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1. Introducción
El estudio de la diversidad genética y la identificación de organismos a partir de sus se-

cuencias de ADN son pilares de la biología moderna. Con el avance de las tecnologías de
secuenciación de nueva generación (NGS), el volumen y la variedad de los datos genómicos
han crecido de forma sostenida, desplazando el foco desde la mera generación de datos hacia
su análisis riguroso con herramientas computacionales. En este contexto, la clasificación taxo-
nómica de lecturas —asignar una secuencia a su grupo biológico de origen— resulta esencial
para la epidemiología, la metagenómica y el estudio de la biodiversidad. Conceptualmente, la
tarea puede verse como ubicar una nueva secuencia dentro de un árbol filogenético en el que
cada hoja representa un genoma conocido; desde la perspectiva algorítmica, equivale a iden-
tificar, para cada lectura, el subárbol más plausible que contenga su origen, bajo restricciones
de precisión, tiempo de respuesta y uso de memoria.

Durante la última década, el enfoque predominante se ha basado en k-mers (subcadenas de
longitud fija) extraídos de los genomas de referencia, ampliamente empleados en herramientas
consolidadas como Kraken [9], Centrifuge [4] y CLARK [8]. Estos métodos habilitan consultas
rápidas al indexar de manera exhaustiva subcadenas de los genomas, pero la elección de
un único parámetro k introduce compromisos difíciles: valores pequeños incrementan falsos
positivos por coincidencias espurias, mientras que valores grandes reducen la sensibilidad
frente a lecturas cortas o con errores de secuenciación. Además, el crecimiento sostenido de
los repositorios ha tensionado los costos de construcción y almacenamiento de índices.

En años recientes, la investigación ha explorado alternativas más adaptativas, entre ellas
los Maximal Exact Matches (MEMs), que permiten coincidencias de longitud variable ajus-
tadas al contenido de cada lectura. Este cambio de enfoque busca mejorar la calidad de la
evidencia empleada para la asignación taxonómica y reducir la dependencia de parámetros
fijos, apoyándose en representaciones comprimidas que posibilitan búsquedas eficientes. No
obstante, persisten desafíos relevantes: representar colecciones genómicas de gran tamaño de
manera compacta, realizar consultas informativas con bajo costo computacional y mantener
un equilibrio claro entre exactitud biológica, tiempo de respuesta y memoria utilizada.

En esta memoria se desarrollará y evaluará un enfoque que combina evidencia de coin-
cidencias exactas adaptativas con el soporte de índices comprimidos modernos; se intentará
determinar su impacto en eficiencia espacio–tiempo y en precisión de clasificación median-
te experimentación controlada; y se probará su desempeño frente a líneas base establecidas
basadas en MEMs.
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2. Situación Actual
Históricamente, el enfoque de k-mers (subcadenas de longitud fija k en una secuencia de

ADN) ha dominado la clasificación taxonómica, y sustenta herramientas ampliamente utili-
zadas como Kraken [9] y derivados, así como Centrifuge [4] y CLARK [8]. Estos métodos
indexan todas las subcadenas de longitud fija presentes en los genomas de referencia, lo que
permite consultas rápidas; sin embargo, introducen limitaciones estructurales. En particular,
la necesidad de escoger un único valor de k conlleva un compromiso conocido: valores peque-
ños incrementan la tasa de falsos positivos por coincidencias espurias, mientras que valores
grandes reducen la sensibilidad frente a lecturas cortas o con errores de secuenciación. Con el
crecimiento sostenido de las bases de datos genómicas, estas tensiones en precisión, memoria
y tiempos de construcción del índice se han vuelto más críticas.

En este contexto, una línea de investigación reciente ha propuesto reemplazar los k-mers
por Maximal Exact Matches (MEMs) [1]. A diferencia de los k-mers, los MEMs se ajustan
dinámicamente al contenido de cada lectura, extendiéndose hasta el máximo posible sin
perder coincidencia con los genomas de referencia. De este modo se obtiene evidencia más
robusta y menos dependiente de parámetros externos. El trabajo citado plantea un método de
clasificación taxonómica basado en MEMs implementado sobre índices comprimidos derivados
de la Burrows-Wheeler Transform (BWT); a partir de los MEMs encontrados, se asigna cada
lectura a un nodo del árbol filogenético mediante el cálculo del Lowest Common Ancestor
(LCA) de las ocurrencias detectadas.

