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    “We can only see a short distance ahead, but we can see plenty there that needs to be done.”
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    nota prévia




    Este livro resulta da compilação e da reelaboração de uma série de textos que vêm sendo escritos desde 2014 para a disciplina “Introdução à Bioinformática” que é voltada primariamente para estudantes de cursos da grande área de Ciências Biológicas e é oferecida dentro do conjunto de disciplinas optativas para os cursos de licenciatura e bacharelado em Ciências Biológicas no Instituto de Biociências da Universidade de São Paulo. Ao contrário de alguns textos introdutórios de Bioinformática que dedicam um certo espaço para a revisão de conceitos biológicos, a presente obra aborda aspectos muito básicos da computação eletrônica que normalmente não são apresentados em textos semelhantes. Tentamos fazer que os aspectos mais básicos da computação eletrônica ficassem acessíveis aos estudantes e profissionais oriundos das áreas biológicas.




    Esperamos que esta obra seja aproveitada por estudantes que têm interesse no tema e se dispõem a responder questões referentes ao assunto bem como a receber críticas e sugestões que certamente serão aproveitadas em edições futuras. Bons estudos!




    Os autores
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    O QUE É BIOINFORMÁTICA?




    As ciências abrangem uma quantidade de assuntos tão vasta que é necessária a sua subdivisão, sem que ela implique a ausência de inter-relações e interdependências entre seus campos, áreas, subáreas, especialidades e qualquer outras subdivisões. A Bioinformática pode ser situada precisamente onde existem essas relações pois abrange conhecimentos e habilidades de campos do conhecimento tão distantes como as Ciências Exatas e as Ciências Biológicas. Além disso, a definição do escopo da Bioinformática não é uma questão fechada. Segundo alguns autores, a Bioinformática abrange as aplicações da Informática em um conjunto restrito das Ciências Biológicas, em especial nas questões relacionadas com Biologia e evolução molecular, Biologia Estrutural no nível molecular, Genética, Genômica e suas derivações (Transcriptômica, Proteômica etc.). Segundo outra concepção, mais inclusiva, a Bioinformática poderia ser entendida como sinônimo da Biologia Computacional, o que compreenderia toda e qualquer aplicação de computadores sobre qualquer área da Biologia. Nesta obra, adotaremos a definição menos abrangente, exclusivamente com a finalidade de não nos estendermos ad libitum e porque são essas as aplicações com as quais temos maior familiaridade. Para ficar bem claro, não somos, por esses motivos, sectários com relação à posição adotada.




    Para entendermos melhor o conceito de “Bioinformática” e nos aprofundarmos quanto ao seu escopo, precisamos compreender primeiramente o significado de “Informática”. Se analisarmos as várias definições disponíveis para o termo, encontramos que ele evoluiu independentemente, a partir do alemão Informatik, termo cunhado por Karl Steinbuch em 1957, que tinha o sentido original de ser sinônimo às Ciências da Computação, ou do francês informatique, palavra sintética proposta por Philippe Dreyfus, em 1962, a partir da contração do prefixo da palavra francesa information com o sufixo de automatique.1 Informática, dentro da acepção herdada do francês é, portanto, a área que estuda o tratamento automático da informação. Do ponto de vista mais formal, na interface entre a Matemática, a Engenharia e a Ciência das Comunicações, a teoria da informação foi elaborada e trata da maneira como a informação pode ser transmitida, armazenada e processada. Essa teoria tem um caráter eminentemente matemático, baseando-se em lemas, teoremas e suas demonstrações formais. Os desenvolvimentos iniciais da teoria da informação são creditados ao engenheiro e matemático norte-americano Claude E. Shannon (1916-2001), com a publicação de seu artigo intitulado A mathematical theory of communication, em 1948,2 que depois foi estendido em um livro publicado em 1949.3 Foi nessas obras que foi empregada, pela primeira vez, a grafia da menor unidade de informação, o bit (contração de binary e digit, dígito binário). O conceito de bit, no entanto, já vinha sendo empregado há muito mais tempo, pois seu uso já estava implícito no sistema de cartões perfurados, que foram primeiramente empregados em teares (dispositivos para fabricação de tecidos) no século XVIII, como aquele desenvolvido pelo inventor de teares Joseph Marie Jacquard.4 Nesses teares, os padrões gerados nos tecidos poderiam ser programados pela perfuração de cartões que, fisicamente, impediriam ou não a passagem de agulhas conforme cada um dos entrelaçamentos que são formados em cada passagem transversal das linhas na fabricação de tecidos (Figura 1.1). A existência de tipos diferentes de entrelaçamentos, que poderiam envolver fios de cores diferentes, pode produzir desenhos que poderiam ser modificados pela substituição dos cartões perfurados, sem que se precisasse fazer modificações no ferramental dos teares.




