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En la actualidad, uno de los aspectos fundamentales
para cualquier proceso investigativo es la capacidad
para procesar datos de manera rapida y efectiva, por
esta razén la supercomputacién ha sido considerada
uno de los tres pilares de la ciencia [6].

Por lo anterior, se han realizado numerosos estudios
relacionados con el mejoramiento de la capacidad de
cdmputo, el aprovechamiento o6ptimo de todos los
recursos disponibles y la eficiencia en el uso de energia.
Hoy en dia es muy comun el uso de la computacion
de altas prestaciones (HPC) en la bioinformatica; en
campos como andlisis de big data, procesamiento de
sefiales biomédicas, Deep learning, machine learning,
entre otras [16].

Otras ciencias basicas, tales como la fisica, la quimica,
la biologia, entre otras; también han presentado la
necesidad de ejecutar grandes calculos que ameritan

el uso de recursos computacionales y el empleo del
menor tiempo posible de ejecucion de procesos, pues
demandan datos de alta dimensionalidad, complejidad
y procesos intensivos, con el fin de obtener resultados
confiables, de tal manera que no exista porcentaje de
error o que este sea lo minimo posible.

En busqueda de mejores practicas, se han implementado
diferentes infraestructuras computacionales que logren
dar soporte a grandes volimenes de datos y que de
una forma agil y efectiva proporcionen informacion
precisa y veraz del trabajo que se esté realizando. En
afos anteriores surgieron maquinas computacionales de
gran tamafio para calculos matematicos simples, pero
gracias al avance constante de la tecnologia se escalo
al desarrollo de tecnologias moviles y pervasivas como
celulares inteligentes o Smartphones logrando llevar a
cabo algunos procesos computacionales en dispositivos
mas pequefios que los acostumbrados. Sin embargo, el
avance tecnoldgico no ha parado alli, también se estan
desarrollando infraestructuras que puedan reunir los
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recursos de varias maquinas (servidores, computadores
y smartphones) [5] e incluso grupos de trabajo o
investigacion y utilizarlos de una manera integrada y de
la forma mas dptima posible. Una de estas soluciones
son los Clusters, que se entienden como la integracion
de computadores utilizando una red LAN (red local),
con el objetivo de ofrecer mayores capacidades de
procesamiento que en una sola maquina [15]; vy
también, dando la posibilidad de tener en diferentes
espacios fisicos, diferentes arquitecturas de computo,
se han implementado las Grid Computing “permitiendo
que los ordenadores compartan a través de internet u
otras redes de telecomunicaciones no solo informacion,
sino también poder de calculo (Grid Computing) y
capacidad de almacenamiento (Grid Data). Es decir, en
el Grid no sblo se comparten contenidos, sino también
capacidad de procesamiento, aplicaciones e incluso
dispositivos totalmente heterogéneos (sensores, redes,
ordenadores, etc.).” [20].

En estos tiempos, se trabaja en diferentes partes
del mundo, proyectos conjuntos entre diferentes
Universidades y centros de investigacion para el
procesamiento de grandes cantidades de datos en
tematicas de ambito social, tecnoldgico y econdmico,
como la forma de reproduccion de alguna bacteria,
crecimiento acelerado de enfermedades, o incluso el
calculo a gran escala de un valor estadistico [2]. Todo
esto con el fin de reducir tiempos de respuestas y optar
por una solucién mas rapida y efectiva. Otras tematicas
que se realizan con las Grid Computing son el trabajo
con las altas energias, prevision de analisis de tiempo,
bioinformatica, redes de transporte, visualizacion del
espacio, E-learning, entre otras [9].