De forma complementaria, en el área de estructuras de datos se conocen representaciones
comprimidas y mecanismos de consulta pertinentes para este problema. Entre ellas destacan:

• FM-index [2]. Índice basado en la Burrows-Wheeler Transform (BWT) que permite
conteo y localización directamente sobre el texto comprimido, con soporte eficiente para
operaciones rank/select y una huella espacial menor que índices clásicos.

• RLFM / r-index [6]. Variante del FM-index que factoriza la BWT en corridas, alma-
cenando símbolos y longitudes. Reduce significativamente el espacio cuando la BWT
presenta alta repetición, manteniendo tiempos de búsqueda competitivos y operaciones
rank/select eficientes.

• LZ-index (LZ77) [5]. Estructura que explota redundancia global mediante un parsing
en frases; diferencia ocurrencias primarias y secundarias para localizar coincidencias sin
expandir el texto original, capturando repeticiones largas a nivel de colección.

• RMQ sucinto [7]. Estructuras de Range Minimum Query que representan el árbol
cartesiano del arreglo y responden mínimos en O(1) con sobrecosto cercano a 2n bits,
útiles para priorizar posiciones y evitar enumeraciones exhaustivas en arreglos de apoyo.

• Wavelet Trees [3]. Representación jerárquica de secuencias que soporta access/rank/-
select y consultas de rango en O(log |Σ|); funciona como columna vertebral en diversos
índices comprimidos y se extiende naturalmente a escenarios 1D/2D.
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3. Objetivos

Objetivo General

Desarrollar y evaluar un método de clasificación taxonómica de secuencias de ADN ba-
sado en estructuras de datos comprimidas, que combine índices por corridas y compresión
Lempel–Ziv con estructuras auxiliares de rango, con el fin de mejorar la eficiencia en espacio
y tiempo respecto a las soluciones actuales basadas en k-mers y MEMs.

Objetivos Específicos

1. Adaptar el módulo de obtención de Maximal Exact Matches, para que opere sobre un
índice BWT, preservando la exactitud de las coincidencias y compatibilizando su salida
con el resto de estructuras del proceso.

2. Diseñar e implementar un procedimiento que, para cada MEM detectado, determine
su intervalo en la BWT del texto y lo indexe en el eje Y del LZ-index, y que realice el
mismo mapeo sobre el texto reverso para indexar los prefijos en el eje X, manteniendo
la correspondencia entre los rangos de ambos ejes y las posiciones originales en el texto.

3. Diseñar e implementar una grilla bidimensional comprimida,basada en Wavelet Tree
que permita responder a consultas rectangulares [X1..X2]× [Y1..Y2] con operaciones de
conteo y listado (range reporting) en costo logaritmico y mantenga cotas de memoria
comprimida.

4. Integrar estructuas de RMQ asociadas a niveles del Wavelet Tree, para idenificar eficien-
temente la posicion mínima en el texto dentro de cada subrango candidato, optimizando
el acceso a las ocurrencias durante la búsqueda.

5. Replicar el flujo de búsqueda sobre el texto reverso para obtener las ocurrencias más
a la derecha de cada MEM, asegurando simetría y completitud en la detección de
coincidencias.

6. Evaluar experimentalmente el desempeño del método sobre colecciones genómicas re-
petitivas, comparando el tiempo de procesamiento, uso de memoria y precisión de
clasificación con respecto a soluciones basadas en k-mers y MEMs.

7. Validar la implementación mediante un conjunto estructurado de pruebas unitarias e
integrales, que cubran casos borde y escenarios representativos, garantizando la correc-
ción funcional y la reproducibilidad de los resultados.

