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HPC computing market
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• Energy (green, oil and gas) 
• Financial 
• Equipment manufacturing 
• Consumer product 
• Manufacturing 
• Automotive 
• Aerospace 
• Genomics 
• Pharmaceutic 
• …

The Exascale Effect: the Benefits of Supercomputing  
Investment for U.S. Industry

High Performance Computing

Solve.

US report on HPC 2014



HPC vertical market share
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1/3 commercial 
1/3 in-house 
1/3 open source

The Exascale Effect: the Benefits of Supercomputing  
Investment for U.S. Industry

High Performance Computing

Solve.

US report on HPC 2014



In USA, il 100% del finanziamento alla 
ricerca di base HPC è pubblico

“… MPI, OpenMP, TCP/IP all came from government 
programs, and we’d be dead in the water without them …”

The Exascale Effect: the Benefits of Supercomputing  
Investment for U.S. Industry

High Performance Computing

Solve.
Council on Competitiveness Solve.34

Although there is strong agreement that government in-
vestment benefits industry, end users have a difficult time 
quantifying that benefit. When asked if the benefits could 
be quantified, some of the comments from the survey 
include:

Not really, but there ALWAYS has to be a first 
adopter to fund research. I believe that what the 
national labs did one to two decades ago has in 
some way strongly impacted our ability to have 
the compute platforms we have today.

Can the benefits of ARPAnet and the Internet 
be quantified?

I don’t think so…But MPI, OpenMP, TCP/IP all 
came from government programs, and we’d be 
dead in the water without them.

Quantified, no, but it’s clearly produced huge 
leaps in knowhow across the board. Large-scale 
R&D is in my view NEVER a bad thing.

Difficult to quantify, but I strongly believe that 
NSF and other funding of national labs or 
universities with HPC capabilities (TACC, 
SDSC, etc) has had a positive effect on 
industries that require cost-effective HPC. The 
Top500 “race” or “competition” has delivered 
ripple-down effects of providing cost-effective 
supercomputing technologies for the masses 
(e.g., #1 systems are typically very experimental, 
high-risk and perhaps unaffordable to the 
average commercial entity, but in a few years’ 
time many of these systems find their way into 
commodity systems that are affordable and 
deployable).US report on HPC 2014



TOP500
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2014 
33.81 PFLOPS

2013 
17.60 PFLOPS

2012 
16.32 PFLOPS

2011 
8.16 PFLOPS

2010 
2.57 PFLOPS

2009 
1.75 PFLOPS

225K x86 cores 84K x86 cores +  
4M CUDA cores

540K SPARC 
cores 

1.6M PPC 
cores 

288K x86 cores +  
48M CUDA cores

192K x86 cores +  
2.7M Phi cores

2008 
1.02 PFLOPS

12K x86 cores +  
104K CELL cores

2007 
478 TFLOPS

2004 
36 TFLOPS

212K PPC cores   5K X-6 vector 
cores



FastFlow
http://mc-fastflow.sourceforge.net/

• Toreador (EC-RIA, H2020, ICT-16-2015 big data): TrustwOrthy model-
awaRE Analytics Data platfORm (2016, 36 months, total cost 4M €). 

• Rephrase (EC-RIA, H2020, ICT-2014-1): Refactoring Parallel 
Heterogeneous Resource-Aware Applications – a Software Engineering 
Approach (2015, 36 months, total cost 3.5M €). 

• REPARA (EC-STREP, 7th FP): Reengineering and Enabling Performance 
And poweR of Applications (2013, 36 months, total cost 3.5M €). 

• NESUS (EC-COST Action IC1305): Network for Sustainable Ultrascale 
Computing (2014, 48 months, total cost 500K €). 

• cHiPSet (EC-COST Action IC1406): High-Performance Modelling and 
Simulation for Big Data Applications (2015, 48 months, total cost 500K €). 

