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Resumen

Resumen

En el Centro Nacional de Genética Médica (CNGM), se realizan los célculos estadisticos de los estudios
de Epidemiologia Genética utilizando el Sistema Estadistico de Epidemiologia Genética — basado en R
(SEEGEN-R), herramienta desarrollada en la Universidad de las Ciencias Informaticas (UCI) que contiene
modulos para la realizacion de estudios de Genética Poblacional, Epidemiologia Tradicional vy
Epidemiologia Genética. Actualmente, en el CNGM, se realizan analisis estadisticos de los coeficientes de
endogamia de la poblacién, pero SEEGEN-R no contiene las funciones necesarias para la realizacién de
los mismos. El objetivo de la presente investigacién es desarrollar un componente que permita la
integracion de los estudios de coeficientes de endogamia para su uso por los especialistas del CNGM. Se
utiliza Java como lenguaje de programacion para manejar la presentacion de los analisis a los usuarios y
R como motor de célculo de las funciones estadisticas. En este componente se utilizé RUP como
metodologia de desarrollo, Netbeans como entorno de desarrollo integrado y la libreria de clases RServe
para comunicar los lenguajes de programacion utilizados. Como resultado se obtuvo un componente, que
satisface las necesidades del CNGM, para realizar los estudios de coeficientes de endogamia en la
solucion informatica SEEGEN-R.

PALABRAS CLAVE: andlisis estadisticos, coeficientes de endogamia, estadisticos F, genética médica,

genética poblacional.
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A bstract

Abstract

The National Centre for Medical Genetic (CNGM), perform statistical calculations of the studies of genetic
epidemiology using the Statistical System of Genetic Epidemiology — R based (SEEGEN-R), tool
developed at the University of Informatics Sciences (UCI) that contains modules for studies of population
genetics, traditional epidemiology and genetic epidemiology. Currently, in the CNGM, statistical analysis of
the inbreeding coefficients in the population are made, but SEEGEN-R does not contain the functions
required for the realization of the same. The objective of this research is to develop a component that
allows the integration of studies of inbreeding coefficients for use by the CNGM specialists. Is used Java as
a programming language to manage the presentation of the analyses to the users and R as an engine for
calculation of statistical functions. RUP as methodology development, Netbeans as IDE and RServe library
was used in this component to communicate the used programming languages. Was obtained as result a
component, which meets the needs of the CNGM to make studies of inbreeding coefficients in the software
SEEGEN-R.

KEYWORDS: statistical analysis, inbreeding coefficients, F-statistics, medical genetics, population
genetics
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Introduccion

Introduccion

La Epidemiologia Genética, disciplina de la Medicina surgida a mediados de los afios 80, trata de
comprender la interaccion entre los factores genéticos ambientales que dan origen a las enfermedades del
ser humano. Esta considerada como una ciencia basica de la medicina preventiva, ademas de una fuente
de informacion para la formulacion de politicas de salud publica. En los ultimos afios ha tenido un
desarrollo notable gracias a la biologia molecular y el despliegue de sus marcadores genéticos, ademas
de los avances de la tecnologia en esta rama de la medicina. (Khoury MJ, 1993)

Actualmente, las iniciativas en este campo de investigacion se encuentran en plena expansion,
ofreciéndose diversos programas educativos y de investigacion por todo el mundo. La Sociedad
Internacional de Epidemiologia Genética suma cada afio nuevos miembros, evidenciando asi la evolucién
de la epidemiologia como ciencia.

En Cuba, la principal fortaleza de la genética radica en la introduccion de los servicios de genética clinica
en la atencion primaria de salud, gracias a la organizacion vigente en la Red Nacional de Genética Médica
qgue va desde el nivel primario (consultorios y policlinicos), hasta el terciario que son las instituciones,
como el Centro Nacional de Genética Médica (CNGM), que constituye su institucion rectora. Esta red tiene
dentro de sus funciones principales las investigaciones basicas y aplicadas en el campo de la Genética
Médica, la Inmunologia, la Bioguimica y la Epidemiologia Genética.

Con los avances tecnologicos y el conocimiento biolégico que subyace en la accion de los genes, se
puede decir que la Epidemiologia Genética es una disciplina que combina el método epidemiolégico con el
genético, para estudiar la variacion genética en poblaciones humanas y su relacion con los cambios
fenotipicos normales y patologicos. Permitiendo determinar la manera en que los factores de riesgos
presentes en el medio ambiente interactan con la constitucion genética de una poblacion determinada.