Evaluación

La evaluación se realizará de forma experimental sobre colecciones genómicas de referencia
y conjuntos de lecturas reales y simuladas. El desempeño se analizará en tres dimensiones:
(i) tiempo de consulta por lectura, estimado a partir de corridas repetidas; (ii) uso de
memoria del índice y de sus estructuras asociadas, incluyendo el peak residente durante las
consultas; y (iii) comparación de soluciones frente a métodos de referencia basados en
k-mers y MEMs, considerando exclusivamente recursos computacionales y tiempos de
ejecución, bajo un protocolo común (mismos datasets, parámetros y entorno). Este procedi-
miento busca establecer con claridad si la propuesta mejora el compromiso espacio–tiempo
respecto de las alternativas, sin evaluar métricas de calidad de clasificación.
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4. Solución Propuesta
La solución propuesta busca combinar las ventajas de los MEMs con estructuras compri-

midas basadas en Lempel–Ziv y consultas de rango sobre grillas. En términos generales, el
procedimiento será el siguiente:

A partir de una lectura, se obtendrán sus Maximal Exact Matches (MEMs) utilizando
ropeBWT2. Cada MEM será particionado en todos los puntos posibles de prefijo y sufijo.
Para cada sufijo, se realizará una búsqueda en la BWT del texto, lo que produce un rango
lexicográfico. Este rango será intersectado con un bitmap que identifica qué posiciones corres-
ponden a inicios de frases en el LZ-index, mapeándolo al eje Y de una grilla. Simétricamente,
para cada prefijo reverso del MEM, se realizará una búsqueda en la BWT del texto reverso,
obteniendo un rango lexicográfico de sufijos. Dicho rango se intersecta con un bitmap que
marca qué posiciones corresponden a finales de frases, mapeándolo al eje X de la grilla.

Con estos rangos en X e Y , el problema se traduce en una consulta sobre una grilla bidi-
mensional. Esta grilla estará implementada mediante un Wavelet Tree, que permite responder
consultas de rango 2D. A diferencia del LZ-index tradicional, que enumera todas las ocurren-
cias en la grilla, aquí se integrarán estructuras de Range Minimum Query (RMQ) de 2n bits
en cada nivel del Wavelet Tree. De este modo, cada consulta sobre un rango bidimensional
se resolverá en O(log n) rangos candidatos; en cada uno se ejecutará un RMQ que devolverá
la posición mínima del texto en dicho rango. Entre todos los candidatos se seleccionará el
mínimo global, correspondiente a la ocurrencia más a la izquierda del MEM en ese corte.

El mismo procedimiento se repetirá sobre una grilla construida para el texto reverso, per-
mitiendo obtener también la ocurrencia más a la derecha. De esta forma, resuelve de manera
eficiente las posiciones extremales de cada MEM, integrando BWT, LZ-index, Wavelet Trees
y RMQs en una arquitectura híbrida. El objetivo es reducir el espacio ocupado respecto
al LZ-index clásico, al evitar la enumeración completa de ocurrencias, y mejorar el tiem-
po de respuesta para la clasificación taxonómica sobre colecciones repetitivas de secuencias
genómicas.
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5. Plan de Trabajo (Preliminar)
El trabajo se desarrollará en fases progresivas a lo largo de dos periodos académicos: una

etapa inicial de preparación durante las ultimas semanas del semestre de primavera y el
desarrollo completo durante el semestre de otoño siguiente.

1. Revisión y ganancia de contexto: Profundizar en estructuras de datos comprimidas
relevantes para la clasificación taxonómica, incluyendo BWT, LZ-index, Wavelet Trees
y RMQ. Revisar literatura reciente sobre métodos basados en MEMs y definir las
métricas y colecciones de evaluación.

2. Implementación del módulo de MEMs: Adaptar un módulo de obtención de Ma-
ximal Exact Matches para operar sobre un índice BWT y generar salidas compatibles
con las estructuras de mapeo posteriores.

3. Mapeo de rangos y construcción del índice: Implementar el procedimiento de
mapeo lexicográfico de cada MEM en los ejes X e Y del LZ-index y construir la grilla
bidimensional comprimida basada en Wavelet Tree.

4. Integración de RMQ y simetría: Incorporar estructuras Range Minimum Query
para optimizar la localización de ocurrencias mínimas y replicar el flujo de búsqueda
sobre el texto reverso, garantizando simetría en la detección.

5. Evaluación experimental: Ejecutar pruebas sobre colecciones genómicas repetitivas,
midiendo tiempo de consulta, uso de memoria y comparando los resultados con métodos
de referencia basados en k-mers y MEMs.

6. Validación y redacción final: Realizar pruebas unitarias e integrales, analizar los
resultados experimentales y redactar la memoria final con la discusión y conclusiones
del trabajo.
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