    Evidentemente os teares não são máquinas que foram desenvolvidas para solucionar problemas, mas os computadores, dispositivos dedicados à computação propriamente dita, que é a ciência da resolução de problemas, foram desenvolvidos com essa finalidade. Atualmente o uso de computadores é tão difundido que é bastante provável que se conte às dezenas a quantidade de dispositivos dotados de microprocessadores que existem em uma residência ou escritório. Com a transmissão de dados padrão 5G, a “internet das coisas” e a consequente aplicação de inteligência artificial em incontáveis dispositivos que se avizinha, esse número crescerá muito mais.
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      Figura 1.1 Esquema de perfuração de cartões do tear de Jacquard.5 Fonte: Autores.


    




    Restringindo a história do desenvolvimento dos computadores àqueles puramente eletrônicos, não há dúvida de que houve um avanço espetacular nessa área durante a primeira metade da década de 1940. Isso foi motivado principalmente pelos esforços realizados durante a Segunda Guerra Mundial (1939-1945). Matemáticos, cientistas e engenheiros, que foram consultados por militares durante essa época, apresentaram soluções tecnológicas que contribuíam com aquilo que ocorria nos campos de batalha. Uma das frentes desenvolveu-se no sentido de aprimorar, tanto em precisão como em velocidade, cálculos matemáticos envolvidos em navegação, balística, meteorologia etc., áreas evidentemente relacionadas com operações militares. Outra frente dizia respeito à interceptação de informação dos adversários que tentavam ocultar suas transmissões escritas ou radiofônicas com diversos tipos de códigos criptográficos. Curiosamente, Konrad Zuse (1910-1995), um engenheiro alemão, conseguiu a produção integral de um computador eletromecânico durante essa guerra, mas que não teve qualquer aplicação militar. A ele pode ser atribuída, portanto, a invenção do primeiro computador eletromecânico.6




    A história da teoria da computação relaciona-se intimamente com o desenvolvimento dos computadores estritamente eletrônicos. Foi na década de 1930 que começaram os desenvolvimentos teóricos importantes para essa área. Dentro da engenharia eletrônica, começaram a ser projetados circuitos eletrônicos que possibilitariam a fabricação de computadores. Em 1937, o mesmo Shannon, que depois desenvolveu a teoria da informação, propôs, em sua dissertação de mestrado no MIT, desenhos de circuitos eletrônicos que possibilitavam a computação de dados.7 Dada a natureza eminentemente colaborativa no desenvolvimento dos computadores eletrônicos durante a Segunda Guerra Mundial, não é fácil se atribuir nominalmente a invenção do computador puramente eletrônico. Entretanto, dentro de uma perspectiva mais científica que tecnológica, destacaram-se, nessa empreitada, os matemáticos Alan Turing (inglês, 1912-1954) e John von Neumann (húngaro, 1903-1957). Estes dois teóricos desenvolveram aquilo que seria considerada como a base da teoria da computação. Turing explorou teoricamente a questão da computabilidade de um problema por máquinas de processamento digital. Von Neumann deu um passo importante na disseminação dos computadores propondo uma arquitetura, empregada até hoje, onde os programas seriam armazenados da mesma maneira que os dados, possibilitando, portanto, que a programação dos computadores se tornasse independente da reconfiguração dos circuitos eletrônicos através da reconexão de cabos como acontecia em uma central telefônica antiga.




