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SUMARIO

- Introducao ao R
¢ O que é o R? Por que usar R? E por que utiliza-lo em ambientes HPC?

- Carregar o moédulo R no supercomputador (Santos Dumont, SD)
¢ Instalar um pacote R no SD. Submetendo um script para o SD

- Familia apply

- Pacotes de paralelismo no R

¢ Analogos a famila apply (parallel, snow)
¢ foreach e seus backends paralelos (foreach, doParallel, doSnow)

-> Benchmark

y

Melhorando o cédigo R, boas praticas
- Estudo de caso: Paralelismo de tarefas

¢ "Machine Learning" e Model-R

- Consideracoes finais



AVISOS

- Horario do curso:
- Inicio: 14:30
- Final: 18:30
- Clonar repositério do curso:

- git clone https://github.com/Micaella/R HPC




SUPERCOMPUTADOR SANTOS DUMONT




0 SUPERCOMPUTADOR SANTOS DUMONT

- MoBull - solu¢ao para datacenter baseada em containers
- Plug & Boot

- 2 containers com 28 racks 42U

_ Ar‘quitetur‘a de cluster de pr‘opc')sito ger-.al Supercomputador Santos Dumont, LNCC, Petrépolis.

O Santos Dumont possui 18.144 nucleos de CPU, distribuidos em 756 nds computacionais

v Thin nodes:
0 504 nés totalizando 12.096 nucleos de CPU
O 64 GB de meméria RAM por né

v Hybrid nodes:
O 252 nés totalizando 6.048 nucleos de CPU
O 64 GB de meméria RAM por nod
0 Aceleradores do tipo Nvidia K40 (GPU) e Intel Xeon Phi 7120

v Fat node (MESCA):
o 1 né totalizando 240 nucleos de processamento
O 6 TB de memdéria RAM



0 SUPERCOMPUTADOR SANTOS DUMONT

- Com o upgrade o Santos Dumont ganhou 2 novos moduloS:  supercomputador Santos Dumont, LNCC, Petrépolis.

v1x Célula Sequana X1000 CPU

vTotal: 282 nodes

vCada node possui:

v2x Intel Xeon Gold 6252 (24c @ 2.1Gz)
v'384Gb ou 768Gb de RAM

v1x 960GB SSD.

v1x Infiniband EDR;

v1x GbE for Management

v1x Célula Sequana X1000 GPU

vTotal: 94 nodes

vCada node possui:

v'2x Intel Xeon Gold 6252 (24c @ 2.1Gz)
Vv 384Gb de RAM

v4x NVIDIA Volta V100 GPU

v1x 960GB SSD.

v1x Infiniband EDR;

v1x GbE for Management



CURSOS - EDICAD VERAD £ INVERNO

As inscricdes nas atividades dos eventos do Programa de Verdo 2021 acontecerdo no periodo de 01 de

dezembro de 2020 a 05 de janeiro de 2021 na aba Incricdes.

Calendario dos Eventos do Programa de Verao 2021

Escola do Supercomputador SDumeont

VIl Encontro de Modelagem Matematica do Crescimento Tumoral

Jornada em Ciéncia de Dados

XIV Encontro Académico de Modelagem Computacional

Jornada de Iniciacdo Cientifica e Tecnologica

Minicursos Avulsos (ndo estdo associados a nenhum dos eventos acima)

11 a 22 de janeiro de 2021

25 a 29 de janeiro de 2021

01 a 05 de fevereiro de 2021

08 a 11 de fevereiro de 2021

11 de fevereiro de 2021

25 de janeiro a 05 de fevereiro de 2021

Escola Supercomputador

—
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SUPERCOMPUTADOR SD - SUBMISSAQ DE PROPOSTAS

> C @& secffe | https://sdumont.Incc.br Qv B » O 9 P 1A :
i1 Apps WM Acadetw i emic @@ LinguagemProc [ Viagem [ Systems Biology W Bookmarks <, CEBW (J QubesOS B Other bookmarks

BRAZIL Services Participate Information access Legislation Information channels
MCTI | LNCC

SDumont

Sistema de Computacao Petafiopica do SINAPAD

Chamada ABERTA! A Maquina~ Programas de Alocacao Cursos & Suporte ~ Projetos ~ Comités







0 QuEEORT

-

Desenvolvido a partir da linguagem S pelos estatisticos Ross Ihaka e
Robert Gentleman da Universidade de Auckland (Nova Zelandia) em 1995

Objetivo inicial era desenvolver um programa estatistico de dominio
publico, ou seja, com o cdédigo aberto e disponivel para toda comunidade
(Free Software Foundation’s GNU General Public License - GPL)

Atualmente, o R é muito mais do que um ambiente estatistico...
€ Linguagem interpretdvel e de proposito geral
€ Uma das linguagens mais utilizadas em "Big Data"

Fornece uma saida minima e armazena o resultado em um objeto que pode
ser integrado a outras funcoes

€ Encadeamento de tarefas



POR QUE USAR 0 R?

Além da vantagem de software livre, o R também apresenta:

Multiplataforma (Linux, macOS, Windows, ..)
Manipulacao de dados eficaz e facilidade de armazenamento

Uma série de operadores para calculos com arranjos, especialmente
matrizes

Extensa, coerente e integrada cole¢ao de ferramentas intermediarias
para analise de dados

Instala¢bes graficas para analises de dados e exibig¢ao tanto direta
no computador quanto para cépia permanente (impressoes)

Linguagem que inclui condi¢des, Lloops, fun¢bes recursivas definidas
pelo usuario e instala¢des de entradas e saidas

Possibilidade de criar e compartilhar pacotes



k NO TERMINAL

o fi~karyocana — R — 80x24
karyocana@Karys-MacBook-Air ~ % R

R version 3.6.1 (2019-87-85) —— "Action of the Toes"
Copyright (C) 2019 The R Foundation for Statistical Computing
Platform: x86_64-apple-darwinl8.6.0 (64-bit)

R is free software and comes with ABSOLUTELY NO WARRANTY.
You are welcome to redistribute it under certain conditions.
Type 'license()' or 'licence()' for distribution details.

Natural language support but running in an English locale

R is a collaborative project with many contributors.
Type 'contributors()' for more information and
'citation()' on how to cite R or R packages in publications.

Type 'demo()' for some demos, 'help()' for on-line help, or
'help.start()' for an HTML browser interface to help.
Type 'q()' to quit R.

> i

Acessando R via terminal. Janela de comando ou console.

Os comandos em R podem ser
digitados apds o prompt de
comando >

Para finalizar uma sessao
utiliza-se a fun¢ao q() ‘quit’



[NSTALACAD DO AMBIENTE INTEGRADO DO R, 0 RSTUDIO

-2 0 RStudio consiste numa ambiente integrado de
desenvolvimento

€ Inclui um console

€ Editor de syntax-highlighting
€® Ferramentas para graficos

€ Debugging

€ Gerenciador de workspace

* ...



