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Introduccion

La Computacion Natural es una disciplina cuyo objetivo principal es el es-
tudio y simulacion de los procesos dindmicos que ocurren en la naturaleza, y
que son susceptibles de ser interpretados como procedimientos de calculo. En
ella se investigan modelos y técnicas computacionales inspiradas en la natu-
raleza con el objetivo de entender mas y mejor el mundo que nos rodea, en
términos de procesamiento de informacién.

Dentro de este area, la Computacion Celular con Membranas [91] es una
rama emergente iniciada por Gheorghe Paun en 1998 [90]. Este nuevo modelo
de computacion parte del supuesto de que los procesos que tienen lugar dentro
de la estructura compartimental de una célula viva pueden ser interpretados
como computaciones. Los dispositivos de este modelo se denominan sistemas
P. Estos dispositivos tienen varios ingredientes sintdcticos: una estructura de
membranas que consiste en una distribucion jerarquica en forma de arbol en-
raizado, cuya raiz se denomina piel, delimitando regiones o compartimentos
donde se ubican multiconjuntos de objetos y conjuntos de reglas de evolucién.
Los sistemas P también tienen dos ingredientes semanticos: su paralelismo
inherente y no determinismo. Los objetos dentro de las membranas pueden
evolucionar de acuerdo a unas reglas dadas, de una forma sincronizada (en
el sentido de que se admite la existencia de un reloj global), paralela y no
determinista.

Cabe destacar que existe un doble paralelismo: uno al nivel de cada region
(las reglas son aplicadas de forma paralela), y otro al nivel del sistema (todas
las regiones evolucionan de forma concurrente). Este paralelismo y no determi-
nismo puede ser usado para resolver problemas computacionalmente duros en
un tiempo “factible” [86]; sin embargo, debemos destacar dos consideraciones.
Por un lado, tenemos que tratar con el no determinismo, de tal manera que
las soluciones obtenidas con estos dispositivos sean soluciones algoritmicas en
el sentido clésico [48]. Y por otro lado, el decrecimiento drastico del tiempo
de ejecucion, desde un orden exponencial a uno polinomial, se puede alcan-
zar mediante la creaciéon de un espacio de trabajo exponencial (en forma de



membranas y/o objetos), en un tiempo polinomial (a veces lineal).

Aunque muchas investigaciones en el marco de los sistemas P se concentran
en la potencia y eficiencia computacional de tales dispositivos, ultimamente
estos esfuerzos han ido dirigidos, también, hacia la modelizacién de fendéme-
nos bioldgicos dentro del marco de la Biologia de Sistemas Computacional y
de la Dinamica de Poblaciones. Los sistemas P ofrecen una aproximacién al
desarrollo de modelos de sistemas biolégicos cumpliendo con los requisitos de
un buen marco de modelizacion computacional: relevancia, comprensibilidad,
extensibilidad y tratabilidad computacional / matemética. En este caso, los
sistemas P no son usados como un paradigma de computacién, sino como un
formalismo para describir el comportamiento del sistema que se modeliza. En
los tltimos anos se han propuesto varios modelos de sistemas P para describir
sistemas oscilatorios [44], traduccién de senales [33] 85], control de regulacion
de genomas [93], quorum sensing [98, 02] y metapoblaciones [16], algoritmos
metabolicos [17T)], sistemas P con dindmica probabilistica [16] o el algoritmo
(multi-compartimental) de Gillespie [92]. Estos modelos difieren uno del otro
en el tipo de reglas de reescritura, estructura de membranas asi como en la
estrategia aplicada a la ejecucion de reglas en los compartimentos definidos
por las membranas. Ademas, los sistemas P probabilisticos han sido aplicados
con éxito como una herramienta para procesos de nivel macroscopico, como el
modelizado computacional de ecosistemas reales [21], 35], 22] [37].

Con el fin de validar experimentalmente los modelos basados en sistemas P
es necesario desarrollar simuladores capaces de ser ejecutados en ordenadores
electronicos, lo que ayudaria a los investigadores a computar, analizar y extraer
resultados de un modelo [91]. Estos simuladores tienen que ser lo més eficiente
posible para poder manejar instancias de gran tamano, lo que hoy en dia es
uno de los principales retos con los que se enfrentan los simuladores actuales.
Las aplicaciones software para la Computacién con Membranas normalmente
implementan algoritmos de simulacién secuenciales (o con un paralelismo muy
limitado) adaptados a las arquitecturas de CPUs convencionales [91], por lo
que carecen de capacidad para explotar la naturaleza masivamente paralela que
los sistemas P presentan por definicion, con el fin de obtener una simulacién
méas cercana al modelo tedrico.

Este modelo de computacién paralela nos conduce a la busqueda de tec-
nologias de computacién altamente paralelas, donde ejecutar un simulador de
forma mas eficiente. En este sentido, las nuevas generaciones de procesadores
graficos (GPUs) implementan un paralelismo masivo que soportan la ejecu-
cion de miles de hilos de forma concurrente. Hasta hoy, muchas aplicaciones
de propdsito general han sido adaptadas a estas plataformas, obteniendo gran-



des aceleraciones comparada con las versiones secuenciales [94], 05, 5 [§]. Las
GPUs actuales de NVIDIA, por ejemplo, contienen miles de elementos de pro-
cesamiento escalares por chip [60], y son programados usando extensiones del
lenguaje de programaciéon C' [56], llamado CUDA (Compute Unified Device
Architecture) [57, B, [60, 78], 42].

El objetivo del trabajo descrito en esta memoria es desarrollar mejoras
de eficiencia en los simuladores de sistemas P usando arquitecturas paralelas,
lo cual es de vital importancia para la creacion de nuevas herramientas que
permitan la interactividad de los cientificos con los modelos. Asi, se estudia
el uso de las GPUs de NVIDIA con CUDA para el desarrollo de simuladores
paralelos de sistemas P. Resultados anteriores, relativos a algoritmos de simu-
lacién estocasticos en GPU [59], pusieron la semilla que alenté a considerar
esta tecnologia a cara de obtener resultados positivos. Para este propdsito, en
este trabajo se comenzo con la creacion de un simulador paralelo implemen-
tado en CUDA para sistemas P reconocedores con membranas activas [27], ya
que en este modelo tedrico la capacidad de construir en tiempo polinomial, una
cantidad exponencial de recursos, expresados en el nimero de membranas y/o
de objetos, se produce de una manera natural. En este contexto, se realiza un
estudio del comportamiento de la tecnologia de las nuevas GPUs de NVIDIA
en la simulacion de sistemas P. Dado que esta simulacion implica abordar un
problema con naturaleza de datos dindmicos (los objetos y membranas de un
sistema P se crean y eliminan a lo largo de la computacién) y con una cantidad
muy grande de datos (la cantidad de membranas creadas con reglas de division
es exponencial), su simulacién estd limitado por memoria.

Después de la creacion del simulador paralelo para membranas activas, se
desarroll6 otro simulador paralelo especifico para la familia de sistemas P re-
conocedores con membranas activas que resuelven el problema SAT en tiempo
lineal [86], 26]. De esta forma, disenando un simulador ad hoc, se consigue un
mejor rendimiento que cuando se utiliza simuladores mas genéricos (flexibles)
para estos sistemas P en concreto. Ademads, el trabajo precedente se exten-
di6 a una familia de sistemas P a modo de tejidos que resuelven el mismo
problema. Estudiando ambos simuladores se puede deducir qué caracteristicas
de los sistemas P son mejores de simular en GPUs. Se han realizado también
esfuerzos en la simulaciéon con GPUs de sistemas P que sirven como marco de
modelizacién en la Dindmica de Poblaciones (sistemas PDP). En este sentido
se han propuesto dos nuevos algoritmos de simulacion con el fin de repro-
ducir mejor la seméntica de los modelos. Estos se denominan DNDP (Direct
Non-Deterministic distribution with Probabilities) [65] y DCBA (Direct distri-
bution based on Consistent Blocks Algorithm) [63]. Después de su validacién



experimental dentro de la librerfa estdndar de simulacién pLinguaCore [66, [64],
se implementd una version paralela del algoritmo DCBA, que funciona tanto
en tecnologias de procesadores multinicleo [68] como en GPUs [69], mejorando
asi el rendimiento de la simulacion.

El codigo fuente de todos los simuladores implementados en GPU con CU-
DA estan incluidos en el proyecto software PMCGPU (Parallel simulators for
Membrane Computing on the GPU) [12], bajo licencia GNU GPL [2]

Contenido de la memoria

La presente memoria esta estructurada en cuatro partes que conforman un
total de ocho capitulos. Seguidamente, describimos sucintamente su contenido.

Parte I: Preliminares

En el primer capitulo se realiza una introduccién a las disciplinas de la
Computacién Natural y la Computacién Celular con Membranas. Ademaés se
muestra una descripcion detallada de los componentes sintdcticos y semanticos
de los sistemas de membranas, o sistemas P. El capitulo finaliza con algunas
aplicaciones en el marco de la complejidad computacional.

La parte introductoria de la memoria contintia en el Capitulo [2| donde
se discute las partes comunes de un simulador de sistemas P, y se hace un
sumario de las herramientas de simulacién de sistemas P existentes. Ademas,
se realiza un resumen cronoldgico de las versiones del marco de simulacién
P-Lingua [46, 11, B3] que es, propiamente, el punto de partida del trabajo
aqui descrito. Finalmente, se analiza la necesidad de simuladores eficientes en
la Computacién Celular con Membranas, y se hace una breve descripcién de
los simuladores paralelos ya existentes en el drea.

Esta primera parte finaliza con el Capitulo (3] en donde se introduce la
Computaciéon de Alto Rendimiento como fuente de soluciones para mejorar la
eficiencia de los simuladores, haciendo especial hincapié en la Computacion
Paralela y en la computacién con GPUs. Asi, se presenta la tecnologia CUDA
y Tesla de NVIDIA que sera usada para los experimentos a lo largo del trabajo.



Parte II: Simulacion paralela aplicada a soluciones de
problemas computacionalmente duros

En el Capitulo [4] se describe el diseno y desarrollo de un simulador para
sistemas P con membranas activas basado en CUDA vy, a la vez, se presentan
una serie de pruebas realizadas con la GPU Tesla C1060. Mas concretamente,
se analizan dos casos de prueba: un caso simple de testeo y una solucion de la
literatura para el problema SAT. De aqui se concluyen qué caracteristicas deben
de cumplir los sistemas P para que su simulacién sea acelerada con éxito.

La segunda parte de la memoria finaliza con el capitulo [5, en donde se
describe el desarrollo de un simulador mas especifico para estas soluciones,
indicando la diferencia de tiempo conseguido en cada uno. Ademads, al tratarse
de variantes distintas, se analiza cudles son las caracteristicas de los sistemas
P simulados que propician una mejora del rendimiento en la GPU.

Parte III: Simulacion paralela aplicada a modelos compu-
tacionales en biologia

En el Capitulo [6]se presentan los dos algoritmos de simulacién disenados
para capturar mejor la seméantica de los sistemas P que modelizan dindmica
de poblaciones (denominados sistemas PDP, Population Dynamics P systems).
Para ello, se introducen los elementos sintacticos y semanticos de los sistemas
PDPs y, acto seguido, se describen los algoritmos DNDP y DCBA, que haran
las funciones de motores de inferencia.

La tercera parte del documento finaliza con el Capitulo [7] donde se deta-
llan los simuladores desarrollados para los algoritmos introducidos en el capitu-
lo anterior. Se analizan tanto los simuladores creados dentro de la libreria de si-
mulacién pLinguaCore, como los independientes creados en C++ con OpenMP
y CUDA.

Parte I'V: Conclusiones

La memoria finaliza con un capitulo dedicado a la presentacion de conclu-
siones y planteamientos para trabajo futuro. Ademads, se provee una guia de
buenas practicas para desarrolladores de simuladores paralelos de sistemas P,
definidos a partir de la experiencia acumulada durante el desarrollo de esta
memoria. Finalmente se aportan dos capitulos apéndices, de caracter técnico.
El primero muestra como usar los simuladores aqui descritos, y el segundo
describe el servidor de GPU implementado para los experimentos realizados.



Aportaciones

Cabe destacar las siguientes aportaciones originales del trabajo realizado
que se detallaran en este documento:

= Desarrollo de un simulador paralelo basado en CUDA, para la variante de
sistemas P reconocedores con membranas activas. Este simulador recibe
como entrada un sistema P descrito en un fichero binario (generado por el
compilador de pLinguaCore a partir de un fichero descrito en P-Lingua).
El simulador esta basado en el implementado en pLinguaCore y se ayuda
de la GPU para la aceleracién de la simulacion. Tras realizar pruebas con
un ejemplo de juguete, se observa el buen comportamiento de la GPU
para simular sistemas P, dado que ambos comparten una naturaleza con
doble paralelismo (membranas y reglas frente a bloques de hilos e hilos).
Cabe mencionar que este simulador ha sido desarrollado en colaboracién
con investigadores del Grupo de Arquitectura y Computacién Paralela
de la Universidad de Murcia. Ademas, este trabajo ha sido presentado en
diversos congresos de diferentes dreas (a destacar el First International
Workshop on High Performance Computational Systems Biology, Tren-
to, Italia, 2009; el Tenth Workshop on Membrane Computing, Curtea
de Arges, Rumania, 2009; y el Symposium on Application Accelerators
i High-Performance Computing, Urbana-Champaign, Illinois, EEUU,
2009), y publicado en revistas cientificas, la primera de ellas incluida en
el ranking JCR (ISI Journal Citation Reports), de gran impacto en la
comunidad cientifica:

e J.M. Cecilia, J.M. Garcia, G.D. Guerrero, M.A. Martinez-del-Amor,
. Pérez-Hurtado, M.J. Pérez-Jiménez. Simulation of P systems with
active membranes on CUDA. Briefings in Bioinformatics, 11, 3

(2010), 313-322. | JCR 9.283

e J.M. Cecilia, J.M. Garcia, G.D. Guerrero, M.A. Martinez-del-Amor,
. Pérez-Hurtado, M.J. Pérez-Jiménez. Implementing P systems pa-
rallelism by means of GPUs. Lecture Notes in Computer Science,
5957 (2010), 227-241.

s Desarrollo de un simulador paralelo basado en CUDA para una familia
de sistemas P que resuelve SAT en tiempo lineal. Tras la experimentacién
con el simulador paralelo anterior, la simulacién de soluciones de siste-
mas P para problemas NP-completos no obtiene ventaja de tiempo con
respecto al simulador secuencial equivalente. El rendimiento alcanzado



en el simulador flexible anterior depende directamente del sistema P a
simular, y de que siga el comportamiento del simulador en la GPU. Este
resultado nos lleva a estudiar el desarrollo de simuladores ad hoc para
soluciones especificas de sistemas P. Con esto, se consigue optimizar el
algoritmo de simulacién y sus estructuras de datos, obteniendo una me-
jora de tiempo del orden de hasta 90 veces mas rapido. Asi, se demuestra
que la GPU es una buena opcién para la simulacién de sistemas P, en
el caso en que se consiga adaptar correctamente la simulacion del sis-
tema P concreto a la arquitectura de la GPU. Este simulador también
se ha desarrollado en el marco de colaboracién con investigadores de la
Universidad de Murcia y de la Universidad de Malaga. Ademas, este tra-
bajo ha dado lugar a nuevas aportaciones en el area de la Computacion
Paralela, con nuevas implementaciones mas eficientes para la arquitectu-
ra GPU y supercomputador, dando lugar a una serie de contribuciones
en diversos congresos de la rama de arquitectura de computadores y
Computacién Paralela (a destacar el Third International Workshop on
Parallel Architectures and Bioinspired Algorithms, Viena, Austria, 2010;
y el Symposium on Application Accelerators in High Performance Com-
puting, Knoxville, Tennessee, EEUU, 2010), junto con las publicaciones
en las siguientes revistas del ISI:

e J.M. Cecilia, J.M. Garcia, G.D. Guerrero, M.A. Martinez-del-Amor,
I. Pérez-Hurtado, M.J. Pérez-Jiménez. Simulating a P system ba-
sed efficient solution to SAT by using GPUs. Journal of Logic and

Algebraic Programming, 79 (2010), 317-325. |l JCR 0.552

e J.M. Cecilia, J.M. Garcia, G.D. Guerrero, M.A. Martinez-del-Amor,
M.J. Pérez-Jiménez, M. Ujaldén. The GPU on the simulation of
cellular computing models. Soft Computing, 16, 2 (2012), 231-246.

Desarrollo de algoritmos y simuladores para el marco de modelizacion
basado en sistemas P probabilisticos, sistemas PDP. Tras los éxitos con-
seguidos con los anteriores simuladores, el paso natural fue aplicar los
conocimientos adquiridos al area de la modelizaciéon computacional en la
dinamica de poblaciones. En primer lugar, se disenaron dos nuevos algo-
ritmos de simulacién para sistemas PDP, de tal manera que la semantica
probabilistica se captura con mas fidelidad. El algoritmo DNDP intro-
dujo una nueva manera de simular sistemas PDP, mediante tres fases
que realizaban una distribucion aleatoria de las reglas sobre los objetos



disponibles en los multiconjuntos de la configuracién de un tal sistema.
Si bien se mejoro el comportamiento, atin no se habian satisfecho todas
las expectativas; por ejemplo, se detectaron diversos modelos de ecosiste-
mas reales donde habia una gran dispersion en los resultados. Por ello, se
disené un nuevo algoritmo denominado DCBA, que realiza una distribu-
cion proporcional de los objetos a las reglas, de tal manera que se evitaba
dicha dispersién. Cabe mencionar que el desarrollo de los algoritmo se
hizo en estrecha colaboracién con investigadores de la Universidad de
Lleida. Los trabajos elaborados fueron presentados en diversos congre-
sos internacionales (a destacar el IEEE Fifth International Conference
on Bio-inpired Computing: Theories and Applications, Changsha, China,
20105 y el Thirteenth International Conference on Membrane Computing,
Budapest, Hungary, 2012), y dieron lugar las siguientes publicaciones en
las siguientes revistas cientificas, el primero indexado en el ranking del
ISI:

e M.A. Martinez-del-Amor, I. Pérez-Hurtado, M.J. Pérez-Jiménez, A.
Riscos-Nunez, F. Sancho-Caparrini. A simulation algorithm for mul-
tienvironment probabilistic P systems: A formal verification. Inter-
national Journal of Foundations of Computer Science, 22, 1 (2011),

107-118. |JCR 0.379

e M.A. Martinez-del-Amor, I. Pérez-Hurtado, M. Garcia-Quismondo,
L.F. Macfas-Ramos, L. Valencia-Cabrera, A. Romero-Jiménez, C.
Graciani, A. Riscos-Nunez, M.A. Colomer, M.J. Pérez-Jiménez. DC-
BA: Simulating Population Dynamics P systems with proportio-
nal object distribution, Lecture Notes in Computer Science, T762
(2013), 257-276.

Desarrollo de simuladores de alto rendimiento para el marco de modeli-
zacion de los sistemas PDP. Tras validar los algoritmos citados (DNDP
y DCBA) con la librerfa de simulacién pLinguaCore y comprobar el pro-
blema de tiempo y espacio consumido por ésta, el siguiente paso natural
consistié en implementar simuladores eficientes para el DCBA. Primero,
se creb una primera aproximacién en el lenguaje C++ que consiguié me-
jorar el rendimiento sustancialmente y, posteriormente, se implementa-
ron versiones paralelas en tecnologias de procesadores multinicleo con
OpenMP (obteniendo una aceleracién de 2.5x) y en GPUs con CUDA
(obteniendo una aceleracién de 7x). En la implementaciéon CUDA se
requeria un nuevo generador de nimeros aleatorios con distribucion bi-



nomial, por lo que se desarrollé la libreria cuRNG_BINOMIAL, la cual
estd basada en la libreria cuRAND. La soluciéon estd basada en la apro-
ximacién de la distribucién binomial con la normal para valores altos, y
un algoritmo para binomiales, BINV, para valores pequenos. Este tltimo
paso se llevé a cabo en una colaboracion con el grupo HPC-Lab de la
universidad noruega NTNU (Norwegian University of Science and Tech-
nology), implicando una estancia de 3 meses durante el verano de 2011.
Los trabajos elaborados fueron presentados en diversos congresos inter-
nacionales (a destacar el Tenth Conference on Computational Methods
i Systems Biology, Londres, Reino Unido, 2012; y el First International
Conference on Developments in Membrane Computing, Sevilla, Espana,
2012), dando lugar a la siguiente publicacién:

e M.A. Martinez-del-Amor, I. Pérez-Hurtado, A. Gastalver-Rubio,
A.C. Elster, M.J. Pérez-Jiménez. Population Dynamics P Systems
on CUDA. Lecture Notes in Bioinformatics, 7605 (2012), 247-266.
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“Mientras me quedaba alli admirando aquella asombrosa enzima,
me llamé la atencién por su parecido a algo descrito en 1936 por
Alan Turing, el famoso matematico britanico.”

Leonard Adleman

Computacion Natural y Bioinspirada

El hombre ha tenido siempre una sublime aspiracién: la constante mejora
de la calidad de vida. La necesidad de resolver problemas de la vida real le ha
conducido, de manera natural, a la bisqueda de procedimientos sistematicos
que permitieran obtener soluciones a través de la realizacion de una serie de
tareas elementales debidamente secuenciadas.

La irrupcién de los ordenadores electronicos a mediados del siglo pasado,
signific6 un avance cualitativo en la resolucién de problemas concretos que,
hasta ese momento, habian sido inabordables. En 1983, R. Churchouse es-
tablecio las limitaciones fisicas de la velocidad de calculo de un procesador
convencional, demostrando la existencia de una cota para la velocidad y el ta-
mano que los microprocesadores pueden alcanzar. Esa cota, ademas, impediria
resolver con las técnicas actuales problemas relevantes de la vida real.

Ante esa tesitura, el hombre se plantea la posibilidad de disenar nuevas
maquinas cuyo soporte fisico sea distinto del electrénico. En ese escenario apa-
rece la Naturaleza viva como fuente de inspiracion dando origen a la disciplina
de la Computacion Natural, cuya finalidad es el andlisis de modelos y técnicas
computacionales inspiradas por la Naturaleza, tratando de comprender el mun-
do que nos rodea en términos de procesamiento de la informacién, partiendo de
la base de que desde hace billones de anos, en la Naturaleza se lleva producien-
do una serie de procesos dinamicos que son susceptibles de ser interpretados
como procedimientos de calculo.

13
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En este capitulo se analiza la problematica descrita, contextualizandola
historicamente e introduciendo los conceptos basicos, debidamente ilustrados.

1.1. Computacién Celular con Membranas

La Computacion Celular con Membranas es una rama emergente iniciada
por Gheorghe Paun a finales de 1998 [90] que estd inspirada en la estructura
y el funcionamiento de las células de los seres vivos.

La célula es la unidad fundamental de todo organismo vivo. Posee una
estructura compleja y, a la vez, muy organizada que permite la ejecucién si-
multanea de un gran nimero de reacciones quimicas. La célula es la unidad mas
simple con la capacidad de implementar de forma auténoma los cuatro procesos
biolégicos que caracterizan la Vida: (a) replicacion del ADN; (b) produccién
de energia; (c) sintesis de proteinas; y (d) realizacién de procesos metabdlicos.

Noucleus

DNA to RNA
Transcription

DNA

Figura 1.1: La célula eucariota

El comportamiento de una célula puede ser considerado como el de una
maquina, en tanto que realiza una serie de procesos dinamicos que, en cierto
sentido pueden ser interpretados como procedimientos de calculos. Se trata,
pues, de una méaquina que es muy compleja desde el punto de vista estricta-
mente bioldgico.

En la presente memoria usaremos el término simulador de un modelo for-
mal a una aplicacién de ordenador software y/o hardware, que describe la
especificacion a través de un lenguaje de programacion y captura la semantica
a través de un algoritmo de simulacion. Este algoritmo de simulacion debe
reproducir fielmente la dindmica, es decir, cada paso de computacién del mo-
delo formal es reproducido en el simulador mediante un nimero finito de pasos
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(mayor que 1), por lo que el simulador es capaz de determinar los elementos
basicos del modelo que intervienen de manera relevante en ese paso.

1.1.1. Sistemas P

La Computacion Celular con Membranas es un paradigma de computacion
inspirado en la estructura y el funcionamiento de la célula de los organismos
vivos en tanto en cuanto son elementos capaces de procesar y generar informa-
cion. Los dispositivos computacionales de los modelos celulares se denominan
genéricamente Sistemas P y constituyen un marco teérico de computacién ins-
pirado en la realidad de las células vivas. Los ingredientes sintacticos de estos
modelos son: una estructura de membranas formalizado a través de un arbol
enraizado, cuya raiz se denomina piel. Los nodos del arbol determinan regiones
o compartimentos donde se ubican multiconjuntos de objetos (abstracciones de
las sustancias quimicas) y conjuntos de reglas (abstracciones de las reacciones
quimicas).

Los dispositivos P también poseen unos ingredientes semanticos fundamen-
tales: su paralelismo inherente y su no determinismo. En estos sistemas existe
un doble paralelismo: uno se encuentra a nivel de regiones o compartimen-
tos, ya que las reglas son aplicadas de forma paralela en una region, y el otro
se encuentra a nivel del sistema en general, ya que todas las regiones a la
vez evolucionan de forma concurrente en cada uno de los compartimentos que
conforman el sistema.

En su trabajo fundacional, Gh, Paun defini6 los sistemas P de transicion.
Para hablar de ellos, introduciremos algunos conceptos y notaciones que seran
usados a lo largo de esta memoria.

Un alfabeto, I'; es un conjunto no vacio cuyo elementos se denominan simbo-
los. Una secuencia finita de simbolos es una cadena o palabra. El conjunto de
todas las cadenas sobre el alfabeto I' se denota por I'*. Un lenguaje sobre X es
un subconjunto de I'*.

Un multiconjunto m sobre un alfabeto I' es un par (I, f) donde f es una
funcién de I' en N. Si m = (I, f) es un multiconjunto, entonces su soporte
estd definido por supp(m) = {z € T'| f(x) > 0}. Un multiconjunto es finito
si su soporte es un conjunto finito. Si m = (I', f) es un multiconjunto finito
sobre I', y supp(m) = {a,...,a;}, entonces se notard m = a{(al) . .ai(a’“) (el
orden aqui es irrelevante), y diremos que f(ai) + ---+ f(ax) es el cardinal de
m, denotado por |m|. El multiconjunto vacio se denota por (). Notaremos por
My (') el conjunto de todos los multiconjuntos finitos sobre I'.

Simy = (A, f1), me = (A, f2) son multiconjuntos sobre A, entonces defini-
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piel membrana elemental

46 f \\/ ?nbranas
regiones Q @
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entorno
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Figura 1.2: Una estructura de membranas

mos la unién de my y msy como my +my = (4, g), donde g = fi + fo.

En su trabajo fundacional, Gh, Paun definié los sistemas P de transicion de
grado ¢ > 1 como una tupla Il = (F, P, Ma, ... My, (R, p1), .-, (Rq,pq),io)
en donde: (a) I' es un alfabeto finito denominado alfabeto de trabajo; (b) ., es
una estructura de membranas (un arbol enraizado) que consta de ¢ membranas
etiquetadas de forma univoca desde 1 hasta ¢; (¢) para cada i, (1 <1i < q), M;
es una cadena sobre I' asociada a la membrana i, representando el contenido
inicial y R; es un conjunto finito de reglas asociado a la membrana i. Una regla
es un par (u,v), que se nota por u — v, en donde u € I'y v = v/ 0 v = V',
siendo v' € (' x ({here,out} U {in; :i=1,...,q}))" y 6 ¢ I' es un simbolo
especial; (d) para cada i, (1 < i < q), p; es un orden parcial estricto sobre R;;
y (e) io (1 < ip < q) representa la membrana de salida del sistema.

Una configuracion de un sistema P consta de una estructura de membra-
nas y una familia de multiconjuntos de objetos asociados a cada membrana
existente en ese instante. En la descripcion de II, existe una configuracion
denominada configuracion inicial: (p,, My, ..., M,).

