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Abstract. The bioinformatics and the genomics work with nonstandard data-
base. The classic databases are characterized by tabular design of data set and
handling thereof by RDBMS. The genotype files are instances of non-classical
databases and are characterized by being generated as text files, with unba-
lanced data, high dimensionality and the large volume of data, among other
things. The RDBMS have not shown a great solution for the processing of such
bases and, therefore, this study is evaluating the performance of NoSQL data-
bases representing of two different data model families from testing scenarios
for handling genotype files.

Resumo. A bioinformdtica e a genomica trabalham com bases de dados fora
do padrdo tradicional ou cldssico que, por sua vez, caracterizam-se pela
organizacdo tabular e pelo tratamento destas em SGBDRs. Arquivos de
gendtipos sdo exemplos de bases de dados ndo cldssicas e sdo caracteriza-
dos por serem gerados como arquivos textos, com dados desbalanceados, com
alta dimensionalidade e por ocuparem muito espaco, entre outros aspectos. Os
SGBDRs ndo tém se mostrado uma boa solucdo para o tratamento de tais bases
e, portanto, o presente trabalho busca avaliar o desempenho relativo entre ban-
cos de dados NoSQL que representam duas familias de diferentes modelo de da-
dos, a partir de cendrios de teste para a manipulacdo de arquivos de genotipo.

1. Introducao

Uma das atividades mais complexas das pesquisas em bioinformdtica tem sido a
manipulagdo de banco de dados, que, em geral, tratam com 3 diferentes tipos de con-
juntos de dados gendmicos, quais sejam: os dados de sequenciamento ou sequéncias de
nucleotideos, também conhecidos como reads; os dados de genotipagem por marcadores
moleculares do tipo SNP ou, simplesmente, “gendtipo” ou “marcadores SNP”’; e, ainda,
os muitos arquivos de metadados dos reads e gen6tipos.
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Os genétipos com marcadores moleculares do tipo SNP, segundo [Caetano 2009],
surgiram na década passada, com as plataformas de genotipagem de marcadores mole-
culares de polimorfismo de base tnica ou single polymorphism nucleotide (SNP). No ge-
noma humano, cerca de 0,1% dos nucleotideos podem ser SNPs, segundo [Brookes 1999],
o que pode determinar, aproximadamente, 3 milhdes de SNPs por individuo, se for con-
siderada a genotipagem de todos os SNPs do genoma do individuo.

As tecnologias que permitem a “leitura” de chips de DNA para a genotipagem de
marcadores SNP, sao divididas em baixa, média e alta densidade, possibilitando a genoti-
pagem de alguns milhares de nucleotideos — p. ex., 3 mil —, até centenas de milhares, que
ultrapassam a 700 mil o ndimero de marcadores SNP genotipados em um tnico ensaio.

A reducao do custo dos servigos de genotipagem tem permitido aos projetos fa-
zerem experimentos com chips de média ou alta densidade e, pela relagao “custo x be-
neficio”, os chips de média densidade — que geram gendtipos de algumas dezenas de
milhares até mais de 100 mil marcadores SNP —, talvez sejam os mais utilizados.

Neste contexto, o presente trabalho tem como objetivo avaliar o desempenho re-
lativo dos SGBDs MongoDB e Tarantool!, que representam duas diferentes “familias” de
bancos de dados NoSQL, a partir da manipulacdo de arquivos com dados de genotipa-
gem. Para tanto, foi desenvolvido e executado um benchmark, a partir da geragao de um
arquivo de genoétipos simulados de 5 mil individuos, com 56 mil marcadores SNP para
cada individuo.

2. Consideracoes sobre bancos de dados NoSQL e trabalhos relacionados

Os sistemas de bancos de dados NoSQL, ou “not-only SQL”, surgiram para atender as
necessidades da computagdo cientifica e de novos paradigmas, tais como, big data e data
science, assim como, uma alternativa para os problemas de escalabilidade em armazena-
mento, paralelismo e gestao de grandes volumes de dados ndo estruturados, comuns na
manipulacao de bases de dados de geno6tipos.

[Edlich 2016] lista cerca de 12 modelos ou “familias” de bancos de da-
dos NoSQL, sendo os sistemas baseados “em colunas” (column family database ou
wide column store), “em documentos” (document store), “em chave-valor” (key-value
ou tuple store) e “em grafos” (graph databases) os mais utilizados ou referencia-
dos, como pode ser visto em [Hecht and Jablonski 2011], [Li and Manoharan 2013],
[Veronika Abramova; Jorge Bernardino and Pedro Furtado 2014] e [Aniceto et al. 2015].

Para este trabalho foram utilizados os bancos de dados MongoDB e Tarantool que
representam, respectivamente, os SGBDs baseados em documentos e chave-valor. Além
de serem utilizados em diversos trabalhos relacionados, como os citados anteriormente.

3. O experimento e seus materiais e métodos

O experimento baseou-se no desenvolvimento e na execucdo de um benchmark com o uso
do Yahoo! Cloud Serving Benchmark (YCSB) 0.7, descrito em [Cooper et al. 2010], o
qual é amplamente utilizado para a comparacao e avaliacao de desempenho de SGBDs.
Seu ambiente de execugdo utilizou os SGBDs MongoDB 3.2.3 e Tarantool 1.6.8, em suas
configuracdes padrdes, com Debian 7.0 em um hardware de 16 GB de memoéria RAM.