Un estudio importante dentro de la Epidemiologia Genética es el de Genética Poblacional, que se ocupa

de predecir las consecuencias que entrafian la estructura de la poblacion y los fendmenos de selecciony
mutacioén para los fenotipos constitucionales y las enfermedades.
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Dentro de la Genética Poblacional se realizan los estudios de analisis estadisticos F, que examinan los
coeficientes de endogamia en una poblacion. Al analizar estos coeficientes se pueden obtener
descripciones de los niveles y el grado esperado de reduccion de heterocigosidad en una poblacion e
igualmente se puede medir la correlacion entre los genes extraidos en diferentes niveles de una poblacién
dividida jerarquicamente.

En el CNGM, los estudios sobre andlisis estadisticos de Genética Poblacional se realizan utilizando
diferentes software estadisticos, los cuales no cubren muchas de las funcionalidades demandadas por los
especialistas y en varios casos son herramientas propietarias. Lo que hace necesario el pago de licencias
en cada una de las instituciones donde se vayan a utilizar, constituyendo un gasto considerable de dinero
para el pais.

Estas herramientas no son pertinentes para la realizacion de los estudios ya que no arrojan un resultado
completo sobre los mismos, teniendo los especialistas que recurrir a célculos manuales de férmulas
matematicas complejas para completar la investigacion iniciada. Por lo que, para obtener los resultados,
se emplea una cantidad de tiempo considerable y, al depender del factor humano para realizar complejas
ecuaciones, se pueden cometer errores de calculo que surgen al trabajar con juegos de datos grandes
como los que se almacenan en el CNGM.

Actualmente se invierte mucho tiempo de la investigaciéon al comprobar los célculos realizados varias
veces para no arribar a conclusiones equivocas sobre los estudios de Genética Poblacional del pais. Una
investigacion con resultados inexactos puede traer consigo una mala inversién de dinero o el desarrollo de

tecnologias innecesarias para resolver padecimientos de la poblacion.

El CNGM, en colaboracion con la Universidad de las Ciencias Informéaticas (UCI), desarrolld la solucién
informéatica SEEGEN-R para realizar analisis estadisticos en estudios de Epidemiologia Genética. Esta
solucion esta basada en componentes independientes, contando hasta el momento con uno destinado a
los estudios de Genética Poblacional, otro a la Epidemiologia Genética y un tercero a la Epidemiologia
Tradicional. Con el desarrollo constante de la Genética Médica y la aparicion de nuevos estudios y
métodos se hace necesario ir adicionando componentes a la aplicaciébn que permitan aumentar los

analisis a realizar, para que la solucion informatica agrupe y centralice la mayoria de los analisis
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sostenidos en la esfera cientifica y lograr eliminar los problemas que presenta el CNGM, contribuyendo de
esta manera a la salud de la sociedad actual y futura.

Después de la probleméatica planteada anteriormente surge el siguiente problema de la investigacion:

¢como contribuir a la realizacion de andlisis estadisticos de coeficientes de endogamia vinculados a la
Genética Méedica en Cuba?

En concordancia con el problema anterior surge como objetivo general desarrollar un componente para
andlisis estadisticos de coeficientes de endogamia para la solucion informatica SEEGEN-R. Se tiene como
objeto de estudio: desarrollo de aplicaciones informéticas para el andlisis estadistico de la disciplina
Genética Poblacional y como campo de accién: andlisis estadistico de la disciplina Genética Poblacional
en la aplicacion informatica SEEGEN-R.

Para cumplir el objetivo general se proponen las siguientes tareas de investigacion:

1. Elaboracion del marco tedrico de la investigacion sobre los analisis estadisticos de coeficientes de
endogamia para definir los conceptos asociados al tema en cuestion.

2. Andlisis de las aplicaciones que actualmente se utilizan para la realizacion de andlisis estadisticos
en el campo de la Genética Poblacional para identificar las funcionalidades y alcance de las
mismas.

3. Descripcion de la metodologia, herramientas y tecnologias a utilizar para el desarrollo del
componente para andlisis estadisticos de coeficientes de endogamia para la solucién informatica
SEEGEN-R.

4. Andlisis y disefio de las funcionalidades del componente para andlisis estadisticos de coeficientes
de endogamia para la solucion informatica SEEGEN-R, para guiar el proceso de desarrollo de
software.

5. Implementacién del disefio propuesto para satisfacer los requerimientos funcionales del
componente para andlisis estadisticos de coeficientes de endogamia para la solucion informatica
SEEGEN-R.