Unaregla u — v asociada a una membrana ¢ es aplicable a una configuracion
C de II en un instante determinado, si: (a) cada objeto de u aparece en la
membrana ¢ de C; (b) Si (vy,in;) € v, entonces j debe ser hija de i; (c) si 0 € v,
entonces la membrana i no puede ser la raiz del arbol; y (d) no existe ninguna



1.2. Sistemas P con membranas activas 17

regla de R; que sea aplicable a esa configuracion y tenga mayor prioridad.
La ejecucién de tal regla se realiza como sigue: se elimina los objetos u de la
membrana i; para cada (a, out) € v, un objeto a € I' se incluye en la membrana
padre de ¢ (si ¢ es la raiz, entonces el objeto a se envia al entorno). Para cada
(a, here) € v, un objeto a € I' se anade a i. Para cada (a,in;) € v, un objeto
a € T" se introduce en la membrana hija etiquetada por j. Finalmente, si d € v,
entonces la membrana ¢ se disuelve y su contenido pasara a la membrana que
sea el primer antecesor no disuelto.

Las reglas del sistema seran aplicadas de manera no determinista, paralela y
mazximal. Es decir, las reglas que se van a disparar y los objetos involucrados en
dichas reglas, seran elegidos de tal manera que en cada paso de computacién,
no pueden quedar objetos por evolucionar que puedan hacerlo mediante la
aplicacion de alguna regla. Las relaciones de prioridad dadas sobre las reglas,
se interpretan en sentido fuerte, como sigue: si la regla r; tiene mayor priori-
dad que la regla ro y se puede aplicar r; a una configuracion, entonces no se
aplicard ro a esa configuracion, aunque fuera aplicable.

Diremos que una configuracién C es de parada si no existe ninguna regla
del sistema que es aplicable a dicha configuracién. Dadas dos configuraciones
C y C' del sistema II, diremos que C’ se obtiene de C tras la ejecucion de un
paso de computacion , y notaremos C = C’, si la configuracién C’ se obtiene
a partir de la configuracién C al aplicar un multiconjunto maximal de reglas.
Por tanto, el modelo de computacion resultante es no determinista, en tanto
que una configuracion puede poseer més de una configuracion siguiente.

Una computacion en un sistema P es una sucesion (finita o infinita) de
configuraciones tal que la primera de ellas es una configuracion inicial y, a partir
del segundo término de la sucesién, éste se obtiene de la anterior configuracion
mediante un paso de computacion. Diremos que una computacion es de parada
si la computacion es una sucesion finita y, ademas, el iltimo término es una
configuracion de parada.

En este modelo, las computaciones se implementan de forma sincronizada;
es decir, se supone la existencia de una especie de reloj universal que controla
la evolucién del sistema celular.

1.2. Sistemas P con membranas activas

A continuacién se introduce una variante de sistemas celulares con mem-
branas que permite la construccion de una cantidad de espacio exponencial
en tiempo polinomial, lo que posibilitara proporcionar soluciones eficientes de
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problemas NP—completos en este marco. [T01].

La mitosis es un proceso de division celular que da como resultado la pro-
duccion de dos células hijas a partir de una sola célula original. Este proceso
ha sido introducido en el marco de los sistemas celulares con membranas a
través de una regla de division de membranas dando lugar a una variante: los
sistemas P con membranas activas.

Definicién 1.1. Un sistema P con membranas activas de grado ¢ > 1 es una
tupla I1 = (I', H, pir;, M1, ... ;. My, R, iout), en donde:

= ' es un alfabeto finito, denominado alfabeto de trabajo.
s H es un conjunto finito disjunto con I.

» ugp es un drbol enraizado etiquetado (de manera inyectiva) con elementos
de H x {0,+,—}.

» My,..., M, son cadenas sobre el alfabeto de trabajo I'.

R es un conjunto finito de reglas de los tipos siguientes:

(a) [a = v]%, donde a € T, v € ', a € {0,4+,—},h € H (regla de
evolucion).

(b) [aly — b 1P, donde a,b € T, a,8 € {0,+,~},h € H (regla de
comunicacion hacia fuera).

(¢) a[ ] — [b]?, donde a,b € T, o, 5 € {0,+,—},h € H, h no forma
parte de la etiqueta de la raiz del drbol (regla de comunicacion hacia
dentro).

(d) [alp = b, donde a,b e T, a € {0,+,—}, h € H, h no forma parte
de la etiqueta de la raiz del drbol (regla de disolucion).

(e) [a]y — [b]7[c]), donde a,b,c €T, a, 3,7 € {0,4,—}, h € H, h no
forma parte de la etiqueta de la raiz del drbol (regla de division).

» o € HU{env}, donde env ¢ HUT.

Un sistema P con membranas activas Il = (I', H, pr, My, ..., My, R, iout)
de grado ¢ > 1 puede ser considerado como un conjunto de ¢ membranas
dispuestos segtin una estructura de arbol enraizado, de tal manera que cada
nodo (membrana) estd etiquetado por un elemento de H y posee una carga
eléctrica positiva (4), negativa (-), o neutra (0). En adelante, cuando hablemos
de la etiqueta de una membrana nos referiremos al elemento de H que aparece,
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propiamente, en esa etiqueta. Las reglas del sistema estan asociadas a etiquetas
no a membranas y las reglas del tipo (e) permiten la existencia de distintas
membranas en el sistema con la misma etiqueta.

Seguidamente se definen cémo se aplican las reglas del sistema.

(a)

Reglas de evolucion: la regla [a — v]¥, serd aplicable a toda membrana h
con carga « y contenga el objeto a. Su aplicacién no altera ni la etiqueta
ni la carga de la membrana en la que se aplica. Su ejecucién produce la
sustitucion de un objeto a por un multiconjunto v de objetos.

Reglas de comunicacion hacia fuera: la regla [a]? — b[ |7 serd aplicable
a toda membrana h con carga « y contenga el objeto a. Su aplicacion
no altera la etiqueta de la membrana pero, en cambio, la carga pasa a
ser 3. Ademas, su ejecucién produce la eliminacién de un objeto a de la
membrana h y la aparicién de un objeto b en la membrana padre de h
(si h es la membrana piel, el objeto b pasaria al entorno del sistema).

Reglas de comunicacion hacia dentro: la regla a[ |¢ — [b]7 serd aplicable

a toda membrana h, distinta de la membrana piel, con carga « y tal
que el objeto a aparece en la membrana padre de h. Su aplicacién no
altera la etiqueta de la membrana h pero, en cambio, la carga pasa a
ser 3. Ademas, su ejecucién produce la eliminacién de un objeto a de la
membrana padre de h y la apariciéon de un objeto b en la membrana h.

Reglas de disolucion: la regla [a]® — b, serd aplicable a toda membrana
h, distinta de la piel, con carga a y contenga al objeto a. Su aplicacién
provoca la eliminacion de laa membrana h del sistema y su contenido
pasara a la membrana que sea el primer antecesor de h no disuelto.

Reglas de division: la regla [a]¢ — [b]}]c]] serd aplicable a toda membrana

h que sea elemental y distinta de la piel, que posea carga « y contenga
el objeto a. Su aplicaciéon produce la creacién de dos membranas con la
misma etiqueta, la primera de ellas con carga [ y la segunda con carga
~. El objeto a que dispara la regla desaparece y, en su lugar, aparece
b en la primera de las membranas creadas y ¢ en la segunda de esas
membranas. Los restantes objetos que aparecian en la membrana donde
se ha aplicado la regla, son replicados en las dos membranas creadas.

Las reglas del sistema se aplicaran de manera paralela y maximal, de tal forma
que: (1) una regla de divisién se puede ejecutar sobre una membrana simulté-
neamente con reglas de evolucién; y (2) en cada paso de computacién, a una
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membrana solo se le puede aplicar, a lo sumo, una regla de entre las que no
son de tipo (a).

Los conceptos de configuracion, paso de computacion de una configuracion
a otra y computacion, se definen en el marco de los sistemas P con membranas
activas de forma similar al de los sistemas P de transicién.

Todas las computaciones comienzan con una configuracién inicial y evolu-
ciona de acuerdo con lo indicado anteriormente. Unicamente las computaciones
de parada proporcionan un resultado que estara codificado por los objetos pre-
sentes en una cierta region de salida en la configuracion de parada. Esa regién
puede ser una membrana ordinaria o bien el entorno.

Notacién: Si C = {Ci}i<r11 (r € N) es una computacién de parada de II,
entonces diremos que la longitud de C es r y la notaremos por |C|. As{ mismo,
notaremos por C;(h) el contenido de la membrana h en la configuracion C;.

1.3. Sistemas P a modo de tejidos

En esta secciéon vamos a presentar la segunda variante de sistema celular
con membranas en cuyo marco vamos a proporcionar una solucién eficiente del
problema SAT de la satisfactibilidad de la Logica Proposicional.

El marco computacional de los sistemas P con membranas activas puede
ser extendido a sistemas celulares que estan organizados a modo de tejidos. En
el nuevo contexto van a existir unidades fundamentales que denominaremos
células y un elemento singular que denominaremos entorno del sistema. Las
células del sistema estaran identificadas a través de una etiqueta y se pueden
comunicar entre si o con el entorno, a través de ciertas reglas. Asi mismo, ad-
mitiremos la existencia de un tipo de reglas que implementa la divisién celular.
Estos modelos se denominaran sistemas P de tejidos con division celular.

Definicién 1.2. Un sistema de tejidos con division celular de grado g > 1 es
una tupla II = (I, €, My, ..., My, R, iou), tal que:

1. T' es un alfabeto finito.

2. £ECT.

3. My, ..., M, son cadenas sobre I'.

4. R es un conjunto finito de reglas del siguiente tipo:

(a) Reglas de Comunicacién: (i,u/v,j), para i,j € {0,1,2,...,q},i #
J, u,v €T*, lu+v| #0;
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(b) Reglas de Divisién: [a|; — [b];[c];, donde i € {1,2,...,q}, i # tow Y
a,b,cel.

5. o € {0,1,2,... q}.

Un sistema de tejidos con division celular I = (I' €, My, ..., My, R, o) de
grado ¢ > 1, se puede ver como un conjunto de ¢ células, etiquetadas de 1 a g,
con un entorno que serd etiquetado por 0, y de tal manera que: (a) My, ..., M,
son cadenas del alfabeto I' que representan los multiconjuntos finitos de objetos
(elementos del alfabeto de trabajo I') inicialmente colocados en las ¢ células del
sistema; (b) & es el conjunto de objetos inicialmente localizados en el entorno
del sistema, todos ellos aparecen en un namero arbitrario de copias; y (c)
iout € {0,1,2,...,q} representa una regidn distinguida que nos va a permitir
codificar la salida del sistema. Usaremos el termino regidn i (0 < i < ¢) para
referirnos a la célula i, en el caso 1 <17 < ¢, o al entorno, en el caso ¢ = 0.

Una regla de comunicacién (i,u/v,j), para i,j € {0,1,2,...,q},i # 7,
u,v € I'*, es aplicable a todo par de regiones distintas 7, j tales que la regién ¢
contiene el multiconjunto de objetos u y la region j contiene el multiconjunto
de objetos v. La aplicaciéon de dicha regla provoca que el multiconjunto de
objetos u pase de la regién 7 a la regién j y, simultaneamente, el multiconjunto
de objetos v pase de la regién j a la regién 1.

Una regla de divisién [a]; — [b];[c]; es aplicable a una célula i tal que
contiene el objeto a. La aplicacion de dicha regla produce la creacion de dos
nuevas células con la misma etiqueta 7, de tal manera que en la primera célula
creada, el objeto a es reemplazado por b, y en la segunda, el objeto a se
sustituye por c. Los restantes objetos existentes en la célula ¢, se replican y se
copian en las dos células nuevas. La célula de salida 7,,; no puede ser dividida.

Las reglas de un sistema P de tejidos se ejecutan en paralelo, de manera
no determinista y maximal, tal y como suele ser habitual en sistemas celulares
con membranas. En la aplicacion de las reglas existe una restricciéon: si en un
cierto paso, se esta aplicando una regla de division a una célula, entonces en
ese paso solo se aplicara esa regla a esa célula.

Una configuracion de un sistema P de tejidos en un instante estd descrita
por los multiconjuntos de objetos sobre el alfabeto I' asociados a todas las
células presentes en el sistema, asi como el multiconjunto de objetos sobre I'—&
asociados al entorno en ese momento. La configuracion inicial del sistema I =
(T, E, My, oy My, Ryigu) es (My, -+, My; (). De manera similar a como se
ha hecho en las secciones anteriores, se introduce el concepto de computacion,
utilizandose la misma notacién que la indicada en la seccion 1.2.
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1.4. Resolucion eficiente de problemas en sis-
temas celulares

En esta seccién vamos a usar el término sistema celular para referirnos
indistintamente a un sistema P con membranas activas o a un sistema P de
tejidos con divisién celular. El objetivo de esta seccién es introducir el concepto
de resolubilidad eficiente de un problema de decision a través de una familia
de sistemas celulares.

Un problema de decisién, X, es un par ordenado (Ix,fx), en donde Ix es
un lenguaje sobre un alfabeto finito (cuyos elementos se denominan instan-
cias) y Ox es una funcién booleana total sobre [x. Existe una corresponden-
cia biunivoca natural entre problemas de decisién y lenguajes asociados. Los
sistemas celulares reconocedores seran utilizados para atacar la resolucion de
problemas de decision.

Definicién 1.3. Diremos que un sistema celular con membranas Il es un sis-
tema reconocedor si satisface las condiciones siguientes:

» Fl alfabeto de trabajo I' del sistema contiene dos objetos distinguidos yes
y no. En sistemas P de tejidos, al menos una copia de cada uno tiene
que estar presente en alguno de los multiconjuntos iniciales del sistema.

» FExiste un alfabeto (de entrada) 3 estrictamente contenido en I'. En sis-
temas P de tejidos se verifica XNE = 0, siendo £ el alfabeto del entorno.

» Los multiconjuntos iniciales del sistema My, ..., M, son sobre I' \ X.
s FEriste una membrana o célula de entrada i;,.

= La region de salida serd el entorno.

» Todas las computaciones paran.

» S1C es una computacion de 11, entonces al menos uno de los objetos yes
o no, pero no ambos, debe haber sido enviado a la region de salida, y solo
en el ultimo paso de la computacion.

Para cada multiconjunto m sobre 3, la configuracion del sistema II con
entrada m € X* es (My, ..., M, +m,...,My0.

Si IT es un sistema celular reconocedor y C es una computacién de parada
de II, entonces el resultado es yes (respectivamente, no) si este objeto aparece
en el entorno asociado a la configuracion de parada y, en cambio, ni el objeto
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yes ni el objeto no aparecen en el entorno de ninguna configuracién anterior.
Diremos que C es de aceptacion (respectivamente, de rechazo) si la respuesta
es afirmativa (respectivamente, negativa).

Notaremos por AM (respectivamente, TDC) la clase de todos los siste-
mas P reconocedores con membranas activas (respectivamente, sistemas P de
tejidos reconocedores con divisién celular).

1.4.1. Clases de complejidad polinomial en sistemas ce-
lulares

Los sistemas celulares proporcionan dispositivos no deterministas y, en con-
secuencia, sera interesante que en nuestra definicion aparezcan elementos dife-
renciadores en relacién con el concepto de aceptacion clasico de las maquinas
de Turing no deterministas.

Definicién 1.4. Un problema de decision X = (Ix,0x) es resoluble en tiem-
po polinomial por una familia ITI = {II(n) | n € IN} de sistemas celulares
reconocedores si se verifican las siguientes propiedades:

e La familia IT es polinomialmente uniforme por mdquinas de Turing; es
decir, existe una maquina de Turing determinista que trabaja en tiempo
polinomial y tal que construye el sistema I1(n) a partir de n € IN.

e Existe un par de funciones (cod,s) sobre Ix que son computables en
tiempo polinomial, de tal manera que satisfacen lo siguiente:

— Para cada instancia u € Ix, s(u) es un nimero natural y cod(u) es
un multiconjunto de entrada del sistema I1(s(u)).

— Para cada n € IN, el conjunto s~*(n) es finito.

— La familia TI is polinomialmente acotada con respecto a (X, cod, s);
es decir, existe una funcion polindmica p(n), tal que para cada ins-
tancia u € Ix, toda computacion de I1(s(u)) con entrada cod(u) es
de parada y realiza, a lo sumo, p(|u]) pasos.

— La familia I1 es adecuada con respecto a (X, cod, s); es decir, para
cada instancia u € Ix, si existe una computacion de aceptacion de
[I(s(w)) con entrada cod(u), entonces Ox(u) = 1.

— La familia IT es completa con respecto a (X, cod, s); es decir, para
cada u € Ix, si Ox(u) = 1, entonces toda computacion de I1(s(u))
con entrada cod(u) es de aceptacion.
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De la adecuacién y completitud se deduce que todo sistema de la familia
es confluente, en el siguiente sentido: cada computacion de dicho sistema con
el mismo multiconjunto de entrada, debe dar siempre la misma respuesta.

Si R una clase de sistemas celulares reconocedores, notaremos PMCg al
conjunto de problemas de decisién que pueden ser resueltos en tiempo polino-
mial por familias de sistemas de R.

1.5. Soluciones del problema SAT basadas en
sistemas P

En esta seccién, vamos a proporcionar dos soluciones eficientes del problema
SAT a través de familias de sistemas P con membranas activas y de familias de
sistemas P de tejidos con divisién celular, de acuerdo con la Definicién [1.4]

1.5.1. Una solucion de SAT a través de sistemas P con
membranas activas

La aplicacién f de INxIN en IN definida por f(m,n) = %W +m es
una funcién computable y biyectiva entre los conjuntos citados. Usualmente,
notaremos f(m,n) = (m,n). Para cada par de nimeros naturales m,n € N
consideramos el sistema P reconocedor con membranas activas II({(m,n)) =

(T, %, p, M1, Ms, R, 2) de grado 2, definido como sigue:

El alfabeto de entrada es ¥ = {x;,,7;;: 1 <i <m,1 < j <n}.

El alfabeto de trabajo es

' = YU{x:1<k<m+2} U {dy:1<k<3n+2m+3}U
U{rir:0<i<m,1<k<2n} U{et} U n{Yes, No}

El conjunto de etiquetas es {1, 2}.

La estructura inicial de membranas es p1=[ [ ]2 ]1.

Los multiconjuntos iniciales son M; =0 y My = {d; }.

La membrana de entrada es la etiquetada por 2.

El conjunto R consiste de las siguientes reglas:
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i)y = [di)3 [dily © 1 <k <n}.
Ti1 — T 1];, [f@l — 7’1'71]27 1 < 7 < m} {[«xi,l — )\]5, [Ei,l —

(©) {lzij = @il (v = wigaly © 1 <d<m, 2 <5 < nj}
Tﬁj — Ei,j—l]éh [f@j — fi,j—l]Q_ 1 < 7 < m, 2 < j < n}
(d) {lde]s — [15dx, , [dils = [13de© 1 <k <} {du[]3 = [dr)s

Tik = Tigs1)e: 1<i<m, 1<k<2n—1}

dy = dp1]): n <k <3n—3}; [dzn_2 — dsn_1€]’.
|5 = [eils; [dan—1 — dsnlf.

h) {ldy — dis1] : 3n < k < 3n+2m + 2}.

)
)
)
)
)
7) {lrign = ricionly © 1 <0< mi
)
)
)
)
)
)

k) mionl 2 = [ro2nls
() {ler = cka1ly + 1 <k <m}.
(m) [em+]s = [ 13 cmrr-
(n) [emi1 = Cmyat]y
(o) [t} — [t
(p) lemrali = []7Yes.
[

Sea ¢ = Cy A -+ A Cp, una férmula proposicional en FNC tal que Var(y) =
{z1,.. . 2} yCi =91 V- - VUir, 1 <i<m,dondey; ;s € {xj,~x;:1<j<
n} son los literales de ¢. Consideramos las funciones cod(¢) = ;- {xi; : z; €
CiyU{z;; : ~x; € C;} v s(¢) = (m,n) = w + m. La ejecucion del
sistema I1(s(y)) con entrada cod(y) se estructura en cuatro fases:

s Fase de generacion de valoraciones: se generan todas las posibles valora-

ciones de verdad del conjunto {x1,...,z,} vy se ejecuta en 3n — 1.

s Fase de sincronizacion: se prepara al sistema para la fase de chequeo y
consume 2n pasos.

» Fase de chequeo: se determina cudntas cldusulas son verdaderas por cada
valoracion y se ejecuta en 2m pasos.

= Fuase de salida: el sistema proporciona la salida correspondiente en fun-
cion del chequeo anterior.
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1.5.2. Una solucion de SAT a través de sistemas P de

tejidos con division celular

Para cada m,n € N consideramos el sistema P de tejidos reconocedor con
divisién celular II({(m,n)) = (I', X, p, M1, Ma, R, 2) definido asi:

El alfabeto de entrada es ¥ = {z; j,v;;: 1 <i<mn, 1 <j<m}
El alfabeto de trabajo es

' = YU{a,t, fi|1<i<n}U{r|1<i<m}U
U{T, F |1 <i<n}U{T;;,F;|1<i<n1<j<m+1} U
U{bi|1<i<2n+m+1}U{g|1<i<n+1}U
U{d;[1<i<2n+2m+nm+1}U{e; |1 <i<2n+2m-+nm+3} U
U {f.g,yes,no}

El alfabeto del entorno es £ =I' — {yes,no}.

El conjunto de etiquetas es {1, 2}.

Los multiconjuntos iniciales son M; = {yes,no, by, ci,dj,e1} y My =
{f7g7al>a27 s 7an}'

La célula de entrada es la etiquetada por 2.

El conjunto R esta formado por las siguientes reglas:

. Regla de division:

(a)[a; |, = [Ty ], Fi ]y, parai=1,2,...,n

. Reglas de comunicacién:

b) (1,b;/b7,4,0), parai=1,...,n,
¢) (1,¢/c2,,0), parai =1,...,n,

d) (1,d;/d?,,0), parai=1,...,n,

e) (1,e;/€i11,0), parai =1,...,2n+ 2m + nm + 2.

[) (1, bpsrcnta/ f,2),

9) (Ldur/0,2)

B (1, £2/£.0),

h) (2, copiTi/cnyr Tin, 0),

i) (2, cn1Fi/cnir Fia,0), parai=1,...,n,

J)( Z]/t TZ]-&-hO)a

k) (2,F;;/fi Fij+1,0),parai=1,....nyj=1,....m

(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
(
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(l) (27 bi/bi+lv 0)7

(m) (2,d;/d;41,0), parai =n+1,...,2n+ m.

(n) (2, b2nsm+1 ti Tij/bonsmr1 75,0),

(0) (2, b2ntm+1 fi Yij/bantms1 75,0), paral <i<nyl<j<m,
(p) (2,d;/d;+1,0), para i =2n+m+1,...,2n + m+ nm.

(9) (2, dontmtnm+j T /d2n+m+nm+]+1> 0), para j =1,...,m

(7’) (2 d2n+2m+nm+1/f yes, 1)
(s) (2,yes/A,0).
(t) (1 €on+2m+nm+3 f IlO/)\ 0)

Sea ¢ = Cy A -+ A Cp, una férmula proposicional en FNC tal que Var(y) =
{Il, R ,.Tn}, y CZ = Yi1 V.V Yi ks 1 S 1 S m, donde Yii S {Ij,_'LUj o1 S
J < n} son los literales de ¢. Consideramos las funciones cod(y) = |J;~{z;
x; € C;yU{T;; : ~x; € Cj} y s(p) = (m,n) = w +m. La ejecucién
del sistema 4 II(s(¢)) con entrada cod(p) se estructura en seis fases:

= Fase de generacion de valoraciones: se generan todas las posibles valo-
raciones de verdad del conjunto de variables {z1,...,x,} y consume n
pasos.

= [ase de generacion de contadores: se generan contadores necesarios para
el desarrollo sincronizado de las computaciones.

= [Fase de preparacion para el chequeo: se prepara al sistema para realizar
el chequeo de clausulas.

» [Fase de chequeo de clausulas: se determina qué clausulas son verdaderas
por cada valoracién de verdad. Esta fase consume nm pasos.

s Fase de chequeo de la formula: se determina si existe alguna valoracién
que haga verdadera todas las clausulas.

s Fase de salida: el sistema proporciona la salida correspondiente en fun-
cion de lo analizado anteriormente.

Se prueba que la familia IT antes definida, es polinomialmente uniforme por
maquinas de Turing deterministas ya que los sistemas han sido definidos a
través de expresiones recursivas y los recursos necesarios para describir II({m, n))
es cuadrético en max{m, n}: (a) el tamano del alfabeto es 6nm+12n+7m+12 €
©(nm); (b) el nimero de células iniciales es 2 € ©(1); (c) el nimero inicial de
objetos es n + 8 € O(n); (d) el nimero de reglas es 4nm + 10n + 3m + 16 €
O(nm); y el limite superior de longitud de las reglas es 5 € O(1).
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1.6. Aplicaciones de los sistemas P

Los sistemas celulares con membranas proporcionan un marco de compu-
tacion que se caracteriza por ser un modelo proximo a la realidad de la célula,
desde un punto de vista bioldgico. Son modelos matematicos con propieda-
des muy atractivas desde el punto de vista computacional. Algunos sistemas
celulares son computacionalmente completos en el sentido de ser capaces de
resolver cualquier problema resoluble por maquinas de Turing. Ademas, otros
sistemas son eficientes desde el punto de vista computacional en tanto que
proporciona soluciones polinomiales de problemas computacionalmente duros.

En su origen, los sistemas celulares tienen inspiraciéon bioldgica. No obs-
tante, proporcionan un buen marco teérico que posibilita abordar cuestiones
en otros ambitos muy diferentes de la biologia. Por ejemplo, las redes de or-
denadores, como Internet, puede ser representados como una estructura de
membranas en la que los nodos que forman la red se pueden interpretar como
las membranas del sistema, y el paso de informacién entre los ordenadores o
nodos vienen a ser las reglas que se generan o se disparan. Asi mismo, sistemas
denominados complejos, como aquellos que surgen en el estudio de la dindmica
de poblaciones, pueden ser interpretados como sistemas celulares, en los que
los individuos de las distintas especies interaccionan entre si dentro de habi-
tats que permiten el trasvase de los mismos. Los sistemas P proporcionan un
formalismo computacional para describir el comportamiento del sistema a ser
modelizadas. En los tltimos anos, se han propuesto varios modelos de sistemas
P para describir sistemas celulares oscilatorios [44], traduccién de senales [85],
control de regulacién de genomas [93], quorum sensing [92], dindmica de pobla-
ciones [87], sistemas metabdlicos [61, 24, [62], y ecosistemas reales [23] 22, [35].
Las distintas variantes presentadas se diferencian unas de otras en algunos
aspectos sintacticos o semanticos: en el tipo de reglas, en la estructura de
membranas, o bien en la estrategia aplicada a la ejecucion de reglas en los
compartimentos definidos por las membranas.



“Debemos evitar decir que disponemos de ’implementaciones’ de
sistemas P, debido al inherente no determinismo y paralelismo
masivo del modelo basico, caracteristicas que no se pueden apli-
car, en principio, en los equipos electrénicos habituales - pero
que podrian ser implementados en un hardware dedicado y re-
configurable [...] o en una red local.”

Gheorghe Paun (2005)

Aplicaciones Software para la
Computacion Celular con Membranas

Actualmente no existe ninguna implementaciéon biolégica, ya sea in vivo
o in witro, de los sistemas P. La tnica forma de analizar y ejecutar tales dis-
positivos es mediante programas informaticos corriendo sobre computadores
electronicos que estan limitados por las leyes de la fisica. Por tanto, los simu-
ladores de sistemas P son herramientas que asisten a los investigadores en la
extracciéon resultados de los modelos y validacion experimental de los mismos,
mediante la reproduccién de su computacion.