• HiPEAC4 (EC-NoE, 7th FP) European Network of Excellence on High 
Performance and Embedded and Compilation (2016, 48 months)  
 

• IBM Joint Study Agreement: Spark optimisation (est. 2015) 

• Noesis Solutions: Parallel machine learning techniques for engineering 
(est. 2015) 

• A3CUBE: FastFlow/PGAS with in memory fabric (est. 2014) 
• NVidia Corp: CUDA Research Center at University of Torino (est. 2013) 

• ICxT@UNITO: HPC & Smart Lab (est. 2016)
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Il cancro è una comples-
sa malattia caratterizzata 

da un vasto numero di al-
terazioni genetiche. Grazie 
all’avvento delle nuove tec-
nologie di sequenziamen-
to massivo del Dna è stato 
possibile descrivere il pa-
norama mutazionale delle 
cellule tumorali.
Lo sfruttamento di queste 
conoscenze risulta essen-
ziale soprattutto per dise-
gnare protocolli terapeutici 
personalizzati con farmaci 
più efficaci, prevederne i 
meccanismi di resistenza 
ed elaborare linee di inter-
vento alternative.

L’industria informatica si è 
spostata verso l’utilizzo di 

piattaforme multicore e Gpu 
con migliaia di processori. Per 
utilizzare al meglio queste piat-
taforme, però, l’ottimizzazione 
degli algoritmi sequenziali non 
è più sufficiente. 
Per questo è nata l’esigenza 
di scrivere software adatti a 
sfruttare i calcolatori multico-
re. Non più un’istruzione die-
tro l’altra, ma molte istruzioni 
eseguite contemporaneamente 
che possano sfruttare le unità 
di calcolo a disposizione.
L’obiettivo è stato raggiunto 
grazie a un progetto italiano, 
realizzato dalle Università di 
Torino e Pisa che hanno messo 
a punto FastFlow, un software 
open source per lavorare su 
applicazioni complesse come 
l’analisi del Dna o le simula-
zioni che prevedono l’esame 
veloce di una mole immensa 
di dati. 
“FastFlow - spiega Marco Al-
dinucci docente dell’Universi-
tà di Torino che con Massimo 
Torquati di Pisa ha lavorato al 
progetto - è un software che 
semplifica lo sviluppo di appli-
cazioni complesse ed efficienti 
per il calcolo parallelo”. 
La validità del software è stata 
riconosciuta dall’Ue che l’ha 

Harvard. L’ateneo più pre-
stigioso al mondo. Qui 

vive da due anni il professor 
Roberto Chiarle, ricercatore 
dell’università di Torino. “Ho 
accettato con entusiasmo la 
proposta della Harvard Medi-
cal School dove, fino alla fine 
del 2017, dirigerò un labora-
torio, senza peraltro sospen-
dere l’attività di ricerca nella 
mia città natale. A Boston, 
grazie alla collaborazione 
tra l’università di Torino e 
Harvard, posso dedicarmi a 
tempo pieno ai miei studi sui 
meccanismi d’insorgenza e 
sull’immunologia dei tumori, 
lavorando al Children’s Ho-
spital sia su tumori dei bam-
bini che degli adulti”.
Roberto Chiarle si è laureato 
a Torino nel 1993, specializ-
zandosi in anatomia pato-
logica nel 1997. Ha iniziato 
l’attività di ricerca alla New 
York University collaboran-
do con Giorgio Inghirami e 
Michele Pagano. Rientrato in 
Italia nel 2001, dopo sette an-
ni compie un nuovo salto Ol-
treoceano per lavorare come 
visiting professor ad Harvard 
nel laboratorio del professor 
Frederick Alt. “Oggi - spiega 
Chiarle - mi dedico allo stu-
dio dei meccanismi delle tra-

La disponibilità di 
acqua dolce non in-

quinata è una preoccu-
pazione crescente ed è 
anche uno dei principali 
argomenti di Horizon 
2020, il programma della 
Commissione Europea di 
finanziamento delle atti-
vità di ricerca. Il proble-
ma che si pone è capire 
cosa possiamo fare per 
proteggere laghi, fiumi 
e torrenti dalle sostanze 
inquinanti. Per far questo 
è necessario uno studio 
preliminare che individui 
la capacità dell’ambiente 
di auto-depurarsi. Uno 
degli strumenti utilizzati 
dalla natura per proce-
dere a questa pulizia è il 
sole, o meglio le reazioni 
fotochimiche indotte dal-
la luce solare. 
“È questa infatti, afferma Da-
vide Vione, professore asso-
ciato presso il dipartimento 
di Chimica dell’Università 
di Torino, una delle prin-
cipali vie naturali di rimo-
zione degli inquinanti non 
biodegradabili, come sono 
ad esempio molti pesticidi, 
rifiuti industriali e inquinan-
ti emergenti, tra cui prodot-
ti farmaceutici e per la cura 