En correspondencia, en este articulo se presenta
la implementacion de una Tecnologia Grid que usa
un modelo computacional HTC (Hight Throughput
Computing) [13] entre la Universidad de Caldas y el
Centro de Bioinformatica y Biologia Computacional BIOS
para proveer una comunicacion entre cuatro maquinas
de computo para el andlisis de datos, ejecucion de
procesos bioinformaticos, evaluacién del rendimiento y
resultados de las maquinas al realizar un alineamiento
de secuencias bioinformaticas con el uso del algoritmo
de Blast [1], para posteriormente concluir que aspectos
ayudan a los investigadores en una ejecucion mas
optima de sus procesos de estudio, focalizando en cémo
lograr una reduccion de tiempos en el procesamiento de
datos con bajos costos administrativos de los recursos
computacionales, fundamentalmente, para aproximar
una solucién de aceleracion de analitica de grandes
volimenes de datos gendmicos y metagendmicos en
entornos Grid.

1. METODOLOGIA

Con el fin de implementar una tecnologia Grid Computing
entre ambas instituciones, se realizd un estudio del
estado del arte de HPC y HTC y pruebas locales utilizando
recursos propios. En el paso siguiente, se llevé a cabo la
identificacion y analisis de la topologia de red de ambas
instituciones. Se analizd qué elementos de hardware
y software se debian utilizar y se realizd finalmente la
puesta a punto de los Clusters, en principio via MPI por
el comportamiento de paralelismo del entorno de NCBI-
BLAST, usando memoria distribuida en su algoritmo,
como herramienta para la paralelizacion de tareas y
luego la configuracion de la infraestructura Grid.

Con la infraestructura Grid configurada se ejecutaron
procesos bioinformaticos utilizando como referencia una
base de datos que contiene la informacion de todos los
organismos que son no redundantes (cuyo objetivo es
representar moléculas bioldgicas distintas que se obser-
van para un organismo, cepa o haplotipo [18], esto se
mostrara mas en detalle en el punto 2.6.

1.1 ACONDICIONAMIENTO DEL CLUSTER LOCAL

Se instald inicialmente Centos 6.5 en 3 maquinas
virtuales, una de ellas correspondia al Head Node
(también conocido como nodo maestro) y las otras
dos Worker Nodes (o nodos de trabajo). Se prosiguio
a realizar una configuracion de red basica, para que
todos los hosts estuvieran en un mismo segmento, se
siguieron los siguientes pasos:

e instalacion del Network File System 6 NFS, con el
fin de compartir el directorio Home entre varios
servidores. Al realizar la configuracién NFS, se hace
mas efectivo para configuraciones permanentes
que deberian estar siempre accesibles [17].

e Instalacion y configuracion del Network Information
System o NIS, el cual corresponde a un protocolo
de servicios cliente—servidor utilizado para el envio
de datos de configuracion en sistemas distribuidos
como son el caso de nombres de usuarios, Host
entre computadores de la red, etc. Ademas, maneja
la identificacion de los clientes en un punto central
llamado servidor [22].

e  Configuracion de Secure Shell o SSH; este es también
llamado intérprete de orden seguro y corresponde
a un protocolo y el programa que lo implementa,
con el fin de acceder a maquinas remotas a través
de una red. Este permite administrar computadores
mediante un intérprete de comandos. También
permite copiar datos de forma segura [23].

e Instalacion y configuracion de /a interfaz de paso de
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mensajes (MPI), que es una interfaz o estandar que
define la sintaxis y la semantica de las funciones
contenidas en una biblioteca disefiada para ser
usada en programas que explotan la existencia
de mdltiples procesadores [7]. Este programa de
bibliotecas de desarrollo es una norma o estandar
para aplicaciones de memoria distribuida que
utilizan computacion paralela. Este proporciona
un compilador para trabajar con los programas
tanto distribuidos como paralelos [14]. En MPI el
numero de procesos requeridos se asigna antes de
la ejecucion del programa, y no se crean procesos
adicionales mientras la aplicacion se ejecuta. A cada
proceso se le asigna una variable que se denomina
Rank, la cual identifica a cada proceso en el rango
de 0 a p-1, donde p es el nimero total de procesos.