Sin embargo, estos simuladores deben de ser lo méas eficientes posible en
términos de tiempo de computacion para servir como herramientas utiles con
un corto tiempo de respuesta. A este efecto, las plataformas paralelas son nues-
tro objeto de estudio, ya que pueden implementar efectivamente el paralelismo
de los sistemas P (normalmente de manera parcial).

Este capitulo presenta un estudio de la simulacién de sistemas P. Primero,
se discute la arquitectura tipica de los simuladores de sistemas P (Seccién
y el marco de simulacién P-Lingua (Seccién [2.2)). Finalmente, mostramos una
caracterizacion de las plataformas paralelas utilizadas para este propdsito (Sec-
cion , y las soluciones paralelas desarrolladas hasta el momento (Seccién

2).

29
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2.1. Simuladores de sistemas P

Los sistemas P son dispositivos bioinspirados que trabajan de una forma
masivamente paralela y no determinista. Aunque existen estudios preliminares
que analizan los problemas relacionados con su implementacién real, aiin queda
bastante camino para alcanzar dicho hito. Es por ello que la simulacion de
sistemas P usando computadores convencionales se convierte en una necesidad
vital para el avance de las actividades cientificas en paradigmas de computacion
que estan por ser implementados (en particular, la Computacién Celular con
Membranas).

Los simuladores P proporcionan tres funcionalidades principales para la
comunidad cientifica, asi los simuladores puede ser usados con propdsitos edu-
cacionales, de asistencia en el disenno de modelos de sistemas P, o como nicleo
de herramientas software mds elaboradas.

En los tultimos anos se ha avanzado mucho en el desarrollo de simulado-
res [39]. La mayoria de ellos muestran una arquitectura software tipica, inclu-
yendo tres médulos principales: entrada (la definicién del sistema P), nicleo
(motor de simulacién), y salida (presentacion de resultados).

2.2. El proyecto software P-Lingua

Cada modelo de sistema P muestra unas restricciones semanticas que de-
terminan la manera en que las reglas son aplicadas. Por tanto, los simuladores
tienen que ser capaces de soportar diferentes escenarios. Ademas, los simula-
dores deben recibir una definicién precisa del sistema P que va a ser simulado.
Durante esta memoria, el término entrada del simulador se referira a esta
definicion.

En P-Lingua [83], [11], se considera una aproximacién para la definicién de
la entrada del simulador donde ésta se estandariza, de tal manera que los simu-
ladores procesaran siempre el mismo formato. P-Lingua es en si un lenguaje de
definicién para describir sistemas P. El proyecto P-Lingua provee herramien-
tas software libre bajo licencia GNU GPL [2], para la compilacién, simulacién
y depuracion, las cuales estan integradas en la biblioteca Java llamada pLin-
guaCore. La biblioteca también incluye varios simuladores secuenciales para
reproducir las computaciones de las variantes de sistemas P soportadas. Adi-
cionalmente, se pueden exportar ficheros de definicion de P-Lingua a otros
formatos de fichero (libres de errores) con el fin de dar interoperabilidad entre
los distintos entornos software de simulacién (este es el método principal para
obtener la entrada de los simuladores implementados en este trabajo).
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Hay tres ventajas principales por el cual se decide usar P-Lingua y pLin-
guaCore para este trabajo. Primero, P-Lingua es un formato estandar para
definir sistemas P que se puede traducir a otros formatos sintacticamente libre
de errores. Segundo, una manera natural para implementar nuevos algoritmos
de simulacion pasa por primero desarrollar un simulador en pLinguaCore, ya
que este proceso en esta biblioteca software es relativamente sencillo. Tercero,
el mismo fichero de entrada P-Lingua puede ser usado tanto para los simula-
dores desarrollados como por los simuladores de pLinguaCore. Esto conforma
un buen método para validar los simuladores desarrollados.

2.3. Plataformas de simulacion de sistemas P

Una buena plataforma de computacion para simular sistemas P deberia
proveer un buen balance de rendimiento, flexibilidad, escalabilidad, paralelismo
y coste [52]. Las tres primeras propiedades son consideradas los atributos de
calidad mas importantes de las plataformas para aplicaciones de Computacién
con Membranas [75]:

» Rendimiento: se refiere a la velocidad a la cual la plataforma es capaz de
simular sistemas P. Una medida adecuada para ello puede ser el nimero
de aplicaciones de reglas que se realizan por unidad de tiempo.

» Flexibilidad: significa la habilidad de la plataforma para soportar la eje-
cucién de un gran rango de sistemas P. Un alto grado de flexibilidad
implica soportar una gran diversidad de sistemas P (de acuerdo a las
variantes designadas a ser simuladas).

= Fscalabilidad: se refiere a la habilidad de la plataforma para simular
sistemas P con aumento de tamano sin repercutir en la habilidad de
realizar sus funciones o reducir el rendimiento. El tamano de los sistemas
P se puede determinar a este respecto mediante el nimero de membranas,
el nimero de reglas definidas y los multiconjuntos iniciales.

Es dificil asegurar que cualquier plataforma de computacion incluya los tres
atributos. Un factor que promueve un atributo puede demorar otro. De hecho
existen dos conexiones principales entre ellos [75)]: flexibilidad vs rendimiento
v flexibilidad vs escalabilidad.
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2.4. Simulacién paralela de sistemas P

En esta seccién se aporta una revision general de los simuladores paralelos
desarrollados hasta el momento para sistemas P.

» Simuladores basados en cluster (un conjunto de computadores interco-
nectados mediante una red local [89]):

e Simulador de Ciobanu y Guo [34]: simula un conjunto restrictivo de
sistemas P de transicion usando un cluster basado en Linux, usando
C++ y la biblioteca MPI. Los autores indican que la mayor limita-
cion estaba en la comunicacién y cooperacion entre membranas.

e Simulador de Ferndndez et al. [97]: aporta ciertas mejoras al si-
mulador de Ciobanu y Guo con el fin de resolver parcialmente el
problema del proceso de comunicacion.

e Simulador de Syropoulos et al. [96]: este simulador trabaja en Java,
y hace uso de la biblioteca RMI (Remote Method Invocation) para
distribuir el trabajo. Al igual que en los simuladores anteriores, se
distribuye cada membrana por cada procesador. Sin embargo, el
objetivo era mostrar el uso de los sistemas P como un fundamento
de la computacion distribuida.

e Simulador de Diez Dolinski et al. [40]: se trata de una alternativa
novedosa, que provee una solucién altamente escalable al proble-
ma del crecimiento exponencial del espacio creado por los sistemas
P. Se utilizan algoritmos MapReduce sobre los entornos distribui-
dos, y se amplia P-Lingua (P-Lingua distribuido) para definir las
correspondientes entradas.

» Simuladores basados en FPGA (chips reconfigurables que el disenador
puede programar, permitiendo usar ciertos recursos como procesadores
y memoria “a la carta” [72]):

e Simulador de Petreska and Teuscher [88]: el primer simulador ba-
sado en FPGAs que da un total soporte para un subconjunto par-
ticular de sistemas P de transicion, también permitiendo reglas de
divisién y disolucién. Esté implementado en VHDL (VHSIC hard-
ware description language), y tiene algunas limitaciones, como por
ejemplo [75): no implementa paralelismo dentro de las membranas,
es inflexible, y tiene una limitada escalabilidad.



2.4. Simulacién paralela de sistemas P 33

e Simulador de Ferndndez et al. en FPGA [43]: es una alternativa que
presenta un diseno de un circuito que puede ser implementado en
FPGAs para la seleccion de las reglas activas de un sistema P de
transicion.

e Simulador de Nguyen et al. [T7, [75], [76]: se trata de una evolucién
en la simulacién de sistemas P en FPGAs. Su sistema hardware, de-
nominado Reconfig-P, junto a P-Builder, provee una aproximacion
elegante al balanceo de rendimiento, flexibilidad y escalabilidad. El
sistema construido por encima de la FPGA es capaz de adaptar el
diseno del circuito a las caracteristicas del sistema P. Por ejemplo,

el no determinismo se soporta gracias a un algoritmo disenado para
tal fin, denominado DND [76].

» Simuladores basados en microcontroladores (circuito integrado que con-
tiene procesador, memoria y unidades de entrada/salida):

e Simulador de Gutiérrez et al. [53| [52]: el objetivo de este simulador
es balancear la flexibilidad y el rendimiento a un bajo coste. Se
utiliza el PIC (Peripheral Interface Controller) como solucién, y
para tal fin, se han disenado distintos algoritmos y arquitecturas
para mejorar la comunicacién entre las unidades que manejan las
membranas [97, 18], 52].

» Simuladores basados en GPUs (procesadores de las tarjetas graficas, que
pueden ser usados como multiprocesadores especiales altamente paralelos
[78], y programados con modelos de programaciéon como CUDA [57, 5] y
OpenCL [74, [6]):

e PMCGPU: se trata del proyecto iniciado en nuestro trabajo. Con-
siste en una serie de subproyectos que tienen como objetivo simular
diferentes variantes de sistemas P:

o PCUDA: es el primer simulador para sistemas P basado en
CUDA (ver Capitulo {f), conformando una plataforma flexible
para simular sistemas P, pero comprometiendo el rendimiento
y la escalabilidad.

o PCUDASAT: es una rama del proyecto PCUDA, en la simu-
lacién eficiente de una familia de sistemas P con membranas
activas que resuelve instancias del problema SAT (ver Capitulo
. Se trata de una plataforma inflexible, pero que incrementa
el rendimiento y la escalabilidad.
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o TSPCUDASAT: es una variante de PCUDASAT, donde se tra-
ta a una familia de sistemas P a modo de tejidos con division
celular que resuelven SAT (ver Capitulo [5)).

o ABCD-GPU: es un proyecto reciente en la simulacién de sis-
temas PDP (ver Capitulo [7)). Incluye simuladores basados en
C++, y para plataformas de procesadores multinicleo (con

OpenMP [10]) y GPU (con CUDA).

e Simulacion de sistemas P meuronales con impulsos: los primeros
simuladores fueron iniciados por Cabarle et al. [19, 20]. El algorit-
mo implementado usa una representacion de matrices del modelo,
introducida por Zeng et al. [I02]. Por tanto, la implementacién es
relativamente sencilla para la GPU. Ademas, se aprovecha la simu-
lacién del no determinismo como un nivel de paralelismo, de tal
manera que cada camino de computacion se lleva a cabo por un
multiprocesador de la GPU.

e Simulacion de sistemas P de evolucion-comunicacion con energia y
sin reglas antiport: el trabajo inicial fue llevado por Juayong et al.
[54]. Como para los sistemas P neuronales de impulsos, el simulador
hace uso de una representacion de matrices, donde se representa la
semantica del modelo.

o Simulacion de sistemas P numéricos y enzimdticos: este trabajo
es llevado a cabo por Garcia-Quismondo et al. [47]. Los modelos
simulados son usados para modelizar controladores de robots, por lo

que los resultados son significativos para el campo de la Inteligencia
Artificial.

o Simuladores de soluciones de procesamiento de imdgenes con siste-
mas P a modo de tejidos: Diaz-Pernil et al [81] presentan un nuevo
trabajo en la simulacién de modelos de sistemas P a modo de tejidos,
pero especificos de algoritmos de procesamiento de imégenes (por
ejemplo, suavizado de imagenes). Estas aplicaciones son soluciones
especificas para imagenes, donde la simulacion de los sistemas P se
lleva a cabo implicitamente en el codigo fuente.



“Durante mas de una década, algunos profetas han expresado la
opinion de que la organizacion de los computadores ha llegado a
sus limites y que los avances verdaderamente significativos sélo
pueden hacerse mediante la interconexion de multiples equipos.”

Gene Amdahl (1967)

Computacion de Alto Rendimiento

Actualmente es dificil ser conciso a la hora de definir la Computacion de
Alto Rendimiento (HPC, de las siglas en inglés). Puesto que no existe una uni-
ca definicion, adoptaremos la siguiente: “la Computacion de Alto Rendimiento
se refiere generalmente a la prdactica de agregar potencia de computacion, ob-
teniendo mucho mds rendimiento que en una estacion de trabajo, con el fin de
resolver instancias de problema grandes en ciencia, ingenieria o negocios” [3].

El término HPC se ha asociado histéricamente a la Computacion Paralela,
ya que, a dia de hoy, es la forma mas adoptada para mejorar el rendimiento
de computacion. El paralelismo es la base para la aceleracion de aplicacio-
nes grandes y complejas del mundo real. A veces, HPC se confunde con el
término supercomputacion, aunque éste ultimo se refiera al desarrollo de sis-
temas que aporten la mayor tasa operacional de los computadores actuales
(supercomputadores). Se invierten vastas sumas de dinero en implementar su-
percomputadores, y son usados solo por expertos especializados en problemas
especiales. Sin embargo, un sistema de alto rendimiento puede ser usado y
administrado sin mucho gasto ni experiencia especifica.

Este capitulo introduce brevemente los conceptos necesarios para entender
el significado de Computacién de Alto Rendimiento y la Computacion Para-
lela [79, [49] 1]. También haremos un breve repaso de las tecnologias paralelas
actuales, con especial mencién a las tarjetas graficas.

35
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3.1. Computacién paralela

3.1.1. Necesidad de paralelismo

Desde la popularizacion de los computadores como medio para resolver
problemas de forma rapida y automatica, ha existido siempre una creciente
demanda de potencia computacional. Por un lado, los desarrolladores de apli-
caciones software han exigido siempre mas velocidad en el procesamiento de
calculo con el fin de conseguir mas funcionalidad. Y por otro lado, conforme se
aumenta la potencia computacional, son mas los problemas que se pueden con-
siderar para ser resueltos. Aplicaciones de modelizacion, simulacién y analisis
aplicadas a areas como microbiologia, bioquimica, astrofisica, fisica de particu-
las, ingenieria, internet y redes sociales, son actualmente las mas demandantes
de potencia de calculo. Sin unos computadores lo suficientemente eficientes,
estos problemas nunca podran llegar a ser manejados.

Este tipo de exigencias ha propiciado que ano tras ano la velocidad de los
microprocesadores se haya ido aumentando. Esta mejora de rendimiento en
los procesadores ha ido ligada, mayoritariamente, con el nivel de densidad de
transistores por chip. Conforme los transistores son mas pequenos, la velocidad
de estos se incrementa. Sin embargo, esta bajada de escala en los chip también
aumenta la cantidad de energia consumida y disipada como calor. Ademads, la
escala de los transistores también tiene un limite conocido por las leyes fisicas
de lo diminuto, la fisica cuantica. Aunque ain no se haya llegado a tal limite,
el nivel de densidad ha ido disminuyendo. Desde 1986 a 2002, la velocidad de
los procesadores aumentaba de media un 50 % por ano. Sin embargo, desde
2002 este aumento se ha visto reducido a un 20 % [49].

Este cambio en el incremento del rendimiento de los procesadores esta aso-
ciado también al cambio del disenio de los mismos. En el ano 2005, la mayoria
de los fabricantes de microprocesadores cambiaron de estrategia, pasando de
producir procesadores monoliticos de baja latencia a sistemas multiprocesador.
De esta forma se aprovecha mejor la cantidad de transistores por chip mediante
la creacién de elementos redundantes de computacion. Esta estrategia, gracias
a unos disenos de chips muchos mas sencillos, consigue crear tecnologias mas
baratas y con un menor consumo de energia [49].

3.1.2. Computacién concurrente y paralela

Normalmente en la literatura podemos encontrar confundidos los términos
de concurrencia, paralelismo y distribuido. Conviene realizar una distincién en
esta memoria [79]. Consideramos Computacion Concurrente al desarrollo de



3.1. Computacion paralela 37

programas donde miultiples tareas se ejecutan a la vez. Por ejemplo, un sistema
operativo se puede considerar un programa de Computacién Concurrente, ya
que puede llevar multiples tareas a la vez, incluso usando un solo procesador.

Por otro lado encontramos la Computacion Paralela, el cual hace mencién
al estudio de resolucién de problemas mediante el uso de multiples procesadores
que trabajan en conjunto. Cabe mencionar que el control de los procesadores
se realiza de manera explicita mediante programacion paralela. Decimos que un
programa es secuencial si la ejecucion de sus instrucciones se realiza de forma
sucesiva. Un programa secuencial no se ejecutard mas rapido en mas procesa-
dores, sino que tendrd que ser reescrito para poder aprovechar el paralelismo.
Este proceso de conversion se denomina paralelizacion.

3.1.3. Estimacion de rendimiento

En este apartado introduciremos brevemente conceptos importantes para
entender, de manera formal, el objetivo principal de la Computacion Paralela:
mejorar el rendimiento de la ejecuciéon de programas.

Primero, necesitamos conocer qué significa que un programa tenga un buen
rendimiento. Existen distintas métricas para analizar un algoritmo, segin los
recursos de los que se haga uso e interese medir. Asi pues, hablar sobre rendi-
miento dependera de la métrica o métricas adoptadas.

Las métricas mas importantes a la hora de analizar un algoritmo son las
correspondientes a la velocidad (o tiempo de ejecucion) y espacio de memoria,
ya que estas dos se basan en el uso de recursos bastante limitados. Este anélisis
se basa en la estimacién de consumo de los recursos correspondientes. De esta
manera se nos permite comparar el coste relativo de distintos algoritmos para
resolver el mismo problema. Para ello se suele hacer uso del concepto de razon
de crecimiento, el cual hace mencién al incremento del costo de un algoritmo
conforme crece el tamano de entrada.

Una manera usual de estimar el coste de tiempo de un algoritmo es a través
del nimero de operaciones basicas requeridas. Como la cantidad real y exacta
de operaciones basicas de un algoritmo es dificil de calcular, se suele llevar
a cabo una estimacién del mejor y peor caso mediante el analisis asintotico
del algoritmo. Este analisis se refiere al estudio de un algoritmo conforme el
tamano de entrada se vuelve grande, o alcanza un limite. La cota superior de
un algoritmo indica la maxima razén de crecimiento. Se indica mediante una
notacién especial llamada O grande (big O notation).

El objetivo en este trabajo es comparar un programa secuencial (tomando
Tse. unidades de tiempo) y un programa paralelo (tomando 7}, unidades de
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tiempo). El valor Ty deberia de ser el tiempo de ejecucién del programa mas
rapido ejecutandose en uno del mismo procesador paralelo. Asumiremos que la
aceleracion (o speedup) conseguida por un programa paralelo viene dado por

Tsec

S =
Tpar

Como el numero resultante no tiene unidades, anadiremos una “x” al final.
Obsérvese que un speedup lineal viene dado cuando S = p, siendo p el niimero
de procesadores. Denotaremos también por eficiencia de un programa paralelo
la fraccién 2.

Sin embargo, no todo el codigo de un programa es paralelizable, pero cuanto
mas grande sea la parte paralelizable, mejor sera el rendimiento conseguido.
Esta observacién fue hecha por Gene Amdahl en 1960 [14], mediante la ley
de Amdahl: asimase que A es la parte paralelizable, y B el resto, entonces el

speedup de un programa paralelo viene dado por

. Tsec
A Teee BTy

p

S

La afirmacién general que podemos obtener de la ley de Amdahl es que si la
fraccion B de nuestro programa se mantiene no paralelizable, entonces nunca
podremos obtener una aceleraciéon mayor que %. Sin embargo, esta restriccion
se puede superar si se toma en cuenta el tamano del problema, ya que, normal-
mente, la parte de tiempo paralelizable se incrementa conforme se aumenta el
tamano de la instancia del problema. Esto se postul6 en la ley de Gustafson
[51], como S(p) = p — a(p — 1), siendo p el nimero de procesadores, y « la
parte no paralelizable.

3.2. Plataformas paralelas

3.2.1. Tipos de plataformas paralelas

A fin de ejecutar un programa en paralelo de forma efectiva, debemos de
utilizar plataformas paralelas, las cuales contienen mas de un procesador inter-
conectado. Se denomina arquitectura paralela a la estructura interna de estas
plataformas, pero usaremos a menudo los términos arquitectura y plataforma
como similares.

Las arquitecturas paralelas pueden ser clasificadas, segiin su estructura de
control (ejecucién de tareas paralelas) mediante la tazonomia de Flynn. Esta
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clasificacion, usada desde 1996 [79, 1], se realiza acorde al nimero de flujos de
instrucciones y el nimero de flujos de datos manejados simultdneamente:

» SISD (Single Instruction, Single Data): solo un flujo de instruccién por
flujo de datos.

» SIMD (Single Instruction, Multiple Data): todos los procesadores com-
parten el mismo flujo de instrucciones. Sin embargo, cada procesador
tiene su propio flujo de datos. Este tipo de arquitectura explota el para-
lelismo de datos, requiriendo menos hardware que los MIMD.

» MISD (Multiple Instruction, Single Data): cada procesador tiene su flujo
de instrucciones, pero comparten el mismo de datos. No es una arquitec-
tura muy comun, aunque lo usaba el computador experimental Carnegie-
Mellon C.mmp (1971).

» MIMD (Multiple Instruction, Multiple Data): cada procesador tiene su
flujo de instrucciones y de datos propio. Este es el tipico caso de plata-
forma paralela. Una variante de este modelo se denomina SPMD (Single
Program, Multiple Data), y se basa en ejecutar instancias del mismo pro-
grama sobre diferentes datos, teniendo ademas la misma expresividad

que el modelo MIMDE].

De manera alternativa, las plataformas paralelas MIMD también se pueden
clasificar segin el modelo de comunicacién entre tareas, como sigue:

» Plataformas de memoria distribuida: cada procesador tiene su propia
memoria privada, y la comunicacion se realiza mediante la red de inter-
conexi6én de forma explicita (con paso de mensajes usando la biblioteca
MPI [4], o funciones remotas con RMI). El rendimiento de estas platafor-
mas también recae en la topologia de la red (anillo, toroidal, hipercubo,
mariposa, etc.).

» Plataformas de memoria compartida: los procesadores se conectan a un
sistema de memoria global mediante una red de interconexiéon denomi-
nada bus. La interaccion de las tareas se realiza directamente mediante
esa memoria compartida. Las bibliotecas estandar mas usadas son PO-
SIX threads (Pthreads) y OpenMP [10]. Existen dos implementaciones
diferentes para esa memoria:

IMIMD puede ser traducido a SPMD usando construcciones if-else
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o UMA (Uniform Memory Access): el tiempo de acceso de cada dato
es el mismo para todos los procesadores, ya que todos estan conec-
tados con la misma memoria.

e NUMA (Nonuniform Memory Access): el tiempo de acceso de cada
dato se diferencia por cada procesador. La razén principal es porque
por debajo existe un sistema de memoria distribuida, que es trans-
parente para los procesadores (requiriendo protocolos de coheren-
cia), obteniendo una mayor escalabilidad comparado con sistemas
UMA. Un uso tipico de los sistemas NUMA son las arquitecturas
SMP (symmetric multiprocessing), usada en la mayoria de los su-
percomputadores de ahora.

3.3. Elementos de una arquitectura

Las arquitecturas paralelas estan basadas en el modelo de Von Neumann.
Este se compone de una memoria principal (donde se almacenan datos e ins-
trucciones), una Unidad Central de Proceso, o CPU (que trabaja de acuerdo
a los clic de un reloj), y una red de interconexion entre la CPU, la memoria y
periféricos de entrada/salida [79]. El sistema operativo es el software que toma
el control de estos elementos hardware, asi como de la ejecucion del software.

Diremos que un programa es un c6digo (datos e instrucciones) almacenado
en disco duro, creado a partir de un cdodigo fuente mediante un compilador.
Cuando se ejecuta, el sistema operativo crea un proceso, que instancia un pro-
grama en memoria principal. Un proceso contiene tanto el cédigo del progra-
ma, asi como un bloque de memoria, que se inicializa de dos formas distintas:
memoria estdtica (reservado en tiempo de compilacién) o memoria dindmica
(reservado en tiempo de ejecucién). A veces, cuando se usa memoria dindmica
justo al comienzo y final del proceso, se suele también denominar memoria
estatica.

La mayoria de los sistemas operativos modernos son multiusuario (varios
usuarios pueden acceder a la vez) y multitarea (pueden ejecutar varios procesos
concurrentemente). Como hemos mencionado, un programa paralelo coopera
con el fin de resolver un problema. Esto se puede conseguir con la multitarea,
comunicando los procesos, o con bibliotecas especiales para ejecutar procesos
de manera coordinada en distintas maquinas (por ejemplo, con paso de men-
sajes MPI). Sin embargo, el método mas comiin de paralelismo es mediante
hilos (o threads). Un hilo es una tarea independiente dentro de un proceso,
que se ejecuta concurrentemente y puede cooperar con otros hilos rapidamen-
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te mediante memoria compartida. Algunas bibliotecas estandar para hilos son
Pthreads y OpenMP [10].

Otro punto critico en una plataforma paralela es el sistema de memoria,
el cual ha de ser lo suficientemente rapida para alimentar con datos e instruc-
ciones los procesadores que lo componga. Hoy en dia, el sistema de memoria
se implementa mediante una jerarquia de subsistemas, la cual viene formada
habitualmente por, de abajo (més grande y lento) hacia arriba (més pequeno
y rapido): memoria secundaria (donde se almacenan los programas, imple-
mentado por discos duros), memoria principal (accesible desde CPU, donde
se almacenan los procesos, e implementado por RAM o memoria de acceso
aleatorio), memoria caché (donde se almacenan los ultimos datos accedidos,
junto a sus cercanos, lo cual evita accesos a memoria principal con esta técnica,
denominada caching, si se hace de forma automatica se denomina caché, y si
se hace de forma manual se denomina scratchpad) y registros (dentro de la
CPU, donde se almacenan unidades de datos, o variables). De forma adicional,
el sistema operativo (y opcionalmente el hardware) implementa una técnica
denominada memoria virtual, a nivel de memoria principal, con el fin de poder
ejecutar procesos que sean mas grandes que la memoria RAM disponible, ya
que las partes menos frecuentadas por un proceso se mueven a disco duro de
forma automaética y transparente.

3.3.1. Plataformas paralelas actuales

Actualmente existen muchas plataformas paralelas, cada una distinta segin
su arquitectura. A continuacién pasaremos a introducir de manera esquematica
las mas importantes. Las siguientes plataformas paralelas estan ordenadas de
mayor a menor escalabilidad.

s Redes de ordenadores: se trata de la interconexién de procesadores me-
diante una red local o global. Existen dos arquitecturas principales:
servidor-cliente (una méquina tiene el rol de administrar toda la red, lo
cual puede causar un cuello de botella) y peer-to-peer (todas las maqui-
nas son clientes, aunque esto puede hacer mas dificil la sincronizacién).
Existen muchas soluciones basadas en redes hoy en dia:

e Computacion Grid: es una forma de Computaciéon Distribuida don-
de se compone un supercomputador virtual mediante varias redes
de computadores [45]. Esto incluye desde una aglomeracion de redes
empresariales o académicas, o a un gran grupo de voluntarios que
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prestan sus recursos computacionales cuando no estén en uso (como
por ejemplo, el proyecto BOINC [7]).

e Computacion en Nube: una alternativa a la Computacién Grid, don-
de los recursos computacionales se “alquilan”. Asi, se ofrecen recur-
sos de computacion, almacenamiento y software “en la nube” como
un servicio [99].

e (lusters: se trata, a nivel de redes locales, de una aglomeracion de
procesadores en configuracién paralela [89]. El control de recursos,
planificacién de trabajos y usuarios se realiza a través de un nodo
central. Los supercomputadores actuales se tratan de clusters de
alta gama con una cantidad ingente de recursos.

= Procesadores multinicleo: la mayoria de los procesadores actuales estan
implementados, en realidad, por varios ntcleos de procesamiento inter-
conectados mediante memoria caché. Estos niticleos se pueden explotar
mediante el uso de hilos con OpenMP, como veremos en los simuladores
desarrollados en este trabajo.