)10

File Edit Code View Plots &sdon Bulld Debug Profile Tools Help
@1~ & - B8 &l f - madins - & Project: (None) =
©)Untitled3® % Djuntitiea2® x| O Untitiead % | 0) Parameters R x —[7 | Environment History L ==
> SourceonSave | Q S+ 1] « #Run | 8% _sSource « B | @ [ | impotDataset = \ st | @
= (-] i@ Giobal Environment « Qa
Values
7yl e dirR_raw “Data/CEL/”
5 orgAnnot = “org.Hs.eg.db” dirW * ogr NCA-20.
6 CPL = "CPLSTO.txt” @ “GPL570, txt”
7 infobx ist of &
8 # ... Experiment Information -.- O inf mp E‘ :s
9 overalDesign = "HCC liver tumors corresponding to 81 patients. In all cases, tunor samples were frozen (-80°C) after hepatic resection at dlagnosis. Normal liver samples were leis "‘“5 =
10 platName = “[HG-U133_Plus_2] Affynetrix Human Cenome U133 Plus 2.6 Array” namefxp GSES2232
11 platAccess = “GPLSTE™ organnot “org.Hs.eg.db"
12 p - overalDesign "HCC Uiver tumors corresponding to 81 patients. In all_
:: infoExp = list(over u J plathecess “GaLsT6"
plathame “[HG-U133_Plus_2] Affymetrix Human Genome U133 Plus 2._

15 # -.- write the results ---

16 dirW = paste(getwd(),” /Results/",sep="")

17

8 = --- numallzanun -

19 method =

2 =or 'ma'

21 dirR_raw = paste("Data/CEL/",sep="") Files Plots Packages Help Viewer =0
:: €56t --- \ || Qi New Foider | @ Delete () Rename | {f More ~ @
2 read. table(paste("Data/" naneExp,”.csv” sep="") head=T,sep=",") ] £ Home  Developmenthouse  GeWNet
25 A Name Size Modified

26 = --- annotation ---

27 mat_annot = read.table(paste( Annotation/",CPL,sep="") header=T, sep="\t",quote = "",fill=TAUE)

28 (] & Annotation

g- t ) & DataGraph

-2 [ L3 Dockerfile 6.1KB Oct 12, 2017, 3:43 PM
32 = n

33 FOR=19 JS l:hreshﬁ‘.d & GennetShiny

34 o 2 [ & GSE62232

291 0 (Unttied) = R Script £

[ L import.cql ZKB Oct 12, 2017, 3:43 PM

Console A-2018/ 2 =0 O & vodulea

Watural Language support but running ia an English Tocale | 0 9) Parameters 13k8 Oct 12, 2017, 3:43 PM
R iz 3 collaborative project with many contributors. | =e} README.md 12.3x8 Oct 12, 2017, 3:43 PM
Type ‘contributors()’ for more information and ] ®) shiny-serversh 1928 Oct 12, 2017, 3:42 PM

‘citation()’ on how to cite R or R packages in publicattions.

Type "deno()" for sone demos, "help()" for on-line help, or
‘help.start()" for an HTHL browser interface to help.
Type "a()' to quit R.

» naneExp = "GSEG2232"

> orgAnnot = “org.Hs.eg.db"
> GPL = "GPL578.txt"

> overalDesign = "HCC liver tumors corresponding to 81 patients. In all cases, tumor sanples were frozen (-80°C) after hepatic resection at diagnosis. Normal liver samples were used
as reference sanples. Comparative gene expression analysis was done using Affymetrix U13dplus v2 array (GPLS70)"

> platiame = “[HG-U133_Plus_2] Affynetrix Human Genome U133 Plus 2.0 Array”

> plataccess = “eeLsto-
> infokxp = list

> dirkl = 9-sn(gm-du 'IR.su\.tsf‘,nn:")
> method
> dirR_raw = paste( "Data/CEL/" , sep="

1 Lath: lathame,pl lata: )

-

Exemplo do ambiente RStudio.



[NSTALACAO DE PACOTES

=> Uma outra vantagem do R é o uso de pacotes que
o torna altamente extensivel

=> Pacotes sao bibliotecas para fun¢des gerais ou
areas de estudo especificas

=> Um conjunto de pacotes ¢é incluido com a
instalacao do R

=> Outros pacotes estao disponiveis em
repositorios de pacotes como o CRAN (The
Comprehensive R Archive Network, CRAN),
Bioconductor ou mesmo no github



REPOSITORTO DE PACOTES DO R

The Comprehensive R Archive Network
Download and Install R
distribustions of the b Windows and Mac users most likely want ooe of these versions of R:
. = Dawnlosd B for Linax
C. = Dosenlosd R for (Mac1 05 X
Mimors * Download R for Windows
What's pew?
Tusk Views R is part of many Linux distributions, you should check with your Linux package management system in addition 1o the link above.
Soach Source Code for all Platforms
AR Windows and Mac users most likely want to download the precomplled binaries listed in the upper box, not . The sources
ﬁ?’”m them. 1f you do not know what this means, you probably da not want 1o da it
e = The latest release (Thursday 2017-09-28, Short Summer) B-3.4.2 tar.92. read whar' new in the atest version.
B.Sources » Sources of sha and b t created oaly Dbefor
K Binaset Ralp! P y
PBackages = Daily snapsho P are avallable here, Pleace read about pew f d buug fines: betore fill equests o
Oxher bug reports.
'\Jﬂmmmﬂm = Source code of older versions of R is available bere.
FAQ: * Contributed extension packages
Conmritaed
{auestions About R
= 1f you have questians about R like how 10 dawnload and installthe software, or what are, please 1o frequenly asked before you
an email,
What are R and CRAN?

Ris “GNU S", a freely available language and environment for suistical computing and graphics wide variery of suatisiical linear and noslinesr modelling. siatstical tess, ime series

analysis, classification, clustering, etc. Please consult the R project homepage for further information.

CRAN is a network of fip and web servers. . up-to-date, i code forR. RAN mis load

Submitting to CRAN

“To “submit 3 package 10 CRAN, check that your submission meess the CRAN Repasitory Policy nd then use the web form.

1 this fails, upload 1o fp CRAN.R 0 nd send. 110 CRAN-sub B following the policy, Please do s, because thi up the mailboxes of

half  dozen people

Note that we generally do not accept submissions of precompiled binaries due 10 security reasons. All binary listed abov p who are in charge for all binaries of their platform,

respectively.

Pagina inicial do CRAN.

CRAN Task View: High-Performance and Parallel Computing with R

Dirk Eddelbuettel

Dirk.Eddelbuettel at R-project.org

2021-01-10
https://CRAN.R-project.org/view=HighPerformanceComputing

Maintainer:
Contact:
Version:
URL:

Bioconductor

OPEN SOURCE SOFTWARE FOR BIOINFORMATICS

Home » Help » C d C » 2011 »

Workshop on

@ International Workshop on Bioinformatics

—

Port of Spain, Trinidad
20110119 ~ 2011.01-21

Instructors
+ Martn Morgan + Vincent Carey » and ofhers
Description

This 3.day course will pravide an intensive inroduction to bicinformatics tools used to handle and analyze Genome data
Material D some of the material presented see the workshop web site
for additional detail

Materials

Presentations and Lab Exercises

Lab exercises require that the IWB2011 packnge is instaled. To o this, start an R session and enter

install.packages(“IWB2011",
repos="http://bioconductor. org/course-packages”)

After evaluating this command, use

browseVignettes (“IWB2811")

Developers About

Packages

Bioconductor's stable, semi-annual release:

is also available via Docker and

Amazon Machine Images.

