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Group presentation

GREV: Research lines

* Research lines:

* Genomic analysis tools (HPC4G consortium).
* DNA methylation

Distributed Virtual Environments.
* Distributed Virtual Environments

* Collaborative Augmented Reality

Crowd simulations.

Architectures for Remote Terrain Interactive Visualization Systems.

Large scale multiagent systems.
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DNA methylation analysis tool @ coniiver

Reference DNA Bisulfite treated reads
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Reads after PCR amplification
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-n Improvements:
. — A tool yielding better sensitivity and much better execution times.
e — Scalable with the length of input data sequence.
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Linea actual: hidroxi-metilacion Consolider

Algunas de las Cs metiladas estan hidroximetiladas (cancer, diabetes tipo 2):

Traditional Biswliite Sequencing Tet-Assisted Bisulfite Sequencing
(TAE-Saq)
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Requiere doble analisis de secuencias metiladas e hidroxi-metiladas, y
comparacion de ficheros de salida para determinar cuales de las Cs metiladas han
cambiado a T en las muestras hidroxi-metiladas.
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Lineas futuras: aceleracion hardware "

Aceleracion hardware mediante FPGAs - ¢Implementacion en GPU/Xeon Phi?

Rellenado de huecos en

S Analisis de metilacion
semillas incompletas

Filtrado de regiones
alineadas
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Lineas futuras: adaptacion a DNA-Seqg™ "

Adaptacion de algunos moédulos para alineacion de DNA

Rellenado de huecos en

T Andalisis de metilacion
semillas incompletas

Filtrado de regiones
alineadas
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Large scale Multi-Agent Systems

join

JaCa-DDM I st R i
' L create | |

| perceive +——»

use

- MAS distribuido que usa GPUs para
optimizar un problema de
aprendizaje particionado.

create
! communicate

- El uso de agentes le permite probar
distintos protocolos de aprendizaje
social.

- Aplicado en base de datos médica
de deteccidn de zonas cancerigenas.
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