» Aceleradores: se trata de una nueva tendencia en HPC en la que se trata
de mejorar el rendimiento de los nodos de computacién. Son chips baratos
pero masivamente paralelos que realizan funciones especificas de forma
mas rapida que las CPUs convencionales. Tienden a ofrecer cientos de
procesadores especiales, y son programadas de manera especifica. Los
aceleradores son un claro ejemplo de Computaciéon Heterogénea: la CPU
es el dispositivo maestro que se ayuda del acelerador para conseguir un
mayor rendimiento. Algunos claros ejemplos son:

o FPGAs (Field-Programmable Gate Array Chips): son circuitos di-
gitales integrados (ICs) que contiene una interconexién configurable
entre sus bloques [72]. Muchos aceleradores se construyen con esta
tecnologia, ya que se puede programar para implementar procesa-
dores especificos.

e Cell-BE (Cell Broadband Engine): desarrollado conjuntamente por
Sony, Toshiba e IBM, es un procesador con arquitectura SIMD y
heterogéneo, ya que contiene un procesador “cerebro” (Power Pro-
cessor Element) y de 8 a 9 “musculos” (Synergistic Processing Ele-
ments) [58]. Actualmente se encuentra en reproductores Bluray y la
videoconsola Playstation 3.
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e GPUs (Graphics Processing Units): término popularizado por NVI-
DIA en 1999, y también conocido como VPU (Visual Processing
Unit), es el procesador incluido en las tarjetas graficas actuales. Es
un chip especializado para manipular de forma rapida graficos en 3
dimensiones. Su estructura altamente paralela los convierte en unos
procesadores que explotan el paralelismo de datos a través de su
arquitectura SIMD [78, [57]. En las siguientes secciones pasaremos a

detallar mas este tipo de acelerador, y su importancia actualmente
en la HPC.

3.4. Computaciéon GPU

Con la demanda del sector comercial de video y juegos, estaba previsto
por Elster y otros [4I] autores que el desarrollo de los procesadores gréficos
darfan lugar a dispositivos adecuados para Computacién de Alto Rendimiento.
La era de la GPGPU (General-Purpose computing on Graphics Processing
Units) comenzé verdaderamente con la introduccién de CUDA (de NVIDIA)
[57, [42] y los entornos Stream SDK (de AMD) en 2007, por lo que las GPUs
fueron programables més facilmente. Actualmente, las GPUs son consideradas
como procesadores masivamente paralelos para soluciones en la aceleracion de
aplicaciones demandantes de cémputo (Computacion GPU [q]).

En esta seccién introduciremos la evolucion de la GPU, y detallaremos el
entorno utilizado a lo largo del trabajo.

3.4.1. Evolucion de la arquitectura de la GPU

Las primeras tarjetas de video, como componente de un PC comun, se de-
dicaban tan solo a dibujar los pz&:elesﬂ en pantalla segiin los datos recibidos
desde la CPU. Con el fin de liberar la CPU de realizar calculos graficos, se
creé la GPU (Graphics Processing Unit) [38] y se ubicé dentro de la tarjeta de
video. La GPU es un procesador de propdsito especifico, optimizada para tra-
bajar con graficos. Precisamente, la GPU esta basada en el tipo de arquitectura
streaming.

Los calculos graficos mas complejos son los basados en tres dimensiones de
tiempo real (por ejemplo, como el generado por los videojuegos en 3D). Por
ello, el pipeline grafico de la GPU esta basado en streaming de triangulos y
texturas, con el objetivo de transformar los datos en 3D (coordenadas de los

2Un punto con un solo color en una imagen de tramas (bitmap).
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tridngulos del modelo, ficiles de entender por los programadores), a pixeles a
dibujar en una pantalla 2D.

APPLICATION TASK

SCENE LEVEL TASK

""""" 3D objects vertices (x.y.z) Fragments (x,y,depth,...) Pixels (x,y) ==

GEOMETRY STAGE

N > RENDER STAGE

TRANSFORMATION
& LIGHTING = RASTERIZATION

Figura 3.1: Proceso general de graficos, desde su creacion hasta la salida por
pantalla.

La Figura muestra la arquitectura general del pipeline grafico 3D. La
entrada a la GPU son las coordenadas de los objetos 3D (principalmente for-
mado por tridngulos), que entran en la etapa de Geometria, donde las coorde-
nadas 3D se transforman a coordenadas 2D (fragmentos). En la dltima etapa,
Rendering, el color final de cada pixel se calcula en base al color asociado,
luminiscencia, textura, efectos alfa (transparencia) y de niebla de cada frag-
mento de la salida de la etapa de Geometria. Como se puede apreciar en la
figura, la etapa de Geometria esta divida a su vez en otras dos subetapas. La
primera se denomina Transformacion y Luces, que es el proceso de proyectar
los objetos en tres dimensiones a dos dimensiones, y calcular a la vez los efectos
de luces en la escena. La segunda etapa, Rasterization (o Triangle Setup en
otros trabajos), configura y corta los tridngulos, haciendo fragmentos para la
etapa de Rendering. Las tareas a nivel de aplicacién (IA, cdmara, interaccion,
etc.) y tareas de nivel de escena (colisiones, fisica, etc.) son siempre llevadas a
cabo por la CPU ya que son tareas de propdsito general, y no necesariamente
de gréficos.

Sin embargo, no todas la etapas comentadas anteriormente fueron imple-
mentadas en la primera tarjeta grafica. Se fueron incorporando a la GPU de
manera sucesiva, liberando trabajo a la CPU. Pero para este proposito fue
necesario incorporar paralelismo, de tal forma que la GPU comenzé a ser un
procesador SIMD especifico para graficos. Al final del proceso, y llegando a la
GPU con todas las etapas (Geometria y Rendering) implementadas en chip,
nacié la arquitectura denominada pipeline de funcion fija, donde el compor-
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tamiento de la GPU era estatica, realizando siempre las mismas operaciones
sobre vértices y fragmentos [78]. El pipeline, por tanto, no era flexible para los
programadores.

En 2002, la solucién fue la de desarrollar un pipeline programable, donde
la GPU pudiera ejecutar pequenos programas llamados shaders sobre vértices
y fragmentos. Existen dos tipos: vertez shader (que reemplaza las transforma-
ciones y luces) y fragment shader (reemplazando las texturas, suma de colores
y efectos de niebla). Inicialmente, los cédigos shader se programaban en len-
guajes de bajo nivel, pero al poco tiempo surgieron lenguajes de alto nivel que
hacian facil la tarea de programar las unidades de shader, como por ejemplo
Cq y GLSlang.

El problema del pipeline programable es que las unidades de vertex shader
y fragment shader son usadas en distintas proporciones, de tal forma que hay
momentos en los que muchas unidades de vertex estan libres mientras que no
hay suficientes de fragment, y viceversa. Para solventar este problema se in-
trodujo la unidad de shader unificada. Estas unidades son capaces de ejecutar
cédigos de vertex y fragment, introduciendo ademas un lenguaje tnico de sha-
der [73]. AMD introdujo su primera unidades unificadas de shader en el Xenos
GPU para la Xbox 360.Esta nueva unidad es la clave del rapido desarrollo de la
GPGPU: los programadores pueden enfocarse en programar solo esta unidad

I78).

3.4.2. Programacion con GPGPU

La evolucion de la unidad unificada de shader ha dado lugar a una nueva
potencia de computacion basada en graficos con una naturaleza altamente pa-
ralela: una GPU contiene de 16 a miles de unidades de shader. Por tanto, la
GPU se ha considerado también para ejecutar aplicaciones no necesariamente
graficas, que cumplan las siguientes caracteristicas [78]: grandes requerimien-
tos computacionales, paralelismo substancial, y que el rendimiento sea mas
importante que la latencia. Dado el éxito alcanzado acelerando aplicaciones
en la GPU, Mark Harris, ahora investigador en NVIDIA, acuné el término
GPGPU (General-Purpose computing on the GPU) [8] en 2002. Hoy en dia
este esfuerzo, también conocido como Computacion GPU, ha posicionado a la
GPU como uno de los aceleradores mas potentes y baratos en HPC.

La GPU, como un acelerador, tiene su propio modelo de programacion,
basado en SPMD: se procesan muchos elementos independientes en parale-
lo usando el mismo programa [78]. Esto se consigue gracias a que se dedica
mas hardware para computacion que para control, por lo que una ramificacién
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incoherente (hilos que toman caminos de cédigo distintos) conlleva una pena-
lizacién. La solucién adoptada fue la de trabajar con grupos de elementos o
bloques, siendo tales bloques procesados en paralelo si toman el mismo ramal
(los bloques son tratados de forma SIMD). El tamano de bloque se denomina
granularidad de ramificacion, y se ha ido reduciendo con la evolucion de la
GPU. Este concepto se usara después en CUDA como warps.

La GPGPU ha evolucionado junto a la programabilidad de la GPU [78].
Inicialmente, cuando se programaba la GPU para graficos, los desarrolladores
tenian que pensar en la geometria de cada regién, fragmentos con shader y
buffers de graficos. Por tanto, un programador GPGPU tenia que adaptar su
problema a datos graficos, y aplicar sus operaciones traduciéndolas a shaders.
Esto se conoce como GPGPU antigua. La dificultad de escribir aplicaciones
GPGPU fue resuelta introduciendo una interfaz mas natural, directa y no
grafica al hardware de la GPU. Esto fue llevado a cabo mediante la abstraccion
de la GPU como un procesador de streaming [78]. BrookGPU y Sh fueron los
proyectos académicos que introdujeron esta idea. Con esto comenzo la nueva
era de la GPGPU, donde los programadores definen directamente programas
SPMD de propésito general usando hilos. Los nuevos modelos de programacion,
como CUDA [57] y OpenCL[74] [6], han permitido la répida evolucién de la
GPGPU, y son los entornos mas utilizados hoy en dia a este respecto.

3.4.3. EIl modelo de programacién CUDA

El modelo de programaciéon CUDA esta basado en la Computacién Hetero-
génea: el sistema consiste en un anfitrion, o host, que es una CPU tradicional,
y uno o mas dispositivos, o devices, que son procesadores altamente paralelos
como la GPU.

En muchos programas modernos existen secciones que exhiben una rica
cantidad de paralelismo de datos. Los dispositivos CUDA aprovechan esta
propiedad para acelerar su ejecuciéon. Un programa CUDA es un cédigo fuente
unificado que cubre ambos lados: el host es tratado con cédigo ANSI C/C++
[56], v el device con un lenguaje C extendido con palabras claves especiales.
El codigo device estd compuesto por funciones que se pueden llamar desde el
host, y se ejecutaran de manera paralela en el dispositivo. Estas se denominan
kernels. Los hilos de CUDA ejecutan siempre el mismo kernel, pero pueden
operar sobre distintos datos gracias a que ciertas variables que tienen valores
distintos para cada hilo (SPMD) pueden ser usadas como indices. Estos hilos
son mas ligeros que los de la CPU, por lo que el programador CUDA puede
asumir que se requiere pocos ciclos de reloj para generarlos y planificarlos,
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ademas de lanzar muchos de ellos para conseguir un buen rendimiento.

En la Figura [3.2] se ilustra la ejecucién de un programa CUDA. La ejecu-
ciéon siempre comienza en el host, y cuando un kernel se invoca, se pasa al
device, donde se genera un gran ntimero de hilos para aprovechar el abundante
pralelismo de datos. Todos los hilos de un kernel se denominan colectivamente
grid. Cuando todos los hilos completan su ejecucién, el correspondiente grid
acaba, y por tanto el kernel, devolviendo la ejecucién a la CPU.

Host Device

(0.0) {1, 0} (2.0)
Black -~ Block Black
0,4 {1, 1} 21

Block (1, 1)

Figura 3.2: El modelo de ejecucién de hilos de CUDA

Un grid estd compuesto normalmente por miles de hilos para poder usar
todos los recursos hardware de la GPU. Los hilos estan organizados en una
jerarquia de dos niveles dentro del grid, como se ilustra en la Figura (3.2 En
el nivel superior, cada grid consiste en uno o mas bloques de hilos. En el nivel
inferior, cada bloque se organiza en un array tridimensional de hilos. Todos
los bloques en el grid tienen el mismo nimero y organizaciéon de hilos. Cada
bloque se identifica por un identificador bidimensional, y cada hilo (dentro de
su bloque) por un identificador tridimensional. Ademéds, un bloque solo puede
contener, como mucho, 512 hilos.

CUDA permite que los hilos dentro de un bloque coordinen sus actividades
usando una funcién de sincronizacién de barrera. Cuando un hilo ejecuta esta
funcién, se bloquea hasta que el resto de hilos del bloque la ejecuten. Los hilos
de diferentes bloques solo se pueden sincronizar acabando el kernel.
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El modelo de memoria es también un aspecto a considerar en CUDA, ya que
la jerarquia de memoria se administra de forma explicita y manual. En CUDA,
el host y los dispositivos tienen espacios de memoria separados. Esto refleja el
hecho que los dispositivos son GPUs que contienen su propia memoria DRAM
(Dynamic Random Access Memory). Para poder ejecutar de forma efectiva un
kernel en el dispositivo, primero se necesita reservar memoria en él y transferir
los datos relevantes desde el host. De forma similar, después de la ejecucion
del kernel, es necesario transferir los datos de vuelta para conocer el resultado.
Desde este punto de vista, podemos asumir que CUDA usa un modelo de
memoria estatica, aunque en las nuevas GPUs de NVIDIA se permite memoria
dinamica pero con limitaciones.

Block (0, 0) Block (1, 0)

| | |

Thread (0, 0) | Thread (1,0) | Thread (0,0) | Thread (1,0)

i 'y | rYY S | Yy I FY YN
¥

r v

Figura 3.3: Modelo de memoria de CUDA

La Figura muestra un resumen del modelo de memoria de CUDA. En
la parte méas baja de la jerarquia encontramos las memorias global y constante.
Estas memorias son accesibles desde el host de forma bidireccional. La memoria
constante es de solo lectura pero usa una caché intermedia (cacheable), y la
memoria global no es cacheable pero es de lectura y escritura, ademas de ser
la de mayor tamano. Por tanto, la memoria global es la usada comuinmente
para indicar los datos de entrada, y recoger los datos resultantes.

En la parte alta de la jerarquia, CUDA provee de una pequena porcién
de memoria denominada compartida para cada bloque de hilos. El acceso a
esta memoria es comparable al de los registros. Sin embargo, esta memoria
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no es accesible desde el host. Son los hilos quienes han de usarlo para ocultar
accesos a memoria global. Puesto que se usa de forma explicita, esta memoria
es scratchpad. Finalmente, se puede reservar una pequena porcién de memoria
privada para cada hilo (que se almacenarda en memoria global), denominada
memoria [ocal.

Como se puede observar en la figura, los hilos dentro de un bloque pueden
cooperar rapidamente a través de la memoria compartida. Pero los hilos de
diferentes bloques solo pueden hacerlo a través de la memoria global, junto con
operaciones especiales denominadas atdmicas (funciones especiales para unas
ciertas operaciones como suma y resta, que se realizan de forma sincronizada).

Por tltimo, cabe destacar dos estrategias para poder utilizar de forma efi-
ciente la jerarquia de memoria. Por un lado, se considera una buena estructura
algoritmica a lo siguiente: primero los hilos de cada bloque leen sus porciones
de datos desde memoria global a compartida, después éstos trabajan directa-
mente en memoria compartida, para finalmente, copiar los resultados de vuelta
a memoria global. Una estrategia bien conocida en programaciéon paralela, y
usada en CUDA es el tiling. En ésta, los tres pasos comentados con una par-
ticién de los datos se combinan, de tal forma que se repiten los tres pasos por
cada porcién (o tile), minimizando los accesos a memoria global.

3.4.4. Arquitecturas de GPU modernas

En esta seccion se introduce la arquitectura de la tarjeta grafica utilizada
en los experimentos realizados en este trabajo: la NVIDIA Tesla C1060 [60]
(cuya arquitectura se denomina G200).

La Tesla C1060 esta basada en un vector de procesadores escalables que
contiene 240 nucleos SPs (Streaming Processor), organizados en 30 multi-
procesadores SMs (Streaming Multiprocessor). Contiene ademés 4 GBytes de
memoria device (o global) en GDDR3 (memoria DRAM optimizada para grafi-
cos). La comunicacién con la CPU y la memoria principal se realiza a través
de un bus PCI Ezpress x16 (ver Figura , que ofrece un ancho de banda de
4 GB/sec por direccion.

Cada SM contiene las siguientes unidades: ocho nucleos aritméticos SPs,
una unidad de doble precision, una caché de instrucciones, una caché constante
de solo lectura, 16 KBytes de memoria compartida, un conjunto de 16384
registros de 32 bits, dos unidades de operaciones complejas de punto flotante
(SFU) y acceso a la memoria fuera del chip (device o global). Los SPs son

capaces de ejecutar tres instrucciones por ciclo de reloj, funcionando a 1,296
GHz.
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Figura 3.4: Arquitectura unificada de Tesla T10, basada en G200.

Las memorias local y global (device) no estén cacheadas, por lo que cada ac-
ceso de memoria genera un acceso explicito. Un multiprocesador toma 4 ciclos
de reloj para lanzar una instrucciéon de memoria (los necesarios para registros
y memoria compartida), mientras que el acceso a memoria global siempre in-
curre unos 400 a 600 ciclos de reloj adicionales [5]. Ademés, el méximo ancho
de banda accediendo a memoria global se consigue con accesos concurrentes a
posiciones contiguas. Esto es una parte critica del proceso de adaptacion de
aplicaciones a la GPU.

Un SM es un dispositivo hardware especificamente disenado para capaci-
dades multi-hilo. Cada SM maneja y ejecuta hasta 1024 hilos en hardware
sin sobrecarga de planificacién. Cada hilo tiene su propio estado de ejecucién,
y puede ejecutar un camino de cédigo independiente. Sin embargo, los SMs
ejecutan hilos de forma que todos los hilos aplican la misma instruccion en
diferentes datos (SIMT, Single-Instruction Multiple-Thread) [60]. Los hilos se
crean, manejan, planifican y ejecutan en grupos de 32 hilos (que es la granu-
laridad de ramificacién de las GPUs de NVIDIA). Estos grupos se denominan
warp, y se lanzan uno cada vez a los nicleos SP de los SMs. Si algtn hilo eje-
cuta instrucciones distintas que otros del mismo warp, entonces la unidad de
planificacién se rompera, por lo que los hilos del warp se ejecutaran de forma
secuencial. Esto también forma parte del proceso de adaptacion de aplicaciones
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a la GPU.

3.4.5. Consideraciones de rendimiento

En esta seccion resumiremos brevemente algunas consideraciones de rendi-
miento a tener en cuenta cuando se programa GPUs. Es importante entender
que el cédigo implementado para la GPU debe de ser previamente premeditado.
Si se realiza de forma abrupta, la aplicacion no serd acelerada adecuadamente.

Existen algunas operaciones de paralelismo de datos que son adecuadas
para la Computacién GPU. Asi, el éxito de acelerar muchas aplicaciones recae
en ser capaces de traducir partes del algoritmo a alguna de estas operaciones.
Destacamos cuatro operaciones, que se han convertido en primitivas compu-
tacionales de la GPU [78]:

» Scatter/qgather: escribir a o leer de memoria. Histéricamente, la GPU per-
mitia realizar lectura eficiente (gather mediante memoria caché), pero la
escritura (scatter) de forma mds lenta (mds ain cuando implican acce-
sos atémicos). Aveces es mejor dejar que los hilos escriban cada valor de
salida mediante la lectura de varios elementos de entrada, en vez asignar
un elemento de entrada a cada hilo y que escriban en varias posiciones
arbitrarias de memoria (lo que requiere a su vez sincronizacion).

= Map: aplicar una operacion a todos los elementos de una coleccion. Es-
to es tipicamente expresado como un bucle for en cédigo secuencial, y
que puede se realizado facilmente en paralelo. Es, en realidad, un claro
ejemplo de paralelismo de datos.

» Reduce: aplicar repetidamente una operacién binaria asociativa para re-
ducir una coleccién de elementos a un solo valor (por ejemplo, suma,
media aritmética, minimo, etc.). Se puede aplicar en paralelo de forma
iterativa, donde los hilos reducen los valores de los elementos. Por tanto,
se requiere de una paso de sincronizacién en cada iteracion.

» Scan (también conocido como parallel-prefix-sum): toma un vector A
y retorna un vector B de la misma longitud, de tal forma que cada
elemento Bl[i] representa una reduccién del sub-vector A[l...i]. Esto
se usa principalmente en algoritmos de ordenacion como quicksort, y
operaciones con matrices dispersas.

Finalmente, una caracterizacion de lo que las GPUs hacen bien nos per-
mitirfa definir algoritmos més eficientes [78]. A continuacién proporcionamos
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cuatro caracterizaciones a considerar en nuestros algoritmos, que son de gran
importancia en Computacion GPU. Es, de hecho, la mejor forma de entender
como trabaja la GPU:

s Enfatizar paralelismo: las GPUs prefieren ejecutar miles de hilos ligeros
para maximizar las oportunidades de ocultar las latencias de accesos a
memoria. Los algoritmos deberian de permitir dividir la computacién en
piezas independientes. Para este propédsito, se hace necesario reducir los
recursos asignados a cada hilo, e intentar evitar sincronizacion.

» Minimizar divergencia de ramificacion: en CUDA, el warp es la unidad
de paralelismo. Un warp es ejecutado en paralelo, pero los warps que per-
tenecen al mismo bloque de hilos se ejecutan secuencialmente. Si un warp
se rompe porque hay divergencia, entonces no hay paralelismo real (solo
entre los bloques de hilos pues se distribuyen ente los SMs). Cabe desta-
car que una granularidad de ramificacién alta incrementa la posibilidad
de romperse, pero si es baja dara lugar a un bajo grado de paralelismo
real.

» Maximizar la intensidad aritmética: la computacion es relativamente ba-
rata en GPUs, pero el ancho de banda es preciado. Es mejor maximizar
las operaciones computacionales por transacciéon de memoria, utilizando
memoria compartida y registros para tal fin.

» Fxplotar el ancho de banda de streaming: sin embargo, las GPUs y su
memoria (GDDR3) ofrecen un ancho de banda (pico) 10 veces superior
al de CPUs y DRAM tradicionales. Esto se obtiene mediante patrones
de acceso a memoria de streaming: accesos concurrentes a posiciones de
memoria alineadas. Una buena forma de maximizar el ancho de banda
en un algoritmo es mediante la estrategia scatter/gather.
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“La llegada de los aceleradores en la Computacién de Alto Rendi-
miento ofrece novedosas vias para desarrollar simuladores nuevos
y eficientes para sistemas P y Biologia de Sistemas.”

J.M. Cecilia, G.D. Guerrero, J.M. Garcia, M.A.
Martinez-del-Amor, I. Pérez-Hurtado, M.J. Pérez-Jiménez

Simulacion de Sistemas P con
Membranas Activas en la GPU

Con el fin de validar experimentalmente modelos basados en sistemas P, se
hace necesario tener simuladores que se ejecuten en ordenadores electrénicos
[39]. Ademés, deben de ser lo mas eficiente posible para poder manejar instan-
cias de gran tamano, lo cual es uno de los principales retos de los simuladores
de sistemas P actuales [39].

Este modelo de computacién paralela nos lleva a buscar tecnologias compu-
tacionales altamente paralelas donde el simulador paralelo puede ejecutarse de
forma eficiente. La nueva generacion de GPUs, como se menciond en el capitulo
anterior, son considerados procesadores masivamente paralelos que pueden so-
portar la ejecucién de miles de hilos de forma concurrente. Muchas aplicaciones
de proposito general (no grafico) han sido portadas a estas plataformas hasta la
fecha, obteniendo buenas aceleraciones comparadas con sus correspondientes
versiones secuenciales [94] [95].

En este capitulo, remarcamos la necesidad de utilizar arquitecturas parale-
las que mejoren la eficiencia de los simuladores de sistemas P. Para este proposi-
to, presentaremos un simulador paralelo para la clase de sistemas P reconoce-
dores con membranas activas empleando CUDA [27], 25| [30, [70, 67, 50}, 3T, [71],
dado el hecho de que en el modelo tedrico, la creacion de un espacio de trabajo
exponencial expresado en nimero de membranas y objetos se produce de mo-

95
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do natural en un tiempo lineal. También se provee un test de rendimiento del
simulador con una familia de sistemas P que explotan el paralelismo intrinseco
de los sistemas P, y demuestran que la GPU estd mejor posicionada que las
CPUs para simular sistemas P conforme se incrementa el tamano de instancia
de problema.

4.1. Algoritmo de simulacién

El simulador que se ha desarrollado esta basado en el simulador secuencial
para sistemas P incluido en PLinguaCore [46]. En este diseno, el proceso de
simulacién esta dividido en dos etapas: seleccion y ejecucion. La etapa de selec-
cion consiste en la busqueda de reglas a ser aplicadas en cada membrana para
una configuracién dada. Las reglas seleccionadas son ejecutadas (realizando la
transicion del sistema simulado) en la etapa de ejecucion.

El proceso de simulacién consta de un bucle principal, donde las etapas de
seleccion y ejecucion son ejecutadas. El bucle termina cuando se cumple una
de las dos condiciones siguientes: que el sistema simulado alcance una configu-
raciéon de parada, o que se alcance un ntmero limite de iteraciones definidos
al comienzo de la simulacién. La entrada de datos de la etapa de selecciéon
consta de una descripciéon de membranas y su correspondiente estructura en
arbol enraizado, multiconjuntos de objetos asociados a cada membrana, y el
conjunto de reglas definido en el sistema. Los datos de salida de esta etapa
consisten en una serie de multiconjuntos de reglas asociados a cada membrana
(la membrana activa de la regla seleccionada), indicando la seleccién realizada.

Cabe hacer hincapié en que la etapa de seleccion consiste en la busqueda
de reglas a ser ejecutadas en cada membrana. Es en esta etapa donde el no de-
terminismo se presenta cuando existe mas de una posible seleccion maximal de
reglas (pero solo una de ellas se puede ejecutar). Por ejemplo, cuando hay una
regla de divisién y de send-in que pueden ser seleccionadas en una misma mem-
brana. El simulador asume que el sistema P a ser simulado es confluente con el
fin de evitar simular el no determinismo. Por tanto, a diferencia de trabajar con
todo el arbol de posibles computaciones, el simulador selecciona y simula tan
solo una rama de computacion, dado que siguiendo cualquier rama se obtiene
la misma respuesta (por la propiedad de confluencia). La rama de computacion
puede ser seleccionada mediante la eleccion de un multiconjunto de reglas a
ser ejecutado con el menor coste. Medimos el coste en término del niimero de
membranas y operaciones de sincronizaciéon, ya que son las condiciones que
perjudican el rendimiento de la simulacién. En este sentido, introducimos las
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siguientes prioridades entre tipos de reglas a la hora de ser seleccionadas (de
mayor a menor prioridad): disolucién (decrementan el niimero de membranas),
evolucién (no desarrollan comunicacién entre membranas, lo que evita sincro-
nizacién), send-out (precisan de comunicacién entre una membrana y su padre,
anadiendo un objeto), send-in (precisan de comunicacién entre una membra-
na y su padre, reservando un objeto), y divisién (incrementan el nimero de
membranas en el sistema).

Este algoritmo de simulacién fue implementado en lenguaje C/C++ [50]
dentro un simulador independiente. La primera aproximacion fue llevada a
cabo con memoria dinamica: los espacios de memoria correspondientes para
los objetos y membranas se creaban y eliminaban en tiempo de ejecucion segin
el estado del sistema P simulado. El segundo desarrollo fue enfocado hacia el
simulador paralelo en CUDA, obteniendo los resultados presentados en [27, [30].
Dado que estos mostraban una sobrecarga de tiempo por el administrador de
memoria dinamica, se realizé un simulador secuencial rapido que actuaba de
manera semejante al simulador paralelo en CUDA. El rendimiento que ofrece
este nuevo simulador es mayor que el original, ya que utiliza memoria estéatica
para la representacion del sistema. Este simulador es el que utilizaremos para
describir los resultados de este trabajo.

También cabe mencionar que los simuladores reciben como entrada un fi-
chero en formato binario que describe un sistema P, su configuracion inicial
y su estructura de membranas. La finalidad de este formato binario es la de
ahorrar espacio, ganando en eficiencia. Este fichero binario lo crea el parser
de pLinguaCore a partir de un fichero en formato P-Lingua, y después de
comprobar errores sintacticos y semanticos.