Documentation

R/ CRAN packages and documentation

Pagina inicial do Bioconductor.




0 PACOTE DEVTOOLS

O pacote devtools nao apenas facilita o processo para desenvolver
pacotes R, mas também fornece outra maneira de distribuir pacotes R.

Mac/Linux:
devtools::install_github("hadley/devtools'")

Windows:

library(devtools)

build_github_devtools()

#### Restart R before continuing ####
install.packages("devtools.zip", repos = NULL)

# Remove the package after installation
unlink("devtools.zip")



ANTES DE COMECARMOS. .. DICAS PRECLOSAS %'%g«

- As fun¢des em R sao sempre acompanhadas por parénteses ()
=> Verifique seu diretdrio atual e se necessario altere-o

& getwd()

& setwd('/home/aluno/Dados"')

= Em caso de duvida help(‘sqrt’) ou ?sqrt ou help.search( ‘sqgrt’)

=> 0 buscador http://www.rseek.org/ restringe a busca para os
sites que possuem conteudo relacionado apenas a linguagem R



POR QUE USAR 0 R EM HPC!



OR QUE USAR R

O conhecimento sobre MPI, SOCKET, C, C++ e Fortran
podem ser  barreiras para grande parte dos
estatisticos que 1lidam com calculos estatisticos
intensivos e estao tentando acelerar os calculos

implementando algoritmos paralelos.



OR QUE USAR R

-> Muitos problemas de andlise computacional estatistica envolvem avan¢ados algoritmos
com conjunto de dados (datasets) com grande numero de parametros necessarios para

ser estimado. Tarefas embaragosamente paralelas (muitos «cdlculos executdveis

separados e independentes entre si).
€ Analise de sequéncia de DNA em bioinformatica
Bootstrap

L
€ Redes neurais
L

Valida¢ao cruzada (cross-validation)



CRAN: CONJUNTO DE PACOTES ESPECEFLCO

CRAN Task Views

CRAN task views aim to provide some guidance which packages on CRAN are relevant for tasks related to a certain topic. They give a brief overview of the included packages and can be automat|
packages should be included (or excluded) - and they are nor mecant to endorse the “best™ packages for a given task

» To automatically install the views, the ¢tv package noeds 1o be installed. c.g.. via
install.packages(“ctv*)
and then the views can be installed via install.views or update.views (where the latter only installs those packages are not installed and up-to-date), ¢.g..
ctv:iinstall.views("Econometrics®)
ctv: :update.views("Econosetrics®)
+ The task views arc maintained by volunteers. You can help them by suggesting packages that should be included in their task views. The contact c-mail addresses arc listed on the individual
» For general concerns regarding task views contact the ¢ty package maintainer.

Topics

Bayesian Bayesian Inference

ChemPhys Chemometrics and Computational Physics
Clinical Trnals Clinical Trial Design, Monitoring. and Analysis
Cluster Cluster Analysis & Finite Mixture Models
Diffcrential Equations Differential Equations

Distnibutions Probability Distnibutions

Econometngs Econometrics

Environ Analysis of Ecological and Environmental Data

Expsn Design of Expenments (DoF) & Analysis of Expenmental Data
Extreme Value Extreme Value Analysis
Finance Empirical Finance
FunctionalData Functional Data Analysis
Genetics Statistical Genetics

==+ | HighPerformanceComputing High-Performance and Parallel Computing with R
v I IO TR TRy
MetaAnalysis Meta-Analysis
MissingData Missing Data
Mol Deployment Model Deployment with R
Multivanate Multivaniate Statistics
NaturallanguageProcessing Natural Language Processing
NumeticalMathematics Numencal Mathematics
OfficialStatistice Official Statistics & Survey Methodology
Optimization Optimization and Mathematical Programming
Pharmacokinctics Analysis of Pharmacokinetic Data
Phylogenctics Phylogenctics, Especially Comparative Methods
Psychometrics Psychometric Models and Methods
ReproducibleRescarch Reproducible Rescarch
Robust Robust Staistical Methods
SocialScicnces Statistics for the Social Sciences
Spatia Analysis of Spatial Data
SpatioTemporal Handling and Analyzaing Spatio-Temporal Data
Survival Survival Analysis
TimeSenes Time Senes Analysis
WebTechnologics Web Technologics and Services

R gRaphical Models in R




CRAN: MATERTAL SOBRE R HPC

CRAN Task View: High-Performance and Parallel Computing with R

Maintainer: Dirk Eddelbuettel

Contact: Dirk Eddelbuettel at R-project org

Version: 2021-01-10

TURL: https: /CRAN R-project.org/view=HighPerformanceComputing

This CRAN task view contains a list of packages, grouped by topic, that are useful for high-performance computing (HPC) with R. In this context, we are defining 'high-
performance computing' rather loosely as just about anvthing related to pushing R a little further: using compiled code, parallel computing (in both explicit and implicit modes),
working with large objects as well as profiling.

Unless otherwise mentioned, all packages presented with hvperlinks are available from CRAN, the Comprehensive R Archive Network.

Several of the areas discussed in this Task View are undergoing rapid change. Please send suggestions for additions and extensions for this task view to the task view maintainer

Suggestions and corrections by Achim Zeileis, Markus Schmidberger, Martin Morgan. Max Kuhn, Tomas Radivoyevitch, Jochen Knaus, Tobias Verbeke, Hao Yu, David
Fosenberg, Marco Enea, Ivo Welch, Jay Emerson, Wei-Chen Chen, Bill Cleveland, Ross Boylan, Ramon Diaz-Unarte, Mark Zeligman, Kevin Ushev, Graham Jeffries, Will
Landau, Tim Flutre, Reza Mohammadi, Railf Stubner, Bob Jansen, Matt Fidler, Brent Brewington and Ben Bolder (as well as others I may have forgotten to add here) are
gratefully acknowledged.

Contributions are alwavs welcome, and encouraged. Since the start of this CRAN task view in October 2008, most contributions have arrived as email suggestions. The source
file for this particular task view file now also reside in a GitHub repository (see below) so that pull requests are also possible.

The ctv package supports these Task Views. Its functions install.views and updste.views allow, respectively, installation or update of packages from a given Task View; the
option coreOnly can restrict operations to packages labeled as core below.

Direct support in R started with release 2.14.0 which includes a new package parallel incorporating (slightly revised) copies of packages multicore and snow. Some types of
clusters are not handled directly by the base package 'parallel’. However, and as explamned in the package vignette, the parts of parallel which provide snow -like functions will
accept snow clusters including MPI clusters. Use vignette("parallel™) to view the package vignette.

