para permi-
tir ou negar acesso de Peers ao grupo. A plataforma JXTA nao impoem
algoritmos ou protocolos especificos de autenticacao e acesso, logo cabe ao
projetista da aplicacao permitir o livre acesso de Peers ao grupo, ou criar
mecanismos centralizados ou distribuidos de autenticacao e acesso.
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3. Pipe Service: o servico de pipe ¢ usado para criar, destruir conexoes através
de pipes entre os membros do grupo.

4. Resolver Service: o servico de resolucao permite realizar consultas genéricas
e coletar respostas a estas consultas.

Na Figura 4.3 temos um exemplo hipotético da organizacao de grupos em uma
rede JXTA. Conforme dito anteriormente, um Peer pode fazer parte de mais de
um grupo ao mesmo e, gracas a isto, podem existir Peers que fagam parte de
FileTransferGroup e CafeGroup, ou ainda Peers que facam parte de todos
os Grupos mostrados. Inicialmente o NetPeerGroup conecta seus Peers a rede
publica, mas a configuragao do NetPeerGroup pode ser reescrita para se construir
uma rede privada semelhante aquela utiliza neste trabalho.

WorldPeerGroup

NetPeerGroup

FileTransterGroup

NewsGroup O EmbrapaGroup

SportsGroup MovieGroup CafeGroup

Figura 4.3: Hierarquia de Grupos na Rede JXTA

4.1.4 Antncios (advertisements)

Todos os recursos de uma rede JXTA sao representados por antuncios. Anuncios
sao documentos XML que sao utilizados para descrever Peers, grupos, pipes,
servicos, rotas, conteido, Rendezvous, Relays, endpoints, e mecanismo de trans-
porte. Portanto, a publicacao e descoberta de quaisquer recursos na rede JXTA
¢ simplicada como a publicacao, e descoberta de arquivos XML denominados
antincios. B possivel criar anincios customizados para as necessidades da aplica-
cao, conforme realizado neste trabalho. A Figura 4.4 detalha um anincio de
grupo. A tag GID identifica de forma tnica o grupo, Name descreve o nome, e Desc
¢ uma tag opcional que especifica alguma informagao adicional acerca do grupo.
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<?xml version=’’1.0’’7>
<!DOCTYPE jxta:PGA>
<jxta:PGA xmlns:jxta=’’http://jxta.org’’>
<GID>urn: jxta: jxta-NetGroup</GID>
<MSID>urn: jxta:uuid-DEADBEEFDEAFBABAFEEDBABE000000010206</MSID>
<Name>NetPeerGroup</Name>
<Desc>NetPeerGroup by default</Desc>
</jxta:PGA>

Figura 4.4: Anincio de grupo (PeerGroup Advertisement)

4.1.5 Paipes

Pipes sao canais de comunicacao virtual que possibilitam a comunicacao e troca
de dados entre dois ou mais Peers. A principio um pipe nao pertence a nenhum
Peer em especial, e o pipe liga dois ou mais endpoints de forma dinamica, isto
é, em tempo de execucao. O fato de ser unidirecional faz com que o pipe tenha
dois Peers de conexao: pipe de entrada (input pipe) e pipe de saida (output
pipe). Uma mensagem sempre é enviada de um pipe de saida para um pipe de
entrada de forma unidirecional, asincrona e nao confiavel.

Os pipes podem ser classificados em Unicast e Propagate pipes. O unicast
pipe é o modelo tradicional de comunicacao com pipes. Muito embora os pipes
sejam implementados utilizando-se o protocolo TCP, que é confiavel e orientado a
conexao, os pipes nao assumem este protocolo como base de sua implementacao.
Por esta razao, uma mensagem que trafega pelo pipe nao tera garantia alguma
de chegar a seu destino (néo confidvel) e muito menos sera orientado a conexao.

e Unicast Pipe - Os pipes unicast permite uma comunica¢ao um-pra-um entre
dois Peers. Uma mensagem ¢ enviada de um pipe de saida em direcao a um
pipe de entrada de forma unidirecional (Figura 4.5).

o Pipe de Entrada

Figura 4.5: Unicast Pipe

e Propagate Pipe - Os pipes propagate permitem uma comunica¢ao um-para-
muitos entre Peers. Uma mensagem ¢é enviada a partir de um pipe de saida
em dire¢do a um ou mais pipes de entrada (multicasting). De forma semel-
hante ao modelo unicast, este pipe nao é confiavel e permite a comunicacao
em um sentido apenas (Figura 4.6).

O mecanismo de comunicagao entre dois Peers divide-se em quatro etapas:
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Figura 4.6: Propagate Pipe

1. Criacao ou descoberta do pipe - Cada pipe é descrito por um anuncio de pipe
(Figura 4.7), que o identifica de forma tinica na rede JXTA. Uma vez criado
o anuncio de pipe, este deve ser publicado na rede para que outros Peers
sejam capazes de descobri-lo e utiliza-lo para estabelecer conexoes. Um
pipe pode ser bem conhecido, isto €, ter sido criado anteriormente e salvo
em arquivo texto, que é importado em tempo de execucao, ou ser criado
mediante um identificador definido previamente. Neste caso, nao se faz
necessario publicar e descobrir o pipe, o que pode acelerar consideravelmente
a execucao de transferéncias de dados.

<!DOCTYPE jxta:PipeAdvertisement>
<jxta:PipeAdvertisement xmlns:jxta="http://jxta.org">
<Id>
urn: jxta:uuid-59616261646162614A757874614D504725184FBC4ES5D498
AA0919F662E40028B04
</Id>
<Type>
JxtalUnicast
</Type>
<Name>
PipeExample
</Name>
</jxta:PipeAdvertisement>

Figura 4.7: Pipe Advertisement

2. Resolucao dos endpoints do pipe - Ao iniciar o processo de conexao, o pipe
deve ter sua entrada e saida mapeados para endpoints de dois ou mais Peers.
Este processo faz uso do Pipe Binding Protocol para descobrir pelo menos
um Peer que esteja escutando no pipe de entrada. Em caso de sucesso, ao
Peer que iniciou a descoberta sera associado o pipe de saida e a conexao é
estabelecida. Se o pipe de entrada nao for resolvido em tempo especificado
pelo usuério entao a plataforma Jxta sinaliza com uma mensagem de erro.
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3. Transferéncia da mensagem - Uma ou mais mensagens sao criadas e trans-
feridas pelo pipe. Cada mensagem deve ter seu tamanho limitado em 64 KB
na implementacao atual, e para enviar mensagens maiores que este tamanho
é necessario que a aplicagao se responsabilize pelo processo de fragmentacao
do dado original na origem, envio das mensagens, e montagem dos fragmen-
tos no destino. Se uma aplicacao tentar enviar uma mensagem maior que
64 KB através de um Rendezvous ou Relay, este podera vir a descarta-la.
JxtaSocket é uma alternativa que permite o envio de mensagens de qual-
quer tamanho, pois este servico se encarrega da particao das mensagens e
adiciona uma camada de confiabilidade para fazer a confirmacao de chegada
das mensagens e ordenacao das mesmas, além de oferecer uma interface de
programagao semelhante aos sockets comuns.

4. Fechamento do pipe - O pipe que foi utilizado é desalocado.

Mecanismos de comunicacao segura, bidirecional e confiaveis foram implementa-
dos em cima de pipes unicast tradicionais. Sao exemplos destes mecanismos:

1. JxtaBidirectional - este servico faz uso de dois pipes unicast para estabelecer
uma comunicagao bidirecional, mas neste caso o limite das mensagens ainda
é 64 KB.

2. JxtaSocket - utiliza pipes unicast para criar uma interface Socket que per-
mite a comunicagao orientada a conexao e confiavel, além de transferir men-
sagens de qualquer tamanho.

3. JxtaUnicastSecure - versao de unicast pipe que utiliza comunicacoes crip-
tografadas.

4.2 Super-Nos

Os Peers de uma rede JXTA podem ser basicamente classificados em peers de
fronteira (edge peers), Rendezvous ou Relays. Os Rendezvous e Relays sao cate-
gorizados como Super-Nos, Peers que atuam como agregadores dos Peers de fron-
teira. Os Peers de fronteira recebem este nome por atuarem na ”fronteira”da In-
ternet, isto é, sao maquinas nao dedicadas, conectadas a redes de baixa velocidade
ou cuja conexao se da de forma transiente e/ou instavel. Além da dinamicidade
inerente as redes P2P, uma das grandes vantagens das redes P2P advém justa-
mente da possibilidade de se utilizar o poder de processamento destas maquinas
para resolver problemas complexos.

Rendezvous e Relays, por sua vez, fazem parte da categoria de super-nds.
Estes Peers sao responsaveis por tarefas especificas dentro de uma rede JXTA,
que geralmente requerem acesso direto através da Internet, uma maior capacidade
de processamento ou espaco de armazenamento.

Os Rendezvous (Figura 4.8) atuam como roteadores de mensagens e agre-
gadores de Peers dentro da rede JXTA. Sao os Rendezvous que permitem que os
Peers em sub-redes distintas facam parte do mesmo grupo e troquem mensagens.
Para que um antuncio seja amplamente propagado pela rede JXTA é necessario
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Figura 4.8: Peer Rendezvous

que cada Peer esteja conectado a um Rendezvous. Os Rendezvous sao ainda re-
sponsaveis por armazenar em cache os indices dos antincios publicados por outros
Peers e permitem a localizagdo de recursos publicados na rede JXTA utilizando
algoritmos de propagacao de mensagens. Em termos de implementagao, sao os
Rendezvous que implementam o conceito de grupo na rede JXTA.

Os Relays, por sua vez, sao Peers que atuam fora de qualquer Firewall ou NAT,
isto é, sao diretamente acessiveis por todos os outros Peers, e cujo proposito é
permitir que Peers que estejam protegidos por firewalls possam fazer parte da
rede JXTA. O Relay atua como um intermedidrio na comunicagao entre os Peers,
repassando as mensagens entre dois Peers conforme mostra a Figura 4.9.

Peer de
Fronteira

1 - Peer de
- Peer Relay Fronteira
Firewall

Figura 4.9: Peer Relay

Cada Peer possui uma lista de Relays preferenciais e decide, em tempo de
execucao, qual deles utilizar para se conectar com Peers fora do Firewall. Esta
comunicacgao é feita utilizando-se um protocolo que permita atravessar o Firewall,
usualmente o protocolo HT'TP. Inicialmente, um Peer dentro do firewall envia
uma mensagem para algum outro Peer, fora do Firewall, encapsulada em uma
requisicao HTTP. A partir de entao, a cada intervalo de tempo pré-determinado,
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o Peer dentro do Firewall envia uma requisicao HT'TP para o Relay consultando
acerca de alguma mensagem direcionada a ele. Caso alguma mensagem esteja
direcionada a este Peer entao a mensagem sera no corpo da resposta HTTP.