El marco completo de simuladores para sistemas P con membranas activas,
incluyendo el simulador secuencial, secuencial rapido, y paralelo con CUDA,
se denomina PCUDA. Este es un subproyecto del proyecto PMCGPU, y puede
ser descargado del sitio web: http://sourceforge.net/p/pmcgpu [12].

4.2. Simulacién con GPU y CUDA

El simulador paralelo estd compuesto por 5 kernels distintos para imple-
mentar las etapas de seleccion y ejecucién del algoritmo de simulacién. El
primer kernel implementa la etapa de seleccién, junto a la ejecucién de las
reglas de evolucién. Los otros cuatro kernels implementan la ejecucién de los
otros tipos reglas (disolucién, divisién, send-out, send-in).

A la hora de disenar un cédigo en CUDA, hay que identificar el trabajo
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Figura 4.1: Diseno bésico del simulador paralelo en GPU.

que va a realizar cada bloque de hilos y a su vez, cada hilo. En este caso, el
diseno general de los kernels distribuye los bloques e hilos como sigue (ver la
Figura . Se atribuye cada membrana del sistema simulado a cada bloque
de hilos. Asi conseguimos identificar el paralelismo entre membranas con el
paralelismo entre los bloques de hilos. Con esta decision de diseno hay que
tomar precauciones, ya que puede existir comunicaciéon entre membranas (si
estdn conectadas segtn el drbol jerarquico), mientras que los bloques de hilos
son todos independientes entre si. La comunicacién se deberia de realizar, en
todo caso, mediante el uso de sucesivas llamadas a kernels.

Por otro lado, cada hilo dentro de un bloque representa un tipo de objeto
(o varios) del alfabeto del sistema P simulado. Puesto que todos los bloques
deben tener el mismo numero de hilos, la parte comin que existe para todas
las membranas es todo el alfabeto de objetos (ya que los multiconjuntos son
distintos para cada una). Con este aspecto de diseno se consigue tener un
numero de bloques con el mismo nimero de hilos. Cabe destacar que muchos
hilos trabajaran con objetos que no existen realmente en la membrana, ya que
normalmente no todo el alfabeto de objetos esta presente en una membrana.
De hecho, el simulador asigna varios objetos al mismo hilo con el fin de simular
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sistemas P de mayor tamano, no restringiendo el alfabeto al maximo de hilos
por bloque.

De esta forma, cada bloque se ejecuta en paralelo calculando el munticon-
junto de reglas seleccionado para su membrana correspondiente, y cada hilo
individual es el encargado de identificar las reglas que se pueden ejecutar con
el objeto del que se encarga. Para ello se accede a una estructura de datos en
memoria global, la cual almacena las reglas del sistema clasificadas por objeto,
etiqueta y carga (asi, la indexacién es mas sencilla por parte de un hilo). Un
hilo, con un objeto asociado, selecciona una regla si: existe dicho objeto en la
membrana, existe una regla correspondiente para ese objeto, etiqueta y carga
de la membrana (definida por el bloque donde esta el hilo), y no existe otra
regla seleccionada que no permita ejecutarse (por ejemplo, si hay una regla de
send-in, no puede seleccionarse una de divisién).

Después de ejecutar la etapa de seleccion, también se ejecutan en este kernel
las reglas de evolucion. Esto se hace por tres razones principales: las reglas
de evolucién no implican comunicacién entre membranas (por lo tanto, cada
bloque puede ejecutar las reglas una vez haya realizado la etapa de seleccion, ya
que no tiene que esperar a sincronizarse con otros por no haber comunicacion),
la ejecucion de las reglas de evolucion se hace de forma maximal, y ademas
esta decisiéon nos permite usar una cantidad menor de memoria global al no
tener que almacenar la seleccion de reglas de evolucién para los kernels de la
etapa de ejecucion.

El resto de las reglas a ser aplicadas se ejecutan en 4 kernels diferentes, uno
por cada tipo de regla, como se comenté anteriormente. Primero se mueven
los datos necesarios para la simulacion del sistema P a la GPU. Entonces, el
cédigo llama al kernel de seleccion, quien retorna las reglas seleccionadas para
la configuracién actual del sistema P. De entre las posibles reglas seleccionadas
habra unos tipos de reglas diferentes; por tanto, se identifican dichos tipos a fin
de lanzar solo los kernels necesarios para completar la etapa de ejecucién. Como
se menciond con anterioridad, el proceso es una iteracion hasta cumplir con
una condicién de parada. Finalmente, y segun el tipo de informacién requerida
por el usuario, la CPU copia de nuevo los datos finales que residen en la GPU
como la configuracién de parada. Con el fin de no saturar la simulacién con
la transferencia de datos de cada configuracion, el simulador solo muestra la
cantidad de reglas aplicadas por cada transicion y la configuracion de parada
con la respuesta final del sistema P reconocedor.
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4.3. Analisis comparativo de rendimiento

Para evaluar el rendimiento del simulador se ha disenado una familia de
sistemas P, llamados sistemas P de testeo, donde es facil conocer el niimero
de membranas y el numero de objetos en un momento dado. Estos sistemas
P de testeo también se ajustan al comportamiento de la GPU ya que solo
existen reglas de evolucién y divisién (por lo tanto, no hay comunicacién entre
membranas ni disolucién), y todo objeto en cada membrana siempre evoluciona
de acuerdo a una regla. Con esto, se consigue realizar un banco de pruebas con
sistemas P de diferente tamano (en términos de membranas y tipos de objetos
definidos en el alfabeto).

El sistema P definido es de la siguiente forma: I1 = (O, H, p, wy, ws, R),
donde: O ={d,0; : 0 <i<n}, H={1,2}, p=[2]1, w1 =0ws =0, R=

(i) Reglas de evolucion: [o; — 04]3,0 <i < n
(ii) Regla de division: [d]S — [d]Y [d]3

Por lo tanto, los sistemas P de testeo nos permiten controlar el nimero
de objetos en el sistema modificando el parametro n. Ademas, el nimero de
reglas va ligado al numero de objetos, y el nimero de membranas en cada paso
de computacion es igual a 2°, donde s es el nimero de paso o transicion del
sistema. Por tltimo, el nimero de reglas de evolucién seleccionadas y ejecuta-
das por membrana en cada paso es invariable, ya que hay una regla definida
por tipo de objeto, y todos los objetos del alfabeto estan presentes en cada
membrana etiquetada con 2.

Con el fin de realizar comparativas justas entre el cédigo paralelo (GPU)
y el cédigo secuencial (CPU), se desarrollé un simulador secuencial anédlogo
al de CUDA. Este simulador, denominado en adelante simulador secuencial
adaptado 6 simplemente simulador secuencial, estd basado en el simulador
paralelo de tal forma que usa las mismas estructuras de datos, y ademas los
algoritmos paralelos estdan implementados en bucles. También, existen partes
del codigo que estan optimizadas en su version secuencial mientras que en el
codigo paralelo no era posible (por ejemplo, los nuevos multiconjuntos se crean
de forma ordenada en el secuencial, con lo que en la siguiente iteracién no es
necesario recorrer huecos vacios en las estructuras de datos).

La Figura muestra los resultados que se han obtenido para el simulador
entre la version secuencial desarrollada en el lenguaje C++4, y el simulador
desarrollado en CUDA. Notar que en ambas graficas, el eje Y estd representado
de forma exponencial. Por otro lado, el equipo usado en los experimentos consta
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de dos GPUs NVIDIA Tesla C1060 conectada a dos procesadores Intel i5 Xeon
Nehalem de 4 cores con 12 GB de RAM. El sistema operativo instalado es una
distribucién Linux Ubuntu Server 10.04 de 64 bits.

Para los test realizados, se usan dos bancos de pruebas basados en los
sistemas P de testeo. Estos bancos de pruebas cubren y explotan los dos niveles
de paralelismo que los sistemas P tienen de forma natural. El primero testea el
paralelismo a nivel de membranas, incrementando el nimero de éstas de forma
exponencial, y el segundo testea el paralelismo a nivel de reglas, incrementando
el numero de objetos en cada membrana de forma exponencial.
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Figura 4.2: Rendimiento de la simulacién para los simuladores secuencial y
basado en CUDA.
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La Figura muestra los resultados para el banco de pruebas que in-
crementa el nimero de membranas exponencialmente, manteniendo fijos el
numero de objetos por membrana (2560 objetos). El simulador para la CPU
incrementa su tiempo exponencialmente desde el principio (para cuatro mem-
branas), hasta alcanzar la configuracién final con 32768 membranas. Nuestro
simulador CUDA, que asigna 256 hilos por bloque (cada hilo maneja 10 ob-
jetos por membrana), también incrementa su tiempo de ejecucién de forma
exponencial, pero la diferencia de rendimiento es notable, y esta diferencia
se muestra mejor cuando hay un nimero mayor de membranas (ya que los
recursos de la GPU estan totalmente utilizados).

La Figura muestra el comportamiento de ambos simuladores ejecu-
tando el banco de pruebas que incrementa el nimero de objetos por membrana.
En este caso, el nimero de membranas se fija a 1024, lo que implica tener un
numero suficiente de bloques para distribuir el trabajo entre los multiprocesa-
dores. La simulacion comienza con pocos objetos por membrana, lo que implica
pocos hilos por bloque en CUDA. La Figura muestra que el coédigo se-
cuencial inicialmente obtiene mejor rendimiento que el codigo paralelo hasta
que la simulacién alcanza 32 objetos por membrana. Menos objetos implica
tener un nimero menor de 32 hilos por bloque, lo que no completa un warp,
por lo que los recursos en la GPU estdn mal utilizados.

El c6digo secuencial incrementa su tiempo de simulacion junto con el niime-
ro de objetos ya que solamente un hilo trabaja con todos los objetos que apare-
cen en cada membrana. El tiempo de simulacion del codigo CUDA se mantiene
constante hasta alcanzar 256 objetos por membrana. El tiempo incrementa un
poco mas rapido desde este sistema P ya que los siguientes tamanos impli-
can tener mas objetos que hilos por bloque. Por lo tanto, los objetos de cada
membrana se distribuyen entre todos los hilos de un bloque: 512 objetos por
membrana implica tener dos objetos por hilo, 1024 objetos por membrana
implica 4 objetos por hilo, etc. De otra forma, se requeriria un solo hilo so-
brecargado, lo que reduciria el rendimiento del simulador, por lo que es mejor
usar hilos ligeros.

Por otro lado, se ha llevado a cabo una serie de pruebas con un ejemplo real
de la literatura, correspondiente a una solucién eficiente a SAT con membranas
activas (ver la Seccién . En los experimentos llevados a cabo, la ejecucion
de kernels siempre supera en rendimiento al c6digo secuencial. La aceleracion
conseguida se incrementa con el tamano de instancia, alcanzando el méximo
de 1.67x para 4096 membranas y 914 objetos. Sin embargo, el tiempo completo
de simulacién paralela (considerando el tiempo de administracién de memoria)
solo mejora al codigo secuencial cuando la sobrecarga se oculta por el tiempo
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de computacion de kernels. Asi, se obtiene un maximo de speedup de 1.48x
para la instancia mas grande ejecutada en los experimentos.

Sin embargo, cabe destacar que las aceleraciones para este banco de pruebas
son muy pequenas comparada con las conseguidas en el ejemplo simple de test
anteriormente descrito en esta seccién. El rendimiento en realidad se degrada
hasta 4 veces para este ejemplo (desde 5.7x a 1.38x para 65536 membranas en
cada sistema P). La principal razén es que existe una bajo grado de intensidad
de reglas en el sistema P. Hablaremos de esto con més detalle en la siguiente
seccién (caracterizacion de la simulacién), pudiendo asi entender mejor cuales
son las caracteristicas de los sistemas P que son bien manejados por la GPU.

4.4. Caracterizacion de la simulacion con GPU

Cabe destacar dos restricciones que presenta el simulador paralelo en los
sistemas P que puede simular satisfactoriamente (ver Tabla . Estos surgen
por decisiones de diseno y peculiaridades en el modelo de programacion CUDA:

= El simulador puede trabajar con sistemas P que tengan solo dos niveles
en la jerarquia de membranas (membrana piel y membranas elementales).
Esto es una decisién de diseno cuyo fin es el de simplificar el problema
de la reserva de objetos por parte de las reglas send-in en la membrana
padre (lo que significa accesos concurrentes entre distintos bloques de
hilos al mismo espacio de memoria, estrategia a evitar en CUDA).

= El simulador puede trabajar con sistemas P cuyo nimero de objetos
definidos en el alfabeto sea divisible por un nimero menor de 512 (el
méximo numero de hilos en un bloque), con el fin de distribuir los objetos
entre los hilos de forma equitativa.

Por otro lado, el modelo de memoria de CUDA es manejado de forma
estatica. Asi, el programador debe estimar la cantidad de memoria (global)
que requeriria la ejecucion de un kernel para reservarla estéticamente antes
de lanzarlo. Si la estimacion no fuera suficiente para ejecutar y almacenar
todos los datos (falta de espacio de memoria en memoria global o compartida),
la ejecucién de la GPU deberia de finalizar, la CPU retomaria el mando y
reubicaria los recursos en memoria global, reservando mas espacio, y ejecutando
de nuevo el kernel. Esto provocaria un gasto de tiempo muy grande, por lo que
la memoria estatica es un aspecto clave a tener en cuenta cuando se disena
soluciones en CUDA. Una solucién, simple pero eficaz, seria la de reservar
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Tabla 4.1: Principales limitaciones en el simulador paralelo

Parametro Limitacion

Niveles en la jerarquia de membranas 2

Maximo tamano del alfabeto 65535

Maximo tamano del conjunto de eti- 65535

quetas

Maéxima multiplicidad en un objeto en 65535

una membrana elemental

Tamano del alfabeto Divisible por un ntimero menor que 512

la memoria suficiente como para almacenar el peor caso (mayor tamano que
puede tomar una instancia) de un problema.

Para los sistemas P con membranas activas, el peor caso se presentaria
cuando, en una configuracion dada, todos los diferentes objetos definidos en el
alfabeto estan presentes en el multiconjunto de una membrana. Aunque este es
el peor caso a tratar, no se presenta en la mayoria de los sistemas P (aunque los
sistemas P de testeo si que cumple tener siempre el tamano de su peor caso).
Por lo tanto, el rendimiento del simulador depende totalmente del sistema P
simulado.

En este sentido, hay algunas caracteristicas que deberian de ser considera-
das cuando se disenen soluciones de sistemas P con el fin de acelerar con éxito
su simulacion:

= Densidad de objetos por membrana: Con el fin de incrementar la
utilizacion de los hilos de CUDA, deberian de aparecer mas objetos di-
ferentes en los multiconjuntos de cada membrana.

= Intensidad de reglas: Todos, o la mayoria de objetos deberian de reac-
cionar segun las reglas definidas. En este caso, se podria contemplar la
reutilizacion de los objetos definidos en los sistemas P a la hora de disenar
soluciones.

= Reduccion de la comunicacién entre las membranas: Deberian de
haber menos objetos enviados o retomados de la piel, lo que reduciria la
comunicacion y la sincronizacion.



“Si P = NP, entonces el mundo seria un lugar profundamen-
te diferente al que estamos acostumbrados. No habria valor en
los “saltos creativos”, no habria diferencia fundamental entre
resolver un problema y reconocer la solucion una vez se encuen-
tre. Cualquiera que pudiera apreciar una sinfonia seria Mozart;
cualquiera que pudiera seguir un argumento paso a paso seria
Gauss...”

Scott Aaronson, MIT

Simulacion Paralela de Sistemas P en
Soluciones del problema SAT

A la hora de simular sistemas P en la GPU, los mayores retos que nos
podemos encontrar son (1) el manejo dindmico del espacio de memoria y (2)
el crecimiento exponencial del espacio de trabajo en cuanto se incrementa el
numero de variables implicadas a la hora de ejecutar la simulacién.

Después de analizar con detenimiento el simulador flexible para sistemas
P con membranas activas (ver Capitulo 4], se pudo observar que el caso de
los sistemas P de testeo presentaba una densidad de objetos del 100 % (todos
los objetos del alfabeto estdn presentes en las membranas y evolucionan), ob-
teniendo un buen rendimiento en su simulacién. Sin embargo, para la familia
Iam-sar [86] (Seccién [1.5.1)), la densidad de objetos es de media un 15 %, por
lo que un 85 % de hilos estdn siendo desaprovechados en la simulacién dando
lugar a la pérdida de eficiencia de la simulacién en general.

Dado que el comportamiento del simulador CUDA de membranas activas
no era el deseado para este tipo de soluciones, el siguiente paso fue desarrollar
un simulador especifico para la familia IT,,_sat. Usando como base el diseno
del simulador anterior, y optimizando el uso de hilos y de memoria, se consi-
gue acelerar de forma notoria el tiempo de simulacién para instancias de SAT
grandes.

En este capitulo analizamos el comportamiento de la GPU simulando con-
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cretamente los sistemas P de la familia Il,, saTt. Este trabajo fue primera-
mente publicado en [26], y serd detallado en la Seccién [5.1] Ademds ha sido
mejorado para adaptarse a las nuevas arquitecturas de sistemas de GPUs y
multi-GPUs [29, [32] y para supercomputadores [2§].

Analizaremos también la simulacién paralela de otra solucion eficiente a
SAT basada en una familia de sistemas P de tejido con division celular (Sec-
cién[1.5.2)). Este simulador fue presentado en [82], y estd detallado en la Seccién
.2l El objetivo de este simulador es estudiar cuales son los ingredientes de dife-
rentes variantes de sistemas P que estan bien posicionadas para ser manejadas
por la GPU. Esto se lleva a cabo mediante una comparativa de rendimiento
con el simulador en GPU de sistemas P con membranas activas. El andlisis de
rendimiento y la caracterizacién de la simulacién se explica en las Secciones

5.3y b-34] respectivamente.

5.1. Simulacién paralela de una soluciéon con
sistemas P a modo de células

En esta seccion describimos el simulador para la familia 1,4, _saT, descri-
ta en la Seccion (Capitulo [I). El marco de todos estos simuladores se
denomina PCUDASAT, y puede ser descargado desde la pagina web corres-
pondiente al proyecto PMCGPU: http://sourceforge.net/p/pmcgpu [12].

5.1.1. Diseno del simulador base: simulador secuencial

Como se mencioné previamente, el modelo de programacién CUDA esta ba-
sado en el lenguaje C/C++. Por tanto, el primer paso recomendado cuando
se desarrolla aplicaciones en CUDA es comenzar con el algoritmo base escrito
en C++4. El diseno del simulador secuencial estda basado en las cuatro etapas
principales de la computacién de los sistemas P de la familia, como se descri-
be la Seccién [1.5.1} generacion, sincronizacion, chequeo y salida. Todas estas
etapas son ejecutadas secuencialmente en este simulador, reproduciendo asi el
comportamiento del sistema P.

Primero, se ejecuta la etapa de generacién, creando 2" membranas median-
te la divisién de cada una en n pasos, donde n es el nimero de variables de una
instancia del problema SAT. Después, el simulador ejecuta la etapa de sincroni-
zacion y la etapa de chequeo, que determina las membranas que codifican una
solucién (donde todas las cldusulas son verdad) del problema, y finalmente la
etapa de salida lanza la respuesta al entorno.


http://sourceforge.net/p/pmcgpu

5.1. Simulaciéon paralela de una solucién con sistemas P a modo de células 67

La entrada del simulador es un fichero en formato DIMACS CNF, donde se
codifica la formula en FNC. La salida se lee del entorno del sistema P, donde
el resultado esta almacenado al final de la ejecucion. Es importante remarcar
que la seméantica de los sistemas P de la familia se reproduce en el algoritmo
de simulacién, por lo que el simulador es especifico.

5.1.2. Diseno del simulador basado en GPU: simulador
paralelo

El objetivo de este simulador paralelo es simular completamente el com-
portamiento de la computacién del sistema P, haciéndolo en paralelo con la
GPU. Para ello, el diseno se basa en el del simulador secuencial, el cual recrea
las cuatro etapas de la computacién del sistema P. Las primeras tres etapas
se han desarrollado como kernels de CUDA, y la dltima (etapa de salida) se
ejecuta en la CPU.

Thread Block 1 el Thread Block 2"

Threads Threads

012 v |COA(@)] 012 v |COA(@)|

P system

cod(p)

Multiset of
Objects

Multiset of
Objects

Membrane 1 Membrane 2"

Figura 5.1: Diseno general del simulador paralelo, asignando bloques de hilos
a membranas (asignacién de verdad), e hilos a objetos del multiconjunto de
entrada (literal de la férmula).

De forma similar al diseno del simulador para sistemas P de membranas
activas, este simulador asigna un bloque de hilos a cada membrana, como se
muestra en la Figura [5.1] De esta forma, se implementa con CUDA el parale-
lismo entre membranas del sistema P. A su vez, cada hilo es asignado a cada
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objeto del multiconjunto de entrada, el cual corresponde con cada literal de la
instancia de SAT. Este diseno es comun a todos los kernels definidos.

La etapa de generaciéon es simulada usando tres kernels que computan las
reglas correspondientes. Esto es un proceso iterativo de n pasos donde los
kernels se llaman n veces. En cada iteracién el simulador ajusta el nimero de
bloques de hilos antes de llamar al kernel, ya que se crean nuevas membranas.

Cuando el espacio de trabajo exponencial se crea, las etapas de sincroni-
zacion y de chequeo se ejecutan siguiendo las reglas correspondientes. Ambas
etapas se ejecutan en el mismo kernel, y por tanto, en paralelo a cada mem-
brana. La sincronizacion global no es necesaria ya que no existe comunicacién
entre las membranas internas en estas etapas de la computacién. Finalmen-
te, la etapa de salida se desarrolla en la CPU, chequeando la condiciones y
lanzando el resultado de la computacién.

5.1.3. Adaptando el simulador a la arquitectura de la
GPU: simulador hibrido

Aunque el simulador paralelo reproduce totalmente la computacién del sis-
tema P con un algoritmo de simulacién especifico y optimizado, quizas otro
diseno del sistema P podria obtener mejor rendimiento siempre que sea simu-
lado por GPUs. En este sentido, el simulador hibrido [ usa algunas heuristicas
en la simulacién para adaptarla a la idiosincrasia de la arquitectura GPU.
En concreto, el objetivo de este simulador es el de reducir la sobrecarga de
comunicacion y sincronizacion.

La etapa de generacion es simulada de forma analoga al simulador paralelo,
creando un espacio de trabajo exponencial en el sistema y reproduciendo los
mismos pasos, pero incluyendo todo dentro del mismo kernel, reduciendo la
sobrecarga de sincronizacion y de lanzamiento de kernels.

Ademas, el kernel que representa la etapa de chequeo difiere sustancial-
mente, realizando de una forma mas rapida la salida. Con esta modificacién, el
kernel presenta mas paralelismo de datos cuando se comprueba las clausulas.
Para este propésito, cada hilo chequea si su correspondiente objeto codifica
una cldusula cierta. Si es asi, una variable compartida (una por bloque de hilo
y cldusula) se hace cierta. Con esto se consigue hacer el chequeo de cldusulas
de forma paralela, y no de forma secuencial como se hace en el modelo.

ISe denomina simulador hibrido puesto que no realiza exactamente los mismos pasos
computacionales que el sistema P tedrico, pero obtiene el mismo resultado.
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5.2. Simulacién paralela de la soluciéon con sis-
temas P de tejidos

En esta seccién describimos el simulador para la familia Iy, —gaT, descrita
en la Seccién [1.5.2] Este marco de simulacién se denomina TSPCUDASAT, y
puede ser descargado de la pagina web correspondiente al proyecto PMCGPU:
http://sourceforge.net/p/pmcgpu [12].

5.2.1. Simulacion secuencial y estructuras de datos

Para una implementacién sencilla, el algoritmo de simulacion ha sido divido
en cinco fases de simulacion. Cabe destacar que éstas difieren en niimero a las
fases denotadas en el modelo tedrico (ver Seccién [1.5.2):

» Fase de generacion (reglas (a) a (e)): cubre dos fases del modelo teérico
fase de generacién de asignaciones de verdad y generacién de contadores.

s Fase de intercambio (reglas (f) a (g)): comprende la primera parte de la
fase de chequeo del modelo tedrico.

» Fase de sincronizacion (reglas (h) a (m)): comprende la segunda parte
de la fase de preparacion de chequeo.

» Fase de chequeo (reglas (n) a (p)): es la fase de chequeo de cldusulas.

» Fase de salida (reglas (q) a (t)): realiza las fases de chequeo de férmula
y salida del modelo teérico.

El simulador secuencial implementa estas cinco fases de simulacion direc-
tamente en codigo fuente (C++). Cada una trabaja directamente con la es-
tructura de fases que se explica a continuacién. La entrada del simulador es la
misma que la usada en el simulador para la familia Il,,_sat: un fichero en
formato DIMACS CNF, y el simulador devuelve la respuesta a la simulacién.
Como se puede apreciar, actia como un resolvedor de SAT, pero con un motor
de inferencia basado en sistemas P.

Para esta solucién, la representacion de un sistema P de tejidos de la familia
(fijando n y m) es doble para cada tipo de célula, y los elementos de las
células se codifican dentro de enteros de 32 bits. La célula etiquetada por 1 se
representa como un array que tiene una dimensién constante de 5 elementos:
los tres contadores b, ¢ y d (inicialmente en la célula), y los dos objetos yes y
no (la respuesta final).
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Figura 5.2: Diseno general del simulador paralelo para Ilis,_sar.

Las células etiquetadas por 2 también son representadas por un array unidi-
mensional. Todas ellas se almacenan dentro de un array global de gran tamano,
ya que se reserva inicialmente para almacenar el maximo ntmero de células
(2"). Hemos determinado que el maximo ntimero de objetos que aparecen en
una célula 2 es (2n) + 4 + |cod(y)|.

5.2.2. Diseno del simulador paralelo

El simulador paralelo esta disenado para también reproducir completamen-
te una computacion de los sistemas de la familia de sistemas P de tejidos. A
diferencia del simulador para Il,,_sat, no se ha desarrollado un simulador
hibrido. El diseno de este simulador paralelo se guia por la mencionada estruc-
tura de fases, usando kernels de CUDA separados para cada una.

Se aplica una asignacién de trabajo en CUDA similar a la de otros si-
muladores [27, 20], resumiéndose en la Figura Cada bloque de hilos se
corresponde a cada célula etiquetada por 2 creada en el sistema. Sin embargo,
a diferencia del anterior, la asignacion de cada hilo difiere en cada fase:

= Fase de generacion: el nimero de bloques de hilos se incrementa iterati-
vamente junto al nimero de células en cada paso de computacién. Cada
bloque de hilos contiene (2n) + 4+ |cod(y)| hilos. Los hilos son por tanto
usados para copiar cada elemento de la célula que se divide.
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= Fase de ejecucion: se ejecuta dentro del kernel de la fase de generacion,
usando la misma cantidad de bloques de hilos, y solo usando los hilos
correspondientes para realizar el intercambio al final de la fase.

» Fase de sincronizacion: el numero de hilos es n (ntimero de variables).
Si se usara la misma cantidad de hilos que en la fase de generacion, casi
todos estarian desocupados: preferimos lanzar menos hilos, pero realizar
trabajo efectivo. Hemos corroborado experimentalmente este hecho.

» Fase de chequeo: el nimero de hilos es |cod(p)|. Esto es, cada hilo es
usado para ejecutar, en paralelo, las reglas (n) a (0). El resultado a nivel
de resolucion del problema SAT es que cada hilo comprueba si un literal
hace verdadera la clausula.

» Fase de salida: las reglas del tipo (¢q) son ejecutadas secuencialmente
en un kernel separado, usando otra vez |cod(p)| hilos por bloque, y 2"
bloques.