The parallel package also contains support for multiple ENG streams following L'Ecuver et al (2002), with support for both mclapply and snow clusters.

The version released for R 2.14.0 contains base functionality: higher-level convenience functions are planned for later R releases.




CRAN: HIGH-PERFORMANCE AND PARALLEL COMPUTING WITH R

Parallel computing: Explicit parallelism

Parallel computing: Implicit parallelism

Parallel computing: Grid computing

Parallel computing: Hadoop

Parallel computing: Random numbers

Parallel computing: Resource managers and batch schedulers
Parallel computing: Applications

Parallel computing: GPUs

Large memory and out-of-memory data

Easier interfaces for Compiled code

N 2N N 2 2 2 T

Profiling tools



Parallel computing: Explicit parallelism
rpvm Rmpi pbdMPI nws snow snowfall foreach future Rborist h2o randomForestSRC parSim qsub

Parallel computing: Implicit parallelism
Pnmath romp Rdsm RhpcBLASctl Rhp drake flexiblas

Parallel computing: Grid computing
multiR biocep-distrib

Parallel computing: Hadoop
RHIPE rmr segue RProtoBuf HistogramTools

Parallel computing: Random numbers
Rlecuyer rstream sitmo dqrng doRNG

Parallel computing: Resource managers and batch schedulers
Rslurm Condor toolkit sfCluster batch BatchJobs flowr clustermq

Parallel computing: Applications
caret maanova pvclust tm varSelRF bcp multtest Matching bugsparallel partDSA dclone pbapply keras mvnfast

Parallel computing: GPUs
rgpu gcbd OpenCL permGPU tensorflow tfestimators Bdgraph ssgraph

Large memory and out-of-memory data
biglm ff bigmemory sqldf data.table HadoopStreaming speedglm MonetDB ffbase LaF bigstatsr disk.frame

Easier interfaces for Compiled code
Inline Rcpp RcppParallel rlava reticulate

Profiling tolos
profr profvis proftools aprof GUIProfiler



CRAN: HIGH-PERFORMANCE AND PARALLEL COMPUTING WITH R

- Parallel computing: Explicit parallelism

- Data de
Nome Descrig¢ao . ~
publicacao
Rmpi Interface (Wrapper) to MPI (Message-Passing Interface) 2018-11-13

pbdSLAP Programming with Big Data - Scalable Linear Algebra Packages 2020-02-28

pbdMPI Programming with Big Data - Interface to MPI 2020-01-29

future Unified Parallel and Distributed Processing in R for Everyone 2020-12-10

rpvm Rmpi pbdMPI nws snow snowfall foreach future Rborist h2o randomForestSRC parSim qsub



Escola SupercompuSador
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UTILIZANDO O R NO SANTOS DUMONT




CARREGAR O MODULO R NO SANTOS DUMONT

$ module load R/3.5.2 openmpi 2.0 gnu

E com esse médulo é que os exemplos estdo funcionando, mas
existem outros médulos e outras versodes.

Use $ module avail para ver todos os médulos disponiveis.



0 §SCRATCH S

IMPORTANTE!!! DIRECIONAR PARA O SCRATCH

CD $SCRATCH

Scratch: Estrutura montada a partir do diretdério /scratch. Utilizado para armazenar
todos os arquivos que serao utilizados durante a execu¢ao de um job (scripts de
submissao, executaveis, dados de entrada, dados de saida etc).

Pagina do supercomputador Santos Dumont: http://sdumont.lncc.br/



PACOTES INSTALADOS GLOBALMENTE

Varios pacotes ja encontram-se instalados,

minicurso.
Alguns deles:

o

O O O 0O 0O 0O 0o O

o

bigmemory
doMPI
doParallel
doSNOW

foreach
microbenchmark
parallel
rbenchmark
snow

snowfall

inclusive o0s comentados no

Para ver a lista completa, use a fun¢ao installed.packages()



[NSTALACAO DE PACOTES NO SANTOS DUMONT

Se desejar usar um pacote nao instalado, é possivel fazer uma
instalacao local de um pacote da seguinte maneira:

1. Crie um diretdério no scratch para manter os pacotes
o mkdir /scratch/projeto/usuario/R

2. Instale os pacotes no diretdrio criado
o R -e "install.packages('raster', repos='http://cran.rstudio.com/',
lib="'/scratch/projeto/usuario/R")"

3. Use a variadvel de ambiente R_LIBS USER para indicar o path do
diretdério com os pacotes
o export R_LIBS USER='/scratch/projeto/usuario/R'



SCRIPT DE SUBMISSAO

Do Santos Dumont

#!/bin/sh

#SBATCH --nodes=2

#SBATCH --ntasks-per-node=20
#SBATCH -p treinamento_gpu
#SBATCH -J nome_do_job
#SBATCH --exclusive

#source /scratch/app/modulos/intel-psxe-2016.2.062.sh
#module load openmpi/icc/2.0.4.2

module load R/3.5.2_openmpi_2.0_gnu

#module load R/3.3.1_intel

# Suprime aviso sobre uso de fork()
export OMPI_MCA_mpi_warn_on_fork=0
ulimit -s 10240

EXEC=§{1}

$EXEC



[NSTALACAO DE PACOTES NO SANTOS DUMONT

Da documentacao oficial:

The library search path is initialized at startup from the
environment variable ‘R _LIBS’ (which should be a colon-
separated list of directories at which R library trees are
rooted) followed by those in environment variable

‘R_LIBS USER’. Only directories which exist at the time
will be included.




[NSTALACAO DE PACOTES NO SANTOS DUMONT

e Também é possivel modificar .libPaths() manualmente dentro
de um script:

>.libPaths(c('/scratch/projeto/usuario/minha_library', .libPaths()))

e Util para testar outras versdes de pacotes ja instalados,
sem perder a instalac¢ao anterior.



FAMILIA APPLY



FUNCHD APPLY

e Usada para aplicar uma funcao as linhas ou colunas de uma
matriz

O retorno é um vetor ou array
Exemplo

> m <- matrix(seq(1,16), 4, 4)

> m

[,1] [,2] [,3] [,4]
[1,] 1 5 9 13
[2,] 2 6 10 14
[3,] 3 7 11 15
[4,] 4 8 12 16



FUNCAD APPLY

> # Aplica min() as linhas
> apply(m, 1, min)
[1] 1 2 3 4

> # Aplica max() as colunas
> apply(m, 2, max)
[1] 4 8 12 16



FUNCAD APPLY

result<-apply (mat,l, function (x) sum(x) )
resut<-apply (mat, 1, sum)

Columns result

12 |

De Notes on Computational Genomics with R de Altuna Akalin




FUNCAD APPLY

result<-apply(mat, 2, function(x) sum(x))
result<-apply(mat, 2, sum)

Columns

result 9 |3| 6| 2| 3| 3

De Notes on Computational Genomics with R de Altuna Akalin




FUNCAD APPLY

® Execute apply.R para ver apply() em acgao.

