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Motivacion

Problema Bioinformatico Conceptos biolégicos
Alineamiento de
Secuencias

Coleccién
¢Homologia? 536789

Cadenas Algoritmos

Algoritmos Bl
Programacion Dinamica b
BLAST FASTA
NO EXACTOS

Cadena de Fuentes de datos

Nucledétidos




Paguetes de R

Paquete

seqinr

Biostrings

ff

Data.table

PLYR

doParallel

RHADOOP

Descripcidn

Andlisis exploratorio y visualizacion
de datos de secuencias bioldgicas.

Algoritmos de alineamiento y
utilidades para la manipulacion

eficiente de largas secuencias
bioldgicas.

Estructuras de almacenamiento
masivo de datos.

Version mejorada de los data.frame
de R. Con algoritmos de consultas
mas veloces basados en B-tree.

Como data.table nos permite hacer
consultas mas veloces sobre
data.frame. Basandose en Split +
Combine.

Permite la paralizacion multicores
de maquina de algoritmos.

Permite la interaccion ente Ry
Hadoop, basado en el modelo de
programacion MapReduce

Funciones de interés

Read.fasta, write.fasta, s2c, c2s, dotplot,
query...

readFASTA, writeFASTA,
pairwiseAlignment, getTrans...

Ff ffsave,ffload,open.ff

All.equal, :=, between, in, chmatch,
duplicated, fread, melt.data.table, rbindlist

Ddply,liply.

Mclapply, registerDoParalll,
stoplmplicitCluster.

Rmr, RHDFS,RBASE,PLYRR

Mapreduces,hdfs.init,hdfs.put,hdfs.get,...



Bases De Datos

CADA CLENTE PUECE
SIEMPRE EER ¥ ESCRIE A

O Nuevo sistema de bases de datos mas
generico gue los convencionales
buscando rendimiento, velocidad y

generalidad. CA ACCESIBILIDAD AP
Gendmica Relacionales Clave-Valor
O Pioneros en las bases de datos abiertas Grafos s ~,  Cassandra

concienciados con su valor. NCBI EBI.
Genbank 28.000 millones de pares
de bases (nucledtidos),
correspondientes a mas de 22

SOLO 2
CONDICIONES

SIMULTANEAS | BVt

millones de secuencias CONSISTENCIA
\ 4 AFALLOS
Fasta CP
O Formato genérico para tratar con S IS A PASA 1000 (05 N PO A A oA CIONES
datos de secuencias de nucledtidos y U s " Rgcas
aminodcidos que hemos utilizado. Documentos

Columnas




FASTA

>g1|5524211|gb|AAD44166.1| cytochrome b [Elephas maximus maximus]
LCLYTHIGRNIYYGSYLYSETWNTGIMLLLITMATAFMGYVLPWGQMSEFWGATVITNLFSAIPYIGTNLV
EWIWGGF SVDKATLNRFFAFHFILPFTMVALAGVHLTFLHETGSNNPLGLTSDSDKIPFHPYYTIKDFLG
LLILILLLLLLALLSPDMLGDPDNHMPADPLNTPLHIKPEWYFLFAYAILRSVPNKLGGVLALFLSIVIL
GLMPFLHTSKHRSMMLRPLSQALFWTLTMDLLTLTWIGSQPVEYPYTIIGQMASILYFSIILAFLPIAGX
IENY

> choosebank("genbank")
> ccnd3ns <- query(“cend3hs”, "sp=homo sapiens AND k=ccnd3")

> sapply(ccnd3hs$req,gethame) . .

[1] "AF517525.CCND3"  "BC@11616.CCND3"  "CRS42246" "HUMCCND3A. CCND3" O BIOSTI’IﬂgS

[5] "HUMCCND3PS.PE1"  "HUMCCNDB@4.CCND3™ "HUMCYCD3A.CCND3"

> sapply(ccnd3hs$req, getlength) .