L’unità di genomica funzionale e le terapie oncologiche 

FastFlow, il software open source che calcola dati immensi

Per Roberto Chiarle un laboratorio alla Harvard Medical School

La via naturale: le reazioni fotochimiche indotte dalla luce solare

Modelli ideali contro il cancro

Per analisi veloci e accurate 

Lotta al cancro dal Piemonte agli States 

Autodepurazione dell’acqua dolce 

L’Unità di Genomica Fun-
zionale (Fgu) dell’Univer-
sità di Torino, diretta dal 
professor Roberto Piva, si 
pone l’obiettivo di identifi-
care gli interruttori mole-
colari dello sviluppo e del-
la progressione tumorale 
attraverso l’applicazione e 
la validazione di screening 
funzionali su scala geno-
mica.
Il laboratorio dispone di si-
stemi ad alta automazione 
che permettono di interro-
gare il genoma delle cellule 
tumorali valutando l’effetto 
biologico di ogni specifica 
perturbazione. L’approccio 

finanziato in tre progetti Pa-
raPhrase, Repara e RePhrase 
per oltre dieci milioni di euro 
in totale.
Utilizzato in altri progetti fi-
nanziati da Intesa-SanPaolo 
e Miur, FastFlow conta oltre 
10.000 download e casi di uti-
lizzo come Fix8, società Usa 
che sviluppa protocolli per 
transazioni finanziare che ha 
abbandonato una soluzione In-
tel per il prodotto italiano.
Oltre a ZeroDivision, società 
romana, anche nVidia (società 
Usa che ha il 60% del market 
share mondiale delle Gpu) uti-
lizza il software e ha finanziato 

slocazioni cromosomiche che 
sono alla base dell’insorgenza 
di numerosi tumori umani, 
come nel caso dei linfomi, 
delle leucemie e del carcino-
ma polmonare. In particola-
re, mi occupo dello studio del 
gene Alk (chinasi del linfoma 
anaplastico) per capire il suo 
ruolo nell’insorgenza di que-
sti tumori nonché per svilup-
pare terapie specifiche”.
Sebbene allo stato attuale ini-
bitori specifici per Alk siano 
già in uso nella pratica cli-
nica con risultati eccellenti, 
purtroppo non basta perché 
pochi malati vengono effet-
tivamente curati. Da qui la 

della persona”. La radiazio-
ne solare attiva i processi di 
depurazione che però sono 
fortemente influenzati dal-
la composizione chimica 
dell’acqua e dalla sua pro-
fondità, sulle quali possono 
inoltre agire i cambiamenti 
climatici.
“È necessaria una profon-
da comprensione di tutti i 
processi, sottolinea Vione, 
per valutare le tendenze che 

impiegato è in grado di ge-
nerare modelli ideali per la 
messa a punto e la valida-
zione di terapie personaliz-
zate.
Da un punto di vista clini-
co, i risultati si traducono 
in una migliore caratteriz-
zazione dei pazienti e nella 
possibilità di prevedere il 
protocollo terapeutico più 
efficace per ciascun indi-
viduo.
La Fgu è stata inaugurata 
nel 2012 presso il Centro di 
Biotecnologie Molecolari 
di Torino grazie ai contri-
buti di Compagnia di San 
Paolo, Airc e Fondazione 
Crt. La Fgu si avvale di un 
gruppo di biologi e bio-
tecnologi con riconosciuta 
esperienza nel settore della 
ricerca onco-ematologica.
Dal 2012 ad oggi la Fgu ha 
conseguito numerosi risul-
tati documentati da pub-
blicazioni ed è in grado di 
offrire le sue risorse e com-
petenze sia alla comunità 
scientifica che al mondo 
delle imprese. Maggiori in-
formazioni si possono otte-
nere attraverso il sito istitu-
zionale del Dipartimento di 
Biotecnologie Molecolari e 
Scienze per la Salute.