® Gere uma matriz 100 por 100 de numeros aleatdrios e
encontre o menor valor de cada linha e de cada coluna.

® Dica: funcgdes runif() e min().



FUNCAD LAPPLY

e Aplica uma funcdo a cada elemento de uma lista
e Retorna sempre uma lista

® Exemplo

> x <= list(a =1, b = 1:10, ¢ = c("0la", "Mundo"))
> X

$a

[1] 1

Sb
[1] 1 2 3 4 5 6 7 8 910

Sc
[1] "Ola" "Mundo"



FUNCAD LAPPLY

> # Aplica a funcao length() a cada elemento
> lapply(x, FUN = length)

$a

[1] 1

S$b
[1] 10

Sc
[1] 2



FUNCRD LAPPLY

a [—»|f(a)
Prad \
a f(a)
P ' 3
. P
T /'
B
X lapply(x, f)

Do livro Advanced R de Hadley Wickham



FUNCAD LAPPLY

e Veja lapply() em acao em lapply.R

® Gere uma lista com 3 elementos...
© 10 numeros aleatdrios
O uma matriz 4 x 4
© Uma string

® ¢ gere uma lista de 3 elementos em que cada elemento tera
as dimensdes de cada um dos objetos listados acima



FUNCAD SAPRLY

e Aplica uma funcdo a cada elemento de uma lista

e Retorna um vetor ou matriz ao invés de uma lista
® Exemplo

> x <= list(a =1, b = 1:10, ¢ = c("0la", "Mundo"))
> X

$a

[1] 1

Sb
[1] 1 2 3 4 5 6 7 8 910

Sc
[1] "Ola" "Mundo"



FUNCAD SAPRLY

> # Aplica a funcao length() a cada elemento
> # retornando um vetor

> sapply(x, FUN = length)

a b c

110 2

® Considere o uso de sapply() no lugar de unlist(lapply())
> unlist(lapply(x, FUN=length))

a b c
1 10 2



FUNCAD SAPRLY

sapply() pode retornar uma matriz se a funcao aplicada retornar
vetores de mesmo tamanho

> estados <- function(x) sample(state.name, 3)

> estados(1)
[1] "Hawaii" "South Dakota" "Montana"

> sapply(1l:4, FUN=estados)

[,1] [,2] [,3] [,4]
[1,] "Kentucky" "Oregon" "Nebraska" "Oregon"
[2,] "West Virginia" "Hawaii" "Louisiana" "Kansas"

[3,] "Iowa" "Minnesota" "Oregon" "Tennessee"



FUNCAD SAPRLY

® Veja sapply() em acao em sapply.R

® Gere uma lista com 3 elementos...
© 10 numeros aleatdrios
O uma matriz 4 x 4
© Uma string

® e gere um vetor de 3 elementos em que cada elemento terd
as dimensdes de cada um dos objetos listados acima



FUNCRD MAPRLY

e mapply() é a versdo multivariavel de sapply().

@ Ela aplica a funcao aos primeiros elementos das
estruturas de dados, depois aos segundos, aos
terceiros e assim por diante.

e A funcdo deve aceitar miltiplos argumentos.
e Retorna vetor ou matriz sempre que possivel.

e Se nao, retorna lista.



FUNCRD MAPRLY

sum(l, 5, 1) na
sum(2, 4, 2) na
sum(3, 3, 3) na
sum(4, 2, 4) na
sum(5, 1, 5) na

Vv
H H H H H  FH

Retorna um vetor de 5 elementos

posicao,
posicao,
posicao,
posicao e

posicao.

> mapply(sum, 1:5, 5:1, 1:5)

[1] 7 8 9 10 11

com



FUNCRD MAPRLY

> # Faz rep(1l, 4), rep(2, 3), rep(3, 2), rep(4, 1)
> # Nesse caso, s6 é possivel retornar uma lista

> mapply(rep, 1:4, 4:1)

[[1]1]

[1] 1 111

[[2]]
[1] 2 2 2

[[3]]
[1] 3 3

[[4]]
[1] 4



FUNCIO MAPPLY

result<-mapply (function(x,y)

sum(x,y) ,Xs,¥s)

result<-mapply(sum,Xs,Ys)

Xs Ys

SUm

result

2

1B

3 2

vV VW V V V V¥V
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FUNCRD MAPRLY

® Veja mapply() em acao em mapply.R

® Gere 2 vetores
O X: um com nUumeros de 1 a 10
O Y: um com numeros de 10 a 1

® ¢ gere um vetor de 10 elementos em que cada elemento sera
o resultado de X[1]AY[1], X[2]7Y[2] .. X[10]AY[10]



PACOTES DE PARALELISMO



PACOTE PARALLEL

® Disponivel na instalacdo base do R desde a versao 2.14.0.

® Baseado nos pacotes snow e multicore.

O multicore para computacdo paralela em plataformas de meméria compartilhada

O snow para computacdo paralela em plataformas de memdria distribuida

® Fornece substitutos para a maioria das funcoes desses

pacotes.



PACOTE PARALLEL

O processamento com o pacote parallel segue o seguinte
modelo:

a. M processos workers sao iniciados

b. Os dados necessarios para completar a tarefa sdo enviados
para cada worker

c. A tarefa é dividida em M pedacos de tamanho
aproximadamente iguais e eles sao enviados para os workers

d. Espera-se até que todos os workers completem suas tarefas

. Os passos b-d sao repetidos para as tarefas seguintes

f. Os processos workers sao terminados

D



PACOTE PARALLEL

® Esse modelo é implementado em funcdes que sdo as
contrapartes paralelas para as funcoes da familia apply,
possibilitando o processamento de cada elemento do
vetor/lista de entrada em um core diferente.

e Um modelo ligeiramente diferente é dividir a tarefa em M;>
M pedacos, enviar os primeiros M pedacos para os workers
e repetidamente aguardar um worker terminar e enviar o
pedaco restante.

O “Balanceamento de carga” (load balancing)



PACOTE PARALLEL

Execute program on slave 1

Execute program on slave 2

Execute program on slave (N-1)

Execute program on slave N

Get the results back from
the slaves to the master



FUNCOES DO PACOTE PARALLEL

- Meméria Compartilhada

Fungao Descrigao Exemplo
detectCores Detecta o numero de nucleos da CPU ncores <- detectCores()
mclapply versao paralelizada de lapply mclapply(1:5, runif, mc.cores = ncores)

- Memoéria Distribuida

Funcéao Descricao Exemplo

makeCluster Inicia o cluster’ cl <- makeCluster(10, type="MPI")
clusterSetRNGStream Define o seed no cluster clusterSetRNGStream(cl, 321)

clusterExport Exporta variaveis para os workers clusterExport(cl, list(a=1:10, x=runif(10)))
clusterEvalQ Avalia expressées nos workers ;:Lﬁ}g)l?)valQ(cl, {x <-1:3 myFun <-function(x)
clusterCall Chama uma fungéo em todos os workers clusterCall(cl, function(y) 3 +y, 2)

parLapply Versao paralelizada de lapply parLapply(cl, 1:100, Sys.sleep)

parLapplyLB parLapply com balanceamento de carga parLapplyLB(cl, 1:100, Sys.sleep)
stopCluster Para o cluster stopCluster(cl)