6. Realizacion de pruebas al componente para analisis estadisticos de coeficientes de endogamia
para la solucion informéatica SEEGEN-R, para verificar el correcto funcionamiento de los requisitos
identificados.
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Se definen, ademas, las siguientes preguntas cientificas con el objetivo de dirigir correctamente el
proceso de investigacion:

e ¢ Cudles son los fundamentos tedrico metodologicos relacionados a los analisis de coeficientes
de endogamia?

e (Cudl es el estado actual de las aplicaciones existentes que realizan estudios estadisticos de
coeficientes de endogamia?

e ¢CoOmo disefiar un componente que incorpore estudios de andlisis estadisticos de coeficientes de
endogamia a la solucién informatica SEEGEN-R?

e ¢Cbmo implementar un componente para analisis estadisticos de coeficientes de endogamia que
se integre a la solucion informéatica SEEGEN-R?

e ¢ Qué técnicas de pruebas se pueden utilizar en la validacion de la propuesta de solucion y como
se deben aplicar?

En la presente investigacion se utilizaron los siguientes métodos de investigacion:
Métodos tedricos
Analitico-Sintético

Procedimiento en el que se realiza el estudio de realidades complejas. Consiste en separar las partes de
dichas realidades hasta llegar a los elementos fundamentales y sus relaciones. Permite componer dichos
elementos en nuevas ideas elaboradas a partir de la misma base. Permite analizar la informacién obtenida
de los sistemas que realizan analisis estadisticos en el campo de la Epidemiologia Genética e identificar
las necesidades actuales que no cumplen dichas aplicaciones.

Modelaciéon

Método de la investigacion muy visto en el campo del desarrollo de software que consiste en el modelado
de sistemas, sus conceptos y relaciones. En el presente trabajo se evidencia su uso al modelar el proceso

de desarrollo de software completo para desarrollar el componente.
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CAPITULO 1. Fundamentacién Teérica de los estudios de

coeficientes de endogamia

Introduccidn

En este capitulo se definen los conceptos basicos asociados al tema en cuestion y se presenta una
descripcién de los estudios de coeficientes de endogamia que se realizan en el area de la Genética
Poblacional. Se describen los juegos de datos utilizados por los genetistas y se definen los estudios
realizados con éstos. Ademas, se caracterizan las herramientas existentes de calculos estadisticos para
estudios de Genética Poblacional, y se presentan la metodologia, las tecnologias y las herramientas a
utilizar para el desarrollo de la solucién propuesta.

1.1 Conceptos asociados

Para un mejor entendimiento de los términos a tratar en este capitulo, se presentan conceptos basicos del

campo de la genética.

Un locus (plural loci) es una posicion fija en un cromosoma, como la posicion de un gen o un marcador
genético. Una variante de la secuencia del ADN en un determinado locus se llama alelo. (Mozo, 2011)

1.2 Resefa historica de los estudios de Genética en Cuba

A inicios de la década de los 70 se cred en Cuba el Centro Nacional de Investigaciones Cientificas, a raiz
de esto se organizaron cursos entre los que se encontraba uno de Genética y Biofisica. Seguidamente se
empezaron a reunir investigadores interesados en el tema y surgieron los primeros grupos de trabajo de
genética médica en el sistema nacional de salud, a partir del desarrollo de un programa de formacioén en la
especialidad de genética clinica. Con estas actividades se sentaron las bases para el desarrollo de la
genética clinica vinculada a las aplicaciones de la genética a la salud publica.

Ya en la década de los 80, con mas experiencia en el area de Genética Médica en el pais, se llevaron a

cabo cursos intensivos de la disciplina para preparar a especialistas en el area. Gracias a lo cual se
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crearon departamentos de genética en todas las provincias para el desarrollo de servicios de genética
meédica de base comunitaria, universal y gratuita para la poblacién cubana.

En julio de 2001 y hasta junio de 2003, a propuesta del Comandante en Jefe Fidel Castro Ruz, se
impulsan aun mas los estudios de Genética Médica extendiendo su utilidad a todas las areas de salud del
pais. Se establece entonces un programa dirigido a la formacion de asesores genéticos y a la creacion de
servicios de genética, quedando constituido el Centro Nacional de Genética Médica para desarrollar
integramente la especialidad y controlar la red investigativa de todos los centros del pais.

Por los resultados obtenidos en los estudios de Genética Médica, nuestro pais se hace merecedor del
reconocimiento mundial. Lo que ha permitido un amplio desarrollo de tratamientos para la cura de

enfermedades detectadas gracias al analisis genético de las poblaciones. (Marcheco, 2009)
1.3 Genética Poblacional y estadisticos F

La Genética de Poblaciones humanas consiste en estudiar y describir la variabilidad existente en la
composicion genética de los diferentes grupos humanos desde una perspectiva evolutiva. Ademas, se
interesa por conocer las causas determinantes de dicha variabilidad, a través del andlisis de los procesos
microevolutivos que operan sobre la estructura genética de una poblacion a lo largo de las generaciones
(Mesa 2010).