4.3 Protocolos

Conforme mencionado, a plataforma JXTA é composta por um conjunto de seis
protocolos XML que padronizam as comunicagoes entre os Peers. Estes proto-
colos foram divididos em duas categorias: Protocolos de Especificacao Bdsica e
Protocolos de Servi¢os Padrao (Figura 4.10)

(A)

Peer Discovery | Pipe Biding | Peer Information| | Rendezvous

Protocol Protocol Protocol Protocol
(B) Endpoint Routing Peer Resolver
Protocol Protocol

Figura 4.10: Protocolos JXTA. (A) Protocolos de Servigos Padrao e(B) Protocolos
de Especificacao Bésica

Os Protocolos Especificagao Basica sao divididos em:

e Endpoint Routing Protocol (ERP) é um protocolo pelo qual o Peer pode
descobrir uma rota (seqiiéncia de Peers intermedidrios) usados para enviar
uma mensagem de um Peer para outro. Neste caso um Peer A pode fazer
uso de um ou mais Peers intermedidrios para enviar uma mensagem para
um Peer B. O ERP é responsavel por gerenciar e determinar a informacgao
de roteamento. Vale ressaltar que esta informacao é dinamica, isto é, se uma
rota nao puder mais ser utilizada entao a plataforma JXTA se encarregara
de descobrir rotas alternativas para o envio da mensagem.

e Peer Resolver Protocol (PRP) é um protocolo que permite a um Peer enviar
uma consulta genérica para um ou mais Peers, e receber uma (ou multiplas)
respostas para a consulta. Um Peer A envia uma consulta para os outros
Peers de um determinado grupo. Esta consulta é enderecada a algum trata-
dor (handler) especifico. Este tratador é responséavel por receber a consulta,
interpreté-la e, possivelmente, enviar uma resposta. Se o Peer que recebe
a consulta possui o tratador registrado, o PRP repassa a consulta para o
tratador. Caso contrario, a mensagem é descartada.

Os Protocolos de Servigo Padrao, por sua vez, sao divididos em:
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e Rendezvous Protocol (RVP) é o protocolo que permite aos Peers propa-
gar mensagens entre rendezvous. RVP ¢é usado pelo PRP para propagar
mensagens além de uma rede local.

e Peer Discovery Protocol (PDP) é o protocolo pelo qual um Peer publica
seus antuncios, e descobre anincios publicados por outros Peers na rede.
PDP faz uso do PRP para envio e propagacgao de requisicoes de descoberta
de antuncios.

e Peer Information Protocol (PIP) é o protocolo utilizado por um Peer para
obter informagoes de estatus sobre outros Peers, tais como estado, trafego,
capacidades, etc. PIP usa PRP para enviar e receber requisicoes acerca de
informagoes sobre Peers.

e Pipe Biding Protocol (PBP) é o protocolo que permite ao Peer estabelecer
o canal de comunicacao virtual, ou pipe, entre um ou mais Peers. O PBP
¢ usado por um Peer para ligar dois ou mais pipe ends de uma conexao
(input e output pipe) para um endpoint fisico. PBP usa PRP para envio e
recepcao de requisicoes de resolucao de pipes.

4.4 Busca e Roteamento em JXTA

Vimos que todas as operagoes de descoberta de recursos em JXTA sao unificadas
em um tnico processo de descoberta de um ou mais anuncios. Os protocolos
do projeto JXTA nao especificam como tais buscas devem ser realizadas, mas
as implementacoes de referéncia provéem um mecanismo padrao de resolugao
baseado em Super-Nos do tipo Rendezvous.

Conforme visto anteriormente, Rendezvous sao Peers bem conhecidos encar-
regados de armazenar indices de aniuncios e localizar anuncios. Vale ressaltar
que qualquer Peer pode se tornar um Rendezvous desde que possua os requisitos
necessarios tais como espago em disco, autorizacao para tornar-se um Rendezvous,
ou ser acessivel a outros Peers na rede, por exemplo.

A partir da versao 2.0 da plataforma JXTA, os Rendezvous passaram a ar-
mazenar somente os indices dos aniuncios publicados por seus Peers, pois isto
economiza espago em disco, torna a arquitetura de Rendezvous mais escalavel, e
evita o tratamento de problemas tais como a manutencao de antuncios desatual-
izados.

Para indexar seus antuncios no Rendezvous, um Peer de fronteira utiliza o
servico Shared Resource Distributed Index (SRDI). Usando este servico, os
Peers de fronteira enviam indices de antuncios para seus Rendezvous ao publicar
novos antncios. Os indices podem ser enviados sincronamente quando um novo
anuncio é publicado, ou assincronamente pelo daemon SRDI que é acionado a
intervalos regulares.

Na Figura 4.11 temos um exemplo de publicacao e recuperacao de antincios
através de SRDI. Neste exemplo, temos:

1. Peers A e B, dentre outros, enviam os indices de seus antncios (ADV) para
os rendevous RDV1 e RDV2, respectivamente;
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Figura 4.11: Publicacao e Recuperacao de antuncios através de SRDI

2. O Peer A envia uma consulta a RDV1, que verifica se o indice deste anincio
estd presente em seu cache local (Passo 1);

3. Se RDV1 nao encontra o indice entao propaga a consulta para o proximo
rendezvous, RDV2 (Passo 2);

4. RDV2 encontra o indice do antuncio procurado e encaminha a consulta para
o Peer B, que é responsavel pelo anincio;

5. O Peer B recebe a consulta e envia o antincio para o Peer A;

Outra importante melhoria em relacao a versoes anteriores da plataforma
JXTA diz respeito a propagacao de consultas do Passo 2, que somente sao propa-
gadas entre Rendezvous, com vistas a reduzir o trafego de rede. Uma consulta
somente é direcionada a um Peer de fronteira quando o Peer é responsavel por
um anuncio que esta sendo procurado.

A proxima secao detalha o mecanismo de propagacao de mensagens entre
Rendezvous.

4.4.1 DHT e Rendezvous Walker

Os Rendezvous se auto-organizam em uma rede fracamente acoplada. Isto se
deve ao fato de que em uma rede com constante entrada e saida de Peers, torna-
se dificil manter uma visao consistente acerca de todos os Peers presentes em um
dado instante sem impor limitagoes na quantidade de Peers em um grupo e sem
a adocao de algum mecanismo centralizado de controle.

Em uma rede altamente flutuante e ambiente imprevisivel, o custo de se man-
ter um indice distribuido consistente pode superar as vantagens de se adotar
tal {ndice. E possivel que se gaste mais tempo atualizando indices que real-
izando consultas (index trashing). Nés podemos separar o custo de uma DHT
entre manutencao de indice e consulta ao indice. A abordagem de DHT prové o
mecanismo de consulta ao indice mais eficiente (O(log(N))), onde N é o nimero
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de Peers. Entretanto, o custo de manutencao tipicamente cresce de forma expo-
nencial a medida que a entrada/saida de Peers aumenta. Por outro lado, nao
ter uma DHT significa que operagoes exaustivas de busca precisam ser realizadas
ocasionando trafegos de rede ainda piores.

O projeto JXTA 2.0 propoe uma abordagem hibrida que combina o uso de
uma DHT fracamente consistente com um andarilho rendezvous de extensao lim-
itada (limited range rendezvous walker). Rendezvous nao sao obrigados a manter
um indice consistente entre todos os Peers, originando o termo fracamente con-
sistente. Se a entrada/saida de Peers é baixa entdo o RPV mantém-se estavel, e
a DHT tende a atingir a consisténcia entre todos os Peers e, consequentemente,
performance 6tima.

Cada Rendezvous possui uma lista, ordenada por ID, de rendezvous conheci-
dos, chamada Rendezvous Peer View (RPV). Na figura 4.12 temos a RPV repre-
sentada como uma tabela e como um circulo DHT.

Rendezvous podem ter RPVs inconsistentes de forma temporaria ou perma-
nente. No exemplo da Figura 4.13, a RPV do Rendezvous R2 contém referéncias
dos Peers R1, R2, R3, R5 e R6. O Rendezvous RS, por sua vez, contém uma RPV
com referéncias aos Peers R3, R4 e R5. A RPV é montada de forma fracamente
consistente, pois, devido a constante entrada e saida de Peers da rede JXTA, a
manutencao de uma visao consistente tornaria o algoritmo lento e complexo. E
utilizado um algoritmo para convergir a RPV entre todos os Rendezvous.

NOME IDENTIFICADOR P - S~ .
’ - M A N
R1 10223040 . N
r LY
] A
R2 15001877 ‘ Y
: 1
R3 21954297 ! '
' L)
I
R4 50923430 ' !
\‘ A
RS 88000143 . @ /!
. ,
~ . ’,
R6 90129321 RN Lt

Figura 4.12: Rendezvous Peer View (RPV) representada como uma tabela e um
circulo DHT, respectivamente.

Periodicamente, o Rendezvous seleciona um nimero aleatorio de Rendezvous
de sua RPV local, e envia a estes outra lista aleatéria de Rendezvous conhecidos.
Rendezvous também enviam um sinal de vida (heartbeat) para seus Rendezvous
vizinhos (as posi¢oes +1 e -1 na RPV). Rendezvous atualizam e expurgam Ren-
dezvous que nao respondem de suas RPVs. Além disso, Rendezvous pode recu-
perar informacao acerca de Rendezvous de um grupo de Rendezvous sementes
(seeding). Rendezvous sementes permitem acelerar a convergéncia da RPV, a
medida que todos os Rendezvous sao pré-configurados com uma lista de Ren-
dezvous sementes. Qualquer Rendezvous pode agir como Rendezvous semente.
Rendezvous sementes sao utilizados como o iltimo recurso quando um Rendezvous
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Figura 4.13: RPVs inconsistentes entre os rendezvous R2 e R3

nao pode encontrar qualquer outro Rendezvous, e para colocar o Rendezvous ini-
cialmente na rede. Uma vez feito isso, e apés um Rendezvous ter aprendido
o suficiente sobre outros Rendezvous, Rendezvous sementes sao tratados como
qualquer outro Rendezvous. Se uma rede de Rendezvous é relativamente estavel,
RPVs convergem rapidamente em todos os Rendezvous permitindo distribuicao
consistente de indices.