    Depois das aplicações prioritariamente militares, os computadores eletrônicos passaram a ser usados em aplicações civis. A primeira utilização civil de um computador eletrônico digital, com válvulas, foi no censo de 1951, nos EUA. Na própria década de 1950, já haviam sido publicados artigos relacionados com Biologia que empregaram computadores eletrônicos digitais (sobre reconhecimento de padrões,8 sobre simulação de deriva genética9 e sobre análise de populações de Drosophila melanogaster,10 por exemplo).




    Nas áreas biológicas existe uma grande profusão de fenômenos que envolvem fluxo e processamento da informação. Como exemplo óbvio temos o fluxo clássico de informações, que ocorre em todas as células dos seres vivos, que parte do DNA, passa pelo RNA e termina nas proteínas. Há, entretanto, muitos outros fluxos de informação, tais como as redes de expressão gênica, redes de regulação metabólica, as informações genéticas que são transmitidas de geração para geração e que, numa escala maior, resultam na informação que é passada e modificada de espécies para espécies ao longo da evolução.




    Podemos considerar a Bioinformática como uma ciência?




    Para essa questão também não há uma única resposta. Como vimos, as Ciências da Computação abrangem uma série de questões científicas bastante diversas. No entanto, algumas questões que podem ser abordadas pela Informática foram inspiradas por problemas originados das áreas biológicas. Por exemplo, John von Neumann, um dos pioneiros das Ciências da Computação, ao se interessar pela questão da possibilidade de que máquinas venham a se autorreplicar, assim como fazem os seres vivos, lançou a base de todo um ramo de computação atualmente conhecidos como autômatos celulares. John Holland, um engenheiro que trabalhava na IBM, estabeleceu os fundamentos dos algoritmos genéticos, programas computacionais que são otimizados de maneira análoga às adaptações darwinianas, por meio de processos tais como mutação, recombinação e seleção natural. Os grafos são estruturas que resultam de pontos interconectados de acordo com diversas possibilidades. Os grafos podem representar situações que remetem a problemas que podem ser solucionados computacionalmente. Um desses problemas refere-se à escolha de caminhos que conectam os pontos que necessitam de algum tipo de otimização (tempo, distância etc.). Quando usamos, por exemplo, um aplicativo de navegação para fugir de tráfego pesado em uma cidade, ele usa um algoritmo que executa uma procura em um grafo, onde as ruas, avenidas etc. são representadas pelas conexões, e os pontos representam os cruzamentos.




    As formigas, quando percorrem trilhas, deixam um rastro de feromônio (ácido fórmico) que faz com que os caminhos mais percorridos sejam aqueles preferencialmente utilizados pelas demais formigas. Um dos métodos para que se procure o melhor caminho em meio a um congestionamento pode usar a mesma estratégia usada pelas formigas, com o uso de um feromônio virtual em substituição àquilo que seria a concentração de ácido fórmico. Esses tipos de computação têm sido classificados sob o epíteto de “computação bio-inspirada”.




    A Bioinformática, no entanto, não é isso. Poderíamos definir a Bioinformática como a outra via da computação bio-inspirada. É a informática aplicada às áreas biológicas. Nesse sentido, a Bioinformática não pode ser considerada como uma área da ciência propriamente dita, mas sim como a aplicação do conhecimento obtido em uma área em outra. Um fato interessante é que se emprega corriqueiramente a computação bio-inspirada em Bioinformática, por exemplo, no uso de algoritmos genéticos em problemas genéticos!