[1] 879 879 8§79 879 537 559 879 O Seqlm

> getSeguence(ccnd3hsSreg[[2]]1)[1:30]

[1] ltall lltlI llg" ﬂgll nan llgl llc" 'ltll lgll llcvl Iltﬁ 'lg" Ilt" ng" lltI "t" ﬂgll -cll llg'l lla" llall

[zz] ngn ugu ncn nau ncn ncn ucn ngn -gn

> getTrans(cend3hsSreq[[2]1)[1:30]

[1] "M™ "™ "L" "L" "C" "C" "E"
e

TII "R'l ||Hl‘ |IAII UPII "R" IIA. IIG" 'IPII -DII "p'l IIR" |ILII
[22] "L!I "Gl "D" HQ" "R" llvl |

VIGII L
"Qll -Sl



AllIneamiento de Secuencias

mach
imach
gap

Maxima Coincidencia

de Caracteres

SECUENCIAS DE

AMINOACIDOS

Algoritmos de

Sy Similaridad Homologia
Programacién Dinamica

Cadena lineal, finita y ordenada de
simbolos de un alfabeto que en este
caso determinan la funcionalidad de una
proteina.

Concepto biolégico
Ancestros comunes

Matriz de Puntuacién
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AR is O Alineamiento Local

Algortme Smith-Waterman

Algeritmo de Needlemaon-
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Sz Mo o Bo Lashecfiz it = Mo fofc e fo lc Matriz pam280 (inferior iggwierda) y BLOSUMER (superior derechs) para proteinas




Algoritmo: Needleman - Wunsch
--nﬂu-nm-nﬂﬂ fy = max(t L+ s(x.y)) fa+d, f+d)

-8 | -16

s(X,.y;) = valor matriz de sustitucion
Blosumé2 en nuestro caso

co
|

N
[

~O

17 | 25 33 -41 -49 -57 -55 -73 B
ths = max(t o+ s(xp.ye) o otd, 1, 5+d)

t)3 = max(-8+ 1,-2-8,-16-8) =-9
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Elegir un sistema de puntuaciones
adecuado. PAM BLOSUM.
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Métodos estadisticos para explicarlo.

. I N N
W
N

http://ubio.bioinfo.cnio.es/people/fabascal/Teaching/Alineamiento_secuencias/teoria.html




Implementacion

ALINEAMIENTO
GLOBAL

Problema de complejidad

— Paralelizable :
MapReduce
R Localmente P
doParallel RtHadoop
oParalle
CPU 8 Nocleos Rm rhdfs rhbase plyrr

Data Table Cluster AWS
5 instancias EMR
m3.large

Standalone

Split + Combine Sandbox MV

CPU 2 a 3,3ghz
RAM de 7.5 GB
SSD de 32 GB




Método I: R Localmente

Numero de
Procesadores

sp|Q8M3G7|
ATM_ARATH CADENA1

sp|POC6F4|R1A_BRV1
CADENA2

sp|POC6U1|R1A_CVBQ
CADENA 3

sp|Q8TDW7FAT3_HUMAN
CADENA4

sp|QBR508|FAT3_RAT
CADENA 5

sp|QBGZX4|SYNE!
_MOUSE CADENA 6

sp|Q8IID4|DYHC2_PLAF7
CADENA7

N°
Procesadores

Dividir
Balanceados

sPPOGESRIf o'
QBTDW7F%% HUMAN
CADENA4

Q8RS508|FAT3_RAT
spl CAB.;E[NAS

ATM_/S\%{%?#(S}G { ENA1
PO 00

PSS

Carga
Balanceada

Calcular
Alineamiento

Puntuaciones

Salida
Clave Valor

POC6F4|R1A_BRV1
sp| ,zJaaA'

0
Q8TDW7FAT3_HUMAN
,256

Q8RS508|FAT3_RAT
o

ATW%"A‘%& The
spIPOCGUJ[R1A_ CVBQ

sp|QEGZX4|SYNE!
_MOUSE 248




O Librerias de R utilizadas:

Paquete que mediante el uso de drboles
binarios y otras forma de optimizaciéon en el
uso de indices, ha mejorado el rendimiento de
los objetos data.frame.

Nos permite hacer operaciones tipicas de las
bases de datos, como son select, where, by, y
crear nuevas columnas de forma agil.

Facilita el cdlculo vectorial y también consta de
distintas funciones tipicas de la gestion de
bases de datos. Existe una version para trabajar
con Hadoop.

Nos permite realizar paralelizacion local en el
numero de nodos de forma transparente en R.

Método I: R Localmente

As.data.table:  Convierte en
data.table otros objetos de r.

.SD: permite aplicar una funcién
a varias columnas de un
data.table.

setkey: Permite definir una
columna como clave para realizar
operaciones por grupo.

Ddply, permite crear nuevas
variables a partir de las variables
que forman el conjunto de datos.