Peers de fronteira primeiramente checam em seu cache local por quaisquer
anuncios que apontem para Rendezvous acessiveis. Os Peers ordenam os Ren-
dezvous candidatos em um lote de cinco, e tentam conectar-se simultaneamente
a estes Rendezvous até que uma conexao seja estabelecida. Um Peer de fronteira
mantém apenas uma conexao ativa com um Rendezvous. Se uma conexao a Ren-
dezvous nao é estabelecida apés um periodo configuravel (40 segundos), o Peer
de fronteira tenta procurar por Rendezvous através da propagacao de requisigoes
utilizando protocolos de transporte (IP multicast), ou através de um pipe prop-
agate se o Peer de fronteira entrou em um grupo. Se apds um periodo maior
(30 segundos) nenhum Rendezvous tiver sido descoberto, o Peer de fronteira ird
consultar um dos Rendezvous semente. Finalmente, se nenhum Rendezvous se-
mente é alcangavel apés um periodo configurdvel (5 minutos), o Peer de fronteira
tentard tornar-se um Rendezvous (se tiver credenciais para isto). O Rendezvous
pode voltar a ser um Peer de fronteira tao logo um Rendezvous seja descoberto.
Mesmo tendo se tornado Rendezvous, Peer de fronteira continua a buscar por
Rendezvous em background.

Particionamento da RPV pode ocorrer se um conjunto de Rendezvous nao
puder ser contactado. Entretanto, particoes RPV irao se fundir tao logo cada
particao alcance um dos Rendezvous semente, ou um Rendezvous em comum
exista em ambas as particoes. Inconsisténcias serao resolvidas com o tempo, pois
os Rendezvous continuam a trocar informagcoes aleatérias.

O Peer P1 publica um novo anincio em seu Rendezvous R2 via o previamente
mencionado SRDI. Cada antuncio é indexado pelo SRDI usando chaves previa-
mente definidas tais como o nome, ou ID do Antncio. R2 usa a funcgao DHT
(H(advl)) para mapear o indice para um Rendezvous em sua RPV local. A RPV
contém os rendezvous de R1 a R6. Suponha que a funcao DHT retorne R5, entao
este indice serd enviado para R5 (Figura 4.14). Para aumentar a probabilidade
de recuperar o indice na falha de R5, o indice é replicado para os vizinhos de R5
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na RPV (+1 e -1 na lista ordenada da RPV).

-----

*
/ . Peers Rendezvous
e -
advi |/ . TT°7°

_ \ (1) Publicar
| )

P

Peer de fronteira

Figura 4.14: Publicacao de um anincio na rede JXTA

Em nosso exemplo, o indice é replicado em R4 e R6. Replicar o indice ao
redor de Rb5 significa que estamos criando uma regiao légica onde o indice pode
ser localizado. Vamos assumir que um Peer de fronteira P2 esta procurando pelo
anuncio advl (Figura 4.15). P2 ird enviar uma consulta a seu Rendezvous R3.
O servigo SRDI em R3 ird computar a fungao DHT (H(advl)) usando a RPV
local de R3. Se o RPV em R2 e R3 forem os mesmos, a DHT retornara o mesmo
rendezvous R5. R3 ird encaminhar a requisi¢cao para R5 que ird encaminhar para
P1 para que este responda a P2. Isto ird funcionar caso as RPV de R2 e R3 sejam
as mesmas.

Suponha agora que R5 saia da rede, e R3 atualize sua RPV para refletir este
fato (Figura 4.16). R3 ird descobrir que que R5 néo estd mais na rede através de
uma atualizacao da RPV, ou caso ele tente contacté-lo para enviar a mensagem.
Neste cenario, R3 tem uma nova RPV que contém Rendezvous de R1 a R5. Rb5
agora aponta para o Rendezvous R6 do RPV anterior. O desparecimento de
um Rendezvous significa que a RPV deslocou-se de uma posicao. Ao receber a
requisicao de P2, R3 ird computar a funcao DHT que ird retornar o Rendezvous
R5. Caso o deslocamento da RPV esteja dentro da distancia de replicagao da
DHT (+41,-1), é possivel garantir que o indice serd encontrado. A distancia de
replicagao pode ser aumentada (42 ou +3) para RPVs maiores.

Agora vamos analisar um caso mais cadtico onde a RPV sofreu mudancas
drasticas (Figura 4.17). O RPV é agora composta por 8 Rendezvous - Rl a
R8. RT corresponde ao R4 original. Quando R3 recebe uma consulta de P2
ele calcula a funcao DHT que mapeia o indice para R5. Uma vez que RPV
mudou bastante, o indice nao serd encontrado em R5. Neste caso, um mecanismo
alternativo é usado para ”caminhar” (walk) a RPV de forma a continuar a busca.
Um andarilho de extensdo limitada (limited-range walker) é usado para caminhar
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Figura 4.15: Busca de um anincio na rede JXTA
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Figura 4.16: Busca de um antidncio em uma RPV ligeiramente modificada
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a Rendezvous a partir da posicao inicial calculada pela DHT. O andarilho ira
proceder em ambas as dire¢oes (para cima e para baixo) (Figura 4.4.1) na diregao
de R6 e para baixo na direcao de R4. O andarilho de extensao limitada pressupoe
que existe uma grande probabilidade de descobrir o indice esteja em uma regiao
devido ao seu esquema de replicacao de vizinhos da DHT. Em nosso exemplo, R5
encaminha a requisicao tanto para R4 quanto para R6. Um contador de pulos
¢é usado para especificar a quantidade maxima de vezes que a requisicao pode
ser repassada. Se R4 nao tiver o indice, ele ird encaminhar a requisi¢ao para o
proximo Peer na dire¢ao de baixo de R3. De forma andloga, R6 ird encaminhar
a requisicao para a diregao superior R7. Quando o indice é descoberto em R7, a
consulta é encaminhada para P1 e a pesquisa ¢ interrompida na diregao superior.
O caminho na dire¢ao inferior ira continuar até a quantidade maxima de pulos ser
atingida, ou nao existir mais Rendezvous naquela direcao. Ao invés de continuar
o caminhar até o contador de pulos ser atingido, uma requisi¢ao de confirmacao
de continuacao pode ser enviada para P2 apds uma porcao do caminho ter sido
percorrido para perguntar a P2 se a o caminhar deve continuar. P2 pode ter
atualmente encontrado uma resposta do outro lado do caminho. P2 pode decidir
continuar ou interromper o caminho.

Para minimizar a degeneragao do indice quando a RPV aumenta ou diminui,
ou esta temporariamente inconsistente, a funcao hash utilizada tenta compensar
as mudancas na RPV. A funcao DHT utilizada divide o espaco hash igualmente
pelo nimero de rendezvous na RPV. Cada rendezvous recebe um segmento do
espaco da funcao hash de acordo com sua posicao na RPV. Se o niimero hash cai
no meio do espaco hash entao o rendezvous selecionado ira estar no meio da RPV.
A funcao hash permite escalonar o espaco hash para o tamanho da RPV. Mesmo
se a RPV mudar drasticamente entre o tempo que o indice foi inserido, e o tempo
em que é consultada, existe a chance que as mudancas na RPV tenham sido tanto
para a direita quanto para a esquerda de um dado rendezvous. A posicao relativa
de um rendezvous tende a permanecer aproximadamente a mesma a medida que a
RPYV evolui. Utilizar o ID do peer para ordenar a RPV permite uma distribuicao
uniforme através da RPV. Se uma RPV aumenta ou diminui, um Rendezvous que
estava no meio da RPV tende a permanecer préoximo ao meio.

4.5 Performance

Jan e co-autores [48] realizaram uma série de testes para avaliar a performance das
duas principais implementacoes JXTA existentes: JXTA-J2SE e JXTA-C. Con-
forme apontam os autores, existem varios trabalhos na literatura que expoem a
sobrecarga de comunicacao introduzida pelo JXTA e dificuldade de uso da API.
Parker e co-autores [49], por exemplo, mostraram que o interpretador XML uti-
lizado na versao JXTA J2SE tem baixa performance, inferior a de interpretadores
XML de codigo fonte aberto existentes, o que torna a plataforma inapropriada
para a construcao de aplicagoes de tempo critico. Este estudo mostra que a adogao
de analisadores XML otimizados tera um impacto significativo na performance.
Entretanto, a maioria dos estudos de performance realizados utilizam versoes
antigas (1.0 ou anteriores), e nao otimizadas, da plataforma JXTA. Além disso,
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Figura 4.17: Busca de um antidncio em uma RPV severamente modificada

os estudos anteriores foram nao conclusivos, e até mesmo inconsistentes entre
si, o que torna dificil obter uma visao clara da performance das camadas de
comunicagao JXTA.

Para avaliar o custo de comunicacoes em JXTA foram realizados uma série
de testes de taxa de transmissao bidirecionais (ping pong tests) entre dois Peers
JXTA. Os testes foram realizados em uma rede local Ethernet, utilizando as ca-
madas de comunicagao disponiveis nas duas versoes do JXTA, e variando parametros
experimentais tais como tamanho da mensagem, tamanho do buffer, e opcoes da
JVM.

Muito embora estes testes permitam expor os ganhos (ou perdas) de per-
formance inerentes na comunicagao direta entre dois Peers, vale ressaltar que a
comunicagao direta entre dois Peers constitui-se mais a excecao que a regra pois
em geral existem intermedidrios na comunicacao.

No trabalho de Jan e co-autores [48], foram analisados os seguintes mecanismos
de comunicacao JXTA:

1. Endpoint service
2. Pipe service
3. JxtaSockets

Conforme mostrado na Figura 4.18 cada camada de transporte é construida
sobre a camada anterior, sendo o endpoint service a camada de mais baixo nivel.

O teste de largura de banda bidirecional foi escolhido por ser uma métrica
de performance béasica, um teste freqiientemente utilizado para medida de per-
formance de outros protocolos de rede, e por conta de sua habilidade para le-
vantar informacgoes sobre caracteristicas importantes tais como largura de banda
e laténcia. Este teste consiste na troca de mensagens idénticas entre dois Peers
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e nos dois sentidos. Cada teste é composto de medidas sucessivas obtidas sobre
uma série de tamanhos de mensagens (payloads) que variam de 1 byte até 16 MB.
Todas as medidas sao amostradas no nivel de aplicagao e sao calculadas medi-
ante cinco medidas subsequentes de tempo de envio-resposta de 100 mensagens
consecutivas.

