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1. INTRODUCAO

Devido a popularizagdo da microeletrdnica nos ultimos anos, o projeto de
circuitos Very Large-Scale Integration (VLSI) é considerado cada vez mais
exigente, uma vez que € preciso desenvolver circuitos que apresentem ao mesmo
tempo, maior desempenho e menor consumo de energia. Como pode ser visto na
Figura 1, existem diversas fases que envolvem o projeto de um Circuito Integrado.
Contudo, é na etapa de mapeamento tecnoldgico, dentro da sintese ldgica, que
se pode explorar melhor as otimiza¢gdes no circuito. Isso porgue nesta etapa séo
definidas quais células serdo utilizadas para compor o circuito final. O
mapeamento transforma uma descri¢do légica de um circuito (rede booleana) em
uma representacdo composta por instancias interconectadas de elementos de
uma biblioteca de células.

Segundo Marques (MARQUES, 2007), o processo de mapeamento pode ser
dividido em trés etapas: Decomposicdo, Identificacdo de Padrdes e Cobertura
Légica. A primeira etapa visa preparar a estrutura de dados para o mapeamento,
gerando uma representagcdo do circuito. Normalmente, esta estrutura de dados
utiliza apenas um conjunto restrito de operadores logicos. Em um segundo
momento, aplica-se a identificacdo de padrdes, também conhecida como
casamento. Esta etapa visa verificar a equivaléncia entre subgrafos e células de
uma biblioteca. Este processo normalmente ira resultar em algumas
sobreposicoes de células, o que acarretara em um aumento de area no circuito
final. Para solucionar este problema, aplicam-se algoritmos de cobertura, com o
intuito de definir o melhor conjunto de células que sera utilizado para implementar
o circuito, de forma a satisfazer uma determinada funcgéo objetivo.
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Figura 1. Etapas realizadas durante o processo de sintese de circuitos VLSI.
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O presente trabalho possui foco voltado para a etapa de identificacdo de
padrées, mais precisamente no processo de identificacdo da equivaléncia das
células de uma determinada biblioteca de células com as por¢cbes do circuito em
questdo. Biblioteca de células é um conjunto finito de portas I6gicas onde cada
elemento da biblioteca implementa a funcionalidade de uma funcdo légica e
possui algumas caracteristicas elétricas proprias. Essas caracteristicas seréo
importantes no momento da escolha da porta logica de acordo com a funcao
objetivo e podem ser referentes a area, atraso, consumo de poténcia, etc.

Existem diversas formas para se efetuar o processo de verificacdo de
equivaléncia de células, dentre elas, pode-se citar. verificacdo estrutural,
verificacdo booleana e verificacdo por restricdo. A verificacdo estrutural (em
inglés, structural matching), costuma-se ser aplicada quando o mapeamento
utiliza biblioteca de células estaticas. Utilizando a representacdo em grafos de
cada elemento da biblioteca, algoritmos para isomorfismos de grafos sao
aplicados com intuito de realizar a equivaléncia entre as células da biblioteca com
as porcdes do circuito, como pode ser visto em (CHATTERJEE, 2005). J4 a
verificagdo booleana (em inglés, Boolean matching), é feita quando parte do
circuito € funcionalmente equivalente a funcado booleana implementada por uma
célula. Um exemplo deste tipo de verificacdo pode ser encontrado em (MAILHOT,
1990). Por fim, na verificagdo por restricdo, aplica-se um conjunto de restricdes
nas porcdes do circuito. Essas restricbes séo caracteristicas topoldgicas que a
porcdo do circuito a ser mapeada precisa respeitar, como por exemplo, o nimero
de entradas de uma porta l6gica.

O objetivo deste trabalho € proporcionar na ferramenta FlexMap o processo
de equivaléncia de células através da verificacdo estrutural. A ferramenta
FlexMap foi desenvolvida na Universidade Federal de Pelotas (FLEXMAP, 2015)
e possui algumas estratégias e estruturas de dados que permitem a configuracao
de diferentes fluxos de sintese para realizar o mapeamento tecnolégico. Desta
forma, é possivel desenvolver dentro do ambiente FlexMap, fluxos alternativos de
mapeamento e aplicar diferentes métodos de sintese, utilizando a estrutura de
dados e o algoritmo de cobertura l6gica desejados.

2. METODOLOGIA

O presente trabalho possui como objetivo principal desenvolver um algoritmo
para a etapa de identificacdo de padrées que € realizada durante o processo de
mapeamento tecnolégico. O algoritmo a ser desenvolvido serd voltado para
verificacbes estruturais durante o processo de identificacdo de padrbes. O
objetivo principal da abordagem proposta é permitir que os métodos de
mapeamento da ferramenta FlexMap considerem bibliotecas de células mais
complexas, viabilizando assim novos resultados de mapeamentos.