('os tipos permitidos sdo PSOCK, FORK, SOCK, MPI e NWS)



PACOTE PARALLEL

® Para iniciar os processos workers, use a funcao
makeCluster ()

O Ela recebe por parametro o numero de workers e o tipo de comunicacdo
entre eles

® Para encerrar os workers, use a funcao stopCluster ()

O Ela recebe por parametro o objeto criado via makeCluster()



PACOTE PARALLEL

# Cria um cluster de 4 workers com comunicacao MPI
cl <- makeCluster (4, type = "MPI")

# Faz trabalho em paralelo

# Para os workers
stopCluster(cl)



FUNCEO PARAPRLY

parApply () é analoga a apply()
A diferenca no uso é o 1° argumento: ele deve ser o
objeto cluster criado via makeCluster ()

® parRapply() é oferecida como conveniéncia: ela opera
automaticamente nas Tlinhas

e parCapply() é oferecida como conveniéncia: ela opera
automaticamente nas colunas

® A documentacao cita que parRapply() e parCapply() podem
ser mais eficientes que parApply() em algumas situacoes



FUNCAD PARAPRLY

® Execute parApply.R para ver parApply() em acao.

sbatch exemplo.sbatch ./parApply.R

® Gere uma matriz 100 por 100 de numeros aleatdrios e
encontre o menor valor de cada linha e de cada coluna.
® Dica: funcgdes runif() e min().

® Faca isso num cluster de 10 workers.



FUNCAD PARLAPPLY

e parLapply() é anadloga a lapply()

® Também deve receber o objeto cluster criado via
makeCluster () via 1° parametro

e Retorna sempre uma lista

® Possui uma versao com balanceamento de carga:

parLapplyLB()
O Use-a quando aplicar a funcao a diferentes elementos da lista de
entrada levar tempos muito diferentes

O Adiciona overhead de comunicacgao



FUNCAD PARLAPPLY

® Veja parLapply() em acao em parlLapply.R

® Gere uma lista com 3 elementos...

O 10 nuUmeros aleatérios
O uma matriz 4 x 4

© Uma string

® ¢ gere uma lista de 3 elementos em que cada elemento tera
as dimensdes de cada um dos objetos listados acima.

® Faca isso num cluster de 3 workers.



FUNCAD PARSAPPLY

e parSapply() é analoga a sapply()

® Também deve receber o objeto cluster criado via
makeCluster () via 1° parametro

® Retorna um vetor ou matriz

® Possui uma versao com balanceamento de carga:

parSapplyLB()

O Use-a quando aplicar a funcao a diferentes elementos da lista de
entrada levar tempos muito diferentes

O Adiciona overhead de comunicacgao



FUNCAD PARSAPPLY

® Veja parSapply() em acao em parSapply.R

® Gere uma lista com 3 elementos...

O 10 nUmeros aleatérios
o Uma matriz 4 x 4

© Uma string

® Gere um vetor de 3 elementos em que cada elemento terd as

dimensdes de cada um dos objetos listados acima

® Faca isso num cluster de 3 workers.



FUNCAD CLUSTERMAT

e clusterMap() é analoga a mapply()

® Também deve receber o objeto cluster criado via

makeCluster () via 1° parametro.
e A funcao chamada deve receber miltiplos argumentos.

e Retorna sempre uma lista, ao contrario de mapply()



FUNCAD CLUSTERMAT

® Veja clusterMap() em acao em clusterMap.R

® Gere 2 vetores

O X: um com numeros de 1 a 10
O Y: um com numeros de 10 a 1

® Gere uma lista de 10 elementos em que cada elemento ser3
o resultado de X[1]AY[1], X[2]7Y[2] .. X[10]AY[10]
® Faca isso num cluster de 10 workers.



FUNCRD CLUSTEREXPORT

e clusterExport() faz a(s) variavel(is) do mestre passadas
por parametros disponiveis aos processos workers.

® Um vetor de strings com os nomes das variaveis a serem
disponibilizadas devem ser passadas por parametro, nao as
variaveis em si.

® Exemplo

> expoente <- 3

> clusterExport(cl, "expoente")



FUNCAD CLUSTEREXPORT

® Veja os efeitos de clusterExport() em clusterExport.R
® Comente a linha...

clusterExport(cl, "expoente")

e teste novamente. O que aconteceu? Por qué?



FUNCRD CLUSTERCALL

® clusterCall() chama uma funcao em cada worker do cluster,
com argumentos idénticos.
® Os argumentos sao avaliados no mestre e seus valores sao

transmitidos aos workers que executam a funcao.



FUNCAD CLUSTEREVALQ

® clusterEvalQ() avalia uma expressao literal em cada
worker do cluster.

¢ £ uma versdo paralela de evalq()

® Disponibilizada como conveniéncia: chama clusterCall(cl,
evalq, expr) para cada worker.

® Muito usada para carregar um pacote nos workers:

clusterEvalQ(cl, library(PACOTE))



FUNCOES CLUSTEREVALQ £ CLUSTERCALL

® Execute clusterEvalQ.R para ver a diferenca entre
clusterEvalQ() e clusterCall().



FUNCEO CLUSTERAPRLY

® clusterApply() recebe uma sequéncia de argumentos (vetor
ou lista) e uma funcao.

® Chama a funcao com o 1° elemento da sequéncia como
parametro da funcao no 1° worker do cluster, o 2°
elemento da sequéncia como argumento da funcdao no 2°

worker do cluster e assim por diante.



FUNCRD CLUSTERAPRLY

¢ 0 tamanho da lista de argumentos deve ser menor ou 1igual

a quantidade de workers no cluster.

O Existe uma versao com balanceamento de carga, clusterApplyLB(), que

nao possui essa limitacao.
e Retorna sempre uma lista.
® Muito parecida com parLapply(), mas nao retorna uma lista

nomeada.

® Exercicio: substitua parLapply() por clusterApply() em
parLapply.R



FUNCED CLUSTERSPLIT

® clusterSplit() divide uma sequéncia em pedacos.

® Retorna um pedaco para cada worker em um cluster.
® (Cada pedaco traz elementos consecutivos.

e Retorna sempre uma lista.

e Toda a computacdo é feita no mestre.



FUNCAD CLUSTERSPLIT

® Exemplo

> # cluster com 4 workers
clusterSplit(cl, 1:8)
[[1]]

[1] 1 2

[[2]]
[1] 3 4

[[3]]
[1] 5 6

[[4]]
[1] 7 8



FUNCED CLUSTERSPLIT

® Usada para fatiar uma entrada em partes iguais a
serem processadas pelos workers.

e E importante dividir seu trabalho de forma a
reduzir o overhead de comunicacao.

® Veja isso na pratica em clusterSplit.R



FUNCED DETECTCORES

® detectCores() tenta retornar a quantidade de cores
da maquina.