l’apertura di un Research center 
presso l’università di Torino.
C’è poi A3Cube, una società 
italiana Californiana con la 
quale gli ideatori del software 
collaborano per aprire un polo 
di sviluppo in Italia. “Con loro 
- aggiunge Aldinucci - vorrem-
mo lavorare per unire FastFlow 
con il loro hardware e costruire 
storage ultraveloci per il mer-
cato BigData: All’interno del 
nostro dipartimento ci sono le 
competenze tecniche, di mana-
gement e innovazione”. 
Per ulteriori informazioni con-
sultare il sito Internet: http://
mc-fastflow.sourceforge.net/.

necessità di sviluppare nuo-
vi farmaci, che il professor 
Chiarle sta valutando con 
Pfizer, oppure di intraprende-
re strade terapeutiche nuove, 
come lo sviluppo di un vacci-
no contro i tumori Alk posi-
tivi. “In Italia – dice Chiarle 
- il problema di fondo resta la 
scarsità di finanziamenti. Le 
iniziative concrete per soste-
nere la ricerca sono promosse 
principalmente dai privati, 
come nel caso di Airc e Te-
lethon. Per il futuro bisogna 
avere il coraggio di investire, 
anche a rischio di perdere. 
Solo così si possono ottenere 
grandi risultati”.

avranno un impatto sul-
le nostre risorse idriche. 
Con vari progetti finan-
ziati dall’Unione Europea 
(Photonit, 7° Programma 
Quadro), dalla Compa-
gnia di San Paolo (Dom-
namics) e dalla Fon-
dazione Crt, vogliamo 
raccogliere la sfida di stu-
diare vari aspetti di que-
sto tema: la formazione 
di possibili sottoprodotti 
dannosi, la mappatura 
fotochimica delle acque 
interne e l’individuazione 
dei collegamenti tra fo-
tochimica e cambiamenti 
climatici”.
Il lavoro di ricerca in que-
sto settore richiede stra-
tegie diverse: indagini sul 
campo, studi ed esperi-
menti in laboratorio, sof-

tware e modelli previsionali. 
In sostanza un vero e proprio 
lavoro interdisciplinare.
“Scopo ultimo della ricerca è 
fornire alla società civile, alle 
imprese e ai decisori pubbli-
ci, elementi per una maggio-
re attenzione ambientale, in 
modo che si individuino in 
breve le priorità su cui in-
tervenire per limitare la ‘vul-
nerabilità’ all’inquinamento 
delle acque dolci del pianeta”.

  ■ UNIVERSITÀ DI TORINO / Dipartimento Biotecnologie Molecolari

  ■ UNIVERSITÀ DI TORINO / Le soluzioni del Dipartimento di Informatica

  ■ UNIVERSITÀ DI TORINO / Dipartimento Biotecnologie Molecolari

  ■ UNI TORINO / Soluzioni allo studio presso il dipartimento di Chimica

Davide Vione, professore associato 
presso il dipartimento di Chimica 
dell’Università di Torino

Il gruppo di ricerca dell’Unità di Genomica Funzionale

Il gruppo di lavoro di FastFlow. Al centro, Marco Aldinucci

Il professor Roberto 
Chiarle, ricercatore 

all’Università di 
Torino, da due anni 

al Department of 
Pathology Children’s 

Hospital Boston, 
Associate Professor in 
Pathology all’Harvard 

Medical School

personalizzate.
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Big Data

Parallel 
Analytics

Parallel Progr. 
Models

Volume, 
Velocity

Algorithms

Performance

Parallel Progr. 
Tools

Parallel 
Platforms

FastData

Big Data

Parallel 
Analytics

Parallel Progr. 
Models

Volume, 
Velocity

Algorithms

Performance

Parallel Progr. 
Tools

Parallel 
Platforms

FastData

S P E E D U P  W I T H  I N F I N I T E  M A N Y  
P R O C E S S O R S  =  9 / 7  ≈  1 . 3

Slow Motion



–Marco

“The durable Message Passing Interface (MPI) standard, with 
send/receive, broadcast and reduction operators is still used to 
construct parallel programs composed of tens to hundreds of 

thousands of communicating processes.  