'Informagdes sobre MongoDB e Tarantool em [MongoDB, Inc. 2016] e [Mail.Ru Group 2016].



O YCSB ¢é composto de um gerador de dados e um conjunto de testes de desem-
penho para avaliar operacdes de leitura, inser¢do, atualizacio etc.. Cada um dos cendrios
de teste € associado a uma workload, ou “carga de trabalho”, e € definido por um con-
junto de caracteristicas, como, p. ex., a porcentagem de operacOes de leitura/atualizacao,
o ndmero total de transacdes ou o nimero de registros da workload. O conjunto padrao
de workloads do YCSB nao atendeu as exigéncias do experimento a ser realizado, por
nao reproduzir as caracteristicas de um arquivo de genotipo. Assim, o primeiro passo do
experimento foi a criacdo de uma workload personalizada, simulando uma populacao de
5 mil individuos genotipados e, cada individuo, com um gendétipo hipotético de 56 mil
marcadores. O que gerou uma carga de 5 mil registros, com 56 mil campos por registro e
1 byte por cada campo.

O passo seguinte consistia na criacdo do banco de dados, no ambiente do YCSB,
para cada um dos SGBDs utilizados e, o terceiro passo, na execu¢ao das operagdes dos
cendrios de teste em cada SGBD e na recuperagao dos resultados para andlise.

Houve, ainda, a necessidade de se definir as operacdes a serem executadas nos
testes, pois, pela natureza dos trabalhos com arquivos de genodtipo, operagdes de edi¢ao
e insercdo sdo pouco relevantes. Para tais arquivos, os desempenhos de leitura e/ou
atualizacdo aliados a escalabilidade s@o mais importantes e mais proximos de situacoes
relevantes ao contexto dos mesmos. Portanto, no terceiro passo, o experimento foi divi-
dido em duas etapas, os cendrios C1, com as operagdes de carga e inser¢do, e C2, com as
operagOes de leitura e atualizacao.

4. Resultados e analise do experimento

A Tabela 1 apresenta o resultado do benchmark entre os bancos de dados MongoDB e
Tarantool, nas duas etapas do experimento.

Tabela 1. Resultado do benchmark entre os sistemas MongoDB e Tarantool.

Cl1 c2
tempo de exec.  throughput  des. relativo tempo de exec.  throughput  des. relativo
ms op/s % ms op/s %
MongoDB 272.229,0 18,37 111,13 152.252,0 65,60 1,84
Tarantool 302.449.,0 16,53 89,98 2.802,1 3.568,75 5440,17

Para C1 foram executadas 5 mil operacdes de inser¢do, para os 5 mil regis-
tros da workload, quando o MongoDB obteve um desempenho ligeiramente superior
ao Tarantool, explicado pelo throughput. Como consequéncia, o tempo de execuciao do
MongoDB foi pouco superior a 4,5 minutos e o do Tarantool pouco superior a 5 minutos.

A execucgdo de C2 consistia em 10 mil operacdes divididas uniformemente en-
tre operagdes de leitura e atualizacdo. O resultado para C2 mostrou-se diferente, pois
enquanto o tempo de execucdo do MongoDB foi pouco superior a 2,5 minutos, o do
Tarantool, ndo chegou a 3 segundos, o que, também, pode ser explicado pelo throughput.

O desempenho relativo foi tomado com base no throughput dos cenérios do ex-
perimento e, pela andlise de C1, MongoDB mostrou-se mais eficiente e cerca de 11%
mais rapido do que Tarantool, que, por sua vez, nao chegou a 90% do resultado obtido
pelo MongoDB. Todavia, mediante a C2, o resultado se inverte e 0 MongoDB tem um



desempenho inferior a 2%, se comparado ao desempenho do Tarantool que, por sua vez,
apresentou um desempenho marcante, sendo mais de 5400 vezes mais rdpido do que o
MongoDB.

5. Conclusao

O tratamento adequado de arquivos de genotipos por uma solucido de banco de dados é
de grande importancia para projetos em bionformatica e gendmica e, notadamente, os
recursos classicos supridos por SGBDRs ndo cumprem esta tarefa.

A andlise dos resultados permite concluir que, para armazenamento, leitura e
atualizagdo de arquivos de gendtipos, o uso de um banco de dados NoSQL, como o
Tarantool, deve ser considerado, se comparado a sistemas com modelo de dados base-
ados em documentos, como € o caso do MongoDB.

A partir desta conclusdo, devem ser apreciadas em investigacdes futuras (i) a
hipétese de que bancos de dados NoSQL, com modelos de dados baseados em chave-
valor, apresentam desempenho superior em relagdo a bancos de dados NoSQL com ou-
tros modelos de dados, para arquivos de genétipo; e (ii) a complementacao da abordagem
utilizada nos experimentos deste trabalho com cenarios que avaliem escalabilidade em
bancos de dados NoSQL.
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