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Descrição do Agrupamento de Computadores e Programas

utilizados

Nós temos utilizado um agrupamento homogêneo formado atualmente

por 32 estações de trabalho com CPUs Intel Pentium 4, 249 Mb de RAM, 20

GB de disco local e relógio de 1715 Mhz. O sistema operacional instalado é

o Red Hat Linux versão 9 kernel 2.4.20-31.9. Todas as estações de trabalho

estão conectadas através de um switch Ethernet IBM8274.

O código das ferramentas sugeridas foram desenvolvidos em Linguagem

C, compilado em GNU gcc 3.2.2. A interface paralela utilizada foi LAM-MPI

(lam-7.0.6).

Em nossos testes foi utilizado a ferramenta NCBI BLAST, versão

2.2.26, para executar a comparação entre as seqüências. Nossas seqüências

de consulta foram obtidas a partir do repositório de domı́nio público:

http://racerx00.tamu.edu/Amel pre release2 OGS cds.fa, acessado em

06/07/2007.
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