Para analizar y comparar las poblaciones se precisa de una metodologia compleja de andlisis de datos
gue hoy en dia resulta accesible debido a la aparicion de programas estadisticos cada vez mas
completos. Los cuales permiten medir identidad o distancia entre grupos humanos, las relaciones
genéticas entre ellos, tanto numérica como graficamente, establecer arboles de alelos/haplotipos. Como
parte especial de este conjunto de métodos esta el analisis filogenético, es decir, el estudio de las
relaciones antecesor-descendiente en una escala de tiempo y la medicion de los niveles de endogamia
gue ocurren en una poblacién subdividida por subniveles (Mesa, 2010).

Para detectar diferencias significativas en las frecuencias alélicas entre las poblaciones se pueden realizar
diferentes pruebas estadisticas. El genetista americano Sewall Wright introdujo un método para dividir el
coeficiente de endogamia en una poblacion subdividida en un componente dado por los apareamientos no

aleatorios dentro de poblaciones y otro componente dado por la subdivision entre poblaciones. De manera



Capitulo 1. Fundamentacion Tedricade los estudios de coeficientes de endogamia

tal que los estadisticos F pueden ser vistos como la correlacion entre genes homologos tomados de un
nivel de la subdivision, en relacion con cualquier otro nivel superior. Para calcular los estadisticos F son

necesarios los datos genotipicos de las poblaciones de varias generaciones (Eguiarte, y otros, 2010).
1.4 Datos genotipicos

Gracias al nivel actual de las investigaciones en el CNGM, se cuenta con una amplia variedad de datos
genotipicos acumulados a lo largo de los afios que permiten realizar estudios de Genética Poblacional.
Esta informacion contiene poblaciones divididas por niveles y los locus asociados a cada individuo. Los
datos estan formados por individuos en cada fila y las columnas son representadas por el lugar o lugares
de origen de la poblacién y el valor de cada locus estudiado dentro de los individuos, un ejemplo se puede
observar en la figura 1 donde las columnas Locality y Patch representan el origen de los individuos y
L21.Vy L37.J representan la informacion de los locus. Estos datos estan recopilados por los genetistas y
pueden ser cargados en la aplicacion SEEGEN-R.

Locality Patch L21.W L37.]
1 1 22 11
1 1 77 11
1 1 22 11
1 1 77 11
1 1 27 23
1 1 22 11
1 1 22 11
1 1 77 22
1 1 22 11
1 1 77 22
1 1 22 22
1 1 27 23
1 1 77 11
1 2 22 22
1 2 22 22
1 2 22 11
1 2 22 11
1 2 22 22
1 2 22 22
1 2 27 11

Fig. 1 Ejemplo de datos genotipicos
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1.5 Estudios sobre datos genotipicos

Los estudios de datos genotipicos brindan la posibilidad de calcular diferentes factores de coeficientes de
endogamia que se describen a continuacién, utilizando los datos genotipicos definidos con anterioridad.

Conteos de alelos, los cuales cuentan el nimero de copias de alelos diferentes en cada locus y
poblacion.

Riqueza alélica, el cual estima la riqueza alélica y los conteos de alelos enrarecidos por locus y por

poblacion.

Estadisticas basicas, realiza conteos individuales, frecuencias alélicas, muestra las heterocigosidades
observadas y diversidades genéticas por locus y poblacion. Estima la media de las heterocigosidades
observadas y de las diversidades genéticas en subpoblaciones (Hs), diversidades genéticas sobre las
heterocigosidades observadas de toda la especie (H; y H;). También calcula la cantidad de diversidad
genética entre muestras (Dg; Y D) y la proporcion del total de la varianza genética contenida en una
subpoblacién relativa a la varianza genética total también conocida como subdivisién geogréfica (Fg; y Fst)
y por ultimo la proporcion de la varianza en la subpoblacién contenida en un individuo también conocido

como coeficiente de endogamia (Fis).

Beta (B), estima Fst (subdivision geografica) por poblaciones, realiza estimaciones de poblacién
sobre loci y promedios de poblaciones.

Bootstrap sobre loci de los coeficientes de endogamia (Fis), realiza la prueba bootstrap para
determinar intervalos de confianza de los coeficientes de endogamia.