El control de la ejecucion del programa se realiza
mediante la variable Rank, la variable Rank permite
determinar qué proceso ejecuta determinada
porcion de cddigo. En MPI se define un Comunicator
como una coleccion de procesos, los cuales envian
mensajes el uno al otro; el Comunicator basico
se denomina MPI_COMM_WORLD y se define
mediante un macro del lenguaje C. MPI_COMM_
WORLD agrupa a todos los procesos activos durante
la ejecucion de una aplicacion [3].

1.2 TOPOLOGIA DE RED DE LA GRID COMPUTING
En las Figuras 1y 2, se presentan las topologias fisicas
de red usadas por la Grid entre BIOS y la Universidad

de Caldas respectivamente. Ambas instituciones estaran
comunicadas a través de la red Renata.

FIGURA 1. Topologia de red BIOS.
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FIGURA 2. Topologia de red Universidad de Caldas.
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1.3 MATERIALES Y METODOS (HARDWARE Y
SOFTWARE)

Para la implementacion de la Grid Computing se utilizaron
distintos dispositivos y aplicaciones de Software para
llevar a cabo la puesta a punto del mismo.

Para el prototipo construido se utilizaron los siguientes
recursos:

CentOS, una distribucion del Sistema Operativo Linux
basada en las fuentes libremente disponibles por red
Hat Enterprise Linux [4], Slurm, una arquitectura basada
en un nodo cabeza, el cual gestiona todos los nodos de
coémputo, representados por demonios de computo, los
cuales son llamados Slurmd [24]. Entre la cabeza y los
nodos de trabajo existe una comunicacién jerdrquica,
la cual es tolerante a fallos. Todos estos demonios son
manejados por Slurmctld, que se ejecuta en el nodo
cabeza. Slurm alcanza su maximo rendimiento con 500
trabajos por segundo.

Slurm cuenta con 3 funciones claves:

e Asigna acceso exclusivo y/o no exclusivo de
recursos (nodos de computo) a usuarios por alguna
duracion de tiempo.

e Provee un Framework para comenzar, ejecutar y
monitorear trabajo (normalmente trabajo paralelo)
en el conjunto de nodos.

e Controla los recursos manejando colas de trabajo
pendiente.

Las entidades que son administradas por estos
demonios pueden estar conformadas por nodos de
computo, particiones que agrupan los nodos dentro de
conjuntos légicos Jobs o trabajos que son asignaciones
de recursos por un tiempo determinado y Jobs Steps, las
cuales son las tareas a realizar para cada Job. A cada
trabajo se le asignan nodos dentro de una particion,
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cuando un Job es asignado a un conjunto de nodos,
el usuario tiene la capacidad de inicializar el trabajo en
paralelo en forma de Jobs Steps [24] y HTCondor, es
un proyecto de la Universidad de Wisconsin-Madison
(UWMadison) y esta ideado para aprovechar al maximo la
capacidad computacional de una red de computadores.
HTCondor pone a disposicion toda la capacidad de
calculo presente en cualquier institucion, incrementando
considerablemente los recursos disponibles [8].

En el trabajo de [15], se dice que HTCondor cuenta con
una arquitectura de 3 componentes claves:

e Un nodo de administracion, el cual se encarga de
recibir las solicitudes de ejecucion de trabajos,
determinar cudl es el nodo ideal para ejecutarlas,
encolar y desencolar trabajos y consolidar los
estados y respuestas recibidas por parte de los
Worker Nodes.

e Nodos de ejecucion, son los que ejecutan los
trabajos.

e Nodos de envio de trabajos, son los Unicos que
estan autorizados para que a través de ellos los
usuarios envien trabajos al Cluster.