A eficiéncia do protocolo é outro fator que foi explorado na avaliacao de perfor-
mance dos protocolos JXTA. A eficiéncia do protocolo é definida como a média
entre a quantidade de dados que um usuario deseja enviar e a quantidade to-
tal de dados que realmente foi enviada pelo protocolo. Portanto, qualquer dado
adicional incluido na transmissao da da mensagem ird reduzir a eficiéncia do
protocolo e pode reduzir a performance.

Este resultados sao obtidos mediante a andlise de mensagens entre Peers
através do uso de dois analisadores de protocolo: tcpdump e ethereal.

JXTA Socket JXTA Socket

Pipe Service Pipe Service
-—

Endpoint Service Endpoint Service

Figura 4.18: Protocolos de Comunicacao JXTA

Os noés usados no benchmark consistem de maquinas com processadores Pen-
tium IV 2.4GHz com 1 GB de RAM cada, executando a versao 2.4 do kernel Linux.
Os testes foram realizados em uma rede Fast Ethernet (100 Mb/s). Foram execu-
tados testes usando JXTA-J2SE 2.2.1 e 2.3 no caso da analise das implementacoes
Java. Foi utilizada a maquina virtual Java 1.4.2, executada com as opgoes -server
-Xms256m -Xmx256m.

O gréfico 4.19 mostra a comparagao entre os trés mecanismos de comunicagao
do JXTA e a comunicacao utilizando Java Sockets, enquanto a laténcia é mostrada
na Tabela 4.2. O grafico citado mostra que a diferenca para enviar mensagens
grandes ¢é insignificante, mas que para mensagens menores esta diferenga pode
ser significativa devido a adi¢ao de mensagens XML por cada um dos protocolos
JXTA. As curvas mostram que os dois mecanismos de transporte mais utilizados
pelas aplicagoes JXTA (JxtaSockets e Unicast pipe) sao capazes de alcancar uma
vazao préoxima da obtida com Java Sockets em uma rede Fast Ethernet a medida
que aumenta o tamanho das mensagens. Portanto, a escolha de um protocolo
XML é vantajosa por ser independente de plataforma, mas acarreta limitacoes de
performance.

Entretanto, a tabela 4.2 mostra que estes dois mecanismos apresentam uma
laténcia ruim quando comparados ao Java Socket. Isto se deve ao alto custo
de processamento de grandes documentos XML incluidos em cada mensagem.
Quando é utilizado o servico de endpoint a diferenca em relacao ao Java Socket
¢ diminuida, mas mesmo assim ainda permanece 400usec maior. Segundo os au-
tores, esta diferenca provavelmente refere-se a problemas relacionados a geréncia
de threads (escalonamento, criacao e destrui¢ao) na plataforma JXTA, uma vez
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Java socket < 0.10 ms
Endpoint service 0.48 ms

Unicast pipe 1.22 ms

JXTA socket 1.76 ms

Tabela 4.2: Laténcia do JXTA

que os testes indicaram que a plataforma JXTA utiliza aproximadamente 35
threads, com picos de até 40 threads.

12 R N B | | | |
Java socket —+— ‘ ' : ' ' L
JXTA socket 2.3 (128 KB) ------ IS St S
JXTA unicast pipe 2.3 ----- ‘ B .
10 - JXTA endpoint service 2.3, - = - -, =77 - S ARRPAGIELLLEEELEE, e

Throughput (MB/s)
I
i

I R
051 2 4 16 64 256 1MB 4MB 16MB
Message size in KB

Figura 4.19: Vazao alcancada pelas camadas de comunicagao JXTA e Java Sock-
ets

4.6 Limitacoes do JXTA

Dentre as desvantagens e limitagoes da rede JXTA, esta o uso de XML como
base para os protocolos P2P. Apesar do formato XML dar grande flexibilidade
e portabilidade ao JXTA, o uso deste formato de dados criou uma sobrecarga
de processamento, pois a performance da plataforma JXTA estd estreitamente
vinculada a performance do interpretador XML utilizado.

Além disso, existe uma sobrecarga de rede, pois uma mensagem transmitida
entre dois Peers geralmente é encapsulada em varias camadas de documentos
XML. Isto faz com que as mensagens transmitidas na rede JXTA sejam grandes,
ocasionando uma sobrecarga na rede de comunicacao. A transmissao de uma série
de mensagens pequenas pode inundar a rede, consumindo a largura de banda e
recursos do Rendezvous.

Finalmente, some-se a isto a escassez de documentagao. O JXTA ainda nao
dispoem de documentacgao consistente e abrangente. Isto dificulta a inclusao de
novos colaboradores do projeto, ou mesmo a utilizacao da plataforma por pro-
gramadores nao habituados a programagao Peer-to-Peer. Os livros sobre JXTA
estao desatualizados e alguns aspectos de implementacao importantes para o en-
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tendimento do protocolo sé podem ser apreendidos mediante consultas ao cédigo
fonte.

As desvantagens citadas fazem com que o JXTA nao possa ser utilizado em
aplicacoes de missao critica como aplicagoes em tempo real, por exemplo, ou
mesmo aquelas onde a performance seja um fator decisivo. Entretanto, varios es-
tudos de performance tem sido feitos de forma a identificar os gargalos do sistema
e as possibilidades de melhoria na arquitetura e nos protocolos. A implementacao
JXTA-C tem conseguido indices de performance bons para redes Gigabit Ether-
net e Myriad. Um caminho promissor diz respeito ao uso de novos protocolos a
nivel de aplicacao que permitem atravessar firewalls e sistemas NAT, e abrem a
possibilidade de abolir o uso de Relays para estabelecer comunicagao com Peers
fora do firewall.

O protocolo, por sua vez, continua a evoluir e ser aperfeicoado pela comu-
nidade criada em torno da plataforma JXTA. Acreditamos que a medida que no-
vas demandas de rede - a integracao de uma gama maior de dispositivos moveis,
por exemplo - sejam integradas a plataforma, revisoes e aperfeicoamentos dos
protocolos poderao ser efetuados com mais seguranca.
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Capitulo 5

p2pBIOFOCO

O primeiro resultado concreto desta dissertacao de mestrado foi o desenvolvimento
de uma arquitetura distribuida, batizada de BioGridDF, escrita em Java e que
fazia uso de filas de mensagens para a integracao das trés instituicées. A arquite-
tura deste prototipo inicial é mostrada na Figura 5.1. Além disso, nesta primeira
etapa optamos por testar as sequiéncias de DNA com a familia de aplicagoes para
anotacao protéica denominada Interpro.

Ao submetermos um arquivo contendo um conjunto de seqiiéncias de DNA,
a interface gréafica acionava um modulo escalonador que particionava o arquivo
de entrada em sub-arquivos, armazenava-os em um diretério NFS compartilhado
por todas as instituigoes, e enviava um comando para a fila de mensagens. Este
comando especificava qual dominio seria o responsavel por recuperar um determi-
nado sub-arquivo e processéa-lo no Interpro. Os dominios, por sua vez, possuiam
clientes que escutavam continuamente a fila de mensagens, e ao receberem uma
mensagem enderecada a eles, tratavam de recuperar o arquivo de entrada especifi-
cado na mensagem, e distribuir o processamento entre maquinas locais através do
escalonador de tarefas Sun Grid Engine (SGE) [50]. Os resultados deste processa-
mento eram posteriormente armazenados no diretério NFS citado anteriormente.

Embora nao tenha implementado mecanismos sofisticados de tolerancia a fal-
has e monitoramento, este protétipo inicial nos permitiu vislumbrar os ganhos
de performance e problemas a serem tratados durante o desenvolvimento e im-
plantacao de um sistema distribuido que integrasse as trés instituigoes. Os detal-
hes de implementacao e resultados obtidos com esta primeira infra-estrutura sao
apresentados em [51, 52|, e no apéndice desta dissertacao apresentamos um dos
artigos publicados com o resultado deste primeiro trabalho.

Este sistema apresentava ainda uma interface grafica baseada na WEB (Figura
5.2) que permitia a submissdo dos arquivos de entrada em formato FASTA| e
posterior visualizagao dos arquivos de saida em formato XML de forma intuitiva.

O fato de optarmos por uma arquitetura centralizada representou uma limitacao
severa na seguranca e confiabilidade do sistema, pois além de sobrecarregarmos
uma unica maquina do sistema com a tarefa de coordenacao dos dominios, esta
representava um ponto unico de falha. Some-se a isto os problemas decorrentas
da impossibilidade de estabelecer algumas conexoes com maquinas protegidas por
firewalls, que acabaram por inviabilizar a inclusao de uma das institui¢oes nos
testes realizados.

65



— First Level
X
GUI ]
MESSAGE
/"'_-d__ B “\
MESS r‘&G
?E]ELE P
\ Second Level
/" " 2 _'\
i _\ \ QUEUE LISTENER ( \SITE B
/ LOCAL SCHEDULER \2\& (
; \
.f" 7 %
/ \ / \
,./' \ H_./ \__\
/ \ / X
o ‘\ Y /* = - oy i B
A R I
EXECUTION HOSTS (INTERPRO) EXECUTION HOSTS (INTERPEO)

Figura 5.1: Arquitetura do Sistema BioGridDF

5.1 p2pBIOFOCO

A contribuicao posterior deste trabalho foi o projeto, implementagao e teste de
um sistema distribuido para execu¢ao do BLAST baseado no modelo P2P. O
BLAST foi escolhido por tratar-se de uma ferramenta amplamente utilizada em
projetos de seqiienciamento de genomas. A linguagem de programagao Java [53]
foi escolhida para implementar este protétipo, pois a implementagao mais estavel
de JXTA, denominada JXTA2SE, foi implementada nesta linguagem, que por sua
vez ¢ amplamente difundida e portavel.

Como decisao inicial de projeto, desenvolvemos um sistema capaz de definir,
carregar, exportar e executar servigos usando a infra-estrutura da plataforma
JXTA. O objetivo é que além do BLAST, mas outras ferramentas de Bioin-
formatica possam ser executadas remotamente através do sistema p2pBIOFOCO.
Além disso, procurou-se desenvolver um sistema baseado em mddulos fracamente
acoplados com o intuito de permitir a facil integracao, ou mesmo remocao, de
funcionalidades e componentes. Na Figura 5.3 podemos visualizar os mdédulos
basicos que compoem o protétipo inicial do sistema p2pBIOFOCO, a saber:

e Plataforma Peer-to-Peer - Modulo que implementa a interface entre a aplicacao

e a plataforma JXTA;
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Figura 5.2: Interface WEB do sistema BioGridDF

e Mdodulo de Consulta - Médulo encarregado de criar, enviar, receber e pro-
cessar consultas a servicos de Bioinformética na rede Peer-to-Peer;

e Mddulo de Presenca - Modulo encarregado de obter informacoes sobre o
estado dos Peers na rede (ativo/inativo).

o Mddulo de Ativagdo Remota de Servicos - Mdédulo encarregado de fazer
chamadas a servigos remotos utilizando a infra-estrutura Peer-to-Peer através
do envio de mensagens e transferéncia de arquivos de entrada e saida. Este
modulo é ainda composto por um cliente de FTP e um banco de dados de
servicos remotos e locais.

e [nterface Grdfica (GUI) - Médulo opcional que prové uma interface intera-
tiva para a pesquisa e execucao de servigos remotos, além da visualizacao
dos Peers ativos.