Bootstrap sobre loci de comparaciones por parejas de las subdivisiones geogréficas (Fst),

determina el limite méas bajo y mas alto de los intervalos de confianza y muestra componentes de varianza
por locus para cada par de poblacion.

Bootstrap sobre los intervalos de confianza para componentes de varianza, proporciona un intervalo

de confianza bootstrap, sobre loci, para sumas de los diferentes componentes de varianza y estadisticos F
derivados de estos.
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Distancia de Cavalli-Sforza & Edwards Chord, estima la matriz de distancias genéticas entre pares de

poblacion.

Distancia euclidiana, determina la distancia euclidiana entre pares de muestras de un juego de datos

genéticos (genotipicos).

Distancia euclidiana para un rasgo, determina la distancia euclidiana entre una muestra de la poblacién

y un rasgo genético.
Distancia genética de Nei, determina la distancia genética imparcial definida por Masatoshi Nei.

Estadisticas G de coeficientes de riesgo, calcula las estadisticas G para una columna de muestray una
de locus en una tabla de contingencia asi como el nimero esperado de observaciones alélicas, las
estadisticas chi-cuadradas y las estadisticas de coeficientes de riesgo.

Estadisticas G de coeficientes de riesgo sobre loci, calcula las estadisticas de coeficientes de riesgos

por locus y para todos los loci de un juego de datos con varias columnas de muestras y varias columnas
de locus.

Separar genotipos diploides, separa genotipos diploides de una columna de locus, en los alelos que los
conforman.

Convertir genotipos diploides, convierte datos de genotipos diploides de varias columnas de locus en
datos de sus alelos constituyentes, permitiendo su representacion en un juego de datos de columnas o en
un juego de datos de una matriz tridimensional donde la tercera dimensiéon contiene los alelos
constituyentes.

Conteos individuales, determina la cantidad de individuos en el genotipo por locus y por poblacion.

Frecuencias alélicas, se encarga de estimar las frecuencias alélicas para cada poblacion y locus.

Subdivisiones geogréficas (Fst) por pares, determina Fst por pares de poblaciones y los componentes

de varianza.
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Probar la importancia del efecto de nivel sobre la diferenciacion genética, genera estadisticas G a
partir de un vector que contenga la asignacién de cada observacion en correspondencia con el nivel que
presente.

Probar la significancia del efecto de nivel de prueba en diferenciacion genética, construye tablas de
contingencia a partir de un vector que contenga las unidades para calcular las estadisticas G asociadas y
otro vector que contenga las permutaciones a realizarse.

Probar la significancia del efecto de nivel interior en diferenciacion genéticaentre bloque definidos
por nivel exterior, construye tablas de contingencia a partir de un vector en el cual mantener las

observaciones de los cambios y otro vector mediante el cual se puedan construir las estadisticas G.

Probar la significancia de las tablas de contingencia del alelo X, usando permutaciones de una
unidad aleatoria dentro de unidades definidas por un vector, construye tablas de contingencia a partir
de un vector mediante el cual mantener las observaciones, un vector que contenga las unidades para

construir las tablas de contingencia y un vector que contenga las permutaciones a realizarse para calcular
las estadisticas G.

Componentes de varianza por alelo, estima los componentes de varianza para cada alelo en un disefio
aleatorio totalmente jerarquico permitiendo determinar grados de libertad para cada alelo, los coeficientes
asociados a los componentes de varianza, los componentes de varianza para cada alelo, la suma de
dichos componentes para cada alelo y las estadisticos F de tipos coeficientes.

Componentes de varianza general, estima los componentes de varianza para cada locus y la suma de

dichos componentes sobre todos los loci.

Estimados de estadisticos F, calcula los estimados de estadisticos F de Weir y Cockerham que permiten
determinar componentes de varianza de frecuencias alélicas para cada alelo entre poblaciones e
individuos, componentes de varianza por locus y Fs; y Fis por alelos, por locus y sobre todos los loci.

Juegos de datos de ejemplo, el sistema contiene 3 juegos de datos de ejemplo predefinidos que pueden
ser utilizados con fines académicos o de aprendizaje:
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e Genotipos de microsatélite de Galba truncatula 370: una coleccion de datos recogida del oeste de
Suiza de diferentes localidades y varios parches.

e Datos de ejemplo presentado en los anexos del informe de Yang: un juego de datos compuesto de
varias columnas, una de localidad y dos niveles mas de subpoblaciones y una ultima columna de
genotipos.

¢ Datos de 4 niveles: datos de ejemplo con 4 niveles de origen, un locus diploide y otro haploide.