Cabe mencionar que para esta solucion hemos llevado a cabo una serie de
pequenas mejoras de rendimiento centradas en la implementacion en GPU.
Hemos identificado que el simulador se ejecuta dos veces mas rapido usando
estas mejoras, las cuales estdn orientadas a dos aspectos del rendimiento de
la computacién con GPU. El primero de ellos es resaltar el paralelismo, que
tiene como objetivo incrementar el nimero de hilos por bloque (a la cantidad
recomendada entre 64 y 256). La segunda es sobre explotar el ancho de banda
de streaming. Para ello, los datos se cargan primero a la memoria comparti-
da y operados alli, evitando accesos costosos a memoria global. Usaremos en
adelante el simulador mejorado.

5.3. Analisis de rendimiento

En esta secciéon mostramos las pruebas de rendimiento llevadas a cabo para
los simuladores introducidos para la familias Ilam-saT ¥ Ilisp—saT. Todos los
experimentos fueron ejecutados en un servidor Ubuntu server Linux 10.04 de
64 bits, con un procesador (a 2 GHz) dual-socket Intel i5 Xeon Nehalem de 4
nicleos, 12 GBytes de RAM, y dos GPUs NVIDIA Tesla C1060 (240 ntcleos a
1.30 GHz, 4 GBytes de memoria). Los ficheros de entrada (en formato DIMACS
CNF) para los simuladores se han generado aleatoriamente con el programa
WinSAT [13].
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5.3.1. Simulador a modo de células

En esta seccion, analizamos el rendimiento de los tres simuladores a modo
de células: el simulador secuencial (desde ahora, am-sat-seq), el simulador en
CUDA (am-sat-gpu) y el simulador hibrido (am-sat-gpu-hyb). Hemos desarro-
llado un banco de pruebas incrementando el nimero de bloques de hilos por
grid (variando el nimero de variables de la férmula), y manteniendo fijo el
nimero de hilos por bloque (nimero de literales) a 256.
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Figura 5.3: Tiempo de simulacién de am-sat-seq, am-sat-gpu y am-sat-gpu-hyb.
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La Figura muestra el rendimiento experimental de los simuladores (en
escala logaritmica). Se incrementa el nimero de variables en la férmula hasta
alcanzar una configuracién de 2! membranas. Una vez que los recursos de la
GPU se ocupan completamente, el tiempo de ejecucién incrementa linealmente
con el nimero de bloques. En este caso, se reporta hasta un 94x de speedup
entre el simulador am-sat-gpu y am-sat-seq. Sin embargo, la figura muestra que
el speedup se mantiene constante (10x) cuando el nimero de membranas es
mayor a 128 K. Este es el nimero de bloques que llena el pipeline de la GPU,
teniendo el simulador hibrido un mejor rendimiento general que el paralelo.

5.3.2. Simulador a modo de tejidos

A continuacién mostramos la comparativa de rendimiento entre los dos si-
muladores a modo de tejidos: el simulador secuencial (tsp-sat-seq), y el paralelo
en GPU (tsp-sat-gpu). Para este anédlisis usaremos el mismo test utilizado para
el caso a modo de células.

La Figura muestra el speedup alcanzado por el simulador tsp-sat-gpu,
tomando en cuenta ademas el tiempo consumido por el manejo de memoria
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Figura 5.4: Speedup para tsp-sat-gpu vs tsp-sat-seq, con manejo de datos.

(reserva y transferencia). Se observa que, dado que el tiempo de manejo de
datos es fijo para todos los tamanos, el speedup supera la unidad solo a partir
de 128 K células. Los sistemas con un niimero menor de células se ejecutan mas
lentos en la GPU por este hecho. Sin embargo, para sistemas suficientemente
grandes, el speedup es tal como si considerasemos solo el tiempo de kernel. El
maximo speedup se obtiene para 4 M células, hasta 10x.

5.3.3. Comparativa modo células vs tejidos

A continuacion compararemos los simuladores para las soluciones basadas
en sistemas P con membranas activas (am-sat-gpu) y sistemas P de tejido con
divisién celular (tsp-sat-gpu). Destacaremos las siguientes diferencias:

» Pasos de computacién: fijados m (clausulas) y n (variables), nimeros
naturales, los sistemas P a modo de células toman 5n + 2m + 3 pasos, y
los de tejido 2n + 2m +nm + 1. Por tanto, la computacién de la solucion
basada en tejidos es mayor en nimero de pasos, si m > 3 + % ~ 3.

» Fases: am-sat-gpu consta de 4 fases (en 3 kernels), mientras que tsp-sat-
gpu usa b fases (en 4 kernels).

= Requerimientos de memoria: cada membrana en am-sat-gpu se representa
por |cod(yp)| elementos, mientras que tsp-sat-gpu usa 2n + 4 + |cod(p)|.
En total, tsp-sat-gpu requiere (2n + 4)2" bytes extra.

La Figura 5.5 compara ambas soluciones. Podemos observar que los kernels
de am-sat-gpu mejoran a tsp-sal-gpu en hasta 2.9x. Sin embargo, si conside-
ramos el manejo de datos en la GPU podemos ver que el comportamiento es
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Figura 5.5: Speedup para tsp-sat-gpu vs am-sat-gpu, con y sin manejo de datos.

similar, aunque am-sat-gpu se ejecuta un poco mejor, y para 2 M membranas,
el speedup es casi 1.8x. Dado que los kernels de tsp-sat-gpu han sido adaptados
a la GPU, podriamos pensar que am-sat-gpu podria aun obtener mas ventaja.

5.3.4. Caracterizando la simulacion en GPU

En esta seccién caracterizaremos las simulaciones llevadas a cabo. Identifi-
caremos las dos propiedades que hacen que am-sat-gpu mejore en rendimiento
a tsp-sat-gpu.

= (Cargas: el modelo de los sistemas P con membranas activas asocian car-
gas a las membranas. Estas pueden ser usadas para almacenar informa-
cion si son usadas de manera efectiva, como por ejemplo para codificar
asignaciones de verdad, ahorrandose asi memoria en almacenamiento de
objetos que reproduzcan este comportamiento.

s Reglas sin cooperacion: el modelo de los sistemas P con membranas ac-
tivas define reglas sin cooperacién (un solo objeto en la parte izquierda).
Esta propiedad ayuda a los hilos asignados a cada regla a trabajar con
un solo objeto en paralelo. Reglas con un grado de cooperacién superior
requieren pasos intermedios de sincronizacién en la simulacion.
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“Esencialmente, todos los modelos son erréneos, pero algunos
son utiles.”
George E. P. Box

Algoritmos de Simulacién para
Sistemas P de Dinamica de Poblaciones

La Computaciéon Celular con Membranas engloba tanto el estudio de la
base tedrica de los modelos como las aplicaciones de los mismos a areas como
la Biologia de Sistemas [33, 98|, ]85, 80, 36] y la Dindmica de Poblaciones [36,
22, 37). En este ultimo sentido, los sistemas P de Dindmica de Poblaciones, o
sistemas PDP, forman un marco de modelizacién de dinamica de poblaciones
[35, 211 [64], que permite la evolucién simultdnea de un gran nimero de especies,
ademas de poder manejar un gran nimero de objetos auxiliares.

Desde su introduccién, se han definido varios algoritmos con el fin de cap-
turar de manera mas fidedigna la semantica del marco de modelizacion. Estos
algoritmos seleccionan las reglas de acuerdo con la probabilidad asociada, a la
vez que mantienen la seméantica del paralelismo maximal de los sistemas P.

En este capitulo introducimos el marco formal de los sistemas PDP (Sec-
cién . Describiremos el primer algoritmo diseniado, denominado BBB (Bi-
nomial Block Based algorithm), en la Seccién . Con respecto al presente
trabajo, se han definido dos nuevos algoritmos, denominados DNDP (Direct
Non-Deterministic distribution with Probabilities) (Seccién y DCBA (Di-
rect distribution based on Consistent Blocks Algorithm) (Seccion [6.4)).

77
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6.1. Sistemas P de Dinamica de Poblaciones

Los sistemas P de Dinamica de Poblaciones son una variante de los siste-
mas P multientorno con membranas activas [30], el cual es un modelo formado
por una red de entornos, cada uno conteniendo un sistema P que utiliza ca-
racteristicas como cargas eléctricas. Todos los sistemas P comparten el mismo
esqueleto, en el sentido de que tienen el mismo alfabeto de trabajo, la misma
estructura de membranas y el mismo conjunto de reglas. Sin embargo, en este
marco, cada regla tiene asociada una funcién de probabilidad que puede variar
segun el entorno.

Definicién 6.1. Un sistema PDP de grado (q,m), ¢,m > 1, tomando T > 1
unidades de tiempo, es una tupla

II'= (G7F727T7RE7H7R7{fT,j HEARS Ral S] < m}a{Mi,j 1 < { < q71 S] < m})
donde:
» G=(V,9) es un grafo dirigido. Sea V= {ey,...,en}.

» 'y X2 son alfabetos tales que 3 ; I.

T es un numero natural.

= Rp esun conjunto finito de reglas de la forma (x)e; ——(y1)e;, =+ - (Un)e;, »

donde x,y1,...,yn € X, (ej,e;,) € S,1 <1 <h, yp, :{1,....,T} —
[0,1] es una funcion computable tal que para cada e; € V yx € 3, la su-
ma de las funciones asociadas con las reglas del tipo (x)e; ———(y1)e;, - -

(yh)ejh es la funcion constante 1.

= 1 es un drbol enraizado etiquetado por 1 < @ < q, y por simbolos del
conjunto EC = {0,+, —}.

= R es un conjunto finito de reglas de la forma u[v]® — w'[v]", donde
w,v, 0, v e M), u+v#0,1<i<qya,o €{0,+,—}, tal que no
existe ninguna regla (), ——(y1)e;, =+ (Yn)e;, i uv]s — u'[v']Y con
T €U

€j1

» Para cadar € Ryl<j<m, f.;:{1,..., T} — [0,1] es una funcion
computable tal que para cada u,v € Mp(I'), 1 <i<gq, a,a/ € {0,+,—}
y 1< j <m, la suma de las funciones f,; con r = ufv]¢ — vV, es
la funcion constante 1.
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» Para cada i,j (1 <i<g¢q,1<j<m), M;; es un multiconjunto finito
sobre T'.

Un sistema PDP definido como antes puede ser visto como un conjunto
de m entornos eq,...,e,, interconectados por los arcos de un grafo dirigido
G. Cada entorno e; solo puede contener simbolos del alfabeto ¥ y todos ellos
también contienen un esqueleto de sistema P, IT; = (I', u, My ,..., My, R),
de grado ¢, donde:

(a) T"es el alfabeto de trabajo cuyos elementos son denominados objetos.

(b) p es un arbol enraizado que describe una estructura de membranas con-
sistente en ¢ membranas etiquetadas de forma inyectiva por 1,...,q. La
membrana piel (raiz del drbol) estd etiquetada por 1. También asociamos
las cargas eléctricas del conjunto {0,+, —} con las membranas.

(¢c) Myj,..., M,  son multiconjuntos finitos sobre I', describiendo los ob-
jetos ubicados inicialmente en las ¢ regiones de pu, dentro del entorno
€j.

(d) R es el conjunto de las reglas de evolucién de cada sistema P. Toda
regla r € R en II; tiene una funcién computable f, ; asociada con ella.
Para cada entorno e;, denotamos por Ry, el conjunto de reglas con
probabilidades obtenidos mediante la unién de cada r € R con la funcion
correspondiente f, ;.

Ademas se dispone de un conjunto Rg de reglas de comunicacion entre
entornos, y el nimero natural 7" representa el tiempo de simulacién del sistema.
El conjunto de reglas de todo el sistema es UT:l R, URE.

La semdntica de los sistemas PDP estd definida a través de un modelo
sincronizado (asumiendo un reloj global) y no determinista. A continuacién
describimos los aspectos semanticos de estos sistemas.

Una regla de evolucién r € R, de la forma u[v]¢ — u/[v']%, es aplicable
a cada membrana etiquetada por i, cuya carga eléctrica es «, que contiene el
multiconjunto v, y que su padre contiene el multiconjunto u. Cuando dicha
regla se aplica, los objetos de los multiconjuntos v y u se eliminan de la mem-
brana 7 y de la membrana padre, respectivamente. De manera simultanea, los
objetos del multiconjunto u’ se anade a la membrana padre de 7, y los objetos
del multiconjunto v’ se introducen en la membrana ¢. La aplicacién también
reemplaza la carga de la membrana i a o/. En cada entorno e;, la regla r tiene
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asociada una funcién de probabilidad f,; que provee un indice de la aplicabi-
lidad cuando varias reglas compiten por los objetos. En el modelo, el grado de
cooperacién viene dado por |u| + |v|.

Una regla r € Ry, de la forma ()., ——(y1)e;, - - - (Yn)e;, es aplicable al
entorno e; si contiene el objeto . Cuando dicha regla se aplica, el objeto x
pasa de e; a €j,, ..., e, modificAndose en los objetos yi, ..., y, respectivamen-
te. En cualquier momento ¢ (1 < ¢t < T), para cada objeto x en el entorno
ej, si existe una regla de comunicacién del tipo (z)e, ——(y1)e,, - - - (Yn)ey,
entonces una de esas reglas serd aplicada. Si mas de una regla pudiera ser
aplicada a un mismo objeto en un instante dado, el sistema seleccionara una
regla aleatoriamente, de acuerdo a su probabilidad que viene dado por p,(t).

Para cada j (1 < j < m), existe otra restriccién concerniente a la consis-
tencia de cargas: a fin de aplicar simultdneamente varias reglas de Ry, a la
misma membrana,

Una descripcion instantdnea o configuracion del sistema en cualquier ins-
tante ¢ es una tupla de los multiconjuntos de objetos presentes en los m en-
tornos en cada una de las regiones de cada II;, junto a las polarizaciones de
las membranas en cada sistema P. Asumiremos que todos los entornos estan
inicialmente vacios y que todas las membranas inicialmente tienen polarizacién
neutral.

En cada unidad de tiempo, una configuracién dada se transformara en
otra configuracién mediante la aplicacion de reglas del sistema como sigue:
en cada paso de transicién, las reglas a aplicar son seleccionadas de forma
no determinista de acuerdo a las probabilidades asignadas a ellas, y todas las
reglas aplicables son aplicadas simultaneamente de forma maximal. De esta
forma, obtenemos una transicion desde una configuracion a la siguiente del
sistema. Diremos que una computacion es una secuencia de configuraciones de
tal forma que el primer término de la secuencia es la configuracién inicial, y
cada configuracién no inicial se obtiene de la anterior mediante la aplicacion
de reglas.

En [21] se presenté el marco general basado en sistemas P para la modeliza-
cion de dinamica de ecosistemas, el cual ha sido usado para ecosistemas reales,
como en el de unas aves carroneras del Pirineo Catalan [22], y el mejillén ce-
bra en el pantano de Ribarroja [21]. El mencionado marco de modelizacion
tiene asociadas una herramientas informaticas que ofrecen, entre otras, las
siguientes caracteristicas: una interfaz de usuario gréfica (entendiéndose por
usuario los expertos ecélogos y los disenadores de modelos), definicién del mo-
delo y parametros del ecosistema, ejecucion de simulaciones, creacion de datos
estadisticos en forma de tablas, graficas etc. Esta aplicacion se denomina Me-
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CoSim [84], y su ntcleo es pLinguaCore [46], el cual carga un fichero definido
en P-Lingua, configura los correspondientes parametros, llama a pLinguaCore
y colecciona los resultados de la simulacién.

Como hemos visto en los capitulos anteriores, a fin de simular un modelo
de sistemas P es necesario definir algoritmos de simulacién que sean capaces
de representar los elementos sintdcticos (estructura de membranas, multicon-
junto de objetos, reglas, etc.) y de reproducir fielmente la semdantica (cémo
se aplican las reglas) del modelo. Con respecto a los sistemas PDP, remar-
camos las siguientes propiedades semanticas que deberian de ser reflejadas en
un algoritmo de simulacién: comportamiento probabilistico (reproduccion de la
aleatoriedad inherente a los procesos de la naturaleza), competicién de recursos
(las reglas dictaminan como evolucionan grupos de individuos, y ademés, cémo
éstos compiten entre si), maximalidad del modelo, y consistencia de reglas.

6.2. Binomial Block Based algorithm (BBB)

En esta seccion describiremos el algoritmo BBB, que es el punto de partida
de los algoritmos desarrollados y presentados en este trabajo. Este algoritmo
fue presentado en [21], y estd incluido en la librerfa pLinguaCore [46].

Consideremos un sistema PDP de grado (¢, m) con ¢ > 1, m > 1, tomando
T unidades de tiempo, T' > 1 (ver Seccic')n, II=(G 3T, Re,uR,Afrj:
reR,1<j<m}{M,;;:1<i<q,1<j<m})

La computacion del sistema es una secuencia de configuraciones C}, 0 <
t < T construida por la aplicacién de las reglas de R = U;nzl Ru, UREg. El
algoritmo esta basado en el concepto de bloque de reglas, el cual se introduce

a continuacién (Definiciones [6.2] [6.3] y [6.4).

Definicién 6.2. La parte izquierda de las reglas se define como sigue:

(a) Dada una regla r € R de la forma (z)e, —— (y1)
e; €V yx,yr,...,yn €N

ey T (Z/h)ejh donde
» La parte izquierda de v es LHS(r) = (ej, x).
» La parte derecha de v es RHS(r) = (ej,,v1) -+ - (€5, Yn)-

(b) Dada una regla r € R de la forma u[v]® — «'[v']¥ donde 1 < i < g,
a, o €{0,+, -} yu,v,u/ v € T'*:

» La parte izquierda der es LHS(r) = (i,«, u,v). La carga de LHS(r)
es charge(LHS(r)) = a.
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» La parte derecha der es RHS(r) = (i,a/,u/,v"). La carga de RHS(r)
es charge(RHS(r)) = /.

La carga de LHS(r) es la seqgunda componente de la tupla (idem para

RHS(r)).

Definicién 6.3. Dadosxz €T, 1 € H, yr € R tales que LHS(r) = (i, a, u,v),
diremos que (x,1) aparece en LHS(r) con multiplicidad k en cualquiera de los
siguientes casos:

= [ =1, yx aparece en el multiconjunto v con multiplicidad k.

= [ es la etiqueta de la membrana padre de i, y x aparece en el multiconjunto
u con multiplicidad k.

Definicién 6.4. Las reglas de R y R pueden ser clasificadas en bloques como
sigue: (a) el bloque asociado con (i,c,u,v) es Biguy = {r € R : LHS(r) =
(i,a,u,v)}; y (b) el bloque asociado con (ej,x) es Be, o = {r € Rg: LHS(r) =
(€j7 JZ)}

Proporcionamos también a continuacion la nocién de consistencia de reglas
y conjunto de reglas (Definiciones y , respectivamente).
.« o4 o al
Definicién 6.5. Dos reglas, ri =ui[v1];' — uj[Vi]; ]} yra =uslva]i) — uh[vh];)7,
. . L B 0
son consistentes si y solo si (iy =iy A ap = g — o) = )

Definicién 6.6. Un conjunto de reglas es consistente si todo par de reglas del
conjunto es consistente.

Después de la introduccion de estas nociones, mostramos el pseudocodigo
del algoritmo BBB (Algoritmo [6.2.1)). Se divide en dos fases principales (como
es comun en otros modelos): Seleccion (Algoritmo y Ejecucion (Algorit-
mo . En el primero se seleccionan las reglas determinando el nimero de
veces que se aplica cada una (y consumiendo los objetos de la parte izquierda),
y en la segunda se aplican de forma efectiva (generando los objetos y cargas
correspondientes). La seleccién de reglas se realiza de manera que los bloques
son considerados en un orden aleatorio. Una vez que un bloque se selecciona,
las reglas que lo compone son seleccionadas de forma maximal, pero de acuer-
do a una distribuciéon multinomial. Esta distribucién se implementa utilizando
binomiales y normalizacion en cada regla y segin las restantes. Por tltimo, se
eliminan todas las copias de la parte izquierda en la configuracién para que los
siguientes bloques a ser seleccionados actien de forma consecuente.
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Algoritmo 6.2.1 PROCEDIMIENTO PRINCIPAL BBB

Entrada: Un sistema PDP de grado (¢,m) con g,m > 1,y T > 1.

1:
2:
3:
4:

parat < 0a T —1 hacer

Ry « FASE-SELECCION (C, R) > (Algoritmo 16.2.2))
Ci+1 < FASE-EJECUCION (Cy, Rse) > (Algoritmo [6.2.3
fin para

Algoritmo 6.2.2 FASE-SELECCION BBB

1:

>

10:
11:
12:
13:
14:
15:
16:
17:
18:
19:
20:
21:
22:
23:
24:

Las reglas de R = Rp U R, 1 < j < m son agrupadas en bloques B; segin la
Definicién [6.41

: Sea Fy,(N, p) una funcién que retorna un nimero natural aleatorio obtenido segin

la distribucién binomial B(N, p).

Se considera un orden aleatorio en la familia de todos los bloques de reglas.
para cada bloque de reglas B; = {r1,...,rs}, de acuerdo al orden aleatorio
hacer
Se elige un orden aleatorio sobre las reglas {riy,...,rs}.
(h,a,u,v) <=1y cpy, ..., cp, son las probabilidades constantes de {r1,...,7s}.
N < max{n : r] es aplicable en la configuracién C}.
si N > 0 entonces
d < 1
para k < 1a s—1, de acuerdo al orden aleatorio hacer
Cry
Cry — o
e, — F(N,cr)
N < N —n,,
q < 1—c¢p
d + dxq
fin para
ny, <— N
para k < 1 a s hacer
Ct < Ct — Ny, * LHS(Tk)
Rsel < Rsel U <Tk7 nrk>
fin para
fin si
fin para
devolver R
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Algoritmo 6.2.3 FASE-EJECUCION BBB

1: para cada (r,n) € Ry, hacer

2 si n > 0 entonces

3: Cy + Cy+nxRHS(r)

4 Actualizar las cargas de las membranas de C; usando RHS(r)
5 fin si

6: fin para

7: devolver C;

Este algoritmo de simulacién ha conseguido reproducir la dinamica de mu-
chos modelos de forma satisfactoria, como [22, 2I]. Sin embargo, tiene una
serie de desventajas que restringe los modelos de sistemas PDP que pueden
ser correctamente simulados: no maneja bien las reglas con intersecciones en
las partes izquierdas (competicién de objetos), no maneja la consistencia de
cargas, y no soporta, de manera explicita, la evaluacién de funciones proba-
bilisticas. Estas carencias dieron lugar al desarrollo de nuevos algoritmos de
simulaciéon que mejoran la flexibilidad de los simuladores, y que ofrecen carac-
teristicas suplementarias a los nuevos requisitos de los modelos actuales.

6.3. Direct Non-Deterministic distribution with
Probabilities (DNDP)

En esta seccion describimos el primero de los dos algoritmos propuestos en
este trabajo para la simulacién de sistemas PDP. Se denomina DNDP [65], [66],
el cual estd inspirado en el algoritmo DND [76] con extensién para probabili-
dades. La entrada es un sistema PDP de grado (¢, m) tomando 7" unidades de
tiempo. El pseudocddigo de la rutina principal del algoritmo DNDP se muestra
en el Algoritmo [6.3.1}

De forma similar al algoritmo BBB (y otros modelos como membranas ac-
tivas), la rutina principal de la simulacién consta de un bucle dividido en dos
fases: seleccién y ejecucion. Previamente a estas dos fases, se ejecuta una ru-
tina de inicializacién de estructuras de datos (Algoritmo [6.3.2)). En este caso,
la seleccién se diferencia en que se compone de dos micro fases: primera fase
de seleccién (Algoritmo y segunda fase de seleccién (Algoritmo [6.3.4).
La primera fase de seleccion realiza un recorrido de las reglas (sin considerar
bloques) de forma aleatoria. Cada vez que se elige una regla, se selecciona un
nimero aleatorio de veces segin la distribucién binomial con el nimero de
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Algoritmo 6.3.1 PROCEDIMIENTO PRINCIPAL DNDP

Entrada: Un sistema PDP de grado (¢,m) con ¢ > 1, m > 1, tomando T’
unidades de tiempo, T > 1.

1: Cp < la configuracion inicial del sistema.
2: parat < 0to7l —1 hacer
3: Cé — Ct

. INICIALIZACION

Algoritmo 6.3.

=)

(V] 1)

4 > (

5 PRIMERA FASE DE SELECCION: consistencia > (Algoritmo [6.3.
6:  SEGUNDA FASE DE SELECCION: maximalidad > (A
T: EJECUCION > (Algoritmo [6.:
8.

9:

=)

Wl W ]Ww
O

lgoritmo [6.3.
lo

Ct+1 — Cé
fin para

aplicaciones posibles, y la probabilidad asociada. Las reglas son elegidas segin
un orden aleatorio, y cada una se selecciona si su aplicacion es consistente con
la seleccién de reglas actual. Al final de la fase primera se devuelve un multi-
conjunto consistente de reglas aplicables. La segunda fase de seleccion recorre
el conjunto de reglas seleccionadas, una a una, comprobando que no queden
mas aplicaciones posibles. Al final de la fase se devuelve un multiconjunto con-
sistente y maximal de reglas aplicables. Finalmente, y como ha sido comun en
los algoritmos anteriores, la ejecuciéon crea los objetos de las partes izquierdas
y genera las cargas a las membranas correspondientes.

Algoritmo 6.3.2 INICIALIZACION DNDP

1: paraj + 1 am hacer

2: Rg ;j < conjunto ordenado de reglas de R asociadas con el entorno j

3: Aj < conjunto ordenado de reglas de Rg ; con probabilidad > 0 en paso ¢

4: LC; < conjunto ordenado de pares (label, charge) para todas las membranas
de C} contenidas en el entorno j

5: Bj —0

6: para cada (h,«) € LC; (siguiendo el orden establecido) hacer

T Bj <« Bj U conjunto ordenado de reglas de Ryj; cuya probabilidad es

> 0 en el paso t para el entorno j
8: fin para
9: fin para
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Algoritmo 6.3.3 PRIMERA FASE DE SELECCION DNDP: CONSISTEN-
CIA
1: paraj + 1 am hacer
2 Rj — 0
3 D; < A;U Bj con un orden aleatorio
4 para cada r € D; (siguiendo el orden considerado) hacer
5: M + méximo ntimero de veces que r es aplicable a C]
6
7
8
9

si r es consistente con las reglas en le A M > 0 entonces
N <+ maéximo numero de veces que r es aplicable a C
n <= mfn{Ma Fb(N’pﬁJ(t))}
C,+ Cl—n-LHS(r)

10: Rj <+ R;U{<r,n>}
11: fin si

12: fin para

13: fin para

Algoritmo 6.3.4 SEGUNDA FASE DE SELECCION: MAXIMALIDAD

1: paraj < 1am hacer

2 R; < Rj con un orden segun la probabilidad de reglas, de mayor a menor
3 para each < r,n >€ R; (siguiendo el orden seleccionado) hacer

4 sin > 0V (r es consistente con las reglas en le) entonces

5: M <+ méximo ntimero de veces que r es aplicable a C}

6 si M > 0 entonces

7 Rj(-RjU{<’I“,M>}

8 C,+ C{—M-LHS(r)

9

: fin si
10: fin si
11: fin para
12: fin para

Algoritmo 6.3.5 EJECUCION DNDP
1: para cada <r,n >€ R;, n > 0 hacer
2 Ci+ Cl+n-RHS(r)
3: Actualizar la carga eléctrica de C de acuerdo a RHS(r)
4: fin para
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6.4. Direct distribution based on Consistent
Blocks Algorithm (DCBA)

Los algoritmos introducidos hasta ahora (BBB y DNDP) comparten un
inconveniente, relativo a una distorsion en la forma en que los bloques y reglas
son seleccionados. En vez de seleccionar reglas y bloques segin sus probabili-
dades de forma uniforme, este proceso de selecciéon sesga aquellas con menor
probabilidad. Esta seccién introduce un algoritmo reciente, conocido como
Direct distribution based on Consistent Blocks Algorithm (DCBA) [64, [63].
Este algoritmo resuelve el inconveniente mencionado, realizando una distribu-
cién uniforme de los recursos a aquellos bloques que compiten por ellos (con
interseccion en las partes izquierdas), y haciendo uso de un nuevo concepto
denominado bloque consistente.

