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Nuevos retos de la supercomputacién

Los cientificos confian en la potencia de célculo de los ordenadores para desarrollar métodos, rapidos

y baratos, que en el futuro permitan a un individuo secuenciar su propio genoma. Enormes volimenes

de datos que son una nueva meta para la ciencia y ahora también para la UMA: el Big-Data problem.

> Oswaldo Trelles / Doctor del Departamento de Arquitectura de Computadores

a mejora de los dispositivos de ad-
Lquisici()n de datos, la disponibili-

dad de las redes para distribuirlos
y el incremento de capacidad de almace-
namiento de los ordenadores, han hecho
posible la adquisicion y gestion de colec-
ciones gigantescas de datos en el rango
del terabyte (trillon de caracteres), o del
petabyte (cuatrillones de caracteres), ¢ in-
cluso superiores (exa, zetta, yotta...). Ello
ocurre en diversas areas que van desde la
astronomia hasta las ciencias sociales, pa-
sando por el medioambiente, la agricultu-
ra, la medicina, la biologia, los negocios,
o simplemente dispersa en la web por las
redes sociales. Este hecho ya se resalta-
ba en diversas publicaciones cientificas,
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como en la edicion especial que Nature
lanz6é en 2008 bajo el titulo Big Data:
welcome to the petacentre, science in the
petabyte era.

Veamos un buen ejemplo en el campo
de la biologia. Al empezar este nuevo mi-
lenio, secuenciar 1 Mbp (millon de pares
de bases —las “letras”— de un genoma)
de ADN —Ia molécula de la vida— cos-
taba alrededor de 10 mil doélares. Pocos
afios mas tarde, en 2008, secuenciar el
genoma humano, con algo mas de 3.200
millones de letras, ya era posible en unas
seis semanas y su coste total caia hasta
los 60 mil ddlares. Por aquel tiempo los
proyectos especulaban con alcanzar el

genoma humano a unos mil dolares en los
siguientes tres afios. En efecto, en octubre
de 2009 varias compaiias apuntaron al
genoma de los mil délares con un nuevo
avance tecnologico, la secuenciacion con
nanoporos, y ya en marzo de 2011, el cos-
te habia caido a menos de medio dolar por
Mbp. Como referencia, en 1990, el Con-
greso de los Estados Unidos de América
acept6 financiar con 3 billones de dolares

Al empezar el nuevo milenio,
secuenciar 1 Mbp de ADN
costaba sobre 10 mil ddlares,
en 2011 el coste habia caido
a menos de medio délar
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el proyecto Genoma Humano —un délar
por base—. El genoma se completd en
2003, dos afios antes de lo previsto, cos-
tando ““solo” 2,7 billones de ddlares, lo
que representa 2,7 millones de veces el
coste actual.

Aun mas. En febrero de 2012 se lan-
z6 un dispositivo en miniatura del tama-
fio de una memoria USB, disefiado para
hacer de la secuenciacion de ADN una
tecnologia universalmente accesible por
menos de 900 dolares (unos 690 euros).
Pero los cientificos siguen en la carrera
para desarrollar nuevos métodos mas ra-
pidos y mas baratos que permitan a cada
individuo secuenciar su propio genoma,
lo que en ultima instancia significaria dar
inicio a la era de la medicina personaliza-
da basada en la genética.
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Las grandes cantidades de datos, y la seguridad
de que seguiran creciendo, plantea nuevos retos para
transformar esa informacién en conocimiento util

Pero no solo el genoma humano esta
en el interés de los cientificos. En tér-
minos practicos, lo dicho es valido para
todas las demas especies. Actualmente,
ya hay miles de organismos en todos los
reinos que han sido secuenciados y exis-
ten cientos de proyectos en marcha para
seguir obteniendo estos datos. Ello pone
a la genoémica comparativa en el foco de
interés para el desarrollo de nuevos mé-
todos destinados a estudiar las relaciones
existentes en esta avalancha de datos.

Las grandes cantidades de datos —y
la seguridad de que seguiran creciendo—
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plantea nuevos retos para transformar esa in-
formacion en conocimiento util. El primero
se refiere al manejo de estos volumenes
tan grandes, lo que se ha dado en llamar
“the Big-Data problem”. Recordemos que
las redes, tan en boga e¢ imprescindibles
hoy en dia, estan disenadas para mover ta-
mafios de datos relativamente pequeios,
en el orden de los pocos megabytes. To-
dos hemos experimentado las tremendas
demoras cuando los ficheros que descar-
gamos por la red pesan unos cientos de
megas (un video, por ejemplo). Podemos
entonces imaginar lo tedioso que resulta-
ria mover algunas decenas de gigas por la

Shigella flexneri 301

| 120du00] |l|pbunalf. o -:_.

[0 |

wwy

|
4

N

i - Tiokao

[0

Il

i

Infer evolution
- Inversions
- Translocations
- Indels

(Yl
pole3

Shigella flexneri 2457

.......

Shigella flexneri 8401

efents

www.bitlab-es.com

Biowtormatics and Information
Technologies Lob

0

Comparacién de tres cepas de Shigella flexneri (enterobacteria, principal causa de mortalidad infantil en paises en desarrollo). Se puede observar
una inversién de una zona de su genoma (a la derecha en un circulo) de la segunda cepa respecto a la primera y como en la tercera cepa se ha
revertido parte de esta inversion. Ademas se aprecian varias pequefias translocaciones (reordenamientos) que afectan a su virulencia.
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Comparacién del cromosoma sexual X de mamiferos superiores (humano, chimpancé, macaco, perro, rata, ratdn y vaca). Las lineas diagonales indi-
can zonas comunes entre las dos especies comparadas en cada caso. Como se puede comprobar el ser humano se parece mucho a los chimpancés
y macacos (todos ellos simios). Pese a la distancia evolutiva existente entre las especies, el cromosoma X es una estructura poco variable, como
se ve en la alta similitud con el cromosoma de perro, y algo menos con el de los roedores (rata y ratdn) y la vaca. / Fotos: Wikimedia Commons.

web, pero incluso a nivel local, moverlos
de un servidor a un punto de procesa-
miento resulta costoso.