A aplicacao pode ser executada em dois modos: GUI e daemon. O modo
daemon, que é padrao, permite a execucao da aplicacao em modo nao interativo,
e faz com que o p2pBIOFOCO atue apenas como um executor de servigos pre-
viamente carregados no inicio da aplicagao e acionados remotamente. O modo
GUI, por sua vez, fornece a interface grafica para pesquisa e chamada a servigos
remotos, além do mecanismo de presenca que permite saber quais Peers estao
atualmente na rede. Nas proximas secoes detalhamos cada um dos médulos do

p2pBIOFOCO.

5.2 Interface Grafica (GUI)

Na Figura 5.4 temos a tela inicial do modo GUI, que é composta por uma caixa de
texto e botao para realizar as buscas por servigos, e trés painéis para informagoes.
O painel esquerdo mostra os Peers atualmente presentes na rede, o painel direito
apresenta os resultados da busca executada e, finalmente, o painel central exibe
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Figura 5.3: Arquitetura do p2pBIOFOCO

os detalhes dos Antuncios de servigos, chamados BioService, recuperados. A
pequena esfera verde no canto superior direito, que inicialmente é cinza, indica
que o Peer em questao tornou-se um Rendezvous mediante comando interativo do
usuario ou de forma automatica, caso este Peer nao tenha conseguido conectar-se
a um Rendezvous apds um tempo determinado (2 minutos, atualmente).

Conforme citado anteriormente, esta interface grafica é opcional. Para que o
p2pBIOFOCO seja acionado com a opcao de interface grafica é necessario que
o usuario informe a opg¢ao ”-gui’ao executar o arquivo de script startup.sh, que
acompanha a distribui¢ao do sistema, conforme mostrado abaixo. Caso nao seja
informado este parametro a aplicacao p2pBIOFOCO serd iniciada no modo dae-
mon, isto é, um processo nao grafico e nao interativo.

$ ./startup.sh ../carbona -gui

A Figura 5.4 mostra uma interface extremamente simples para a carga de servicos
locais. Ao ser iniciada, o sistema p2pBIOFOCO carrega um ou mais servicos
mediante a leitura de um arquivo XML. Através do botao mostrado na figura é
possivel, apés a edicao do arquivo XML, recarregar os servigos locais, remover
Servigos e carregar novos servigos sem necessitar reiniciar a aplicagao.

5.3 Plataforma

O principal médulo do p2pBIOFOCO, denominado Plataforma Peer-to-Peer, é
responsavel pela interface entre a plataforma JXTA e os demais médulos do sis-
tema. A criacao deste modulo teve por objetivo evitar que mudancas posteriores
na arquitetura da plataforma JXTA, ou até mesmo a adocao de outro frame-
work Peer-to-Peer, exigissem mudancas significativas na arquitetura do sistema
p2pBIOFOCO. Desta forma, os médulos existentes, e quaisquer outros médulos
que venham a ser desenvolvidos, fazem chamadas a esta plataforma para realizar
as tarefas comuns a sistemas Peer-to-Peer, tais como o publicacao e a busca de re-
cursos, localizagao de Peers, envio de mensagens entre Peers e compartilhamento
de arquivos, por exemplo. Com vistas a garantir a privacidade e aumentar o de-
sempenho, o sistema p2pBIOFOCO utiliza uma rede privada JXTA totalmente
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Figura 5.4: Interface Grafica (GUI) da aplicagao p2pBIOFOCO

isolada da rede publica. Isto é garantido pelo modulo Plataforma Peer-to-Peer,
mediante a carga do arquivo config.properties ao iniciar a aplicacao.

NetPeerGroupID=uuid-15B97053243A4D2BA57DA3D53638EF5D02
NetPeerGroupName=BioFocoGroup
NetPeerGroupDesc=BioFocoGroup

Figura 5.5: Arquivo config.properties usado pelo p2pBIOFOCO

O NetPeerGrouplD, que identifica de forma tnica uma rede privada JXTA, foi
criado uma tnica vez e de forma nao automatica, isto é, com o uso de um pe-
queno aplicativo Java especialmente desenvolvido para tal propédsito. O mdodulo
Plataforma Peer-to-Peer precisa carregar o arquivo config.properties 5.3 para
poder se conectar a rede privada P2P criada para este projeto.

Além do arquivo citado, a Plataforma Peer-to-Peer faz uso de outro arquivo
de configuracao, app.properties, que é utilizado pelo sistema p2pBIOFOCO para
carregar configuragoes iniciais do sistema tais como o diretério FTP (com cre-
denciais de acesso) onde os arquivos de entrada e saida serdo armazenados, por
exemplo.

Finalmente, para que a plataforma JXTA seja executada é necessério informar
um diretério de execucao JXTA para cada Peer. Tal diretério contém o cache de
Aniincios recebidos/enviados pela plataforma JXTA, o arquivo PlatformConfig
com informacoes essencias acerca do Peer JXTA (PeerID, PeerName, portas de
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rede, etc.), e o arquivo config.properties, que cria a rede privada. Ao iniciar o
modulo Plataforma Peer-to-Peer, este diretério de execucao deve estar acessivel
a aplicacao p2pBIOFOCO.

5.4 Modbdulo de Consulta

Neste sistema cada Peer é responsavel por carregar e disponibilizar um conjunto
de servigos para os demais Peers da rede P2P. Desta forma, tornou-se necessario
que os servicos diponibilizados pelos Peers pudessem ser localizados na rede P2P.
Cada servigo neste sistema ¢é exportado para a rede JXTA mediante a publicacao
de um Anincio customizado, conhecido como BioService (Figura 5.4). Este
modulo é responsavel pelas operagoes de publicacao e localizagao de servigos.

Todos os servigos acessiveis através do sistema p2pBIOFOCO devem ser escritos
em linguagem Java ou devem poder de ser ativados mediante uma classe adap-
tadora Java (wrapper class). Em ambos os casos, a classe deve implementar
a interface Java br.org.biofoco.p2p.services.Service, que define como a chamada
a servigos remotos no sistema p2pBIOFOCO deve ser feita. No caso particu-
lar de aplicacoes de Bioinformatica como BLAST, que geralmente sao escritas
em Perl ou C/C++, a classe Java faz uma chamada ao Sistema Operacional
para a execucao do programa. Uma vez escritas as classes que implementam
ou acionam servigos, o usuario deve escrever um arquivo XML de exportacao
de servicos locais, services.xml, e colocéd-lo em um diretério acessivel ao sistema
p2pBIOFOCO. A Figura 5.4 mostra um exemplo de arquivo de exportacao, que
contém informagoes bdsicas sobre o servico (nome do servigo e classe que imple-
menta o servigo).
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<?xml version="1.0" encoding="UTF-8" 7>

<services>

<service>

<name>BLASTService</name>
<class>br.org.biofoco.p2p.blast.BlastService</class>
</service>

<service>

<name>HelloWorldService</name>
<class>br.org.biofoco.p2p.services.impl.HelloWorldService</class>
</service>

</services>

Figura 5.7: O arquivo services.xml permite a exportagao de servigos locais para
a rede P2P

<7xml version="1.0" encoding="UTF-8"7>

<IDOCTYPE biogrid:Service>

<biogrid:Service>

<name> BLASTService </name>

<peerID> urn: jxta:uuid-59616261646162614A7874615</peerID>
<status> ACTIVE </status>

<version> 0.la </version>

<peerName> PeerOne </peerName>

<specification> BLAST Service under Linux </specification>
<url></url>

<jxta:PipeAdvertisement xmlns:jxta="http://jxta.org">
<Id>urn:jxta:uuid-15B97053243A4D2BA57DA3D53638EF</Id>
<Type> JxtaUnicast </Type>

<Name> service-pipe </Name>

<Desc> </Desc>

</jxta:PipeAdvertisement>

</biogrid:Service>

Figura 5.8: Um Anuncio descrevendo um servigo do sistema p2pBIOFOCO
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Ao iniciar o sistema p2pBIOFOCO, o arquivo services.zml é lido, os servigos
descritos no arquivo sao carregados em memoria, e armazenados em um banco
de dados de servigos locais através do modulo de Ativacdao Remota de Servigos.
Logo em seguida, este médulo de Ativagcao Remota aciona o médulo de Busca que
cria um Anincio JXTA (Figura 5.4), customizado para descrever especificamente
cada um dos servigos carregados, e publica estes Aniuncios na rede Peer-to-Peer

(Figura 5.9).

INSTANCIAR CARREGAR PUBLICA
PLATAFORMA SERVICOS ANUNCIOS
PEER-TO-FEER LOCALS MA REDE P2P

BANCO DE
DADOS DE
SERVICOS

Figura 5.9: Publicacao de Servicos no p2pBIOFOCO

Ressaltamos que cada Antincio publicado contém informagcoes adicionais sobre
o Peer que prové o servico, tais como o nome do Peer e o Aniuncio de Pipe
(Pipe Advertisement), que deve ser utilizado para quando for feita uma conexao
com o Peer e para que seja possivel acessar o servico. O Anincio de Pipe é
o equivalente na arquitetura JXTA & tupla (ndimero IP, porta), presente na
arquitetura TCP /IP. Teoricamente, poderiamos ter servigos distintos utilizando
pipes distintos, mas atualmente todos os servigos utilizam o mesmo pipe para
contactar os servicos de um dado Peer, e a mensagem de requisicao enviada pelo
canal de comunicagao determina qual servigo deve ser ativado.