Simular genotipos, el sistema contiene una funcién de simulacion de genotipos que permite crear un

juego de datos con informacion aleatoria sobre los locus y los origenes de las poblaciones.

1.6 Aplicaciones que permiten realizar calculos estadisticos

Las aplicaciones que realizan calculos estadisticos son un conjunto de programas y subprogramas que
funcionan de manera integral; es decir, para pasar de uno a otro no se necesita salir del programa y volver
a él. Un paquete estadistico permite aplicar a un mismo fichero de datos un conjunto ilimitado de
procedimientos estadisticos de manera sincronizada, sin salir del programa. De esta forma, la utilidad del
conjunto integrado es mayor que la suma de las partes. A continuacién se describen algunos de los
principales software, en aras de seleccionar el més factible para darle solucion al problema planteado.

1.6.1 IBM SPSS Statistics

Es una familia de software estadistico integrada que se centra en el completo proceso analitico, desde la
planificacion a la coleccién de datos y a su andlisis con mas de una docena de médulos plenamente
integrados. El programa contiene un modulo base que contiene las capacidades claves necesarias para el
proceso analitico de principio a fin y varios modulos que se anexan luego a este, dichos médulos se
adquieren por separado mediante la compra. Es una aplicacion muy completa que goza de muy buena
opinion a nivel mundial. (IBM, 2014).

Se pueden identificar como deficiencias su alto costo, y el requerimiento de conocimientos propios de un
especialista en estadisticas. Esto trae consigo la inversion de tiempo por parte de los genetistas en
adquirir preparacion en un campo de la ciencia distinto al que laboran y gasto de dinero para adquirir el
software.

11
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1.6.2 InfoStat

Es un software para andlisis estadistico de aplicacion general. Presenta una interfaz muy sencilla
combinada con capacidades profesionales para el andlisis estadistico y el manejo de datos. Es de
caracter universitario, presentando muchas facilidades para la ensefianza de la disciplina de estadisticas.
Su caracteristica mas sobresaliente es que permite conectarse con el lenguaje R mediante un intérprete
integrado que permite ejecutar cualquier script del lenguaje sin dejar el ambiente de trabajo de InfoStat asi
como utilizar el motor de célculo de R pero con la interfaz deseada por el programa principal (Cérdoba,
2010).

El programa requiere de una licencia pagada para poder adquirirlo lo cual supone una desventaja
monetaria para el pais. Las funcionalidades que posee no son suficientes para realizar un estudio
completo de coeficientes de endogamia.

1.6.3 PSPP

Es un programa para el andlisis estadistico de muestras de datos. Para su uso son necesarios dos
ficheros: uno de sintaxis y otro de datos. Realiza un andlisis de los datos y devuelve los resultados por la
salida estandar o en varios ficheros. Produce salidas de dos formas: tablas y diagramas. La aplicacion
posee integracion con OpenCalc' y Gnumeric®, permitiendo manejar los célculos directamente desde
hojas de célculo, funcionalidad que permite ahorrar tiempo y evitar errores (Abuin, 2012).

El programa esta orientado a desarrollar los analisis de la manera mas rapida posible, cualidad por la cual
destaca ademas de su licencia libre de pagos. Seria una alternativa a considerar si no fuera porque
dispone de menos funcionalidades que SPSS y que su implementacion sigue incompleta estando todavia
en etapa de desarrollo (IBM, 2009).

! Apache OpenOffice Calc (OpenCalc), es el programa de hojas de célculo de cddigo abierto y de caracter gratuito
que es parte de la suite ofimatica Apache OpenOffice, utilizada en GNU/Linux y compatible con la suite ofimatica
Microsoft Office.

2 Gnumeric es un programa de hojas de calculo libre que forma parte del entorno de escritorio GNOME el cual es
utilizado en algunas versiones de GNU/Linux.
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1.6.4 EPIDAT

Es un programa de libre distribucion que permite el manejo de forma sencilla de andlisis estadisticos y
epidemiologicos de datos. Resulta muy Util para el aprendizaje universitario y fortalecer la capacidad
analitica de los profesionales de salud. Est4 programado en Java por lo que permite su utilizacién en
varias plataformas como Windows, Linux y Macintosh (Galicia, 2014).

Se compone de 19 moédulos en su Ultima version estable pero de éstos se han liberado muy pocos.
Solamente es necesario tener conocimientos basicos de epidemiologia o estadisticas para el manejo con
la aplicacion. No permite hacer estadistica descriptiva por lo que todavia es necesario el uso de otras
aplicaciones por los especialistas para completar los estudios.

