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Metodologia, passos a seguir i planificacio

La metodologia que s’utilitzara en aquest projecte sera una metodologia agil, que es basa en
un desenvolupament iteratiu i incremental, ja que al treballar amb Big Data es requereix d’una
metodologia amb la qual es pugui modificar els diferents objectius amb el temps.

La planificacid inicial es basara en els objectius esmentats anteriorment. No obstant aixo,
poden haver modificacions degut als possibles entrebancs que puguin sorgir en el procés.
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Estudi treball previ 25 dias lun 01/02/16 wvie 04/03/16
4 Comparaci6 de cromosomes 68 dias vie 12/02/16 mar 17/05/16
Correccid temps maxims d'execucid 27 dias vie 12/02/16  sdb 19/03/16
Tractament RAM 7 dias lun 21/03/16 mar 29/03/16 3
Paral-lelisme 7 dias mié 30/03/16 jue 07/04/16 4
Post-Tractament Seqgiiencial de 7 dias vie 08/04/16 lun 18/04/16
Comparacions penjades
Correccid sortides i entrades de 7 dias mar 19/04/16 mié 27/04/16 6
dades
Test i correccid de fitxers E/5 7 dias jue 28/04/16 wvie 06/05/16 7
Preparacid de les dades d'entrada 7 dias lun 09/05/16 mar17/05/16 &
7 Execucid Sistema 59 dias vie 08/04/16 mié 29/06/16 5
7 Adequacio Sistema a Kron 7 dias jue 28/04/16 wvie 06/05/16 7
b Configuracid execucions del Sistema 7 dias lun 09/05/16 mar17/05/16 11
- 4 Documentacio 89 dias lun 29/02/16 vie 01/07/16
2 Informe inicial 5 dias lun 29/02/16  vie 04/03/16
7 Infarme de Progrés | 5 dias lun 04/04/16  vie 08/04/16
7 Informe de Progrés Il 5 dias lun 09/05/16 wie 13/05/16
7 Tancament del Projecte 0 dias lun 30/05/16  lun 30/05/16
7 Documentacid Final 0 dias mar 28/06/16 mar 28/06/16
b Presentacid 0 dias vie 01/07/16  wvie 01/07/16
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