Para la paralelizacion de un trabajo en Condor, se envia
una peticion al nodo administrador o negociador; este
pone las tareas en una cola y gestiona la disponibilidad
de las diferentes maquinas disponibles para procesar
ese trabajo. Si hay disponibilidad de procesamiento,
este nodo envia a ejecucién una parte del trabajo que
se esta realizando. A medida que los diferentes recursos
se van desocupando, se continda con los procesos que
estén en cola, revisando constantemente si han llegado
mas peticiones de trabajos y si es del caso, los sigue
colocando en la cola de tareas. Al finalizar toda la
ejecucion de las tareas, el nodo administrador organiza
los diferentes resultados entregados por los Worker
Nodes y lo devuelve finalmente al usuario que realizo la
peticién a Condor.

En la Figura 3 se observa la arquitectura de HTCondor y
cuales son sus principales componentes en un ambiente
de supercomputacion.

HTCondor también cuenta con 9 roles para la
administracion y ejecucion de tareas, entre ellas se
encuentras condor_master, condor_collector y condor_
negotiator. Ademas HTCondor divide sus funcionalidades
en varios universos, algunos de ellos son [15]:

e Universo Vanilla, se utiliza para ejecutar Scripts,
comandos del sistema operativo y aplicaciones en
general de las cuales no se tenga acceso al codigo
fuente. Su funcionalidad es limitada y no cuenta
con soporte para puntos de revision.

e Universo Standard, requiere que las aplicaciones
sobre las cuales se basan los trabajos a ejecutarse
en el cluster se recompilen con las librerias de
Condor. Cuenta con soporte para puntos de
revision, invocaciéon a llamados remotos e incluye
limitaciones técnicas (Fork, Sockets, entre otras).

e Universo Parallel, permite la ejecucion de
aplicaciones en paralelo en cluster, incluyendo a
aplicaciones basadas en MPI.

e Universo Grid, permite la ejecucidon de trabajos en
el nodo Grid a través del encapsulamiento de las
interfaces provistas por el Globus Toolkit.

En Hardware se utilizaron 4 nodos de computo con las
caracteristicas de la Figura 4 Caracteristicas fisicas de
los nodos. Fuente: Autoria propia.

FIGURA 3. Arquitectura HTCondor. Fuente: Tomado de
[10]
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1.4 MONTAJE Y PUESTA A PUNTO DEL CLUSTER
CON OPEN MPI
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Este proceso secuencial requirié de un conjunto de pasos
como instalacion y adaptacién del sistema operativo,
configuracion de la red, instalacién del sistema de
archivos (NFS) y sistema de usuarios (NIS), hasta la
configuracion de aplicaciones y finalmente MPI [10].

En la Figura 5 Arquitectura general de la Grid, se podra
observar la arquitectura general de una Grid Computing,
y en especifico, la utilizada de referencia para la
realizacion del presente articulo.

1.5 MONTAJE Y EJECUCION DE PROCESOS
BIOINFORMATICOS EN LA GRID

Se parametrizd el Cluster en la Universidad de Caldas,
y se implementé HTCondor para la comunicacion de
procesos entre ambas instituciones. El Ultimo paso
llevado a cabo consistid en la ejecucion de alineamiento
de secuencias usando NCBI-Blast para observar el
comportamiento de las maquinas de computo dentro de
la Arquitectura Grid.
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Blast (Basic Local Aligment Search Tool) es un algoritmo
para comparacion (alineamiento) de secuencias ya
sea de ADN, ARN o de proteinas. Mas exactamente
se encuentra clasificado dentro de los algoritmos para
alineamiento local.

FIGURA 4 Caracteristicas fisicas de los nodos.

Cluster Ucaldas Cluster Bios

Nodo c-head c-wnl nodolgridbc | nodo2gridbe
4 Processors | 1 Processor
Intel(R) Intel(R) 8 cores Intel | 8 cores Intel
Arquitectura | Xeon(R) CPU | Xeon(R) CPU | Xeon E5-2670| Xeon E5-2670
X5550 a X5550 a a2.60 GHz | a2.60 GHz
2.67GHz 2.67GHz
Memoria Ram 8GB 3,68 GB 64 GB 64 GB
Disco duro 150 GB 150 GB 350 GB 150 GB
Velocidad | Conexidn a 1 | Conexidn a 1 | Conexidn a 1 | Conexién a 1
puerto de red Gbps Gbps Gbps Gbps

FIGURA 5. Arquitectura general de la Grid.
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El algoritmo encuentra las secuencias de la base de datos
que tienen mayor parecido a la secuencia problema.