Each communication is orchestrated by the developer-based 
on precise knowledge of code and overhead; collective 

communications simplify the orchestration but induce 
excessive synchrony; each single process may become a 

single point of failure.  

This programming model is already ineffective for moderate-
scale applications, let alone for those in the extreme scale” 
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Example: Bowtie (BT) and BWA

☛ EU FP7 Paraphrase project

12

• Top tools for parallel DNA alignment 
• Hand-tuned C/C++/SSE2 code 
• Fast spin-locks + Pthreads 
• Memory bound 
• FastFlow master-worker 
• Memory affinity, pinning, affinity scheduling 

(embedded in the pattern) 
• BT: up to 200% speedup over original 

BWA: up to 10% speedup over original

Shared-Memory 
input

(Reads, Genome)

Shared-Memory output
(Alignment)

W1 Wn

mutex

(mutex)

Memory 
task 

(Read)

Memory 
task 

(Read)

worker
threads

Required in some tools
(Bowtie2=yes, BWA=no)

Memory 
input/output

(Reads, Alignment)

W1 Wn

E…

Shared-Memory 
interleaved and read-only

(Alignment)

Memory 
task 

(Read)

Memory 
task 

(Read)
…

core-pinned
worker threads

lock-free
synchronisations

affinity scheduling
implemented via

scheduler thread (active)
or lock-free scheduler 

object (passive)

FastFlow
master-worker

C. Misale, G. Ferrero, M. Torquati, M. 
Sequence alignment tools: one parallel pattern to rule them all?  
BioMed Research International, 2014.

BT2.0-FF

BT
2.

0
BT

2.
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Example: Hi-C data (CCC)  
☛ EU FP7 REPARA project
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Sana

Leucemia

I. Merelli, F. Tordini, M. Drocco, M. Aldinucci, P. LiÒ, and L. Milanesi, 
“Integrating Multi-omic features exploiting Chromosome Conformation 
Capture data,” Frontiers in Genetics, vol. 6, iss. 40, 2015.



Example: Hi-C data (CCC)  
☛ EU FP7 REPARA project
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Diverse fonti di parallelismo, 
inter e intra pipeline  

 
Pipeline agnostico 

Multicore, HPC o Cloud

F. Tordini, M. Drocco, C. Misale, P. LiÒ, L. Milanesi, I. Merelli, and M. 
Aldinucci, “NuChart-II: the road to a fast and scalable tool for Hi-C 
data analysis,” International Journal of High Performance Computing 
Applications (IJHPCA), 2016. 
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Collaborazioni… da Nobel

• IMPACT: Innovative Methods for Particle Colliders at the 
Terascale 
•  ~250K €, funded by Compagnia di San Paolo, 2012, 36 months 
• Topics: Extreme Computation Tools, Search for the Higgs Boson and 

for New Physics at the LHC, Parallel and Distributed Computing 
• Amapane, Passarino, Aldinucci, Botta 

• PLUTO+FastFlow (astrofisica) 
• Gennaio 2016 ERC

15



La nuovissima iniziativa del 
MIUR (ancora segreta)

16

M. Aldinucci, S. Bagnasco, S.
Lusso, P. Pasteris, and S.
Rabellino, “The Open
Computing Cluster for
Advanced data Manipulation
(OCCAM),” in the 22nd Intl
Conference on Computing in
High Energy and Nuclear
Physics (CHEP), San Francisco,
USA, 2016.



Realtà
Aumentata



Models, metrics and algorithms for  
privacy-aware data analytics 

• Massive simulations of complex 
processes 
• Information spreading 
• Social network analysis 

• Big data processing/analytics 
• Decomposition of huge tensors 
• Learning from huge multimodal data 

• Needs 
• RAM/storage 
• High-Performance GPGPU and CPU 

capabilities 

20

Ruggero G. Pensa



Network Science & Computational Social  
Science

• Problema: capire l’emergenza di macro-fenomeni complessi 
a partire da elementi individuali che interagiscono tra di loro 

• reti tecno-sociali, biologiche, sistemi complessi, etc. 

