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Resumen 

 
En este artículo se presenta un estudio de los principales programas de alineación  de lecturas 
cortas de ácido desoxirribonucleico (ADN), producidas por las máquinas de secuenciación 
masiva de última generación, también conocidas como máquinas de secuenciación NGS. Se 
identifica que los dos principales algoritmos que soportan a dichos programas son las tablas 
Hash y los índices de FM, estas últimas basadas en la transformada de Burrows- Wheleer. 
Cada algoritmo es revisado minuciosamente, contrastando sus ventajas y desventajas. 
Finalmente se establecen directivas para la aceleración de los algoritmos mediante hardware 
especializado.  
Palabras clave:  ADN, Secuenciación, Mapeo, Alineación, FPGA. 