Foreach, aplica un for sobre el
conjunto definido, fragmentando
el conjunto de datos en memoria
para establecer acceso
distribuido en funcién de los
nodos.



Métodoll : MapReduce R + Hadoop

Analisis
Big Data

Escalabilidad Analisis
Rendimiento Visualizacion
Seguridad Open Source




HDFS

Lectura de datos HDFS O  Sistema de distribucion
de archivos de Hadoop.
Ventqjas:
2: obtiene la O Crecimiento
' localizacion de horizontal vs
Cliente istributec los bloques problemas de
HDFS eSyste espacio.
O Replicas vs Fallos del
Ja sistema.
. O Distribucién vs Tiempo
de acceso
PO . Eivasd O Paralelizacion vs

Tiempo de ejecucion

OO0 Inconvenientes:

O Elevada latencia con
pequenos datos

O Cambiosse
intfroducen siempre al
final

O Nose permite
escn’rurq simultanea
sobre ficheros




HDFS

Escritura de datos HDFS

Cliente bute < gresie
HDFS - - 7: complete
R
K e
Nodo cliente
4: write packet 1 5: ack packet
Pipeline de . - , .
Datanodes e o
Datanode Datanode Datanode




MapReduce

Group Combine

sp|POCSU1|R1A_CVQ

CADENA 3 256,sp|POC8U1|
R1A_CVBQ 247 (spl
i 247,
sp|QOM3G7] A_?i"ﬁ%h ogMésc?%
ATM_ARATH : ; ARA
CADENAS 248, sp|QIM3G7| sp|POCSE4 ATMﬁocsg}' spl
ATM_ARATH R1A_BRV1, R1A BRV1 247,(splQOM3G7|
Qs8IID4 ~ i
IPOCSE4IR1A_BRVY DYT-«lpC]2 PLA|F7‘ SDIQe"Dl 4°IF7) PQJ)?F;:;?:\;H é;F\)/l*
= CADENA2 247, spjPOCGF4] : i Red splQBIID4 %
R1A_BRV1 256,p| educe B & piar, ol
POCSU1| 247, sp|Q6GZX4| Q6GZX4|SYNE!
i SYNE!_MOUSE BGZX4|SYNE!
sp|QBIID4| INYECTIVA 247, sp|QsliD4] ACVB -MOUSE)
DYHC2_PLAF7 DYHC2 PLAF7

CADENA7 Mapf{K1 list{\1}) =
list{x2,v2)

spjQEGZX4|SYNE! Balanceado

_MOUSE 256,sp|POC6BU1|
CADENA 6 Informacién 268, (ep) R1A_CVBQ 2:?)?8@3?;“
= Recuperable 256, spjQ9P2PS| QoP2PE| 256, (sp QaP2Pg|
splQ8TDW7] STAR9_HUMAN STARS_HUMA QoP2Ps| STAR9_HUMAN, sp|
FAclib:l:::fN N, SD|088799[ STARg HUMAN 088799'
247, splQEGZX4] ZAN_MOUSE) spl088799) ot
SYNE!_MOUSE ZAN
sp|QBRS08|FATS_RAT 247, sp| _MOUSE) 248, (sp|Q8TDW7|
CADENA 5 QBGZX4|SYNE! FAT3_HUMAN, sp|
248, sp|Q8TDW7| MOUSE QBRS0BJFAT3_RAT )

FAT3_HUMAN

spj088799)| 248, (sp| 248, (sp|
Zéfa'é’h?:sf 248, sp|Q8R508| Q8TDW7| Q8TDW7|
T3_HUN
FAT3_RAT FAT3_HUMAN, FQL?GZS%N AGREGADOR
splQoP2Pe|
Sty 256, spj088799)| el Reducelk2, ist{V2)) =>
CADENA 9 ZAN_MOUSE list{w3)

hortonworks /( =

(- liETalalala)



Nombre

INPUT

OUTPUT

MAP

Reduce

Make.input/output.format

Imput/output.format

Vectorized

backend

To.map /to.reduce

Funcion

Directorio de los datos de entrada que pueden
provenir tanto de HDFS, incluidos por medio de la
funcién to.dfs, como de la salida de otro mapreduce.