6.4.1. Definiciones de bloques y consistencia

El mecanismo de seleccion del DCBA asume que las reglas en R v Rg
pueden ser clasificadas en bloques segtin las Definiciones[6.2]y[6.4] Sin embargo,
este nuevo algoritmo utilizara un concepto ligeramente diferente de bloque, el
cual considera la consistencia de reglas mediante la incorporacion de la carga
de la parte derecha.

Definicién 6.7. Dado un (i,co,u,v) donde 1 <1 < q, o« € EC, u,v € T'*, el
bloque B; .. €s consistente si y solo si existe o tal que, para cadar € By oy,

charge(RHS(r)) = .

Definicién 6.8. Dado i, o, a/,u,v donde 1 <i < gq, a,a’ € EC, u,v € I'*, el
bloque asociado con (i, o, u,v) es el conjunto:

Biooww ={r € R: LHS(r) = (i,a,u,v) A charge(RHS(r)) = o'}

Podemos denotar, por tanto, que la parte izquierda de un bloque B, deno-
tado por LHS(B), esté definida como la parte izquierda de cualquier regla del
bloque.

Definicion 6.9. Diremos que dos bloques B, o, o/ ui o Y Bis,an.aluswe SOT MU~
: : A ; ;
tuamente consistentes si y solo si (i1 =ia N g = ag) = (o) = o).

Definicién 6.10. Un conjunto de bloques B = {B', B? ... B*} es mutua-
mente consistente si y solo si Vi,j (B' y B7 son mutuamente consistentes).
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6.4.2. Pseudocddigo del DCBA

El Algoritmo describe el bucle principal del DCBA. Como en otros
casos, se divide en dos fases: seleccién y ejecucion. Antes de pasar a simular
los pasos de computacién, se construye una tabla estdtica (T), en la cual se
disponen los bloques en las columnas, y los objetos del alfabeto asociado a
cada region del sistema en las filas. La tabla asocia bloques y objetos por
regién segun las partes izquierdas. Esta informacion se complementa con los
bloques asociados a las reglas de comunicacién entre entornos.

Algoritmo 6.4.1 PROCEDIMIENTO PRINCIPAL DCBA
Entrada: Un sistema PDP de grado (¢,m), T'> 1,y A > 1 (Precisién). La confi-
guracion inicial se denomina Cj.
1: INICIALIZACION > (Algoritnm
2: parat < 1a7T hacer
3: Calcular funciones de probabilidad f; ;(t) y p(t).
4: Cé +— Ci1
5 SELECCION de reglas:

e FASE 1: distribucién > (Algoritmo
o FASE 2: maximalidad > (Algoritmo [6.4.4)
o FASE 3: probabilidades > (Algoritmo [6.4.5)
6 EJECUCION de reglas. > (Algoritmo m
7 Cy «+ C
8: fin para

Observacién 6.1. Cada columna de las tablas T; contiene la informacion
correspondiente a la parte izquierda del bloque.

Observacion 6.2. Cada fila de las tablas T; contiene la informacion relacio-
nada con la competicion por objetos: dado un objeto, la fila indica cuales son
los bloques que lo requieren.

Otra diferencia sustancial es la divisién de la fase de seleccién en tres micro
fases: fase 1 de distribucién (donde se calculan las aplicaciones de los bloques
mediante el uso de la tabla de distribucién), fase 2 de maximalidad (donde
se asegura una aplicacién maximal de los bloques seleccionados) y fase 3 de
probabilidad (donde se traduce la seleccién de bloques a seleccién de reglas
mediante el uso de niimeros aleatorios con distribucién normal). Refiérase a [64]
para una explicacion mas detallada con ejemplos de como aplicar el algoritmo.
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Algoritmo 6.4.2 INICIALIZACION

1: Construccion de la tabla de distribucion estatica T

» Etiquetas de columna: bloques B; o o/ v,» de R.

» Etiquetas de fila: pares (z,1), para todo objeto z € ', y 0 < i < q.

= En cada celda de la tabla poner % si el objeto de la fila aparece en la LHS

del bloque de la columna con multiplicidad k.

2: para j =1 a m hacer > (Construir las tablas estdticas expandidas T;)
3: T« T. > (Inicializar la tabla con la original 7)
4: Anadir una fila para cada bloque Be, » de R, con el valor 1 en la fila (z,0).
5: Inicializar los multiconjuntos Bi g — 0y Rg g 0

6: fin para

La fase de seleccion 1 utiliza tres procedimientos de filtros auxiliares. El
FILTRO 1 descarta las columnas de la tabla correspondientes a bloques no
aplicables por discrepancia de cargas en la parte izquierda y la configuracion
C}. El FILTRO 2 descarta las columnas con objetos en la parte izquierda que
no aparecen en C]. Finalmente, a fin de ahorrar espacio en la tabla, el FILTRO
3 descarta filas vacias. Estos tres filtros son aplicados al comienzo de la Fase
1, y el resultado es una tabla dindmica T .

Para més informacién y detalles de los algoritmos introducidos, refiérase
a los articulos correspondientes. El algoritmo DNDP se describe en [65], en
donde se realiza una comparativa de comportamiento y rendimiento con el al-
goritmo BBB; utilizando pLinguaCore y una implementacién paralela en Java.
De manera adicional, en [66] se presenté una verificacion formal del algoritmo
DNDP, demostrando la correccién del objetivo de cada médulo (o fase) que
forma el algoritmo. En [64. [63] se present6 el algoritmo DCBA. En el mismo se
incluyé una validacion experimental, tanto del algoritmo DNDP como del DC-
BA, con el modelo de un ecosistema real relacionado con el quebrantahuesos
en el Pirineo Catalan.



Capitulo 6. Algoritmos de Simulacién para Sistemas PDP 90

Algoritmo 6.4.3 FASE DE SELECCION 1: DISTRIBUCION

1: para j =1 a m hacer > (Por cada entorno e;)
Aplicar filtros a la tabla 7;, usando C} y obteniendo 7';‘

2:

w

10:
11:

12:
13:
14:
15:

16:
17:
18:
19:
20:
21:
22:

4
5
6:
7
8
9

a.

b
c.
d

e.

7T,
. Fiurro 1 (77, CY).
FiLTRO 2 (T, CY).
. Comprobar la mutua consistencia para los bloques restantes en 7?.

Si existe al menos una inconsistencia entonces reportar el error, y
acabar la ejecucién (en caso de no activar el paso .

Firro 3 (77, CY).

(OPCIONAL) Generar un conjunto S;» de sub-tablas de 7;-"/, formado por los

conjuntos de bloques mutuamente consistentes, de forma maximal en
7}*/. Reemplazar 77 con una tabla elegida aleatoriamente de S;.

a1
repeat

para cada fila X en 77 hacer
RowSumx;; < suma total de valores no nulos en la fila X.
fin para
TV; — 7? > (Una copia temporal)
para cada posicién no nula (X,Y) en 7? hacer
multy; < multiplicidad en C] y e; del objeto en fila X.

t(X,Y))?
TVHXY) ¢ [multy o - g |
fin para
para cada columna no filtrada, etiquetada por el bloque B, en 77 hacer
N «+ ml/nXemws(ﬁ)(TV;(Xa B)) > (El minimo de la columna)
Bgel — Bgel + {BNB} > (Acumular el valor al total)
C{ « C{ — LHS(B)- N}, > (Eliminar el LHS del bloque)
fin para

FiTRO 2 (T, CY)
Fiurro 3 (77, C})
a+—a+1

until (a > A) V (Todos los minimos del paso |15 son 0)
23: fin para
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Algoritmo 6.4.4 FASE DE SELECCION 2: MAXIMALIDAD

1: para j =1 a m hacer > (Para cada entorno e;)
2 Elegir un orden aleatorio de los bloques restantes en la tabla ’77

3 para cada bloque B, siguiendo el orden impuesto hacer

4: Np < numero de aplicaciones posibles de B en C;.

5: B, « B, + {B"s} > (Acumular el valor al total)
6 C{ + C] — LHS(B)- Np v (Eliminar la LHS del bloque B, Np veces.)
7 fin para

8: fin para

Algoritmo 6.4.5 FASE DE SELECCION 3: PROBABILIDAD

1: para j =1 a m hacer > (Para cada entorno e;)
2: para cada bloque BB ¢ B!, hacer
3: Calcular {nq,...,n;}, con una multinomial M (Np,¢g1,...,q) segin

las probabilidades de las reglas r1,...,r; del bloque.

4: para k =1 a [ hacer

5 Riel = Réel + {’"Zk}

6: fin para

T fin para

8: Bgel — 0. > (Ctil para la siguiente iteracion)
9: fin para

Algoritmo 6.4.6 EJECUCION

1: para j =1 a m hacer > (Para cada entorno e;)
2 para cada regla r" € Rgel hacer > (Aplicar las RHS de las reglas)
3 C, < C; + n-RHS(r)

4: Actualizar las cargas eléctricas de C} con RHS(r).

5 fin para

6 Rgel «— 0. > (Util para la siguiente iteracién)
7: fin para
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“El arte de la conjetura, o arte estocdstico, se define como el arte
de evaluar con la mayor exactitud posible las probabilidades de
las cosas, de modo que en nuestros juicios y acciones siempre
podemos basarnos en lo que se ha encontrado para ser lo mejor, lo
mads adecuado, lo mas seguro, lo mas informado. Este es el tinico
objetivo de la sabiduria del filésofo y la prudencia del estadista.”

Jacob Bernoulli

Simulacion Paralela de Sistemas PDP

Uno de los objetivos principales de los sistemas PDP es ayudar a los ecdlo-
gos a adoptar estrategias a priori en la administracion de ecosistemas reales.
Esto se logra mediante la ejecucion de experimentos virtuales. Este hecho hace
que el desarrollo de simuladores y herramientas informéticas se convierta en
un punto critico en el proceso de validacién y experimentacion virtual.

El marco de modelizacién de sistemas PDP esta soportado por una he-
rramienta informatica denominada MeCoSim [84], la cual ofrece una interfaz
grafica, definicion de modelos y parametros, ejecucién de simulaciones, recolec-
cién de datos estadisticos, etc. El niicleo de la aplicacién es pLinguaCore [46],
el cual hace uso de algoritmos de simulacién para reproducir la ejecuciéon de
los modelos. Existen varios algoritmos implementados dentro de pLinguaCore:
BBB (en version secuencial), DNDP (en version secuencial y paralela con hilos
de la maquina virtual de Java) y DCBA (solo secuencial).

En este capitulo resumiremos las implementaciones desarrolladas en pLin-
guaCore para los algoritmos DNDP y DCBA. Ademas, introduciremos un con-
junto de implementaciones alternativas para el DCBA en C++ [56], OpenMP
[10] y CUDA [5]. Esta alternativa se encuentra dentro de una herramienta de
simulacion independiente, que se conectara con pLinguaCore en un futuro.

Los simuladores (versiones C++, OpenMP, y CUDA) estan incluidos en
el marco de simulacion denominado ABCD-GPU, pudiéndose descargar de la
web del proyecto PMCGPU: http://sourceforge.net/p/pmcgpu [12].
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7.1. Implementacion del algoritmo DNDP en
pLinguaCore

En esta seccién resumiremos la implementacion del algoritmo DNDP lleva-
da a cabo en la libreria pLinguaCore. Para mas detalle y ver el pseudocédigo
de la implementacién, nos referiremos al articulo de introduccién al DNDP
[65].

El aspecto clave de esta implementacién es la solucion paralela, para la
cual se considera que las partes izquierdas de las reglas solo afectan a un unico
entorno a la vez. Por tanto, la seleccion de reglas se puede ejecutar en paralelo
para cada entorno sin comprometer la concurrencia del sistema cuando se
accede a objetos comunes. Sin embargo, la seleccién y ejecucién de reglas debe
de ser sincronizada a nivel del sistema, de tal forma que la fase de ejecucion
no puede comenzar antes de que se haga la seleccién de reglas en todos los
entornos.

En la implementacion dentro de pLinguaCore, se asigna un hilo de ejecu-
cién a cada entorno, en el cual se calcula una seleccion de reglas aplicando las
dos fases de seleccién del algoritmo DNDP. El rendimiento de esta implemen-
tacion se ha analizado usando unos sistemas PDP de prueba que constan de
16 entornos y un alto nimero de reglas (4000) [65], y usando Java Virtual Ma-
chine 1.6.0 en nuestro servidor de computacién. En las pruebas se ejecutaron
tanto la implementacién del BBB, DNDP secuencial y DNDP paralelo (con
4 hilos sobre los 4 procesadores del servidor). Se comprobé que el simulador
DNDP secuencial es ligeramente mas rapido que el BBB (hasta un 1.07x de
speedup), y el simulador DNDP paralelo también es ligeramente superior al
DNDP secuencial (1.72x).

Podemos concluir que la Maquina Virtual de Java no es lo suficientemente
eficiente para ejecutar el algoritmo DNDP. La aceleracién conseguida no es
tanta como la esperada cuando se simulan sistemas con 16 entornos en un
procesador con 4 ntcleos. Aunque siga siendo lo suficientemente potente para
simular muchos de los modelos basados en sistemas PDP, los nuevos modelos
bajo desarrollo requieren una gran cantidad de recursos, mucho mayor que
los recursos en un ordenador personal usando Java. Por esta razén, usaremos
nuestras implementaciones Java en pLinguaCore para procesos de validacion,
pero a fin de mejorar el rendimiento, construiremos implementaciones basadas
en C++, empleando librerias que nos permitan manejar paralelismo real en
plataformas paralelas.
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7.2. Implementacién de DCBA en
pLinguaCore

PLinguaCore también se ha extendido para implementar el algoritmo DC-
BA. Esta ampliacién, junto a otras mejoras y correccién de errores, dio lugar a
la versién pLinguaCore 3.0, que puede ser descargada de la pagina web oficial
de P-Lingua [11]. Esta implementacién en Java del DCBA tiene como objetivo
servir como un marco de validacion de los modelos y algoritmos. Por tanto, no
consideraremos el rendimiento de esta version, dejandolo para las versiones en
C++ y CUDA.

El mayor reto en la implementacién del algoritmo DCBA es la represen-
tacion de la tabla de distribucién asociada a la fase 1 (para mds informacion,
ver [64]). Esta tabla puede ser dispersa para muchos sistemas (las reglas solo
requieren una pequena cantidad de objetos de unas ciertas regiones, por lo que
las columnas estdn mayormente vacias). Por ello, la representacién completa
de dicha tabla puede acarrear un problema de memoria. En esta implementa-
cion se hace uso de una tabla de dispersion, en la cual las claves son pares de
objetos columna y fila, siendo columna la correspondiente parte izquierda del
bloque, y la fila el par objeto y membrana.

Este simulador devuelve toda la informacién de las tablas, y entradas y
salidas de cada fase del DCBA. Por tanto, sirve de apoyo a la validacion del
algoritmo y los modelos.

7.3. Implementacién de DCBA en CH+

Como se acaba de mencionar, el algoritmo DCBA fue implementado pri-
mero dentro de pLinguaCore. Esta versién (la denominaremos pdp-plcore-sim)
se validé con un modelo de ecosistema real [64]. Sin embargo, el rendimiento
fue bajo por estar basado en Java. Asi, la primera aproximaciéon para mejorar
la eficiencia fue hacer un simulador independiente en C++ [68 (llamémos-
le pdp-seq-sim). Elegimos C++ por su similitud con lenguajes para GPGPU
(OpenCL y CUDA), y el soporte de varias librerias paralelas como OpenMP,
PThreads y MPI.

El diseno, como con pdp-plcore-sim, esta orientado a mejorar el rendimiento
de la fase 1 (la cual se ha demostrado, tras varios experimentos, ser la fase que
consume mas tiempo y memoria, y por tanto la més prioritaria en cuanto a
mejorar de eficiencia, segin la Ley de Amdhal). El mayor reto es implementar la
tabla de distribucion estética 7;. El tamaitio de dicha tabla es O(|B|-|I'|-(¢+1)),
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siendo | B| el nimero de bloques de reglas, |I'| el tamanio del alfabeto, y ¢ + 1
el nimero de membranas mas el entorno.

En esta implementacion se ha disenado un algoritmo que evita la creacion
de dicha tabla, traduciendo las operaciones sobre la tabla a operaciones direc-
tamente sobre la informacién de los bloques de reglas (usando las observaciones
hechas en el Capitulo @: las operaciones sobre columnas se corresponden con
operaciones sobre bloques de reglas y sus partes izquierdas, y las operaciones
sobre filas se corresponden con recorrer las partes izquierdas de los bloques
pero almacenando los resultados en un array global, con una posicién por fila.

Esta implementacién se denomina de tabla virtual (ver Algoritmo [7.3.1)),
y utiliza algunas estructuras de datos auxiliares para simular la tabla de dis-
tribucién (no implementada en si): activationVector (indica los bloques que
estan filtrados), MinN (almacena los minimos de cada columna), BlockSel
(almacena las selecciones de bloques), y RuleSel (almacena las selecciones de
reglas).

7.4. Implementacién paralela de DCBA en
plataformas multinicleo con OpenMP

En esta seccion resumiremos la primera aproximacién de implementacion
paralela del algoritmo DCBA, empleando OpenMP para el uso de procesadores
multintcleo [68]. Desglosaremos las tres alternativas y la prueba de rendimien-
to entre dos generaciones de procesadores Intel. A este nuevo simulador lo
denominaremos pdp-omp-sim.

De este andlisis identificaremos nuevas formas de mejorar el tiempo de
ejecucion del simulador, minimizando los cuellos de botella de memoria y
caché empleando compresién de datos y computacion con GPU en un futu-
ro. Ideas y referencias en la compresién y computacion con GPU se puede
encontrar en [15].

7.4.1. Diseno paralelo

Esta nueva implementacién se ha paralelizado de tres formas: 1) simulacio-
nes, 2) entornos e 3) hibrido:

= Las simulaciones que se requieran ejecutar se paralelizan con la directiva
de OpenMP #pragma omp parallel for [10] en el bucle de simulacién.
Este bucle exterior para simulaciones se puede anadir facilmente en el
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Algoritmo 7.3.1 Implementacion de la fase de seleccién 1 con tabla virtual

1:
2
3
4:
5:
6.
7
8
9

10:
11:
12:
13:
14:
15:
16:
17:
18:
19:
20:
21:
22:
23:
24:
25:
26:

para j =1,...,m hacer > Por cada entorno
para cada bloque B hacer
activationVector|B] < true
si charge(LHS(B)) es diferente al presente en C] entonces
activationVector[B] < false > (Aplicar FILTRO 1)
else si uno de los objetos en LHS(B) no existe en C] entonces
activationVector|B] < false > (Aplicar FILTRO 2)
fin si
fin para
Comprobar la mutua consistencia de bloques.
repeat

para cada bloque B con activationVector|B] = true hacer > (Suma)

para cada objeto o* en LHS(B), asociado con la regién i hacer
addition|o,i] + addition|o, ] + +

fin para

fin para

para cada bloque B con activationVector|B| = true hacer > (Min.)
MinN|[B] + Mm[ok]ieLHS(B)(;%z * m x Cllo,1]).
BlockSel|B] < BlockSel|B] + MinN|[B].

fin para

para cada bloque B con activationVector[B] = true hacer > (Act.)
C}+ C; — LHS(B) * MinN|B]|

fin para

Aplicar FILTRO 2 (como en el paso @

a<+a+1

until a = A o todo blogque activo B cumple MinN|[B] =0

27: fin para




Capitulo 7. Simulacién Paralela de Sistemas PDP 98

procedimiento principal del DCBA. La ventaja de ejecutar simulaciones
en paralelo es que no existe dependencias de datos entre ellas, y por tanto,
el problema es totalmente paralelo. Ademas, los usuarios normalmente
ejecutan de 50 a 100 simulaciones por cada conjunto de parametros de
entrada, por lo que existen suficientes simulaciones para usar todos los
nucleos de un procesador. Sin embargo, entre las desventajas destacamos
el hecho de que cada simulacién requerird su propio espacio de memoria,
incrementando el uso de memoria total. Ademas, puede haber problemas
de balanceo de carga y conflicto de recursos entre los nicleos.

= Los entornos son paralelizados empleando la directiva #pragma omp

parallel [I0] para generar un conjunto de hilos para la simulacién. En-
tonces los bucles for en el Algoritmo [7.3.1] que iteran sobre los entornos
son paralelizados con #pragma omp for [10], los cuales tienen una ba-
rrera implicita que fuerza las dependencias entre las distintas fases. La
ventaja de paralelizar entornos sobre simulaciones es que el uso de me-
moria no incrementa. Sin embargo, las dependencias ocurren dos veces
en cada paso, requiriendo sincronizacién. Ademads, ya que muchos mode-
los usan desde 5 a 30 entornos, habran maquinas modernas que tengan
mas nucleos que entornos disponibles en el sistema.

» La paralelizacién hibrida se acomete combinando entornos y simulacio-
nes. Esto se lleva a cabo mediante parametros por linea de comando, que
periten especificar cuantos entornos y simulaciones se van a ejecutar en
paralelo. Esto permite balancear la cantidad de recursos existentes, co-
mo por ejemplo, incrementar el niimero de simulaciones hasta una cierta
cantidad de memoria disponible, y a partir de ahi, los entornos.

7.4.2. Evaluacién experimental

Los experimentos para evaluar el rendimiento de los simuladores fueron
ejecutados en dos méquinas, mostradas en la Tabla[7.1] Los sistemas de entrada
fueron generados aleatoriamente (es decir, no se corresponden con modelos de
la ecologia), pero que contienen cantidades de datos similares a los ejemplos
de la vida real. Los nimeros de entornos y simulaciones se variaron (de un
sistema PDP a otro) de 10 a 50. Los tiempos corresponden solamente a la parte
paralelizable del c6digo, ejecutandose entre los 1 y 8 niicleos (distribuidos en
dos sockets) de la maquina Intel i5 y los 1 a 4 de la Intel i7.

El tiempo de ejecucién secuencial se muestra en la Tabla [7.2] Config. es
el coste de ejecutar la parte secuencial del codigo. Las otras dos columnas
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Procesador Velocidad | Velocidad Bus | Caché
i5 Nehalem (2x4) 2 Ghz 3x800 Mhz 2x4 MB
i7 Sandy Bridge (1x4) | 3.4 Ghz 2x1333 Mhz 8 MB

Tabla 7.1: Especificaciones de las maquinas.

Procesador | Config. | 10 ent. & sim. | 50 ent. & sim.
Nehalem 0.8s 48.0 s 251.0 s
Sandy Bridge | 0.35 s 19.9 s 97.8 s

Tabla 7.2: Tiempos de ejecucion secuencial

representan los tiempos extremos de nuestros casos de test cuando se ejecutan
en secuencial. Podemos observar que la parte de configuracién es una parte
pequena del tiempo total, y el procesador Sandy Bridge es hasta 2.5 veces mas
rapido que el Nehalem.

Las Figuras y muestran las mejoras de rendimiento, y son repre-
sentativas de los otros test llevados a cabo con el mejor rendimiento siendo
paralelizado por simulaciones o por el método hibrido (2s), que emplea dos
simulaciones en paralelo y después distribuye los entornos. Como se puede ob-
servar, al incrementar el nimero de simulaciones, la ventaja de paralelizar por
simulaciones también incrementa. Lo mismo se observa para entornos.
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(a) Nehalem (b) Sandy Bridge
Figura 7.1: Aceleraciones ejecutando 50 simulaciones con 10 entornos

En el sistema Sandy Bridge, el maximo speedup es de 2.5x, y ocurre pa-
ra 50 simulaciones y 50 entornos. Sin embargo, pasar de 3 a 4 nicleos solo
incurre en 0.1 y 0.2, lo que sugiere que la computacién esta limitada por me-
moria. En el sistema Nehalem, el maximo speedup es de 2.3x, el cual apenas
se supera usando el segundo socket de 4 nucleos, ya que no se cuenta con el
subsistema de memoria NUMA de los dos sockets. Tras comprobar la mejora
de tiempo empleando afinidad de hilos a nticleos concretos del sistema, los test
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Figura 7.2: Aceleraciones ejecutando 10 simulaciones con 50 entornos

también indican que el cédigo estd limitado por memoria ya que la aceleracién
conseguida con 8 nucleos es menor que 5Hx.

En conclusion, los experimentos ejecutados muestran que las simulaciones
estan limitadas por memoria, y la proporcion de codigo paralelizada consume
sobre el 98 % del tiempo de ejecucién. En este trabajo preliminar concluimos
que paralelizar por simulaciones y técnicas hibridas da mejores resultados,
ademas de usar nuevo hardware donde se incremente el ancho de banda de
memoria.

7.5. Implementaciéon paralela de DCBA en
GPU con CUDA

El simulador previo pdp-omp-sim [68] es el punto de partida de la nueva im-
plementacién en CUDA. En este nuevo simulador (denominado pdp-gpu-sim)
[69] v en pdp-omp-sim, se han mejorado tanto el cédigo como las estructuras
de datos, ahorrando un 27 % de memoria y obteniendo una ganancia de 1.25x
de rendimiento en sistemas grandes.

A prima vista, los dos niveles de paralelismo identificados anteriormen-
te (simulaciones y entornos) podrian encajar con el doble paralelismo de la
arquitectura CUDA (bloques de hilos e hilos), por ejemplo asignando simula-
ciones a bloques de hilos, y entornos a los hilos (ya que estos se sincronizan
facilmente). Sin embargo, el nimero de entornos depende inherentemente del
modelo (de 2 a 20 normalmente), lo que no es suficiente para rellenar un blo-
que de hilos. Por tanto, también paralelizaremos la ejecucién de los bloques de
reglas, pudiendo aprovechar de esta forma un gran ntimero de hilos y distribu-
yendo simulaciones y entornos a lo largo de bloques de hilos. Ya que existen
mas bloques de reglas que hilos, crearemos del orden de 256 hilos que iteren
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los bloques de reglas en tiles (porciones). Este diseno se muestra gréaficamente

en la Figura[7.3|
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Figura 7.3: Disenio general del simulador basado en CUDA: un grid 2D y blo-
ques de hilos unidimensionales. Los hilos iteran los bloques de reglas en tiles.

7.5.1. Implementacion en GPU de las fases de DCBA

7.5.1.1. Implementacién de la Fase 1 de seleccién

La implementacién en el dispositivo se ha construido directamente desde
el Algoritmo La Fase 1 ha sido implementada empleando varios kernels,
evitando la sobrecarga de uno solo:

» Kernel para Filtros (desde la linea [2[ a [10] en el Algoritmo [7.3.1)): los
FILTROS 1 y 2 se implementan aqui usando el disefio general en CUDA

(Figura [7.3)).
» Kernel para Normalizacién (desde la linea [11] a : las dos partes para

sumar las filas y calcular los minimos (denominado paso de normaliza-
cién) se implementan aqui. Los dos pasos se sincronizan con la instruccién
CUDA syncthreads. Mencionar que el trabajo asignado a los hilos es di-
vergente (operacién de scatter), esto es, cada hilo trabaja con un bloque
de reglas, pero escribe la informacién por cada objeto que aparece en la
parte izquierda. Por tanto, escribe en el vector addition con operaciones
atémicas.
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» Kernel para Actualizar y FILTRO 2 (desde la linea[21]a [26). Como antes,
el trabajo de cada hilo es divergente. Por tanto, la actualizacién de la
configuracion también se implementa con operaciones atomicas.

También se ha tenido que tratar con una restricciéon en la GPU concer-
niente a las operaciones de punto flotante. Hemos encontrado que en varias
GPUs de NVIDIA (especialmente, en nuestras GPUs con compute capability
1.3), la suma y la multiplicacién son operaciones compatibles con el estandar
[EEE 754, por lo que generan los mismos resultados que una CPU comun. Sin
embargo, muchas otras operaciones, como la divisién y raiz cuadrada, resultan
en el valor de punto flotante més cercano al resultado matematico correcto
(pero no son compatibles con el estandar) [100, [5]. Esto conlleva a pérdida de
informacion, y a veces, a resultados incorrectos, en los calculos normalizados
de la Fase 1 (linea [14] en el Algoritmo [7.3.1]). Inicialmente se usé valores de
doble precisién para no perder precision. Sin embargo, GPUs con compute ca-
pability 1.2 los degradaban a punto flotante. La solucién adoptada fue la de
usar dos valores enteros representando las facciones del vector de adicién, por
lo que la divisién real se realizaba solo al final del proceso acumulativo (linea
en el Algoritmo [7.3.1]).