A etapa de identificacdo de padrBes visa encontrar porc¢des (células) no
circuito equivalentes as células disponiveis na biblioteca de células. Cada
equivaléncia encontrada sera candidata a compor o conjunto final de células
necessarias para a construcao do circuito (MARQUES, 2007). Um exemplo desta
etapa é ilustrado na Figura 2, onde é representado possiveis equivaléncias que
podem ser obtidas para o nodo 36 utilizando no maximo trés entradas.

O objetivo da etapa de identificagdo de padrbes é determinar se um porcao
da descricdo sujeito pode ser implementada por uma célula disponivel na
biblioteca, sendo por isso considerada uma etapa critica realizada durante o
mapeamento (CORREIA, 2004). Dependendo do tamanho da biblioteca e do
tamanho do circuito (nimero de nodos no grafo), essa etapa pode possuir alto
custo computacional na execucdo do metodo de mapeamento. Neste sentido,
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investigar e propor novas metodologias para esta etapa, pode viabilizar
otimizacbes consideraveis no tempo de execucdo de uma ferramenta de sintese
l6gica. Essa investigacdo tentara identificar as principais necessidades de um
novo método de assinatura de células considerando a abordagem de verificacdo
estrutural. Este tipo de abordagem verifica a existéncia de grafos isomorficos
entre as células do circuito e a biblioteca de células. Para isso, tanto a descri¢cao
sujeito quanto as células da biblioteca precisam ser decompostas da mesma
forma.

Figura 2. Possiveis equivaléncias obtidas para o nodo 36

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Atualmente, a ferramenta FlexMap € limitado a abordagem de métodos de
verificagcdo Booleanos para etapa de identificacdo de padrbes. Este tipo de
método normalmente apresenta melhores resultados quando comparados a
abordagem de verificagdo estrutural, pois ndo dependem da estrutura que
representa o circuito. Entretanto, os métodos Booleanos costumam ser mais
custosos em tempo. Por essa razdo, alguns métodos trabalham com funcdes de
poucas variaveis, o que néo é suficiente para varios casos praticos. Neste caso,
algoritmos estruturais séo utilizados. Sendo assim, este trabalho possui como
motivagdo avaliar as técnicas atuais para assinatura de células utilizando
verificacdo estrutural e, entdo, através desta analise, desenvolver um método que
possibilite utilizar biblioteca de células mais complexas na ferramenta FlexMap.

Neste primeiro momento, estd sendo realizado uma revisdo bibliografica
acerca dos meétodos existentes e técnicas que poderdo ser combinadas, visando
obtencdo de melhores resultados de mapeamento tecnolégico na ferramenta
FlexMap. Combinado com a etapa de revisao bibliogréafica, esta se realizando o
desenvolvimento do algoritmo proposto. Em fase intermediaria de
desenvolvimento, espera-se concluir o mesmo em breve e entdo, realizar uma
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série de testes e simulacbes, comparando a eficacia do algoritmo desenvolvido
com os métodos mais recentes para abordagem de verificagdo estrutural,
disponiveis na literatura.

4. CONCLUSOES

A partir do desenvolvimento deste algoritmo, serd possivel alcancar
melhores resultados de mapeamento. A funcionalidade permitird utilizar
bibliotecas de células com diferentes nimeros de entradas, quando comparado a
abordagem de verificacdo Booleana que se tem implementado na ferramenta
FlexMap atualmente. Com isso, o FlexMap podera considerar diferentes arranjos
de células no momento de mapeamento. Desta forma, espera-se otimizar 0s
resultados de mapeamentos até entdo obtidos no FlexMap, além de propiciar um
ambiente mais genérico de mapeamento, possibilitando o uso de células com um
maior niumero de entradas.

Para verificar a eficacia do algoritmo apos seu desenvolvimento, diversas
comparacdes com meétodos estado-da-arte serdo realizados. As comparacdes
irdo utilizar Benchmarks conhecidos da area, como por exemplo ISCAS'85
(BRGLEZ, 1985) e IWLS 2005 (ALBRECHT, 2005). A importancia deste trabalho
se deve ao fato de que além de otimizar os resultados de mapeamento, a
implementagdo ir4 contribuir para obter uma ferramenta académica com
diferentes fluxos de mapeamento, permitindo comparacdo entre os métodos e
metodologias disponiveis na literatura.
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