Directorio de HDFS donde queremos que se
almacenen, si es vacio puede ser enviado a un nuevo
map, reduce, or from.dfs

Una funcién de R que recibe dos valores como entrada,
clave y valor. Devuelve con la misma estructura.
keyval(k, v, vectorized = FALSE)

Es su principal aliada, es la funcién que ayuda a definir
estas parejas.

Funcidn que se aplica a la salida del map y devuelve
agrupado los resultados por claves.

Permite crear los formatos de los datos de entrada,

Permite definidor los formatos de forma que puedan
ser transformados al Unico que soporta Hadoop
Streaming.

Permite procesar multiples registros al mismo tiempo,
en lugar de linea a linea.

Pardmetros adicionales de Hadoop, como son las
limitaciones de memoria, el numero de tareas por
nodo,... Nos permite seleccionar trabajar en local para
hacer debug de cdédigo.

Convierte cualquier funciéon en una funcién apta para
aplicar en este proceso. Incluyendo una funcién
referente a value y otra a key.



Escenario

ALINEAMIENTO "\
GLOBAL

SP| Q8GZX4|001R_FRG3G
Vs
CONJUNTO DE CADENAS

\ Problema de complejidad
Paralelizable

MapReduce

R Localmente

RtHadoop

Rm rhdfs rhbase plyrr

doParallel

CPU 8 NUcleos
RAM 16GB
Hard Disck1TB

Standalone
Sandbox MV

Cluster AWS

ainstancias FMR.

Data Table

Split + Combine

http://www.uniprot.org/uniprot/Q6GZX42version=*




Salida Locdal

> head(Puntuaciones,9) > tail(Puntuaciones,9)

Names puntuaciones Names puntuaciones
1: sp|P83570|GNA_SEPOF 2 1: splQ8NFI1SYNEL_HUMAN 256
2: splP84761IACI_TRIGI 3 2: splQ6ZWR6|SYNE1_MOUSE 256
3: splP83568 | ILME_SEPOF 3 3: splQ8NXHOISYNE2_HUMAN 256
4: splP24272|LUXE_VIBFI 3 4: splQOI7U4| TITIN_DROME 256
5: splP62970| TRH_BOMOR 3 5: splQ8NZ42|TITIN_HUMAN 256
6: splP62971| TRH_NOTVI 3 6: splA2ASS6ITITIN_MOUSE 256
7:  splP62968 | TRH_PIG 3 7: spl030409ITYCC_BREPA 256
8: splP62969 | TRH_SHEEP 3 8: splQ6GZX4|001R_FRG3G 256
9: splP35904|ACH1_ACHFU 4 9: splQ23551|UNC22_CAEEL 256




QVWo~NOOTULLH WNR

Salida RHadoop

Vi Cadenat

s 247 spIP2546AIACYS ACRCH,5pl 012955  ANKS HUMAN, 5p QWBG7 TN_ARATH, sp QBTIDAIDYHC2_PLAF?, 5p 58107  EPTPL_HUMAN, 5plPO7412 LYST_MOLS,
s 248 splQ20BLLICUBN CAEEL, splOSHHSIVHCE.CHLRE, sp1 0882771 AT2_RAT, ! BTON?I AT _HUMAN, 5pl QBRSO FAT3 RAT, spl QGWOL FATA HMN
= 249 splQOHBFSIDYHIB CHLRE, splOBBHO4IDVH_MOUSE 5pl Q9CRG61DYHE _HUMAN, 5p 195421 DYHC2_CAEEL, 1 271711 DYHC_PARTE, 5plP36022  DYHC_YEAST
: 25 pIPHL1AIAPOBHUNAN, 5p|Q06MBG DNDL_HUMAN, 5plA742C3 EBHALSTAAL 5pl QO3IR6 BHA_STAAM, 5pl QO9US4|EBHALSTAAN, 5pl QL4517 FATL_HMAN,
s 251 splO193191CADNA_CAEEL, spl POCGFLIDMHR_MOUSE, spl 631701 DVHP_RAT,sp QBTBGADVHCLPLAFT, 1 09CIN7I DYHC_ASHGD, splP34036 DYHC_DICOI
s 252 splQSSSEQIABCAD.MOUSE, spITTMASIAPOB_RAT,spl 088738 RCE MOUSE, spl 6OZ2310YHL7.MOUSE, 5p 9P207 DYHL_HUNAN, 51 031641 DYHA_RAT,
= 253 spl QISRUIBIG_ARATH, 5p|QQURDDIBIRCE_UMAN,5pl QSIVFDYHL0_HUMAN, Sp! 96DTS DYHLA_HUMAN, s OUFH2IDYHL7_HUMAN, 5p| QOSHHBDYHLA_CHLRE
: 254 spl(B6UQ4IABCAD.HUMAN, Spl QONAMMANCL_CAEEL,sp! BIG2ABIBIG_ORYS),5pl QBTET3 VHS_HUMAN, spl QRVHES | YHS_NOUSE 5pl Q96182 VB AN,
2 255 5l (90X0DIDIHB MOUSE, 5plA2ARZ3 FSTP2_MOUSE, splQBVHNT PROB MOUSE, 10957141 HERC2_HUMAN,spl Q21886IHTS1 _COCCA, sp Q80RS3HYDIN JOLSE
2 256 splQ6GENI00IR_FRG3G,splCGKTBYIALTHL_PLAE7, 5pl 068006 BACA_BACLT, 5pl 68008 IBACC_BACLT, 5pl QSGEX4I001R_FRG3G,5plQ54CUA4ICOLA DICDL,