    Genômica e outras “-ômicas”




    A Genômica pode ser considerada como oficialmente “inaugurada” quando o primeiro genoma completo de um ser vivo teve toda a sequência de seus monômeros desvendada. Isso aconteceu em 1976, quando a sequência do RNA genômico de um vírus (bacteriófago MS2) foi publicada.11 Como não existe consenso sobre os vírus serem considerados como seres vivos propriamente ditos, já que são parasitas obrigatórios, cabe também anotar a data da publicação do sequenciamento do primeiro genoma (de DNA, no caso) de um ser vivo de vida livre, a bactéria Haemophilus influenzae, em 1995.12




    Os métodos de obtenção da informação sobre as sequências de monômeros de DNA ou RNA têm natureza química ou bioquímica. Entretanto, para se chegar à sequência do genoma total, em especial dos organismos mais complexos, não se pôde prescindir do emprego de computadores. Isso também é válido para as etapas subsequentes da Genômica, que envolvem a anotação das sequências do genoma. A anotação de um genoma consiste na atribuição dos papéis exercidos por determinados trechos das sequências de nucleotídeos, por exemplo, se é transcrito, traduzido, se faz parte de uma região reguladora, promotora, sinalizadora etc.




    Assim, podemos falar que a Genômica é uma ciência que necessariamente contém elementos de Bioinformática. Essa dependência intrínseca da Bioinformática permeia outras áreas derivadas afins, tais como a Transcriptômica (estudo daquilo que é transcrito, ou seja, do conjunto de moléculas de RNA que é sintetizado nas células a partir do molde do genoma), a Proteômica (do estudo de proteínas e polipeptídeos que são sintetizados a partir da informação contida no RNA presente nas células com a interpretação de algum código genético) e a Metabolômica (estudo do conjunto das vias metabólicas – catabólicas e anabólicas – que existem nos tecidos dos seres vivos). Essas derivações da Genômica são aquelas mais empregadas, mas existem outras que também integram ferramentas bioinformáticas específicas.




    Leis da Bioinformática




    Existe todo um campo da Epistemologia (estudo do conhecimento) que, entre outras atribuições, procura delimitar a Ciência, ou seja, estabelecer aquilo que poderia ser considerado como científico ou não. Não existe um consenso amplo sobre a questão da delimitação em Ciência, tratando-se, portanto, de uma área ativa das discussões de natureza epistemológica. Entretanto, a busca de leis da natureza é, sem dúvida, central à atribuição do status de Ciência a uma determinada área. Uma das posições extremadas a respeito da caracterização de uma atividade como científica postula que somente podemos considerar como Ciência a procura e o estabelecimento de leis naturais. Se formos pesquisar sobre a questão da existência de leis da própria Bioinformática, será muito difícil que haja alguma lei que esteja situada completamente nessa interface. Existem, no entanto, leis que foram estabelecidas depois da aplicação de ferramentas da Bioinformática em dados de natureza biológica. Por exemplo: “As estruturas das macromoléculas evoluem muito mais lentamente que as sequências de monômeros que constituem tais macromoléculas”. Essa lei, embora amplamente verificada e bastante consagrada, decorre de fenômenos que acontecem dentro dos domínios da Bioquímica, da Biologia Molecular e da evolução biológica no nível molecular.




    Assim, podemos concluir que a Bioinformática somente pode ser considerada como uma Ciência autônoma se empregarmos definições mais abrangentes de Ciência, mas isso aumenta o risco de classificarmos outros tipos de atividades também como ciências, incluindo aquelas classificadas como pseudociências. Assim, para agirmos de forma mais conservadora, podemos classificar a Bioinformática como um programa metodológico de pesquisas. Isso evidentemente não diminui a importância dessa atividade.




    A Bioinformática, a Biologia de Sistemas e a Biologia Sintética.