BLAST usa un algoritmo heuristico por lo que no
garantiza que ha encontrado la solucidén correcta. Sin
embargo, BLAST es capaz de calcular la significacion de
sus resultados, por lo que provee un parametro para
juzgar los resultados que se obtienen [19].

Existen varias implementaciones de este algoritmo, una
de las mas conocidas es la realizada por el NCBI-Blast.
El NCBI-Blast es el programa/algoritmo que usa por
defecto el NCBI para realizar bisquedas de secuencias
en sus bases de datos.

Existen varios tipos de Blast como: Blastn, Blastx,
TBlastn, TBlastX, Bl2seq y el utilizado en el presente
trabajo Blastp, que compara una secuencia protéica con
una base de datos de proteinas. Este programa, dada

una proteina de consulta, retorna las secuencias de
proteinas que el usuario especifique [11].

Para lograr esta ejecucion de Blast se utilizd una
secuencia de proteinas llamada alu.a y una base de
datos de referencia llamada env_nr01 también de
proteinas. Ambos ficheros fueron descargados del NCBI.

El objetivo de estos dos elementos es revisar en qué
partes de las cadenas hay una gran similitud y obtener
la informacidn pertinente del estudio. Se usé la base de
datos mencionada, debido a su pequefia dimensién y a
que en los archivos nr estan contenidos datos de todos
los organismos que son no redundantes. En la figura 6
se observa el proceso de paralelizacién de BLAST.

FIGURA 6. Paralelizacion de BLAST.
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2. RESULTADOS Y DISCUSION

Para evaluar el rendimiento y comportamiento de la
Grid, se validaron algunos recursos para determinar el
grado de viabilidad de esta arquitectura en procesos
bioinformaticos, entre ellos el NCBI-Blast, variando
la cantidad de tareas lanzadas con el fin de obtener
resultados de dos variables que son de suma importancia
en este tipo de arquitecturas: La latencia presentada
entre los diferentes nodos y el tiempo de ejecucion de
trabajos.

2.1 MEDICION DE LATENCIA EN LA GRID

La latencia es definida como la suma de retardos
temporales dentro de una red. Estos retardos son
producidos por las demoras en la propagacion vy
transmision de paquetes dentro de la red [12].

Esta variable evaluada tiene un papel muy importante
en este tipo de tecnologias Grid debido a que si se
tiene esta infraestructura dentro de una red donde hay
afluencia constante de datos, hara que los paquetes y
procesos que se envien entre los diferentes nodos de
computo tengan cierto retardo y por ende retrasa la
unificacion total de procesos.

En las siguientes 4 figuras se aprecian los resultados de
la medicion de la latencia en todos los nodos de trabajo
con respecto al nodo maestro de la Grid.

ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS BIOINFORMATICAS EN UNA ARQUITECTURA
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En Figura 7 se evidencia la latencia de red desde el nodo
maestro hacia los nodos esclavos, se presenta de manera
general como es la fluctuacion de paquetes del nodo
cabeza con los demas nodos de trabajo en un rango de
8 horas (12:00 y 20:00 aproximadamente) en la cual los
diferentes nodos se ven afectados por una gran peticion
de tareas por parte de usuarios que interactdan con los
nodos de la Grid. Para el caso especifico del documento,
en los dias en que se realizaron las pruebas de latencia
se estaban ejecutando a la par diferentes tareas en los
nodos de computo de la universidad de Caldas lo que
afectd en cierta medida el tiempo de finalizacion de las
pruebas.