No projeto do sistema p2pBIOFOCO adotamos uma estratégia baseada no
modelo classico de publicagao de Anincios existente no JXTA. Ao iniciar a
aplicagao pela primeira vez, o Mddulo de Consulta publica seus servigos locais
carregados na rede P2P. Caso publicassemos os Anincios uma tnica vez, aque-
les servigos que nao estivessem mais disponiveis continuariam a ser recuperados
por outros Peers do sistema, e grande parte do tempo teria que ser gasto na
tentativa de manter uma visao consistente dos servicos disponiveis, e eliminar
Antncios espurios ainda distribuidos pela rede. Para evitar este tipo de prob-
lema, cada Anincio de servigo é publicado com um tempo de vida maximo (1
hora atualmente). Decorrido este tempo o Anincio é automaticamente removido
do cache de cada Peer do sistema p2pBIOFOCO. Isto ainda obriga cada Peer
a republicar seus Anincios de servicos periodicamente, caso o servigo ainda es-
teja disponivel naquele Peer. Neste modelo a busca por um servico torna-se a
busca por um Antuncio previamente publicado na rede, utilizando o servigo de
descoberta padrao da plataforma JXTA, conforme especificado na Secao 4.4.
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5.5 Mobdulo de Presenca

Infelizmente, a plataforma JXTA nao dispoe de um mecanismo de presenca embu-
tido. Por esta razao, as aplicagoes baseadas em JXTA que desejarem tal funcional-
idade, cada vez mais importante em aplicacoes distribuidas, tem que implementar
seu préprio mecanismo de presenca. O mddulo de presenca do p2pBIOFOCO per-
mite que um Peer anuncie sua disponibilidade na rede. Atualmente sao permitidos
somente os estados de ativo e inativo, mas no futuro pretendemos integrar estados
adicionais (ocupado, nao disponivel). A presenga faz uso de dois pipes multi-Peer
(propagate pipes) e centra-se basicamente no papel do rendezvous para divulgar
os anuncios de presenca. Em outras palavras, trata-se de um servigo de presenca
semi-centralizado.

Ao iniciar o sistema p2pBIOFOCO, cada Peer pode escutar dois tipos de
pipes multi-Peer: um pipe de eventos de presenca e outro pipe de lista de
presenca. Ambos os pipes sao bem conhecidos, isto é, para instancia-los sao uti-
lizadas cadeias de caracteres previamente definidas pelo sistema p2pBIOFOCO.
Os pipes de eventos sao instanciados por todos os Peers no sistema, ao passo que
os pipes de lista de presenca sao instanciados somente por aqueles Peers que sao,
ou tornaram-se, Rendezvous.

Assim que um Peer se conecta a um Rendezvous, ele publica periodicamente (5
minutos atualmente) um Anincio de presenca no pipe de eventos. Este anuncio
¢ enviado para todos os outros Peers atualmente conectados. Cada Peer que
recebe este Anincio de presenca atualiza a sua lista particular de Peers ativos
no sistema (lista de presenca). Se um dado Peer nao se manifestar em tempo
héabil, os outros Peers assumem que este Peer foi desconectado de forma nao
natural, e o retiram de suas listas de Peers ativos. Dentre os Peers que recebem
o Anincio de presenca encontra-se o Rendezvous ao qual o Peer estd conectado.
Este Rendezvous também atualiza sua lista de presenca, mas logo em seguida
envia a lista para o pipe de lista de presenca, que é escutado e publicado somente
por Rendezvous. A intencao desta estratégia é fazer com que os Rendezvous
possam sincronizar suas listas de presenca.

Além disso, as listas de presenca sao trocadas entre os Rendezvous a intervalos
regulares (10 minutos atualmente) para sincronizar e manter consistentes tais
listas. Quando um Peer de fronteira conecta-se a um Rendezvous, ele recebe a
lista de presenca do Rendezvous para poder ter a visao correta acerca da presenca
atual dos Peers na rede.

Quando um Peer deseja se desconectar ele envia um Anuncio de presenca
contendo o status de inativo para o pipe de eventos. Os Peers que recebem tal
evento retiram o Peer da lista e a operagao prossegue de forma semelhante a
entrada do Peer na rede.

Atualmente, este Mddulo de Presenca atua de forma totalmente independente
dos demais modulos do sistema p2pBIOFOCO e tem servido basicamente para
monitorar o estado dos Peers na rede durante a fase de preparacao dos testes
de execugao do BLAST, visto que as maquinas tem conectividade transiente ou
poderiam ter sido desligadas. Entretanto, acreditamos que este moédulo tera um
papel de destaque, visto que pode ser utilizado por algoritmos de alocacao de
tarefas para distribuir os trabalhos.
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Este tipo de mecanismo de presenca baseado em Rendezvous tem sido exten-
sivamente utilizado em aplicacoes JXTA, pois a estrutura de Super-No é a que
melhor se adapta para implementar presenca. O unico Peer falho desta abor-
dagem diz respeito a desconexao repentina, geralmente ocasionada por falha no
Peer. Uma vez que a conexao entre um Peer de fronteira e um Super-N6 ¢é im-
plementada mediante o uso de sinais enviados regularmente ao Rendezvous, um
Rendezvous demora cerca de 20 minutos até perceber que os nés de fronteira nao
estao mais vivos. Por esta razao, optamos por enviar mensagens de sinal de vida
(heartbeat) a cada 5 minutos para notificar que um dado Peer ainda encontra-se
ativo.

5.6 Execucao Remota

O Modulo de Ezecugcao Remota é o mais importante do sistema p2pBIOFOCO,
pois permite a execucao remota de servigos descobertos na rede Peer-to-Peer.
Através deste modulo, o programa BLAST pode ser executado de forma dis-
tribuida, dividindo um arquivo de entrada em formato FASTA contendo as seqiién-
cias biolégicas em sub-arquivos e enviando estes arquivos para execu¢ao em um
dado nimero de Peers.

Este modulo mantém um bancos de dados com informagoes sobre servicos
locais, carregados no inicio da aplicacao, e outro banco de dados sobre servigcos
remotos, que é alimentado mediante o resultado de pesquisas na rede P2P. Ao
realizar uma busca, os resultados encontrados sao armazenados no segundo banco
de dados, sendo que cada servigo é automaticamente retirado do banco de dados
quando seu tempo de expiragao (1 hora atualmente) é alcangado, ou mediante
comando interativo do usuario. Ap0s selecionado o arquivo FASTA a ser en-
viado e os Peers de destino, o usuario interativamente submete o arquivo para
processamento distribuido (Figura 5.12). Neste etapa, entra em agao o médulo
responsavel pelo parsing do arquivo FASTA. Este médulo divide o arquivo de
acordo com o nimero de Peers encarregados do processamento, transfere os sub-
arquivos para um servidor FTP,previamente especificado, e passa o controle para
o médulo encarregado de fazer as chamadas remotas 5.10.

REPOSITORIO FTP

SEQ | - -

e .
SEQ 2
- CLIENTE FTP -
SEQ 3
-~ S

s = SEQ2 s ™
> SEQ 1 { EXECUCAO

REMOTA

PARSER FASTA J
~_ @@

Figura 5.10: Etapa de particionamento de envio de arquivos de entrada

O médulo de chamadas remotas, por sua vez, estabelece conexoes com cada
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um dos Peers, utilizando o servigo de pipes bidirecionais (JrtaBiDiPipes), e envia
um comando, em formato XML, contendo os argumentos de execucao:

e 0 comando a ser acionado

e 0s parametros de execucao do BLAST

o endereco do repositério FTP

conta de acesso do repositorio FTP
e 0 nome da seqiiéncia a ser processada

O Peer encarregado de processar os pedidos retorna uma confirmagcao de recebi-
mento do pedido, contacta o repositorio FTP, transfere os arquivos de entrada, e
executa o servico BLAST localmente. O processamento local de uma seqiiéncia é
repassado ao servigo responsavel mediante o modulo de execucgao remota e, findo
o processamento, cada um dos Peers conecta-se novamente ao repositério FTP
para armazenamento dos resultados do processamento (Figura 5.11).

N
()=
//,V AN e
/// el REPOSITORIO FTP
- .
~ ~ J—
S — 7 TN - <__7_>
EXECUCAO - [ |
REMOTA NS ] |
\ T~
(1) Ativagio Val
¢ ( \l L {(2) Transferéncia de dados
N

Figura 5.11: Ativacao dos Peers no sistema p2pBIOFOCO

Para otimizar a transferéncia de arquivos foi integrado ao sistema uma imple-
mentacao Java de codigo-fonte aberto do protocolo sftp. Optamos por utilizar
FTP por ser um protocolo otimizado para a transferéncia de dados. Muito em-
bora o uso atual deste protocolo represente uma falha de seguranga, esperamos
integrar um framework de autenticagao e autorizagao baseado na API GSS para
garantir maior privacidade.
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p2pELAST E]@@

File Help

BIOFOCO.

Search | Local Service | Remote Service |

Arguments | | | Execute Service || Unselect All | | Select All |
File [/horme,/edward)50seqs |
Prul: Services Service Details

| BLASTS ervice®@lysine@lCE

‘| BLASTService@valine®lICE

‘| BLASTService@leucine@lI CE

;| BLASTService@bemtevi@EMBRAPA
‘| BLASTService@carbona@unb

‘| BLASTS ervice@fau@unb

‘| BLASTS ervice@UNB_107

‘| BLASTService@tyrosine@lJCE

‘| BLASTS ervice@putricina@ucB

;| BLASTService@dodo@EMBRAPA

Welcome 1o p2pELAST

Figura 5.12: GUI - Tela de execugao remota do p2pBIOFOCO
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Capitulo 6

Experimentos

Para verificar a aplicabilidade e performance da arquitetura proposta, foram re-
alizados dois experimentos envolvendo a execucao distribuida do BLAST sobre
o banco nr, e tendo como entrada seqiiéncias de DNA provenientes do projeto
Genoma Pb. Os experimentos envolveram trés redes geograficamente separadas
e localizadas na Universidade de Brasilia (UnB), na Universidade Catélica de
Brasilia (UCB) e na Embrapa Recursos Genéticos. Todas as redes possuem Fire-
walls instalados e limitagoes quanto a conexoes que podem ser realizadas a par-
tir da Internet. Por medidas de seguranca e performance, foi construida uma
rede privada JXTA na qual os experimentos foram realizados. Some-se a isto
o fato do ambiente de hardware e software utilizado ser bastante heterogéneo,
compreendendo maquinas com diferentes velocidades, capacidades de armazena-
mento e versoes do Sistema Operacional Linux. A execucao destes experimentos
em um ambiente heterogéneo e distribuido nos permitiu ter uma visao mais pre-
cisa acerca dos requisitos e ganhos reais de execugao distribuida de aplicagoes de
Bioinformatica.

