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Metodologia, passos a seguir i planificació 
 

La metodologia que s’utilitzarà en aquest projecte serà una metodologia àgil, 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 planificació inicial es basarà en els objectius esmentats anteriorment. No obstant això, 

poden haver modificacions degut als possibles entrebancs que puguin sorgir en el procés. 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

Diagrama de Gantt 
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Nivell de seguiment de la planificació 
 

Ha hagut un retràs important degut a que s’ha hagut de corregir errors de programació en les 

modificacions que no s’han detectat a temps i que feien que no es generessin MUMS, la qual 

cosa impossibilitava l’avenç del projecte. Això ha obligat a parar totes les execucions llençades 

i a refer les comparacions que ja s’havien llençat anteriorment una vegada corregit l’error, ja 

que aquestes s’havien generat malament. 

Fins ara s’ha aconseguit afegir un conjunt de millores o correccions a la comparació de 

genomes i s’està corregint els errors dels Offsets, encarregats del desplaçament i ordenació 

dels MUMS parcials entre cromosomes en un mateix fitxer de MUMS de tots els cromosomes, 

alhora que s’està verificant la sortida dels SMUMS. 

 

Amb això queda finalitzada la fase de comparació de genomes, s’ha tornat a rellançar les 

execucions y actualment s’està finalitzant la part de Correcció d’errors. 

Passos a Seguir 
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Exposició dels resultats 
 

No són encara els resultats finals de la matriu de similitud ja que el llançament de les 

comparacions de tots contra tots ha estat detingut degut  als errors mencionats anteriorment. 

Això és degut al fet de que si es generaven malament els MUMS implicava resultats erronis de 

tot el procés posterior. 

De tota manera, s’ha aconseguit finalitzar: 

- La correcció dels temps màxims d’execució que anteriorment eren molt grans en 

comparació a com havien de ser, amb això també es va afegir la reprogramació 

automàtica del rellotge per tal d’aconseguir que el programa considerés cada cert 

temps si s’havia de matar processos de comparacions. 

- El tractament de la RAM, que avanç no es calculava bé la memòria RAM disponible 

(o lliure). 

- S’ ha verificat el correcte funcionament del paral·lelisme a la funció de comparació 

dels genomes. 

- S’ha afegit un post-tractament de comparacions seqüencials d’aquelles 

comparacions a nivell de cromosomes que es maten en el procés de comparació  

en paral·lel. 

- S’ha corregit dades d’entrada i sortida al procés de comparació de genomes que 

feien que el procés de les comparacions fos més costós. 

- S’ha afegit una nova funcionalitat, ara es genera de forma dinàmica una matriu de 

similitud cada vegada que finalitza una comparació entre genomes. 

- S’ha modificat la generació de resultats per tal de que es generin després de cada 

comparació entre dos genomes i no quan finalitzi tot el procés de totes les 

comparacions. 

- S’ha verificat la correctesa de les dades d’entrada a la comparació dels genomes. 

Per altre banda, de forma menys significativa, s’ha netejat el codi per tal de reduir el temps 

d’execució eliminant sleeps innecessaris,  eliminant la generació d’arxius necessaris per certs 

processos de la comparació modificant els processos que llegien d’aquests arxius, s’ha 

modificat els requisits necessaris per deixar pas a una nova comparació en el procés de 

comparació de genomes en paral·lel i s’ha generat un conjunt de scripts per tal de verificar 

certs arxius d’entrada i de sortida del procés de comparació. 
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Conclusions provisionals 
 

Hem aconseguit corregir certes parts del programa que no funcionaven exactament com 

haurien de funcionar teòricament i s’ha optimitzat una mica el procés per tal de reduir el 

temps d’execució del programa. Tot i això, encara queda feina pendent com per exemple, 

arreglar errors d’offsets,  adequar el sistema per a la utilització Kron, per tal de programar 

execucions cada cert temps, etc. 
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