• Tipologia di dati: in linea teorica, “qualsiasi” dato che possa 
essere rappresentato per mezzo di una rete/grafo 

• Metodologie 
• Simulazioni & SNA (Social Network Analysis) 
• Costruzione e validazione modelli data-driven & ad agenti 
• Visualizzazione di reti di grandi dimensioni 

• Risultati:  
• Analisi di dati provenienti da social media (omofilia vs influenza) 
• Progettazione ed implementazione di strumenti di collaborative filtering 

decentralizzati che usano metriche di affinità locali in reti  di similarità 
• Modellazione di processi dei fenomeni di disinformazione on-line 
• Mappe intelligenti per il well-being

21

Giancarlo Ruffo



Computer Vision and Graphics 
http://di.unito.it/eidoslab

• Exploit massively parallel 
computing on CPU  
and GPU for image, video, 
graphics data 

• Medical image processing  
• Computer vision with deep learning 
• Rendering 
• Virtual simulation and prototyping  

22

So Neural Networks are Great

And train more layers. 16 instead of 7 before. 144 million parameters.

Figure : K. Simonyan, A. Zisserman, Very Deep Convolutional Networks for Large-Scale Image

Recognition. arXiv 2014

[Slide Credit: Sanja Fidler, Pic adopted from: A. Krizhevsky]

R. Urtasun (UofT) Introduction to CNNs 55 / 56

Simulazione di Esami Radiologici mediante Applicazione della Tecnologia CUDA 
procedimento di calcolo della radiografia avverrà in modo simile a quanto 
descritto per l’anteprima, ma il numero di pixel sarà molto più elevato. 

A seguire, a titolo di esempio, due screenshot dell’applicazione: 
 

 
Figura 2 - Immagine frontale 

 

 
Figura 3 -  Spostamento del blocco sorgente-rilevatore 

L’applicazione è stata utilizzata su un calcolatore avente la seguente 
configurazione: 

• NVIDIA GTX 460 (architettura Fermi 2.1) con 336 core CUDA 
• Clock del bus della scheda grafica: 800 MHz 
• Clock processori grafici 1600 MHz 
• Memoria RAM scheda grafica 1024 Mbyte DDR5 con bus a 256 bit 

Marco Grangetto



FirstLife: gestione di grandi moli 
di informazioni geografiche

• FirstLife è un social network geo-referenziato. Raccoglie, 
elabora e fornisce servizi su grandi quantità di dati 
geografici. In particolare: 
• Identificazione dei quartieri analizzando la geomorfologia e le informazioni 

sul costruito (dati del Comune) 
• Sperimentazione su misure di qualità di dati dinamici in graph db  
• Tile server vettoriale sui dati delle cartografie ufficiali del Comune di Torino 
• Servizio di geocoding per Torino 
• Sperimentazione su modelli di rappresentazione delle periodicità 

temporali

23

Guido Boella



Analisi semantica di testi legali

• Crawling e comprensione di leggi attraverso tecniche di 
linguistica computazionale  

• Riconoscimento di legami tra leggi ed etichettatura automatica 
• Riconoscimento tra direttive europee e implementazioni 

nazionali 
• Dati:  

• Diversi milioni di leggi in diverse lingue (ad oggi: uk, bg, de, fr, it, au) 
contenenti riferimenti espliciti ed impliciti 

• Talvolta taggati con annotazioni semantiche sulle quali applicare tecniche di 
Machine Learning
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24th Intl. Euro-Par 2018 
27-31 Agosto 2016, Torino

• Top venue in parallel computing (core “A” conference) 
• 45 papers 
• 10 tracks 
• ~300 attendees 

• Co-located events 
• 15 workshops 
• 6 tutorial 
• industrial exhibition
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B I D  F O R  E U R O - PA R  2 0 1 8  
T U R I N ,  I TA LY

2 3  A U G U S T  2 0 1 6 ,  G R E N O B L E ,  F R A N C E  

M A R C O  A L D I N U C C I ,  L U C A  PA D O VA N I

The Olivetti Programma 101 “Perottina“, is the first 
commercial programmable "desktop computer”. It was 
launched at the 1964 New York World's Fair by Italian 
manufacturer Olivetti, based in Ivrea, province of Turin.  

https://en.wikipedia.org/wiki/Programma_101
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