Salida RHadoop

(1]

[1] "sp|P25464 |ACVS_ACRCH"
[7] "sp!Q4NLWS INRP12_ASPFU"
[13] "sp!P38811|TRAL_YEAST"

(211

[1] "sp!Q20911 | CUBN_CAEEL"
[7] "sp!Q8NEZ4 IMLL3_HUMAN"
[13] "sp!QB4561 RPOA_PRRSL"

(311

[1] "sp!QIMBF8|DYHIB_CHLRE"
[7] "sp!AGQGYS | EBHB_STAAE"
[13] "sp!Q8BRH4 [MLL3_MOUSE"
[19] "sp!POC6F7 R1A_BC133"
[25] "sp!POC6VSIRLA_TBYM"

([41]

[1] "splPD4114|APOB_HUMAN"
[7] "splQ2PZL6|FATA_MOUSE™
[13] "splP19712IPOLG_CSFVA"
[19] "splPOCETIIRLA_CVBLU"
[25] "sp|POCEUS RLA_CVHSA"

[(51]

[1] "sp|Q19319|CADH4_CAEEL"
[7] "sp! Q8NIQE | EBH_STAAN"
[13] "sp!A2AJ76HMCNZ_MOUSE"
[19] "splQ@4833|LRP_CAEEL"
[25] "sp!POC6U7 IRLA_CVHOC"

"sp|Q12955 | ANK3_HUMAN"
"sp|Q4WAZ9 INRP14_ASPFU"
"sp|Q8@TYSIVP13B_MOUSE™

"sp|QASMH5 | DYHC2_CHLRE"
"sp Q83034 | POLG_RTSVA"
"sp|043103|SID2_USTMA"

"5p | Q8BNG4| DYH3_MOUSE"
"5p | QONYQS | FAT2_HUMAN"
"5p | Q7TPHG I MYCB2_MOUSE"
"sp|POCGFS|R1A_BC279"
"sp1Q9HIB2 | RPOA_PRRSR"

"sp | Q96MB6 | DNHD1_HUMAN™
"sp| C6KTDZ | HKNMT _PLAF7"
"splP215301POLG_CSFVB"
"sp|PACEUBIR1A_CVBM"
"sp|Q8@TF6I STARS_MOUSE™

"sp| POC6F1 | DYH2_MOUSE"
"5p | QSHPAZ | EBH_STAEQ"
"$p | Q180N4 | HMJ_HALWD"
"sp|Q6TQRG | L_CCHFI"
"sp|PBCEUIIR1A_CVML"

"sp|QIM3G7 | ATM_ARATH"
"sp|POCEF4 IR1A_BRV1"

"sp|088277 | FAT2_RAT"
"sp|P78527 | PRKDC_HUMAN"
"5p| QOY4AS | TRRAP_HUMAN"

"sp| QICOGE | DYHE_HUMAN"
"sp|Q5F226 FAT2_MOUSE"
"5p| QBGHIL | PKHL1_HUMAN"
"sp| PACGF8 |RLA_BCHK3"
"sp| AGMD28 | RPOA_PRRSS"

"splA7X2(3 | EBHA_STAAL"
"splQIR9ILIMYCA_BACIL"
"sp|P34459 | PPSD_BACSU"
"sp|PBCEUL IR1A_CVBQ"
"sp|QSTHI4 | VP13D_HUMAN"