    As Ciências Biológicas, no século XXI, estão experimentando um processo de refluxo. A abordagem analítica, na qual “análise” significa “divisão das partes”, dos fenômenos biológicos obteve um sucesso estrondoso durante os séculos XVIII, XIX e XX. Como abordagem analítica entendemos a sua real acepção da palavra: análise significa o estudo das partes, ou seja, dos componentes de um sistema. Na biologia molecular, o ápice da abordagem analítica é o conhecimento de cada molécula que faz parte de cada estrutura de cada célula e de cada tecido. Quando o projeto que pretendia conhecer a sequência completa do genoma humano foi lançado em 1989, houve pesquisadores que entusiasticamente proclamavam que esse conhecimento equivaleria à leitura “do livro da vida” e que isso seria uma panaceia para o conhecimento de causas últimas de doenças, bem como indicações claras para possibilidades de tratamento ou prevenção delas. Tamanho otimismo, no entanto, verificou-se depois como extremamente exagerado.




    Embora esse conhecimento tenha lançado bases sólidas para pesquisas subsequentes, ele esteve muito longe de ser um fim nele mesmo. Podemos considerar a consecução do projeto genoma humano como um ponto de inflexão exatamente do ápice da abordagem analítica para uma abordagem mais integrativa. É aí que se insere, em primeiro lugar, a biologia de sistemas. Em uma perspectiva holística, bem diferente da perspectiva reducionista, um sistema não é a simples soma dos componentes, mas também das interações que existem entre essas partes que são responsáveis pelas propriedades emergentes dos sistemas. É essa a ênfase da biologia de sistemas. Em um nível mais além, temos a Biologia Sintética, que é a proposta de construir novos organismos, seja a partir “do zero”, seja de modificações bastante profundas em organismos que já existem. Tanto a Biologia de Sistemas como a Biologia Sintética, dada a imensa complexidade inerente dos sistemas biológicos, exigem contrapartidas fundamentais da Bioinformática, e é daí que são esperados os progressos mais contundentes em um futuro mais próximo.
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    COMO FUNCIONA UM COMPUTADOR ELETRÔNICO DIGITAL?




    Um computador é um dispositivo que faz cálculos, executa instruções definidas e resolve problemas. Por ser eletrônico, funciona com o deslocamento de elétrons em circuitos e, por ser digital, as correntes passam ou não passam, enquanto, em um computador analógico, em contraposição ao digital, pode haver variação contínua de voltagem ou corrente. Atualmente os circuitos analógicos são restritos aos dispositivos de digitalização, que fazem a transformação do sinal analógico (que tem variação idealmente contínua) para o armazenamento da informação digital, como câmeras fotográficas digitais ou placas de som acopladas a microfones. A base do funcionamento de um computador é o transistor, dispositivo com três polos. No transistor, pode haver ou não passagem de corrente elétrica entre dois dos polos, o que é determinado pela existência de carga elétrica no terceiro polo. Existem variações nos transistores, mas o fato de que eles podem agir em uma cadeia liga-desliga é a propriedade que é importante para a existência de computadores eletrônicos digitais. Um transistor pode ser esquematizado conforme se mostra na Figura 2.1.
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      Figura 2.1 Esquema de um transistor. A seta indica a passagem de corrente de C para E, que acontece quando há carga elétrica em B, mas que, quando B não tem carga, não há a passagem de corrente elétrica. Esse dispositivo funciona como um interruptor de corrente sem qualquer parte móvel. Fonte: Autores.


    




    Por causa das propriedades dos transistores, eles podem ser usados como chaves liga-desliga com a vantagem de que eles não têm partes móveis, como os relés. Essa propriedade, além de evitar o desgaste inerente à existência de partes móveis, possibilita grandes velocidades.




    Processador




    Um processador eletrônico digital é um circuito constituído por uma série de transistores que podem executar operações lógicas e matemáticas. Na Figura 2.2 temos exemplos de três circuitos lógicos simples: a porta AND, a porta OR e a porta NOT, que significam “e”, “ou” e “não”, respectivamente.
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      Figura 2.2 Portas lógicas AND, OR e NOT. Acima, estão os circuitos eletrônicos (simplificados) das portas lógicas correspondentes. No meio, os símbolos dessas portas usados em circuitos de maior complexidade. Abaixo, estão as tabelas-verdade de cada uma das portas mostradas. Fonte: Autores.