1.6.5 SEEGEN-R

Es una aplicacion desarrollada con el objetivo de agrupar los estudios de Epidemiologia Genética que se
realizan en el CNGM, brindando una mayor fluidez en la realizacién de sus analisis. Utiliza el lenguaje de
programacion R para el desarrollo de la capa de analisis estadistico y Java como lenguaje de

programacion para la capa de presentacion.

SEEGEN-R es un sistema multiplataforma y sigue una arquitectura basada en componentes,
permitiéndole ser extendido con nuevas funcionalidades. Las extensiones pueden ser desarrolladas de
forma independiente y luego integradas al sistema, las mas importantes son las de tipo estudio y paquete,
gue responden a un grupo de estudios especificos de un campo. La incorporacion de una nueva extension
es relativamente facil y se cuenta con una guia completa, asi como un ejemplo para introducir el desarrollo
de nuevos componentes. Pudiéndose desarrollar extensiones que se adapten a problemas especificos de
diferentes campos, personalizandolas tanto como se necesite.

La aplicacién esta internacionalizada para usarse en los idiomas espafiol e inglés. Esta orientada a los
especialistas en genética por lo que su interfaz es amigable y no requiere de conocimientos estadisticos
para ser utilizada. Permite ademéas guardar informes de los resultados de los estudios en archivos para
ser almacenados.

13
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Luego de analizar las aplicaciones actuales que realizan calculos estadisticos, se puede concluir que
ningun software existente satisface las necesidades actuales del CNGM para realizar analisis estadisticos
de coeficientes de endogamia. Ademas se pone en evidencia la facilidad de la solucién informatica
SEEGEN-R para agregar estudios que permitan la solucion del problema planteado, por lo que se decide
expandir sus funcionalidades a través de un componente que, al integrarse, incluird en el software la
realizacion de estudios de coeficientes de endogamia.

1.7 Metodologia de Desarrollo de Software

Las metodologias de desarrollo de software son un conjunto de técnicas, procedimientos y
herramientas que ayudan a los desarrolladores a realizar un nuevo producto. Indican paso a paso
todas las actividades a realizar para lograr el producto informético deseado, sefialan ademés el papel
gue tendrén las personas que estaran presentes en el desarrollo de las actividades. Existen dos tipos
de metodologias, agiles y tradicionales (Erazo, 2013).

Estas ultimas imponen una disciplina de trabajo sobre el proceso de desarrollo del software. Para ello, se
hace énfasis en la planificacion total del trabajo a realizar y una vez que esta todo detallado, comienza el
ciclo de desarrollo del producto software. Se centran especialmente en el control del proceso, mediante
una rigurosa definicion de roles, actividades, artefactos, herramientas y notaciones para el modelado y
documentacion detallada. Ademas, las metodologias tradicionales no se adaptan adecuadamente a los
cambios, por lo qgue no son métodos adecuados cuando se trabaja en un entorno, donde los requisitos no
pueden predecirse o bien pueden variar.

Por lo anteriormente planteado, se decidié escoger como metodologia de desarrollo RUP (Rational Unified
Process), que proporciona un enfoque disciplinado para asignar tareas y responsabilidades dentro de una
organizacion de desarrollo. Su objetivo es asegurar la produccion de alta calidad de software que
satisfaga las necesidades de sus usuarios finales, dentro de un horario y presupuesto predecible (Erazo,
2013).

Esta metodologia crea como base los casos de uso, los cuales describen los requerimientos de la

aplicacion desde el punto de vista del usuario. Ademés define en cada momento del ciclo de vida del

14



Capitulo 1. Fundamentacion Tedricade los estudios de coeficientes de endogamia

proyecto, qué artefactos, con qué nivel de detalle, y por cudl rol, se deben crear. Con RUP se presentaran
al cliente los artefactos al final de una fase y se valoraran las precondiciones para la siguiente.

1.8 Lenguaje de modelado y Herramienta CASE

En la presente investigacion se utilizan UML como lenguaje de modelado y la Herramienta CASE Visual
Paradigm, los cuales se describen a continuacion:

UML (Unified Modeling Language): proporciona una forma estandar de escribir los planos de un

sistema, cubriendo tanto las formas conceptuales, tales como procesos del negocio y funciones del
sistema, como las concretas, tales como las clases escritas en un lenguaje de programacion especffico,
esquemas de bases de datos y componentes de software reutilizables (UML, 2015).