Finalmente, con el fin de evitar overflows, hemos implementado un bucle al
comienzo que inicializa el vector addition al total de las sumas segin la tabla
estatica. Después, ese vector se calcula substrayendo los valores de los bloques
filtrados, en vez de sumar aquellos que estan activos.

7.5.1.2. Implementacién de la Fase 2 de Selecciéon

La Fase 2 es en realidad un reto para ser paralelizada por bloques de re-
glas. La seleccion de bloques en esta fase se realiza de forma inherentemente
secuencial: necesitamos conocer cuantos objetos necesita consumir un bloque
antes de pasar a seleccionar el siguiente. La Fase 2 se implementa en un solo
kernel siguiendo nuestro disefio general en CUDA.

El orden aleatorio de los bloques de reglas se simula con el planificador de
hilos de CUDA (mediante la operacién atémica atomicInc). Dado que no se
realiza un orden aleatorio real, en las siguientes versiones se aplicaran nimeros
aleatorios. Nuestra primera versién (ph2-simorder-oneseq) fue la de lanzar 257
hilos, 256 que calculan el orden “aleatorio” y 1 que los itera.

Nuestra nueva versién (ph2-simorder-dyncomp) chequea dindmicamente los
bloques que realmente compiten por objetos, y calcula los bloques que van a
ser seleccionados en paralelo, y cuales dependen de la seleccion de otros. Esto
requiere célculos previos (ver [69] para més detalle). Se utilizan dos arrays que
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se almacenan en memoria compartida para mejorar la eficiencia de la compu-
tacion: uno indicara las competiciones (objetos de las partes izquierdas de los
bloques, indicando cuales aparecen en otros bloques), y el otro indicara el orden
de ejecucion (si un bloque depende de otro, se le pondrd un orden de ejecucion
superior). El proceso es iterativo por cada bloque, pero los hilos comprueban
en paralelo las correspondientes competiciones por objetos. Una vez conocidas
las competiciones y las érdenes de ejecucion, se pasa a seleccionar los bloques
(directamente en memoria compartida, a la cual se copian las multiplicidades
restantes en las configuraciones), y solo aquellos a los que les toque el turno.

Los experimentos muestran que ph2-simorder-dyncomp consigue un 20 %
de mejora de rendimiento con respecto a ph2-simorder-oneseq.

7.5.1.3. Implementaciéon de la Fase 3 de Seleccion

La Fase 3 calcula el nimero de veces que una regla es aplicada usando
una distribucién binomial y el nimero de seleccién del bloque. Esto se ha
implementado en un solo kernel. Sin embargo, con el fin de generar ntimeros
aleatorios binomiales, hemos tenido que desarrollar una libreria CUDA ba-
sada en cuRAND [9], denominada cuRNG_BINOMIAL, ya que no existe tal
implementacién en ninguna libreria segiin nuestro conocimiento. El médulo
implementa el algoritmo BINV, propuesto por Voratas Kachitvichyanukul y
Bruce W. Schmeiser [55] como el mejor para valores pequenos de n: BINV se
ejecuta con una velocidad proporcional a n - p. Se ha implementado con las
mejoras propuestas en el mismo articulo [55]. Para valores mayores (n-p > 10),
se ha asumido una aproximacion con la distribucién normal, la cual estd im-
plementada en la libreria cuRAND. La libreria implementa una funciéon de
dispositivo inline, la cual ejecuta el codigo comentado en la GPU dentro del
kernel (no se requiere generarlos previamente).

La implementacion de la fase se traduce directamente del pseudocédigo del
algoritmo DCBA. Ademas, es la que mejor explota el paralelismo, comparado
con las otras fases del algoritmo.

7.5.1.4. Implementacién de la Ejecucién (Fase 4)

La Fase 4 se implementa directamente como se muestra en el pseudocddigo
del DCBA usando nuestro diseno general de CUDA. En este caso, vamos a
otro nivel de paralelismo para los hilos, y ahora trabajan independientemente
con cada regla. Como antes, los hilos iteran las reglas en tiles, y anaden la co-
rrespondiente parte derecha (si tiene un nimero de aplicaciones mayor que 0).
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Finalmente, dado que la operacién es divergente (de reglas a anadir objetos),
usamos operaciones atémicas para actualizar la configuracién del sistema.

7.5.2. Resultados de rendimiento del simulador

Con el fin de analizar el rendimiento del simulador, hemos construido una
serie de bancos de prueba mediante el generador de sistemas PDP aleatorio
(denominado pdps-rand). Remarcar que estos sistemas generados no tienen
significado biolégico, teniendo como unico proposito el estresar el simulador
para analizar su rendimiento (ver [69] para més detalle).

Se han llevado a cabo dos bancos de pruebas: en el primero se analiza
la escalabilidad del simulador incrementando el tamano del sistema de tres
formas, y en el segundo se realiza un profile mostrando los porcentajes de
tiempos consumidos por cada fase. Todos los experimentos fueron ejecutados
en nuestro servidor de GPU: Linux de 64 bits, con dos procesadores (4 nticleos
cada uno a 2 Ghz) Intel i5 Nehalem, 12 GBytes de RAM y dos NVIDIA Tesla
C1060 (240 ntucleos a 1.30 GHz y 4 GBytes de memoria).

Dentro del primer banco de pruebas, el primer andlisis esta dirigido a la
escalabilidad del simulador cuando se incrementa el grado de cooperacién (ver
Definicién [6.2). Podemos asumir que cuanto mayor sea el grado de coope-
racién, mayor sera el grado de competicion entre bloques generados aleato-
riamente. Los experimentos mostraron que el simulador pdp-gpu-sim trabaja
mejor con longitudes de partes izquierdas (LHS) menores que 3. La aceleracion
conseguida es de 6.6x y 2.3x para longitudes entre 1 y 2, entre pdp-gpu-sim y
pdp-omp-sim.

El segundo test esta basado en incrementar el nivel de paralelismo a nivel
de hilo en CUDA. Por tanto, se incrementa el nimero de bloques de reglas. La
aceleracion conseguida para pdp-gpu-sim versus pdp-omp-sim se muestra en la
Figura[7.4] El nimero de simulaciones se fija a 50, entornos a 20, y la longitud
media de LHS es 1,5. El speedup se estabiliza a 7x contra una sola CPU, 4,3x
para 2, y 3x contra 4 CPUs.

El tercer test esta dirigido al segundo nivel de paralelismo en CUDA, con-
cerniente a los bloques de hilos. Es decir, incrementando simulaciones y entor-
nos. El nimero de entornos se fija a 1 cuando se incrementan las simulaciones,
y viceversa. Una tendencia mostrada en los experimentos es que el speedup se
estabiliza a 3,5x para valores altos. Sin embargo, el paralelismo sobre simula-
ciones se lleva mejor en la GPU, dando menos speedups para entornos.

Como se establecié en [68], paralelizar por simulaciones da lugar a mejores
aceleraciones en plataformas multinicleo. Por tanto, el test finalizdé con la
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Figura 7.4: Escalabilidad de los simuladores cuando se incrementa el niimero
de bloques de reglas.

comparativa de estos resultados con la GPU. Los bloques de reglas se fijan a
50000, los entornos a 20, los objetos a 5000 y la media de LHS a 1,5. Como se
muestra en la Figura [7.5 la GPU obtiene mejor rendimiento, manteniéndose
un 4,5x sobre un nucleo, 3,5x para 2, y 2,7x para 4.

Con respecto al segundo banco de pruebas, sus resultados se resumen en
la Tabla [7.3] Este andlisis (profile) se ha calculado ejecutando el simulador
con 10000 bloques de reglas, 20 entornos, 50 simulaciones, 5000 objetos y dos
diferentes longitudes medias de LHS, 1,5 (test A) y 3 (test B), respectivamente.
La Fase 1 es la parte mds compleja (tomando més del 50% del tiempo de
ejecucion en la CPU). En el test A, la implementacion GPU ofrece para la
Fase 1 hasta un 14x de speedup. Por tanto, el porcentaje de ejecucion se
decrementa a 30 %.

Continuando con el Test A, la Fase 2 solo toma un 12 % del tiempo de CPU.
Sin embargo, la GPU solo puede acelerar esta fase un 2x. Por tanto, esta fase se
convierte en la mas costosa cuando se ejecuta el simulador en la GPU (47 %).
Nuestra implementacion novel, ph2-simorder-dyncomp, es cercana en tiempo
a la implementacién secuencial. En efecto, esta fase es la mas desafiante para
ser paralelizada. Esfuerzos especiales deberian de considerarse a este respecto.
Por otro lado, las Fases 3 y 4 son relativamente ligeras, y por tanto, aceleradas
exitosamente (hasta un 13x y un 9,7x, respectivamente). Asi, nuestra libreria
cuRNG_BINOMIAL esta bien adaptada para la Fase 3.

Finalmente, como se comentd en el primer andlisis del primer banco de
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Figura 7.5: escalabilidad de los simuladores cuando se incrementa el niimero

de simulaciones.

Test A (Long. media LHS 1.5)

Test B (Long. media LHS 3)

% CPU | % GPU | Speedup || % CPU | % GPU | Speedup
Fase 1 | 53.7% 30.1% 14.23x 55.3% 12% 8.52x
Fase 2 | 12.6% 47 % 2.13x 18.4% 82.8% 0.4x
Fase 3 | 22.6% 13.7% 13.2x 14 % 2.2% 11.72x
Fase 4 | 11.1% 9.2% 9.7x 12.3% 3% 7.43x

Tabla 7.3: Analizando los simuladores para la GPU y una CPU.
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pruebas, el rendimiento de pdp-gpu-sim decrementa cuando la longitud media
de la parte izquierda incrementa. Para el Test B, el speedup total se decrementa
desde 7.9x (Test A) a 1.8x (Test B). El porcentaje de tiempo consumido por
la Fase 2 se ve incrementado por la GPU, tomando un 83 % del tiempo. Por
tanto, el grado de competicion de los bloques de reglas es un factor limitante
para el rendimiento, el cual se interrelaciona con los resultados alcanzados.

En conclusion, las Fases 1, 3 y 4 se ejecutan eficientemente en la GPU,
mientras que la Fase 2 es pobremente acelerada, ya que es inherentemente
secuencial.
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“Las visiones que ofrecemos a nuestros hijos moldean el futuro.
Estas visiones importan. A veces se auto-convierten en profecias.
Los suenos son mapas.”

Carl Sagan (1997)

Conclusiones

Este capitulo pone el punto y final del documento, resumiendo y analizan-
do el trabajo presentado. Primero (Seccién ofreceremos un resumen del
documento completo, capitulo a capitulo, destacando las principales contribu-
ciones. En segundo lugar (Seccién [8.2)), se listardn y analizardn los resultados
principales obtenidos durante el trabajo. Tercero (Seccién , se mostraran
las conclusiones generales obtenidas de los resultados principales. Por tltimo
(Seccién , analizaremos posibles lineas de trabajo futuro y lineas de inves-
tigacién abiertas.

8.1. Resumen

Los sistemas P son dispositivos computacionales definidos en el drea de la
Computacién con Membranas. Estan basados en la abstraccién de la estructura
compartimentalizada y el procesamiento paralelo de informacion bioquimica en
las células bioldgicas (Capitulo . Sin embargo, todavia no existe implemen-
tacion alguna in vivo, in vitro, ni en in silico, principalmente por su naturaleza
paralela, distribuida y no determinista. Por tanto, las computaciones practicas
de los sistemas P se llevan a cabo en simuladores basados en plataformas de
silicio, aunque sus resultados potenciales se ven comprometidos por los limi-
tes fisicos de dicha tecnologia. Normalmente estos simuladores son ineficientes
cuando manejan algunas caracteristicas de los sistemas P, tales como la crea-
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cion de un espacio de trabajo exponencial, el no determinismo y el paralelismo
masivo.

Los simuladores para la Computacién celular con Membranas han sido im-
plementados tradicionalmente en arquitecturas CPUs orientadas a la latencia
(Capitulo , los cuales carecen de la posibilidad de explotar la naturaleza ma-
sivamente paralela. Con el fin de mejorar su eficiencia, es necesario explotar
la tecnologia actual, llegando a soluciones en el area de la Computacién de
Alto Rendimiento (HPC), tales como los aceleradores o los procesadores de
diversos ntcleos (Capitulo . A este respecto, las Unidades de Procesamiento
Gréfico (GPUs) se han consolidado como acelerados gracias a su arquitectura
altamente paralela orientada al rendimiento. Por tanto, son buenas candidatas
para disminuir la distancia entre las computaciones practicas y tedricas de los
sistemas P.

El objetivo de este trabajo es analizar las GPUs como plataformas para-
lelas para acelerar la simulacién de modelos de la Computacién celular con
Membranas. Para este propdsito es necesario definir nuevos algoritmos de si-
mulacién para sistemas P, que permitan reproducir mejor las seménticas de
los modelos. Ademas, estos algoritmos deben de ser implementados eficien-
temente en la GPU. Las GPUs utilizadas para los procesos de desarrollo y
experimentacion son de la marca NVIDIA. Los simuladores son entonces im-
plementados usando el modelo de programacion CUDA, y la GPU especifica
usada para los experimentos es la NVIDIA Tesla C1060 (la cual contiene 240
nticleos y 4 GBytes de memoria). Este trabajo presenta los primeros inten-
tos de simular sistemas P en CUDA. El documento se ha dividido en cuatro
partes: preliminares (tres capitulos), simulacién paralela aplicada a soluciones
eficientes de problemas computacionalmente duros (dos capitulos), simulacién
paralela aplicada a modelos computacionales en la biologia (dos capitulos), y
conclusiones (un capitulo).

El Capitulo [1| ha introducido los campos interdisciplinares de la Compu-
tacion Bioinspirada y Natural. La introduccién se centrd especialmente en la
Computaciéon celular con Membranas, detallandose los modelos definidos en
el drea (sistemas P). Ademds, se describieron dos modelos de sistemas P: sis-
temas P con membranas activas y sistemas P de tejido con divisién celular,
junto a dos soluciones en tiempo linear del problema SAT usando las variantes
descritas. El capitulo finalizo remarcando la necesidad de simular sistemas P
en maquinas convencionales.

Esto dio lugar al Capitulo[2] el cual resumi6 el estado del arte en la simula-
cion de sistemas P, con una discusiéon del proceso de desarrollo de simuladores.
El capitulo se centré en el marco de simulacion P-Lingua, y la libreria Java
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pLinguaCore, el cual es la semilla de nuestro trabajo. Después de discutir la
necesidad de acelerar la simulacién, se provey6 un andlisis de la simulacién
paralela de sistemas P, con un pequeno resumen de los simuladores paralelos
existentes.

El bloque de introduccién concluyé con el Capitulo [3] el cual introdujo
los conceptos correspondientes a la Computacion de Alto Rendimiento y la
Computaciéon Paralela. Estos constituyen la base del proceso de desarrollo de
simuladores paralelos en nuestro trabajo. El capitulo hizo especial mencién
a los aceleradores, especialmente a la GPU. De esta forma se introdujo el
concepto de Computaciéon con GPU, centrado en CUDA y la arquitectura de
GPUs de NVIDIA.

El Capitulo [4] ha presentado el primer simulador implementado en CUDA,
el cual esta disenado para sistemas P reconocedores con membranas activas. El
algoritmo de simulacion es el mismo que el existente en la libreria pLinguaCore.
Ademas, dicha libreria construye la entrada del simulador paralelo mediante
un fichero binario. El rendimiento de los simuladores creados se analizaron
mediante dos casos de estudio: uno basado en una familia de sistemas P de
testeo, y otro relacionado con la solucién al problema SAT con membranas
activas. Los experimentos mostraron que el primer caso de estudio reporta
mejor aceleracién que el segundo.

El Capitulo [5| ha introducido el siguiente paso natural en el trabajo, el cual
es el desarrollo de simuladores ad-hoc para una familia de sistemas P que re-
suelven el problema SAT. El primer simulador fue creado para la solucion de
membranas activas. Aunque es un simulador menos flexible que el descrito en
el Capitulo [d] la aceleracién alcanzada con la GPU se multiplica. El simulador
también fue mejorado para adaptarse a nuevas arquitecturas de GPUs, sis-
temas multi-GPU y supercomputadores. Finalmente, también se describié un
simulador para la soluciéon basada en sistemas de tejido con divisién celular,
lo cual permitié hacer una comparativa con el otro simulador de membranas
activas. Los experimentos mostraron que los sistemas a modo de células son
mas eficientes que los de sistemas de tejido para estas dos soluciones.

El Capitulo [6] ha descrito el trabajo en la simulacién de sistemas P de
Dindmica de Poblaciones (sistemas PDP). Primero se describié el marco de
modelizacién basado en la variante de sistemas PDP, y las aplicaciones con
modelos de ecosistemas reales. Después de analizar la variante, se introdujo
el primer algoritmo de simulacién, y punto de partida, BBB (Binomial Block
Based). Acto seguido se presentaron los dos nuevos algoritmos de simulacién
contribuidos en este trabajo, denominados DNDP (Direct Non-Deterministic
distribution with Probabilities) y DCBA (Direct distribution based on Con-
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sistent Blocks Algorithm).

El Capitulo|7|finalizé la descripcion del trabajo presentando los simuladores
implementados para los sistemas PDP. Primero, se incluyeron implementacio-
nes del DNDP y DCBA en la libreria pLinguaCore. Después, el algoritmo
DCBA fue implementado en un simulador independiente basado en C. Desde
este punto de partida, se desarrollaron versiones en OpenMP y CUDA. En
el capitulo se discutieron los principales retos de las implementaciones en las
plataformas paralelas, como la creacién de un generador de niimeros aleatorios
binomiales en la GPU. Los experimentos llevados a cabo reportan una mejor
aceleracion en la GPU que en una plataforma multinticleo. Sin embargo, atin
se deben de realizar més mejoras en los simuladores.

8.2. Resultados

En esta seccion listaremos los principales resultados obtenidos en el traba-
jo desarrollado en la tesis. Los resultados que reportamos son los simuladores
desarrollados, los algoritmos de simulacién disenados, y otros resultados trans-
versales.

8.2.1. Simuladores paralelos

A continuacién indicamos los modelos que fueron implementados en simula-
dores paralelos, junto a la tecnologia correspondiente utilizada. Estos simulado-
res se incluyen en el proyecto software PMCGPU [12], y estdn disponibles bajo
la licencia software GNU GPLv3. Cada simulador conforma un sub-proyecto
en si dentro de PMCGPU.

n Sistemas P reconocedores con membranas activas en CUDA.

s Una familia de sistemas P con membranas activas que resuelve SAT en
CUDA.

= Una familia de sistemas P de tejido con division celular que resuelve SAT
en CUDA.

» Sistemas PDP mediante el algoritmo DCBA, tanto en OpenMP como en
CUDA.
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8.2.2. Algoritmos de simulacion

El desarrollo de algoritmos eficientes capaces de capturar fielmente la semanti-
ca descrita del marco de modelizacién de los sistemas PDP es una tarea dificil.
Estos algoritmos deben de seleccionar reglas en el modelo de acuerdo a las pro-
babilidades asociadas, mientras mantienen la semdantica paralela y maximal.
La forma en que las reglas se seleccionan en el modelo depende de algoritmo de
simulacion empleado. Estos algoritmos deben de manejar algunas cuestiones
como la posible competicién por objetos entre las reglas. Después de compro-
bar que el algoritmo BBB tiene una desventaja relacionada con una seleccién
distorsionada de reglas, se introdujeron los siguientes algoritmos:

s Algoritmo DNDP: una primera aproximacion a solucionar el problema
del algoritmo BBB, inspirado en el algoritmo DND, y que realiza una
distribucién de objetos directa y no determinista, maximal consistente y
calculando funciones de probabilidad.

» Algoritmo DCBA: una segunda aproximacion que mejora al algoritmo
DNDP, el cual estaba sesgada hacia aquellas reglas con mayor proba-
bilidad. Este algoritmo afronta el no determinismo inherente mientras
que realiza una distribucion de recursos proporcional entre las reglas que
eventualmente compitan por ellos.

8.2.3. Simuladores en pLinguaCore

Los dos algoritmos de simulacién introducidos para los sistemas PDP,
DNDP y DCBA, han sido implementados dentro de la biblioteca pLinguaCore,
siendo parte de las nuevas caracteristicas de la versién 3.0 de dicha biblioteca.
Estas implementaciones tienen como objetivo servir para validar modelos de
sistemas PDP, asi como los correspondientes algoritmos:

= DNDP en pLinguaCore: el aspecto principal es que provee una solucién
paralela dentro de Java.

= DCBA en pLinguaCore: el aspecto principal es que mejora una fase del

algoritmo, implementando una tabla en tabla hash.

8.2.4. Recursos computacionales y licencia software

La pagina web http://sourceforge.net/p/pmcgpu provee informacion y
documentacién técnica sobre los simuladores desarrollados, junto a todo el


http://sourceforge.net/p/pmcgpu
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cédigo fuente de estos. Todo el software desarrollado en el trabajo esta dispo-
nible bajo la licencia de software libre GNU GPL [2].

De forma adicional, el desarrollo del trabajo presentado en esta tesis ha
requerido la instalacion, configuracién, administracion y mantenimiento de un
servidor GPU. Este ha sido instalado dentro de una habitacién habilitada
para tal propédsito. En ella se instald el sistema operativo Ubuntu Linux Server
edicién 10.04, y ha sido expandido con 2 tarjetas graficas NVIDIA Tesla C1060.
Ademas, se ha instalado un administrador de colas de trabajo para permitir
el acceso simultaneo de varios usuarios al servidor y sus GPUs. Una GPU se
ha asignado para depuracion y pruebas de ejecucion rapidas, mientras que la
otra para analisis de tiempo.

8.3. Conclusiones

Los sistemas P son una alternativa a la modelizaciéon de fenémenos bioldgi-
cos en el campo de la Biologia de Sistemas computacional y Dindmica de
Poblaciones, basado en el funcionamiento de las células vivas, proveyendo un
paralelismo masivo y compartimentalizado. Sin embargo, es necesario tener
simuladores eficientes con el fin de validar experimentalmente los modelos con
una alta productividad.

Las GPUs se estan consolidando como un procesador masivamente paralelo
donde los programadores pueden acelerar sus aplicaciones cientificas. Son una
buena alternativa a las CPUs para simular sistemas de membranas, dada la
naturaleza doblemente paralela que ambos (GPUs y sistemas P) presentan. Su
sistema de memoria compartida también permite realizar una sincronizacién
eficiente de la simulacién de los modelos.

El uso de la potencia y paralelismo de las GPUs para simular sistemas P es
un nuevo concepto en el desarrollo de aplicaciones para la Computacion celular
con Membranas. Las caracteristicas de la GPU pueden ayudar a los investiga-
dores a acelerar sus simulaciones usando una arquitectura paralela, escalable y
barata. Ademds, la Computacién con GPU es lo suficientemente amplia como
para adaptar los simuladores a sistemas P especificos. Por ejemplo, los sistemas
P que explotan exponencialmente su espacio de trabajo alcanzan facilmente
los limites de memoria en la GPU, pero pueden ser escalados a sistemas multi-
GPU o clusters de GPUs. Los sistemas P con comportamiento probabilistico
también son simulados en la GPU sin perder rendimiento. Las bibliotecas como
cuRAND, y la nueva cuRNG_BINOMIAL, pueden general niimeros aleatorios
a una gran velocidad.
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Sin embargo, nuestros resultados muestran que la simulacién de sistemas
P esta limitada por memoria: el rendimiento de la simulacion es relativamente
baja comparada con los recursos disponibles en la GPU. Las causas principales
son: (1) la simulacién de sistemas P requiere un alto grado de sincronizacién
(por el reloj global de los modelos, la cooperacién de reglas, la competicién
de reglas, etc.), y (2) el bajo nimero de instrucciones a ejecutar por porcién
de memoria. Este hecho restringe el diseno de los simuladores paralelos. Un
disenador debe de tener cuidado con la representacion y manejo de cada ingre-
diente del sistema P. Un paso mal dado en la programacién de la GPU puede
romper facilmente el paralelismo, y por tanto, el rendimiento.

Cabe recordar que tener simuladores flexibles afecta al rendimiento. Los
simuladores paralelos flexibles estan pensados para aprovechar el paralelismo
de los sistemas P. Si el diseno de estos sistemas no tiene un gran grado de
paralelismo, el rendimiento es por tanto reducido drasticamente. Por tanto,
cuando se trabaja con simuladores altamente flexibles, el diseno de los sistemas
P a simular debe de ser reconsiderado, de tal forma que ejecuten tantas reglas
como sean posibles de manera simultanea. En cambio, cuanto menos flexibles
sean, mas eficientes seran. Por tanto, los simuladores ad-hoc pueden ejecutarse
mas eficientemente en GPUs.

Por 1ltimo, es necesario definir nuevos algoritmos de simulacién para repro-
ducir mejor el comportamiento esperado de la computaciéon de los sistemas P.
Para sistemas PDP es muy importante alcanzar este hecho, de tan forma que
los modelos de ecosistemas puedan reproducir mejor los procesos de dindamica
de poblaciones. Ademas, los algoritmos de simulacién deben de considerar el
rendimiento con el fin de ser implementados facilmente en plataformas para-
lelas.

Podemos concluir finalmente que la llegada de los acelerados en la Compu-
tacién de Alto Rendimiento ofrece formas nuevas de desarrollar simuladores
eficientes para sistemas P.

8.4. Trabajo futuro

Este trabajo presenta los primeros intentos en la simulacién de sistemas P
usando GPUs. Por tanto, se abren nuevas lineas de investigacion para continuar
y expandir el objetivo inicial: implementar el paralelismo de los sistemas P en
plataformas de alto rendimiento. Destacamos las siguientes lineas:

= Conectar los simuladores desarrollados con librerias de simulacion: es-
to permitirda usar de manera efectiva los simuladores por la comunidad
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cientifica, requiriendo disefiar nuevos protocolos de comunicacién eficien-
tes.

s Simular otros modelos con plataformas paralelas basadas en GPUs: para
este fin habria que analizar previamente la importancia del modelo para
justificar la necesidad de simuladores paralelos.

» Mejorar los simuladores existentes: esfuerzos especiales deberian de to-
marse mejorando el uso de memoria (mediante compresiéon de datos),
adaptando la ejecucion en CUDA a arquitecturas especificas de GPUs,
ampliar la flexibilidad de los simuladores y aplicar heuristicas basadas
en los modelos.

» Mejorar los algoritmos de simulacion: a este fin habria que mejorar la
forma de reproducir la semantica, a fin de mejorar el comportamiento y
el rendimiento de los algoritmos. Por ejemplo, habria que reconsiderar la
simulacion de la aplicacién maximal y paralela.

s Usar nueva tecnologia paralela: las nuevas generaciones de tarjetas grafi-
cas (como la arquitectura NVIDIA Kepler, y las APU de AMD) ofrecen
mejoras de rendimiento que son interesantes para mejorar los simulado-
res desarrollados. De igual forma se podria analizar el escalado de los
simuladores a plataformas mas amplias como la computacién grid y en
nube.

= Fstudiar los modelos para simuladores paralelos: mas investigacion se
puede llevar a cabo con respecto a la simulacion de caracteristicas par-
ticulares de sistemas P. A fin de analizar los modelos que encajen bien
con los simuladores flexibles, se puede estudiar previamente el grado de
paralelismo del modelo con sevilla carpets. Por otro lado, seria interesan-
te definir un tipo de sistema P (sistemas GP) que su simulacién encaje
perfectamente con la GPU, y que otros modelos se puedan adaptar a este
otro facilmente.

» Modelar la GPU: una linea de investigacion tedrica seria analizar los
aspectos computacionales de la GPU mediante un modelo formal basado
en sistemas P.
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