    




    A lógica dos componentes eletrônicos segue a chamada lógica booleana, que se refere ao matemático e filósofo inglês George Boole (1815-1864), que lançou as bases desse sistema lógico. A lógica do computador pode não equivaler à lógica que empregamos no dia a dia. Por exemplo, na porta lógica “OR”, que significa “ou”, se qualquer uma das duas chaves liga-desliga do circuito estiver ligada, a corrente passará, pois os transistores estão montados em paralelo. O mesmo ocorrerá se ambas estiverem ligadas. Somente não haverá corrente se as duas chaves estiverem desligadas. Na lógica do senso comum, o “ou”, às vezes significa outra situação. Por exemplo, existem situações em que “ou” implica situações mutuamente exclusivas, tal como “iremos sair antes ou depois do meio-dia?”. Neste caso não existe a possibilidade de sair antes e depois do meio-dia simultaneamente. Felizmente, existe a possibilidade de se construir circuitos para situações semelhantes. Nesse caso, empregaríamos o circuito chamado XOR, de “exclusive OR”, que significa “OU exclusivo”. As únicas possibilidades “aceitas” seriam sair antes ou depois do meio-dia (Figura 2.3).




    

      [image: Imagem]



      Figura 2.3 Porta XOR (ou exclusivo). Diagrama simplificado (que emprega diagramas de circuitos eletrônicos já mostrados anteriormente), símbolo e tabela verdade. Fonte: Autores.


    




    Para evitar qualquer ambiguidade no emprego de operações lógicas, por conta de uma possível falta de equivalência entre a lógica booleana e a lógica do senso comum, recomenda-se a consulta da tabela verdade das operações. Isso é especialmente importante quando existem operações encadeadas que podem resultar em absurdos lógicos, mas que são executadas normalmente pelos computadores se forem mal programadas. Para ilustrar esse aspecto, existe uma piada que circula nos meios nerds mais ou menos assim: uma mulher, casada com um cientista da computação, depois do trabalho de parto, quando o obstetra entrega a criança para o marido, pergunta: “Meu bem, é menino ou é menina?”. Ele imediatamente responde: “Sim”.




    Na Figura 2.4 há um circuito que executa uma operação aritmética, de soma, que é bem mais complexa. Os circuitos apresentados fazem operações em que entram dois bits, e a saída é de um bit (dois no caso da adição se considerarmos a informação binária “vai um”).
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      Figura 2.4 Esquema mostrando a maneira como uma soma é executada eletronicamente, usando os símbolos correspondentes aos circuitos da Figura 2.2. Na tabela verdade mostrada abaixo, considera-se a entrada “vai um” como estando sempre em 0. Fonte: Autores.


    




    As operações aqui esquematizadas na forma de circuitos eletrônicos servem, no entanto, somente para operações de um bit ou de um par de bits. Um computador que processa somente um bit tem muito pouca utilidade. Para ser verdadeiramente prático, um processador deve ser capaz de processar números maiores de bits.




    Por exemplo, para fazer somas com números de até 4 bits (de 0000 até 1111, que equivale, em decimal a 8 + 4 + 2 + 1 = 15), basta encadear 4 circuitos de soma como aquele mostrado na Figura 4. Isso está mostrado na Figura 2.5.




    Os primeiros microcomputadores comerciais lançados na década de 1980 possuíam processadores que faziam operações com 8 bits. Pouco mais tarde, foram produzidos processadores de 16 bits. Atualmente, embora haja muitos computadores que possuam processadores de 32 bits, a tendência é de que se estabilize em processadores de 64 bits, mas isso pode mudar com o tempo.