En la Figura 8 Latencia entre Nodo maestro y Nodo
Cwn-1, se observa la latencia encontrada entre el nodo
cabeza C-head y el worker node Cwn-1. En la Figura 10
Latencia entre el Nodo maestro y el Nodo Nodelgridbc
se encuentra la latencia encontrada entre el nodo
cabeza C-head y el worker node nodolgridbc de BIOS.
Finalmente en la Figura 11 Latencia entre el Nodo
maestro y el Nodo Nodelgridbc se analiza la latencia
encontrada entre el nodo cabeza C-head y el worker
node nodo2gridbc de BIOS. Todas las mediciones
corresponden a las Ultimas 30 horas tomando como
referencia las 9:31 pm (hora Colombiana).

2.2 MEDICION DEL TIEMPO DE EJECUCION DE
LOS TRABAJOS

Con el fin de revisar el comportamiento de la Grid al
ejecutar procesos, se decidid por ejecutar de distintas
maneras cierta cantidad de procesos NCBI-Blast en la
Grid para revisar cual era el tiempo empleado por cada
CPU al procesar un job o trabajo recibido y finalmente
calcular el tiempo total de ejecucion de cada prueba.

FIGURA 7. Latencia de red desde el nodo maestro
hacia los nodos esclavos
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Esta otra variable evaluada permite analizar el
performance o rendimiento que tiene este tipo
de arquitecturas dentro de un contexto con las
caracteristicas usadas; es asi que gracias a la

administracion y distribucion de tareas por parte de un
manejador o nodo cabeza se logra tener tiempos muy
parecidos al lanzar una variada cantidad de procesos al
mismo tiempo como se ve a continuacion.

Es importante resaltar que el tiempo de finalizacion de
los distintos procesos va acompafiado de la latencia que
tenga en ese momento la red y del tipo de procesos
paralelos que también se estén ejecutando en las
distintas maquinas que son ajenas a los procesos del
actual estudio.

FIGURA 8. Latencia entre Nodo maestro y Nodo Cwn-1
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FIGURA 9. Latencia entre el Nodo maestro y el Nodo
Nodelgridbc

Last 30 Hours

Seconds

Hon 00: 00 Mon 12:00
median rtt: 447.2 us avg 814.6 us max 333.8 us min 414.7 us now 0.1 ms sd 4.3 am/s
packet loss: 0.00 % avg 0.00 % max 0.00 % min 0.00 % now
loss color: M0 M1/20 M2/20 M3/20 M4/20 M10/20 W 19/20
probe: 20 ICMP Echo Pings (750 Bytes) every 300s end: Mon May 16 21:35:43 2016

FIGURA 10. Latencia entre el Nodo maestro y el Nodo
Node2gridbc

Last 30 Hours

Seconds
58
==

10-‘ !A

Mon 00:00 Mon 12:00
median rtt: 31.6 ms avg B83.4 ms max 1.4 ms min 1.6 ms now 17.0 ms sd 1.9 am/s
packet loss: 0.08 % avg 5.27 % max 0.00 % min 0.00 % now
loss color: @0 M1/20 M2/20 M3/20 M4/20 M10/20 MW 19/20
end: Mon May 16 21:38:56 2016

probe: 20 ICMP Echo Pings (750 Bytes) every 300s

Luego de la ejecucion de los NCBI-Blast en la Grid, se
llevd a cabo un post procesamiento para ordenar la salida
y eliminar las repeticiones extrayendo las secuencias
con las que se alined el query inicial con la base de
datos. Esto, debido a que se utilizd el formato estandar
de NCBI-Blast para la salida del alineamiento. Posterior
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a esto los resultados de todos los alineamientos fueron
iguales.

En la figura 11 se observa cual fue el tiempo total de la
prueba cuando se ejecutd 1 solo Blast en 25 CPUs, 2
Blast en 12 CPUs c/u, 4 Blast en 6 CPUs c/u, 6 Blast en
4 CPUs c/u, 8 Blast en 3 CPUs c/u, 12 Blast en 2 CPUs
c/u y finalmente 25 Blast en 1 CPU c/u.