6.1 Configuracao

Todas as maquinas encarregadas de rodar o BLAST dispunham do sistema op-
eracional Linux, BLAST versao 2.2.10, e do banco nr, um dos maiores bancos
de proteinas e que ocupa cerca de 1.4 GB de espaco em disco, totalmente instal-
ado e pré-formatado com a ferramenta formatdb, que acompanha a distribuicao
do BLAST. Os tempos de execugao foram medidos tomando-se como inicio o
tempo de armazenamento dos arquivos FASTA de entrada no repositério FTP, e
como término o armazenamento dos arquivos de saida do BLAST neste mesmo
repositério FTP. Desta forma, este calculo inclui o tempo necessario para notificar
cada Peer acerca da tarefa a ser realizada, a transferéncia dos arquivos de entrada
para cada Peer, o processamento do BLAST, e a transferéncia dos arquivos de
saida do Peer para o repositorio FTP.

As Tabelas 6.2 a 6.8 detalham as caracteristicas de hardware e software todas
as maquinas utilizadas nos dois experimentos, e as classificam por tipos para
facilitar a compreensao das configuragoes de rede utilizadas.

No primeiro experimento, foram utilizadas 12 méaquinas distribuidas entre
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Dominio

Experimento

Infra-estrutura

Universidade Catdlica de Brasilia
Universidade de Brasilia

5
5

1
1

Tabela 6.1: Maquinas utilizadas no Experimento 1

Caracteristica Especificagao
Processador Pentium 4
Clock 2.40 GHz
Cache 512 KB
RAM 1 GB
Swap 2 GB
HD 36 GB
Sistema Operacional Linux 2.6
Java Virtual Machine 1.5
JXTA 2.5.6

Caracteristica Especificagao
Processador AMD Athlon
Clock 995 MHz
Cache 256 KB
RAM 239 MB
Swap 538 MB
HD 4.2 GB
Sistema Operacional Linux 2.6
Java Virtual Machine 1.5
JXTA 2.5.6

Tabela 6.2: Maquinas uti-
lizadas na UCB (Tipo 1)

Tabela 6.3: Maquinas uti-
lizadas na UnB (Tipo 2)

os dois dominios, UCB e UnB, conectando duas instituicoes, sendo duas destas
maquinas utilizadas de forma exclusiva na infra-estrutura de comunicagao do sis-
tema p2pBIOFOCO, e o restante das maquinas dispunha do sistema p2pBIOFOCO
para rodar os experimentos propriamente ditos, conforme resumido na Tabela 6.1
e detalhado na Tabela 6.9. A representacao grafica da rede JXTA obtida com
esta configuragao (Figura 6.1) pode ser obtida mediante uma aplicagao Java de-
nominada iView.

As maquinas utilizadas na infra-estrutura do sistema foram exclusivamente
reservadas para executar os Rendezvous/Relays JXTA de forma a permitir a in-
terligagao entre os dois dominios, a construgao de uma rede privada JXTA, e
a aceleracao dos tempos de conexao dos Peers de fronteira. Entretanto, con-
forme visto na secao anterior, quaisquer Peers poderiam ser automaticamente
promovidos a Rendezvous, e por vezes isto realmente ocorreu durante os exper-
imentos quando os dois Rendezvous principais tornaram-se momentaneamente
indisponiveis ou sobrecarregados, por exemplo.

Conforme citado anteriormente, na Figura 6.1 visualizamos a rede privada
JXTA que foi implantada para a realizacdo do primeiro experimento. Os dois
quadrildteros representam os Rendezvous de infra-estrutura, que por sua vez de-
limitam as fronteiras dos dois dominios participantes do experimento, enquanto
os circulos representam Peers de fronteira.

Um fato interessante que merece ser citado por ter ocorrido com certa freqiiéncia

Caracteristica Especificagao Caracteristica Especificagao
Processador AMD Athlon Processador Pentium 4
Clock 1.3 GHz Clock 1.7 GHz
Cache 256 KB Cache 256 KB
RAM 223 MB RAM 255 MB
Swap 522 MB Swap 1 GB
HD 4.2 GB HD 24 GB
Sistema Operacional Linux 2.6 Sistema Operacional Linux 2.6
Java Virtual Machine 1.5 Java Virtual Machine 1.5
JXTA 2.5.6 JXTA 2.5.6

Tabela 6.4: Maquinas Uti-
lizadas na UnB (Tipo 3)
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Caracteristica Especificagao Caracteristica Especificagao
Processador Intel Xeon Processador Pentium 4
Clock 3.0 GHz Clock 1.7 GHz
Cache 2.0 MB Cache 256 KB
RAM 2.0 GB RAM 255 MB
Swap 2.0 GB Swap 1 GB
HD 97 GB HD 24 GB
Sistema Operacional Linux 2.6 Sistema Operacional Linux 2.6
Java Virtual Machine 1.5 Java Virtual Machine 1.5
JXTA 2.5.6 JXTA 2.5.6

Tabela 6.6: Maquinas Uti-
lizadas na Embrapa (Tipo 5)

Tabela 6.7: Maquinas uti-
lizadas na Embrapa (Tipo 6)

Caracteristica Especificacao
Processador Pentium III
Clock 700 MHz
Cache 256 KB
RAM 256 MB
Swap 522 MB
HD 11 GB
Sistema Operacional Linux 2.6
Java Virtual Machine 1.5
JXTA 2.5.6

Tabela 6.8: Médquina utilizada na UCB (Tipo 7)

Instituigao Identificacdo | Quantidade Funcgao
Universidade de Brasilia Tipo 2 2 execugao
Universidade de Brasilia Tipo 3 2 execugao
Universidade de Brasilia Tipo 4 1 execugao
Universidade de Brasilia Tipo 4 1 infra-estrutura

Universidade Catélica de Brasilia Tipo 1 5 execugao
Universidade Catdlica de Brasilia Tipo 7 1 infra-estrutura

Tabela 6.9: Especificagao de Maquinas utilizadas no Experimento 1
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diz respeito a um estado de inconsisténcia que acontece entre os Rendezvous
quando um Peer aparentemente esta conectado a dois Rendezvous ao mesmo
tempo. Isto provavelmente ocorre quando um Peer consegue conectar-se no
primeiro Rendezvous, perde a conexao, e conecta-se no segundo Rendezvous.
Como cada Rendezvous leva cerca de 20 minutos para verificar que uma conexao
de um Peer falhou, ou entao quando tenta enviar uma mensagem para aquele
Peer, entao o sistema leva algum tempo para resolver esta inconsisténcia. Na fer-
ramenta gréafica da Figura 6.1 o Peer passa a aparecer como se estivesse conectado
a dois Rendezvous, o que nao é possivel, e este é o caso do Peer UN B_90.

B
n=14 |

g
{@ m

ROV Watson upm used:4M heap Total /Max:7M/253M lag:69ms |
FPVATEON P’ aTineaucE: (putricinaaCe~

EVEO8 Lne@itE-, (ITysinealcs,

Figura 6.1: Rede Peer-to-Peer utilizada no primeiro experimento

No segundo experimento, foram utilizadas 13 méquinas distribuidas entre os
tres dominios, UCB, UnB, e Embrapa, sendo trés destas maquinas utilizadas
na infra-estrutura de comunicagao do sistema p2pBIOFOCOQO, conectando as trés
instituicoes, e o restante das maquinas tiveram o sistema p2pBIOFOCO instalado
para rodar os experimentos propriamente ditos, conforme resumido na Tabela
6.10 e detalhado na Tabela 6.11. A decisao de manter basicamente o mesmo
numero de maquinas de execucao do experimento anterior deveu-se ao fato de
que com a inclusao de trés novas maquinas foi possivel retirar as duas maquinas
menos eficientes do conjunto de maquinas encarregadas de executar a aplicacao
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Dominio Experimento | Infra-estrutura
Universidade de Brasilia 3 1
Universidade Catdlica de Brasilia 5 1
Embrapa Recursos Genéticos 2 1

Tabela 6.10: Maquinas utilizadas no Experimento 2

Instituigao Identificagao | Quantidade Funcao
Universidade de Brasilia Tipo 3 2 execugao
Universidade de Brasilia Tipo 4 1 execugao
Universidade de Brasilia Tipo 4 1 infra-estrutura

Universidade Catdlica de Brasilia Tipo 1 5 execugao

Universidade Catdlica de Brasilia Tipo 7 1 infra-estrutura
Embrapa Recursos Genéticos Tipo 5 1 infra-estrutura
Embrapa Recursos Genéticos Tipo 6 2 execugao

Tabela 6.11: Especificacao de Maquinas utilizadas no Experimento 2

no primeiro experimento. A representagao grafica da rede JXTA obtida com esta
configuracao obtida com o software iView estd na Figura 6.4.

6.2 Experimentos

Em todas as execucoes do BLAST utilizamos o programa blastall configurado
para rodar a versao blastx. Todas as seqiiéncias de entrada foram provenientes
do projeto Genoma Pb e foram devidamente armazenadas em arquivos de formato
FASTA.

Na primeira parte dos experimentos, executamos o BLAST sobre o banco nr
tendo como entrada arquivos FASTA com 50, 100, 200, 400, e 800 seqiiéncias em
uma unica maquina da UCB (Tipo 1), cuja especificagdo é detalhada na Tabela
6.2. Os tempos de execucao para 1 Méaquina sao mostrados na Tabela 6.12. O
tempo de execucao para 1.600 nao pode ser verificado por limitacoes de tempo e
recursos.

No segundo experimento, selecionamos 10 maquinas, distribuidas entre os dois
dominios, UCB e UnB, para execucao dos mesmos grupos de seqiiencias: 50, 100,
200, 400, 800. Os tempos de execugao (em horas) obtidos estao sumarizados na
Tabela 6.13.

Os dados de execugao em uma maquina e no sistema P2P estao sumarizados
no grafico 6.3.