® Pode ser Util para descobrir que quantidade de
workers criar.

® N3do muito Util em clusters.



FUNCAD CLUSTERSETRNGSTREAM

® clusterSetRNGStream() configura a seed do gerador
de numeros aleatoérios.

® Use para garantir reprodutibilidade em execucodoes em
paralelo.

® Execute clusterSetRNGStream.R mUltiplas vezes para
testar.



CORRESPONDENCIA APPLY - PARALLEL

apply ()
apply(,1,)
apply(,2,)
lapply ()
sapply ()

mapply ()

evalq()

set.seed()

parApply ()

parRapply ()

parCapply ()
parLapply () / parLapplyLB()

parSapply() / parSapplyLB()

clusterMap()
clusterEvalQ()

clusterSetRNGStream()



FOREACH



PACOTE FOREACH

® Oferece suporte a uma construcao de loop que
permite iterar sobre elementos de uma colecao, sem
o uso de uma variavel contadora explicita.

e Usado pelo seu valor de retorno, nao pelos seus
efeitos colaterais.

® Permite execucdes em paralelo apds o registro de um
backend paralelo.



PACOTE FOREACH

C;;;;iji? x <- foreach(i=1:3) Jdo/ sqrt(i)
> X

Retorna um valor,

ao contrario do 4 )
for trad-dicional. [[1]]
[1] 1
Por padrao,
retorna uma <<[[2]] >—
Lista [1] 1.414214
[[3]]

(1] 1.732051



PACOTE FOREACH

E possivel especificar uma
funcdo para combinar a saida

N
> x <- foreach(i=1:3, .combine='c') /do/ exp(i)
> X

[1] 2.718282 7.389056 20.085537



PACOTE FOREACH

Se a expressao retorna um vetor, é
possivel combind-los numa matriz.

!

> x <- foreach(i=1:4, .combine='cbind') J,doj, rnorm(4)
> X

result.1 result.2 result.3 result.4
[1,] 1.351555 0.6232773 1.3019642 0.4170242
[2,] -1.032726 1.5233215 -1.6029630 -0.8573203
[3,] 1.399842 -0.1439332 0.1347221 0.2907462
[4,] 1.343903 1.7250600 1.4653007 0.2795696



PACOTE FOREACH

® Para fazer execucdes em paralelo € necessario
registrar um backend paralelo.

e Alguns disponiveis:
o doMC
o doSNOW
0 doParallel



PACOTE FOREACH

library(foreach)
library(doParallel)

cl<-makeCluster(...)

registerDoParallel(cl) . _
A instrucao muda

foreach(...) %dopar% { para %dopar%
# instrucoes

stopCluster(cl)



PACOTE FOREACH

® Execute doParallel.R para ver foreach() em acao.
® Meca o tempo de execucao de...

out <- foreach(x=a, y=b, z=c) %dopar% {
(x + y)**z

Com a técnica empregada em clusterSplit.R
® Troque o operador %dopar% por %do% e meca
novamente.



BENCHMARK NO R



FLUXO DE TAREFAS EM CIENCIA DE DADOS
[[ U d~°s H [ pré-processamento } @ { validago
pE=rn (oot

dimensionalidade

* Etapas comuns em varias areas das ciéncias experimentais

% Muitos scripts em R fazem uso desse encadeamento de
atividades/tarefas

* Gargalos computacionais: do maior para o menor



EXEMPLO 1: FUNCAD §YS.TIME (R-BASE

do Im = function(value){
X <- matrix(rnorm(value), 100, 10)

y <- X %*% sample(1:10, 10) + rnorm(160)
b <- Im(y ~ X + 0)scoef

}

start time <- Sys.time()

do lm(1600)

end time <- Sys.time()

print(end time - start time)

## Time difference of 0.00741148 secs

Execute o script t1 bench sys-time.R




EXEMPLO 2: FUNCAD SYSTEM.TIME (R-BASE)

do lm = function(value){
X <- matrix(rnorm(value), 100, 10)
y <- X %*% sample(1:10, 10) + rnorm(100)
b <- Im(y ~ X + 0)scoef

system.time({do lm(1000)})

## user system elapsed < wall clock time
## 0.002 0.000 0.002

Execute o script t2 bench systemTime.R




EXEMPLO 3: PACOTE RBENCHMARK

library(rbenchmark)

® Wrapper do benchmark ("ln" = {

. X <- matrix(rnorm(1000), 100, 10)
systems. time() y <- X %*% sample(1:10, 18) + rnorm(100)
b <- Im(y ~ X + 0)Scoef
}
“pseudoinverse" = {
X <- matrix(rnorm(1000), 100, 10)

y <- X %*% sample(1:10, 10) + rnorm(100)
® Retorno como s s
data.frame i

"linear system" = {
X <- matrix(rnorm(1000), 100, 10)
y <- X %*% sample(1:10, 10) + rnorm(100)
b <- solve(t(X) %*% X, t(X) %*% y)
}
replications = 1000,
columns = c("test", "replications", "elapsed","relative",
"user.self", "sys.self")

® Mais funcionalidades

Execute o script
t3 bench_rbenchmark.R

## test replications elapsed relative user.self sys.self
## 3 linear system 1000 0.272 1.000 0.272 0.000
## 1 im 1000 1.386 5.096 1.373 0.012
## 2 pseudoinverse 1000 0.285 1.048 0.284 0.000




EXEMPLO & PACOTE MICROBENCHMARK

® Mais funcionalidades
o ggplot2

® Permite 1inserir funcgoles
criadas pelo usuario

® Resultado das funcoes devem
retornar valores -diguais

Execute o script
t4 bench_microbenchmark.R

## Unit: milliseconds

## expr min 1q mean median uq max
## 1m 335.73504 344.59359 365.34562 353.33344 387.12642 426.62201
## pseudoinverse 47.61561 50.06029 61.59383 52.35680 59.71544 109.18576
## linear system 28.24556 31.32272 40.82109 32.58404 35.16226 87.50643
## neval cld

#E 100 [

e 100 b

## 100 a

library(microbenchmark)

set.seed(2017)

n <- 10000

p <- 100

X <- matrix(rnorm(n*p), n, p)

y <- X %*% rnorm(p) + rnorm(100)

check for_equal coefs <- function(values){

tol <- le-12
max_error <- max(c(abs(values[[1]]
abs(values[[2]]

- values[[2]]),
- values([[3]]),

abs(values[[1]] - values[[3]])))
max_error < tol
}
mbm <- microbenchmark("lm" = { b <- lm(y ~ X + 0)$coef },
"pseudoinverse" = {
b <- SOIVE(t(Xi %" "6 X) %" % t(X) %*% Yy
},
"linear system" = {
b <- solve(t(X) %*% X, t(X) %*% y)
b
check = check for equal coefs)
mbm




EXEMPLO & PACOTE MICROBENCHMARK

library(ggplot2)
autoplot (mbm)

Time [milliseconds]



BOAS PRATICAS NA ESCRITA DO (0DIGO

- Pequenas alterag¢des no cdédigo R podem ter grandes efeitos

no tempo de execu¢ao das func¢oes




EXEMPLO 1: UM LOOP INEFICTENTE

system.time({
for (i in l:nrow(df)) {

df[i, 5] <- "greater than 4"

} else {
df[i, 5] <- "lesser than 4"
}
}
})
## user system elapsed

## 603.174 18.983 623.079

if ((df[i, 'coll'] + df[i, 'col2'] + df[i, 'col3'] + df[i, 'cold']) > 4) { # .