"splQ63170 | DYH7_RAT"
"splQ8CP76|EBH_STAES"
"sp|Q9IT18|LRP1B_MOUSE"
"sp1Q12019 |MDN1_YEAST"
"sp|Q9P2P6 | STAR9_HUMAN"

"sp|Q8IID4|DYHCZ_PLAF7"
"$p|Q9YN@2 | RPOA_PRRS1"

"sp|Q8TONT7 | FAT3_HUMAN"
"sp|PACEF6IR1A_BCS12"
"sp |Q4U456 | XIRPZ_MOUSE"

"sp|Q19542 | DYHC2_CAEEL"
"sp|Q8BNAGI FAT3_MOUSE"
"sp Q96662 | POLG_BVDVC"
"sp|PACET7IR1A_BCRP3"

"sp|Q931R6 | EBHA_STAAM"
"sp 1075592 |MYCBZ_HUMAN"
"sp|QBAN22 | PRKDC_CANFA"
"sp|POCEU3 IR1IA_CVHNL"
"sp 088793 | ZAN_MOUSE"

"sp|Q8IBG1| DYHCL_PLAF?"
"sp|P33450| FAT_DROME"
"$p|P98157| LRP1_CHICK"
"sp|Q8QGX4| PRKDC_CHICK"

"sp|P58107 | EPIPL_HUMAN"
"sp|(Q88912|RPOA_PRRSB"

"spl|Q8R5@8 | FAT3_RAT"
"sp| PRCEVE |R1A_PEDV7"

"sp|Q27171|DYHC_PARTE"
"sp| QBNDAZ | HMCN2 _HUMAN"
"sp|P19711/POLG_BVDVN"
"sp|P@CEVLIRIA_CVMIH"

"sp|QI3U54 | EBHA_STAAN"
"sp|Q80ZA4 | PKHL1_MOUSE"
"sp| PAC6T4IR1A_BCHK4™
"sp|PAC6U4 |R1A_CVHNZ"

"sp|QICIM7 | DYHC_ASHGO"
"spl Q15751 IHERC1_HUMAN"
"spl Q87954 | LRP1_HUMAN"
"sp| P97313 1 PRKDC_MOUSE"

"sp|P97412 | LYST_MOUSE"
"$p|Q8I8U7 | TRA1_DROME"

"sp|QEVOI7 | FAT4_HUMAN"
"sp |QOBBX5 IR1A_WBVZ4"

"sp|P36@22 | DYHC_YEAST"
"splQe6431IL_DUGBA"
"sp|QODET1|PRKDC_XENLA"
"sp|PACEVZIRIA_CVPPU"

"sp|Q14517 | FATI_HUMAN"
"sp 1001499 POLG_BVDVS"
"sp|POCETEIR1A_CVBEN"
"sp|POCEUS IR1A_CVHNS"

"sp|P34@36|DYHC_DICDI"
"sp|QSVRI1 | HERCZ_DROME"
"sp|Q91ZX7 | LRP1_MOUSE"
"sp|POC6F3|R1A_BEV"



Comparativa

MODELO
Parallel.Data.Table
Data.Table

Plyr

Plyr + Doparallel

RHadoop

2.23

2.448

13.43

120.352

10

3.331

15.162

21.046

6.599

115.142

50

17.478

25.104

110.6

21.805

117.367

100

30.312

123.121

202.194

37.390

95.604

500

146.370

232.023

983.3782

166.271

125.883

1000

381.348

1133.982

2612.60

420.072

196.19

5000 10000

2555.176 6736.128

23009.212

20480.52

2694.451 7850.012

661.689 1029.46

50000

31940.7

26675.06

6171.976
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Comparativa

Time test

15000 =

Time

10000 =

5000 -

[ | I | | I
0 1000 2000 3000 4000 5000

Volumen

variable

== DT
== Hadoop
“== mean
=== PDT
== Plyr

= PPlyr
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Conclusion

Cuantificar el alineamiento global de toda una base de datos
de cadenas con una dada en busca de homologia se ha
conseguido.

El fiempo de ejecucion de este proceso ha sido reducido tanto
en el modo local como en un cluster de maquinas.

Comprobando la eficacia de Hadoop sobre unared de
mMmaquinas instauradas en la nube.

Trabajo Futuro
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