FIGURA 11. Tiempos de ejecucion de NCBI-Blast sobre
Grid.
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3. CONCLUSIONES

La forma en que se ejecuten trabajos en una Grid y la
cantidad de procesos lanzados dentro de los distintos
nodos que la componen, aportaran un tiempo razonable
de ejecucion de los trabajos, logrando también
resultados mas precisos y reducir en cierta medida el
porcentaje de error que se pueda obtener a simple vista
si se evaluara de forma manual y/o en maquinas con
bajo rendimiento de computo.

Gracias a la distribucion de trabajos que se tiene en
una Grid, a la sincronizacion en tiempos de ejecucion
y al control de todos los subprocesos por un nodo
maestro, se logra tener una retroalimentacion constante
del estado en que se encuentran los diferentes nodos
que estan ejecutando sus trabajos en paralelo, para
posteriormente hacer la integracion de los resultados.
Este nivel de integracion buscara a su vez una mejora
en los diferentes procesos efectuados en la Grid y la
asignacion de nuevas tareas a medida que los nodos en
ejecucion vayan terminando sus trabajos.

Se confirmd que debido a la heterogeneidad a la que
esta sometida una Grid, el rendimiento de esta se ve
sometida al rendimiento del nodo de menor capacidad
computacional.

Con el uso de Smokeping [21] se llevd a cabo pruebas
de latencia desde el nodo cabeza hasta los demas nodos
de computo y se demostrd que la Grid depende en gran
medida del trafico de la red. Esto como factor clave en
la ejecucion de procesos bioinformaticos dentro de una
arquitectura Grid.

Basado en los resultados obtenidos, se confirmo que es
mas recomendable correr una gran cantidad de procesos
independientes que se ejecuten en la menor cantidad
de nodos posibles que lanzar un solo proceso en toda
la Grid. Debido a que se tienen diferentes velocidades
de procesamiento en los nodos, ademas del manejo
de la cola de tareas que utiliza HTCondor; ya que
seran lanzados procesos cada vez que haya recursos
disponibles y finalmente porque cada proceso es
independiente en su ejecucion y se ve menos afectado
por la alta latencia de la red.

Para la realizacion de las pruebas se utilizd como apoyo
metodoldgico una base de datos de proteinas llamada
env_nr.01, la cual se compard con una secuencia
de proteinas llamada alu.a con el fin de comparar el
alineamiento de secuencias que se puedan tener entre
diferentes especies en una misma region y calcular el
tiempo de ejecucion de las distintas pruebas realizadas.

Al ejecutar NCBI-Blast de forma distribuida en varios
nodos de computo, la salida tiende a tener duplicaciones,
por lo tanto no se recomienda ejecutar este tipo de
aplicaciones sobre muchos nodos. Si es asi, se debe
realizar un post procesamiento de la salida eliminando
las repeticiones, lo cual se puede lograr a través de
shell scripting. Ademas se recomienda usar el formato
de salida del alineamiento en tabular, para facilitar el
adecuamiento posterior del NCBI-Blast.

Gracias a los esfuerzos colaborativos entre diferentes
instituciones y a los bajos costos que acarrean las
infraestructuras Grid frente a los Cluster, estas pueden
ser de mucha utilidad a la hora de ejecutar grandes
cantidades de tareas, todas ordenadas y encoladas
gracias a HTCondor, ademads, teniendo en cuenta
las caracteristicas y funcionamiento de una Grid, se
puede optimizar mucho tiempo en investigaciones
bioinformaticas que la requieran.

Los costos administrativos por nodo que acarrean
las arquitecturas Grid son menores en comparacion
a los de un clister, esto debido a que los equipos
fisicos se encuentran bajo la coordinacion de distintas
organizaciones, dividiendo también los gastos de estos.
Se continuard probando con secuencias reales de
proyectos afines en los grupos de investigacion y se
integrara el entorno GRID como contenedores de la
plataforma GITIRBio [25].
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