Execute o script
speedupWithoutPar.R




EXEMPLO 2: UTILIZANDO UMA ESTRUTURA PRE ALOCADA

output <- character (nrow(df)) # inJ
system.time({
for (i in l:nrow(df)) {

output[i] <- "greater than 4"

} else {
output[i] <- "lesser than 4"
}
}
dfsoutput})
## user system elapsed

## 23.062 0.002 23.073

if ((df[i, 'coll'] + df[i, ‘col2'] + df[i, 'col3'] + df[i, 'cold’']) > 4)

{




EXEMPLO 3 VERTFICANDO DETERMINADA CONDICAO FORA DO LOOP

output <- character (nrow(df))
condition <- (dfs$coll + dfscol2 + df$col3 + dfscold) > 4
system.time({
for (i in l:nrow(df)) {
if (condition[i]) {
output[i] <- "greater than 4"
} else {
output[i] <- "lesser than 4"
}
}
dfsoutput <- output

})

## user system elapsed
# 0.091 0.000 0.091




EXEMPLO §: UTILLZANDO 0 WHICH

system.time({
want = which(rowSums(df) > 4)
output = rep("less than 4", times = nrow(df))
output[want] = "greater than 4"

})




EXEMPLO 5: USANDO O TFELSE

system.time({
output <- ifelse ((dfscoll + dfscol2 + dfscol3 + dfscold)

dfsoutput <- output
})

## user system elapsed
## 0.092 0.010 ©0.102

>

"greater than 4",

"lesser than 4")




MELHORANDO 0 CODIGO R,

BOAS PRATLCAS



BOAS PRATICAS NA ESCRITA DO (ODIGO

e (Comente o cddigo para que esse torne legivel aos demais colaboradores e
até mesmo para vocé.

e Seja claro, conciso e significativo ao criar o nome das variaveis

O Geralmente nome de variaveis: substantivos e nomes de funcoes: verbos
e Seja explicito sobre os requisitos e dependéncias do seu codigo
e Identifique e separe componentes distintos no seu cédigo -> modularize!!!
e Use um estilo consistente no seu cddigo.

o Exemplo: nomeie todas as matrizes com algo terminando em _mat



BOAS PRATLCAS - OUTRAS DICAS

e Remova objetos nao utilizados e que carregam a memdria.
o use rm()

o Nao salve o workspace

e Sempre que possivel, utilize estruturas que consumam menos
meméria. Por exemplo, data.table

e Utilize controle de versao quando vocé compartilha o cdédigo

o Ex: Github, Gitlab, ...



ESTUDO DE CASO: PARALELISMO DE TAREFAS




PARALELISMO DE TAREFAS - POSSIVELS CENARIOS

aaaaaaaa

aaaaaaaa




EXEMPLO DE METODOS EM MACHINE LEARNING

- (Classificacao binaria
=> Conjunto de dados extraido do UCI ML repository

¢ Pima Indians dataset

e Dados clinicos sobre o surgimento de diabetes apds um periodo de 5
anos

€ Cancer de mama
=> Utiliza o pacote caret

€ Fornece uma interface amigadvel para varios algoritmos diferentes em ML

e ferramentas uteis para avaliar e comparar modelos

-> Exemplo extraido e adaptado a partir de: How to Evaluate Machine Learning
Algorithms with R

€ https://machinelearningmastery.com/evaluate-machine-learning-algorithms-with-r/



CENARIO ?

d <- list(datasetl, dataset2)
m <- c('lda', 'glm', 'glmnet', 'svmRadial', 'knn', 'nb',
"rpart', 'C5.0', 'treebag', 'rf', 'gbm')

d
datasetl dataset2

m
lda glm [ glmnet } [svaadial} knn gbm




CENARIO

methods <- rep(m, length(d))

methods
c N N N N N N N
lda glm glmnet svmRadial knn nb rpart C5.0
. AN AN AN AN AN AN AN
- N N N (12 N N N N
treebag rf gbm lda glm glmnet svmRadial knn
. AN AN AN AN AN AN AN
- - - - - e
) ) ) ) ) 292 )
nb rpart C5.0 treebag rf gbm
. AN AN AN AN AN J




CENARIO

datasets <- rep(d, each=length(m))

datasets
/1 N [~ N [~ N [~ N [~ N [~ N [~ N [~ I
datasetl datasetl datasetl datasetl datasetl datasetl datasetl datasetl
\ /AN /AN /AN /AN /AN /AN /AN J
a4 N [~ N [~ \/12 N [~ N [~ N [~ N [~ I
datasetl datasetl datasetl dataset2 dataset2 dataset2 dataset2 dataset2
\ /AN /AN /AN /AN /AN /AN /AN J
a4 N [~ N [~ N [~ N [~ \/22 I
dataset2 dataset2 dataset2 dataset2 dataset2 dataset2
\ /AN /AN /AN /AN /AN J




CENARIO ?

| Worker 1
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ESTUDO DE CASO: MODEL R



MODEL-R: MODELAGEM DE NICHOS ECOLOGICOS
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QUTROS FRAMEWORKS (NAO COBERTOS NESTE MODULO)

-> Big data
¢ SparkR (R + Apache Spark), Rhipe
¢ HadoopR
¢ bigmemory, ff
4

Data management

e DBMS: MySQL, PostgreSQL, RNeo4j
-> GPU
¢ gpuR, gputools
-> Computacao em grid: multiR

-> Bibliotecas cientificas como RcpEigen, RcppArmadillo



REFERENCIAS, APOSTILAS, CURSOS, ...

Apoéstilas
* CRAN Task View: High-Performance and Parallel Computing with R: https://CRAN.R-project.org/view=HighPerformanceComputing
Curso introdutério de R: http://statmath.wu.ac.at/~schwendinger/HPC/
R em HPC: http://glennklockwood.com/data-intensive/r/on-hpc.html
Benchmarking em R: https://www.alexejgossmann.com/benchmarking_r/
Tutorial (Luxembourg University): https://ulhpc-tutorials.readthedocs.io/en/latest/maths/R/#hpc_pkg

Cédigos
* https://github.com/eddelbuettel/ctv-hpc
* https://github.com/glennklockwood/paraR

Cursos online

Via coursera:
* R Programming (Johns Hopkins University): https://www.coursera.org/learn/r-programming
* Statistics with R (Duke University): https://www.coursera.org/specializations/statistics

Paneis de discussao

* https://www.r-bloggers.com/
* http:/lwhyr.pl//foundation/2020/Bio_Panel/