Finalmente, no terceiro experimento, selecionamos 10 maquinas, distribuidas
entre os trées dominios, UCB, UnB, e Embrapa, para execu¢ao dos mesmos grupos

Seqiiéncias | Tempo (hs)
20 3:17
100 6:22
200 12:46
400 25:31
800 50:54

Tabela 6.12: Tempo de execucao do BLAST em 1 maquina da UCB
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Seqiiéncias | Tempo (hs)
20 0:48
100 1:21
200 2:46
400 4:42
800 11:34

Tabela 6.13: Tempo de execucao do BLAST no p2pBIOFOCO utilizando 10
maquinas entre duas instituicoes

Seqiiéncias | Tempo (hs)
20 0:36
100 1:18
200 3:04
400 5:34
800 9:09

Tabela 6.14: Tempo de execucao do BLAST no p2pBIOFOCO utilizando 10
maquinas entre trés instituicoes
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Figura 6.2: Grafico de Execucao em 1 méaquina e no sistema p2pBIOFOCO em
trés instituigoes
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Figura 6.3: Gréfico de Execucao em 1 maquina e no sistema p2pBIOFOCO em
duas instituigoes
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Figura 6.4: Rede Peer-to-Peer utilizada no segundo experimento
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de seqiiéncias: 50, 100, 200, 400, 800. Os tempos de execugao (em horas) obtidos
estao sumarizados na Tabela 6.14. Na figura 6.5, temos o grafico que resume
os trés experimentos realizados durante este trabalho. Verificamos que houve um
desempenho ligeiramente superior ao substituir as duas maquinas menos eficientes
por maquinas melhores.

Em cada etapa dos dois experimentos, as seqiiéncias foram divididas igual-
mente entre os dez Peers e atribuidas a cada um deles através de um algoritmo
de alternancia circular (round robin).

60:00:00

48:00:00 v
o
E 2cnn
Py —=— Experimento 1
E‘ 24:00:00 Experimento 2
= /

12:00:00 /-

0:00:00 = T T T T
0 200 400 600 800 1000

Seqiiéncias

Figura 6.5: Grafico com tempos de execuc¢ao nos trés experimentos

6.3 Analise

A partir dos dados obtidos é claro o ganho de performance ao se executar os dados
em ambiente distribuido. A perfomance em ambiente distribuido foi até 80%
superior a de uma unica maquina. Entretanto, tendo sido utilizado um conjunto
de maquinas heterogéneo, houveram diferencas acentuadas entre os tempos de
execucao de cada maquina. Nao houve nenhuma iniciativa no sentido de tirar
proveito de maquinas mais poderosas existentes na rede P2P. Isto com certeza é
algo a ser melhorado no futuro.

Observamos que algumas méquinas atuaram como gargalo do sistema, aumen-
tando o tempo de execucao total do sistema, ou seja, os tempos poderiam ter sido
menores caso tivessemos tirado mais proveito das maquinas que dispunham de
mais recursos computacionais (clock, memoéria RAM, etc). Uma solucao imediata
para este problema seria a adocao de algoritmos mais sofisticados de escalona-
mento de tarefas que distribuissem mais tarefas para maquinas que dispoem de
mais recursos e menos tarefas para maquinas que possuem menos recursos.

Outro aspecto a ser destacado neste trabalho é o fato das comunicacoes P2P
serem nao confidaveis mesmo quando implementadas sobre um protocolo confidvel
e orientado a conexao como é o caso do TCP. Particularmente, o JXTA mostrou-se
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rapido na publicacao e recuperacao de anuncios na rede e no envio de mensagens
entre dois Peers, mas como a resolucao do enderego de dois Peers ¢é feito no mo-
mento anterior ao comunicagao entre os mesmos, observamos que algumas vezes
dois Peers nao sao capazes de se conectar para transmitir os dados. Acredita-
mos que isto se deve ao fato das comunicacoes em uma rede JXTA ocorrerem
frequentemente de forma indireta, isto é, utilizando dois ou mais intermediarios.

Um dos aspectos que acreditdvamos poder impactar negativamente o desem-
penho do sistema mostrou-se na verdade bastante economico. A utilizagao de
memoria por parte do sistema p2pBIOFOCO ficou em aproximadamente 20 MB,
o que o torna relativamente leve para a execugao em méquinas mais modestas.
Ainda sao necessarios estudos sobre o trafego de rede imposto pelas aplicagoes

JXTA.
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Capitulo 7

Conclusoes e Trabalhos Futuros

Neste trabalho de dissertagao realizamos as seguintes atividades:

e projetamos e implementamos um sistema Peer-to-Peer, denominado p2p-
BIOINFO, para a execucao distribuida de aplicacoes em Bioinformaética;

e utilizamos a suite de aplicagoes BLAST como primeiro programa a ser ex-
ecutado nesta arquitetura distribuida;

e montamos uma rede privada P2P que integra trés instituicoes - UnB, UCB,
e Embrapa.

e realizamos testes em ambiente real utilizando dados de seqiiéncia prove-
nientes do projeto Genoma Pb;

e analisamos os ganhos de performance advindos da execucao distribuida do
BLAST.

Os objetivos deste projeto de pesquisa foram alcancados de forma satisfatéria
e acreditamos ter contribuido com uma abordagem 1til para o processamento
de aplicagoes em Bioinformatica. Os bons resultados advindos deste projeto de
pesquisa nos motivam e abrem a possibilidade de integracao de outras ferramentas
de Bioinformatica. Observamos que apesar do ganho de performance ainda restam
questoes relativas a confiabilidade e tolerancia a falhas da abordagem P2P que
precisam ser enderecadas. Na verdade, estes dois aspectos sao os mais criticos
ao tentar usar um sistema P2P para processamento distribuido em um ambiente
controlado. Esperamos que esta arquitetura possa ser integrada em um ambiente
de produgao, isto é, em projetos de seqiiénciamento de genoma/proteoma reais.

Esta dissertagao abriu a possibilidade de novas trabalhos na drea de sistemas
distribuidos e Bioinformdtica dentre os quais destacamos:

Escalonamento de Tarefas

Conforme vimos no capitulo anterior, a performance deste sistema poderia
ter sido melhor caso tivessemos adotado algoritmos de escalonamento de tarefas
sofisticados. Algoritmos de escalonamento dinamicos utilizados no sistema Grid-
BLAST parecem os mais apropriados para adaptacao ao sistema p2pBIOFOCO,
mas solugoes novas podem ser implementadas e integradas neste sistema, o que
abre novas possibilidades para pesquisa futura nesta area.
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Caracteristica Ambiente Grade Ambiente P2P
Origem Comunidade Cientifica Usuérios da Internet
Usuérios Simultaneos Centenas Centenas de milhares
Servigos Diversos Especificos
Arquitetura Centralizada/Hierarquica Peer-to-Peer
Infra-estrutura Dedicada Nao Dedicada
Rede Virtual Sim Sim
Seguranga Sim Nao
Confiabilidade Sim Nao
Qualidade de Servigo (QoS) Sim Nao
Compartilhamento de Recursos Sim Sim

Tabela 7.1: Comparacao entre os ambientes de Grade e P2P

Sistemas P2P e Computacao em Grade

A medida que os sistemas em Grade [22, 24] crescem, aumentando a quan-
tidade de recursos compartilhados, tornam-se necessarios mecanismos flexiveis
de auto-organizacao, gerenciamento e replicacao de recursos. Sistemas P2P ap-
resentam tais propriedades, pois sao escald veis, isto é, capazes de gerenciar
milhoes de recursos de forma descentralizada e suportam recursos volateis. Por
por esta razao, existe uma convergéncia natural entre sistemas em Grade e sis-
temas P2P [48, 54].

Neste cenario, as arquiteturas e algoritmos P2P atuariam como gerenciadores
de recursos, permitindo a descoberta e replicacao de recursos, e tolerancia a falhas.
Segundo Jan e co-autores [48] as duas formas béasicas de integragao P2P sdo: o uso
de servigos em Grade como blocos de construgao para implementacao de servicos
P2P, e o uso de bibliotecas P2P - executando sobre infra-estrutura de rede prépria
de grids - para a implementagao de servicos de Grade.

O uso de protocolos e arquiteturas Peer-to-Peer para a construcao de sistemas
em Grade é uma area promissora, mas pouco explorada devido a sua complex-
idade. As tentativas mais conhecidas de integracao da plataforma JXTA e o
Globus (Cog Kit JXTA e JXTA-Grid project) encontram-se atualmente inativas,
por exemplo. Isto se deve ao fato de que aplicacoes em Grade possuem impor-
tantes requisitos de performance que nao sao requisitos usuais de sistemas P2P
tais como a transmissao eficiente de dados, por exemplo.

A Tabela 7 sumariza as semelhancas e diferengas, geralmente encontradas, en-
tre os ambientes P2P e Grade. Podemos ver que a principal discrepancia encontra-
se nos critérios de seguranga, confiabilidade e Qualidade de Servigo (QoS). Tais
diferencas se devem ao fato de que os ambientes em Grade foram criados por
comunidades dispostas a pagar o preco de montar e dar suporte a uma infra-
estrutura dedicada com um minimo de segurancga tendo em vista os recursos
sofisticados (instrumentacao dedicada, supercomputadores) disponibilizados. A
arquitetura P2P, por sua vez, é composta primordialmente por maquinas nao
dedicadas, com menor poder de processamento e conectividade transiente [54].

Por fim, acreditamos que as melhorias na plataforma JXTA tendem a permitir
integracoes efetivas entre os dois ambientes. A vantagem advinda da sinergia entre
os ambientes P2P e Grande tende a beneficiar ambas as comunidades.

Adicao de Novas Ferramentas

Ferramentas de Monitoramento

1. JXTASink é uma ferramenta que pode ser utilizada para medir a es-
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calabilidade e identificar falhas de implementacao em Rendezvous. Este
programa emula o protocolo endpoint e permite simular uma rede de até
1.000 Peers em um unico computador. Tais Peers podem ser utilizados
para se conectar a Rendezvous reais e testar a carga maxima que tais Ren-
dezvous sao capazes de suportar, além de identificar gargalos de comu-
nicagdo (Figura 7.1). Infelizmente, a implementagao atual do JXTASink
(disponivel em http://www.jxta.org) encontra-se em estagio inicial, uma
prova de conceito, e nao pode ser utilizada neste trabalho. Uma nova im-

plementacao desta ferramenta sera importante para o aperfeicoamento da
plataforma JXTA.

a 1000 Pontos Emulados

Gerador de Carga
1000 Pontos Emulados)

Rendezvous 1

Rendezvous 2

1000 Pontos Emulados

Gerador de Carga

1000 Pontos Emula(lo

Figura 7.1: JXTASink - Geradores de carga emulam peers para testar dois Ren-
dezvous

2. Bench JXTA é um projeto JXTA que também encontra-se inativo. Trata-
se de um repositorio para benchmarks, e programas de teste. Assim como
JXTASink, a criacdo de uma suite de testes consistentes serd de enorme
ajuda para a comunidade que desenvolve ou da suporte a plataforma JXTA.

3. JXTA Ethereal dissector ¢ um plugin criado para interpretar mensagens
JXTA.
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