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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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Modo
0 de ~ MNombre de tarea + Duracion » Comienzoe  » | Fin ~ Predecesoras -

1 , Estudi treball previ 25 dias lun 01/02/16 vie 04/03/16

2 - 4 Comparacié de genomes 69 dias vie 12/02/16 mié 18/05/16

3 7 Correccio temps maxims d'execucid 27 dias vie 12/02/16 sab 19/03/16

4 7 Tractament RAM 7 dias lun 21/03/16  mar 29/03/16 3

5 , Paral-lelisme 7 dias mié 30/03/16 jue 07/04/16

6 7 Post-Tractament Seqliencial de 7 dias vie 08/04/16 lun 18/04/16
Comparacions penjades

7 b Correccid sortides i entrades de 7 dias mar 19/04/16 mié 27/04/16 6
dades a la comparacid

8 b Test i correccid de fitxers E/S 7 dias jue 28/04/16 vie 06/05/16 7

9 b Preparacid de les dades d'entrada 7 dias lun 09/05/16 mar 17/05/16 8

10 b Matriu de Similitud 1dia mié 18/05/16 mié 18/05/16 9

1 b Execucio Sistema 59 dias vie 08/04/16 mié 29/06/16 5

12 - 2 Correcci6 d'errors 89 dias lun 29/02/16 vie 01/07/16

13 b Descarrega nous genomes 2 dias vie 08/04/16 lun11/04/16 11CC

14 b Correccio Offsets 4 dias mar 12/04/16 vie 15/04/16 13

15 b, Verifiacid de correcta entrada i 1dia lun 18/04/16 lun 18/04/16 14
sortida de dades a SMUMS

16 7 Correccid Sortida SMUMS 1dia mar 19/04/16 mar 19/04/16 15

17 ? Adequacid Sistema a Kron 7 dias mié 20/04/16 jue 28/04/16 16

18 b Configuraci6 execucions del Sistema 7 dias vie 29/04/16 lun09/05/16 17

19 - 4 Documentacié 89 dias lun 29/02/16 vie 01/07/16

20 ? Informe inicial 5dias lun 29/02/16 vie 04/03/16

pal , Informe de Progrés | 5 dias lun 04/04/16  vie 08/04/16

22 b Informe de Progrés Il 5 dias lun 08/05/16  vie 13/05/16

23 b Tancament del Projecte 0 dias lun 30/05/16 lun 30/05/16

24 # Documentacid Final 0 dias mar 28/06/16 mar 28/06/16

25 b Presentacit 0 dias vie 01/07/16 vie 01/07/16

Passos a Seguir

Nivell de seguiment de la planificacio

Ha hagut un retras important degut a que s’ha hagut de corregir errors de programacio en les
modificacions que no s’han detectat a temps i que feien que no es generessin MUMS, la qual
cosa impossibilitava I’aveng del projecte. Aix0 ha obligat a parar totes les execucions llengades
i a refer les comparacions que ja s’havien llengat anteriorment una vegada corregit I'error, ja
gue aquestes s’havien generat malament.

Fins ara s’ha aconseguit afegir un conjunt de millores o correccions a la comparacié de
genomes i s’esta corregint els errors dels Offsets, encarregats del desplagament i ordenacié
dels MUMS parcials entre cromosomes en un mateix fitxer de MUMS de tots els cromosomes,
alhora que s’esta verificant la sortida dels SMUMS.

Amb aix0 queda finalitzada la fase de comparacié de genomes, s’ha tornat a rellancar les
execucions y actualment s’esta finalitzant la part de Correccid d’errors.



Exposicio dels resultats

No sén encara els resultats finals de la matriu de similitud ja que el llancament de les
comparacions de tots contra tots ha estat detingut degut als errors mencionats anteriorment.
Aix0 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 correccié dels temps maxims d’execucié que anteriorment eren molt grans en
comparacio a com havien de ser, amb aix0 també es va afegir la reprogramacio
automatica del rellotge per tal d’aconseguir que el programa considerés cada cert
temps si s’havia de matar processos de comparacions.

- Eltractament de la RAM, que avang no es calculava bé la memoria RAM disponible
(o lliure).

- S ha verificat el correcte funcionament del paral-lelisme a la funcié de comparacié
dels genomes.

- S’ha afegit un post-tractament de comparacions seqiencials d’aquelles
comparacions a nivell de cromosomes que es maten en el procés de comparacié
en paral-lel.

- S’ha corregit dades d’entrada i sortida al procés de comparacié de genomes que
feien que el procés de les comparacions fos més costos.

- S’ha afegit una nova funcionalitat, ara es genera de forma dinamica una matriu de
similitud cada vegada que finalitza una comparacié entre genomes.

- S’ha modificat la generacié de resultats per tal de que es generin després de cada
comparacio entre dos genomes i no quan finalitzi tot el procés de totes les
comparacions.

- S’haverificat la correctesa de les dades d’entrada a la comparacid dels genomes.

Per altre banda, de forma menys significativa, s’ha netejat el codi per tal de reduir el temps
d’execucid eliminant sleeps innecessaris, eliminant la generacié d’arxius necessaris per certs
processos de la comparaciéo modificant els processos que llegien d’aquests arxius, s’ha
modificat els requisits necessaris per deixar pas a una nova comparacio en el procés de
comparacié 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 comparacio.



Conclusions provisionals

Hem aconseguit corregir certes parts del programa que no funcionaven exactament com
haurien de funcionar teoricament i s’"ha optimitzat una mica el procés per tal de reduir el
temps d’execucié del programa. Tot i aix0, encara queda feina pendent com per exemple,
arreglar errors d’offsets, adequar el sistema per a la utilitzacié Kron, per tal de programar
execucions cada cert temps, etc.
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