    

      [image: Imagem]



      Figura 2.5 Circuito que pode fazer soma de números de até 4 bits. Cada caixa equivale a um circuito, como aquele mostrado na Figura 2.4, E A, E B, E V1 significam, respectivamente, Entrada A, Entrada B e Entrada “Vai um”. A saída “vai 1” serve para se verificar se houve estouro na adição (que resultaria em um número maior que 15). Fonte: Autores.


    




    Dentro de um processador, estão todos os circuitos necessários para se fazer processamento, como aqueles que já vimos, os circuitos lógicos e de soma. Além desses circuitos, há necessidade de outros, como para outras operações lógicas, aritméticas e de controle de fluxo (instruções que poderiam ser traduzidas como “se encontrar essa situação, passe a fazer tal tarefa”, ou “execute tantas vezes esse conjunto de tarefas”, ou “execute as tarefas a seguir até que uma certa condição passe a ocorrer”). Cada instrução corresponde a uma combinação de circuitos eletrônicos.




    A quantidade de transistores que podem ser incluídos em um único circuito eletrônico tem crescido de forma acelerada. Nos fins da década de 1980, esse número passou de 1 milhão de componentes; em 2010, ultrapassou a barreira de 1 bilhão e continua crescendo. Entretanto esse número cresce agora mais pelo incremento do número de núcleos (processadores) do que pelo número de componentes eletrônicos. Um processador somente pode executar uma instrução por vez. Como os processadores atuais são muitíssimo rápidos, eles executam instruções de muitas tarefas, alternando-as, mas dando a impressão que as estão executando simultaneamente. No entanto, com processadores múltiplos (multicore, por exemplo), a simultaneidade de execução de tarefas passa a ser real. Entretanto, para que os programas possam fazer uso de fato dessa crescente capacidade de processamento em paralelo, é necessário que os programas de computador sejam projetados de forma adequada para usar essa capacidade, ou seja, eles precisam ser “paralelizados”. Felizmente, na área de Bioinformática, já existem diversos programas paralelizados, ou seja, cujos códigos levam em conta a presença de vários processadores e tiram proveito da situação.




    Memória




    A memória de um computador eletrônico digital evidentemente é também digital e pode “armazenar” temporária ou permanentemente a propriedade de transmitir ou não a corrente elétrica. Assim, da mesma forma que o processamento pode ser constituído de um circuito com transistores, a memória também pode sê-lo. Do ponto de vista prático, existem dois tipos de memória: aquela que dura apenas enquanto existe corrente elétrica e aquela duradoura. Do ponto de vista do hardware, existem várias maneiras de preservar um estado (deixa passar corrente/não deixa). As primeiras memórias eletrônicas datam da década de 1940 e eram constituídas por válvulas eletrônicas. Atualmente as memórias são baseadas em transistores. A memória que é acessada diretamente é conhecida como memória RAM (random access memory). Embora random signifique “aleatório”, não implica que a memória seja sorteada ao acaso, mas que pode ser acessada diretamente sem ter que o sistema tenha que acessar as posições anteriores, por contraposição a uma memória em série, que ocorre, por exemplo, em fitas magnéticas. Como analogia, podemos pensar em acionar um canal de TV com o seu controle remoto. O acionamento da tecla (<canais>, tecla favorita daqueles que, como eu, gostam de “zapear”) faz com que vejamos canais um em seguida ao outro, até acharmos o canal que desejamos. Isso é equivalente ao acesso a uma memória em série. Usando o teclado numérico do controle remoto da TV, entretanto, podemos acionar o canal que desejamos diretamente, sem que tenhamos que passar pelos anteriores ou posteriores. A memória RAM tem tido um crescimento de capacidade exponencial, mas isso não significa que não haja limites. Um dos limites diz respeito ao número de bits de endereço disponível no processador. Um processador com memória endereçável de 16 bits pode acessar 216 endereços diferentes (65.536). Com 32 bits, esse número vai a 232 = 4.294.967.296 endereços. Com 64 bits, podemos ter 1,8x1019 endereços (~18 quintilhões).
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