Siendo el movimiento de datos impor-
tante, la parte mas interesante es su proce-
samiento. Los sistemas actuales han sido
disefiados para analizar pocos datos (unas
pocas miles de proteinas); datos pequefios
(un gen puede representar unos pocos mi-
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les de bases y una proteina unos cuantos
cientos de aminoacidos), pero los datos
ahora han crecido (a nivel de genoma) y el
analisis se ha vuelto complejo. Por tanto,
el tiempo de computacion se ha disparado.

Hace pocos afios estabamos conven-
cidos de que con las tasas de crecimien-
to, capacidad y velocidad de nuestros
ordenadores tendriamos suficiente y asi

la mayor parte —en términos practicos,
la totalidad— de las aplicaciones en bio-
informatica —la rama de la ciencia que
provee soluciones para procesar los datos
biolégicos— no estan preparadas para
este cambio de escenario. Suelen cargar
los datos en memoria principal para ace-
lerar los calculos y no hacen uso de la dis-
ponibilidad de varios procesadores para
distribuir la carga de trabajo. Esto no es



sorprendente, ya que se estima que solo
el uno por ciento de los programadores
a nivel mundial ha recibido algin entre-
namiento formal en computacion de alto
rendimiento, y precisamente, dar el salto
desde la computacion secuencial a la pa-
ralela no resulta trivial.

El siguiente reto parece ser alin mas
atractivo. “Thinking big” es, hoy en dia,
la forma natural de plantear proyectos
en ciencias de la
vida. Este “pensar
en grande” significa
incluir varias caras o
visiones del sistema
biolodgico en estudio,
combinando desde
los tradicionales da-
tos de secuencia, hasta la observacion del
comportamiento dinamico de los organis-
mos en su medioambiente, o el estudio de
los organismos in vivo en el caso de los
metagenomas; recopilando en cantidades
ingentes datos fisiologicos, fenotipicos, de
niveles de expresion de genes y proteinas
en las células, datos clinicos...

Por tanto, se requiere el uso de mé-
todos analiticos caros en el consumo de
recursos computacionales, ya que deben
trabajar con niveles de ruido importan-
tes —arrastrados por la tecnologia de
adquisicion— los valores incompletos, la
variabilidad biologica de los organismos,
etc. Necesitamos entonces modelos mas
complejos e inexistentes hoy en dia para
el procesamiento de estos datos.

La Universidad de Malaga (UMA)
coordina el proyecto europeo ‘High Per-
formance, Cloud and Symbolic Com-
puting in Big-Data Problems Applied to
Mathematical Modelling of Comparative
Genomics’ sobre computacion avanzada
en grandes conjuntos de datos clinicos y
genéticos. Este proyecto busca soluciones
para gestionar grandes volimenes de da-
tos mediante el uso de técnicas de com-
putacion de alto rendimiento, paralela y

en la nube. Los desa-
rrollos propuestos se
validaran con aplica-
ciones en gendmica
comparativa y en bio-
medicina. Un objeti-
vo para el que atinan
esfuerzos grupos y
empresas europeas que trabajan en dis-
tintas disciplinas, como la computacion,
la matematica, la estadistica, la biologia
o la medicina. La frenética actividad de
los proyectos que trabajan en estas areas
promueve como efecto colateral el desa-
rrollo de nuevo software y el desarrollo
de nuevas formas de analizar los resulta-
dos, lo que se traduce en la mencionada
colaboracion entre diversos grupos que
aportaran cada uno parte de la solucion.

El proyecto que ahora coordinamos
es un buen ejemplo de colaboracion in-
terdisciplinar, que ofrecera como resul-
tado aplicaciones capaces de lidiar con
el analisis e interpretacion de genomas
completos y la interrelacion de varios de
ellos, poniendo al alcance de cualquiera

con una conexion a internet grandes re-
cursos e infraestructuras computaciones
a las que hasta ahora solo podia acceder
personal con un entrenamiento muy es-
pecifico. En nuestro caso, la empresa de
supercomputacion RISC y la UMA pro-
porcionaran la capacidad de célculo —en
la nube y en supercomputadores— y el
desarrollo de software. La Universidad
Johannes Kepler de Linz (Austria), y el
grupo Baobab de la Universidad de Lyon
(Francia) desarrollaran nuevos modelos
para la comparacion de genomas, distan-
cias evolutivas entre organismos, correla-
ciones entre las variaciones genéticas de
los pacientes con la posible respuesta a
determinados tratamientos.

Por su parte, el Centro de Supercom-
putacion de Leibniz (Alemania) disefiara
interfaces, no solo para los dispositivos
tradicionales, sino también para acceso
con dispositivos moviles, como los telé-
fonos inteligentes y las tabletas. Disposi-
tivos que seran validados por los usuarios
finales, en concreto, por el equipo clinico
del Hospital Carlos Haya de Malaga. Asi-
mismo, la empresa Integromics ayudara
a crear interfaces de aplicaciones y apps
moviles profesionales. Todo ello sazona-
do con el uso de nuevas tecnologias para
crear circulos abiertos de discusion, como
las redes sociales a través de los bien co-
nocidos Facebook, Twitter, etc... Compro-
miso y esfuerzo por informar al ptblico de
los avances que le pueden beneficiar y que
casan a su vez con la meta de una ciencia
cada vez mas abierta y accesible.
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