Herramienta CASE Visual Paradigm 8.0: es una herramientas CASE (Computer Aided Software
Engineering) muy utilizada en la actualidad para aumentar la productividad en el proceso de desarrollo de
software. Se caracteriza principalmente por su disponibilidad en multiples plataformas (Windows, Linux),
presenta licencia gratuita y comercial, es facil de instalar y actualizar, permite la ingenieria inversa con
diferentes lenguajes de programacion y con sistemas gestores de bases de datos, ademas soporta UML

como lenguaje de modelado (Venete, 2011).
1.9 Lenguajes de programacion

Un lenguaje de programacion es disefiado para describir el conjunto de acciones consecutivas que un
equipo debe ejecutar; estos se componen de un conjunto de reglas sintacticas y semanticas que permiten
expresar instrucciones que luego seran interpretadas. El programador es el encargado de utilizarlo para
crear un conjunto de instrucciones que constituiran un programa informatico (Saavedra, 2008).

Java 1.6

Es el lenguaje de programacion creado por la empresa Sun Microsystems, se ha consolidado firmemente

como uno de los més utlizados en la actualidad y ha demostrado ser un lenguaje muy efectivo en
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programacion general (Garcia, 2001). Examinando la arquitectura Java se puede decir que sus principales
caracteristicas son:

Orientado a objetos: Java fomenta los disefios que conlleven a componentes reutilizables, extensibles y
sostenibles. Estos componentes son lo bastante flexibles como para controlar los cambios que se puedan
producir con el tiempo. Soporta las caracteristicas propias de la programacién orientada a objetos: clase,
objeto, herencia, encapsulamiento y polimorfismo.

Interpretado: los programas de Java en lugar de ser compilados en ejecutables nativos, su cédigo es
interpretado en una Maguina Virtual de Java (JVM por sus siglas en inglés, Java Virtual Machine) y de
este modo pueden ejecutarse sin tener que volver a compilarlos.

Robusto: Java es un lenguaje basado en tipos lo que evita las diferencias implicitas entre tipos, hay
referencias en lugar de punteros por lo que no se puede hacer referencia a un puntero en memoria
corrompiendo accidentalmente la memoria.

Seguro: garantiza la seguridad del cédigo que se esta ejecutando y evita que el codigo no seguro realice

operaciones seguras.

De arquitectura neutral: si una empresa desarrolla un nuevo sistema operativo o un hardware
completamente nuevo, no tiene que empezar desde cero sin ningun software. Con tan solo agregar la
JVM en la plataforma recién disefiada, se pueden ejecutar todos los programas de Java existentes.

R 3.2.0

Proporciona un amplio abanico de herramientas estadisticas (modelos lineales y no lineales, test
estadisticos, analisis de series temporales y algoritmos de clasificacion y agrupamiento) y gréficas
(Foundation, 2015).

Ademas, R puede integrarse con distintas bases de datos y existen bibliotecas que facilitan su utilizacion
desde lenguajes de programacion interpretados como Java, Perl y Python. Otra de las caracteristicas de R
es su capacidad para generar graficos con alta calidad. También puede usarse como herramienta de
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célculo numérico, campo en el que llega a ser tan eficaz como otras herramientas especificas tales como
GNU Octave y su equivalente comercial, MATLAB.5.

Estainvestigacion utiliza R por su facil integracion con otros lenguajes y su capacidad principal de realizar
andlisis estadisticos con rapidez y precision con cualquier tipo de dato, ademas el lenguaje tiene su
fundamentacion en las siguientes caracteristicas:

¢ Robustez del lenguaje.

e Constante actualizacién y amplia literatura disponible.

e Amplias facilidades de manipulacion de bases de datos.

e Obtencion de informes con un formato predeterminado y con la informacion que se desea.

e Facilidades graficas.

e Facilidades para la documentacion de todo el proceso de manipulacion de los datos y
procesamiento estadistico.

1.10 Entorno de Desarrollo Integrado

Un entorno de desarrollo integrado (IDE por sus siglas en inglés, Integrated Development Environment) es
una aplicacion que proporciona servicios integrales que facilitan al programador el desarrollo de software y
ha sido empaquetado como tal, es decir, consiste en un editor, un compilador, un depurador y un
constructor de interfaz grafica (GUI) (EcuRed, 2012).

NetBeans 8.0

Es un entorno de desarrollo integrado, una herramienta para que los programadores puedan escribir,
compilar, depurar y ejecutar programas. NetBeans IDE v8.0 se utiliza para el desarrollo del sistema en
cuestién ya que es un producto libre y gratuito sin restricciones de uso, posee un potente debugger
integrado y ademas viene con soporte para Java v1.6. (Carrefio, 2013)
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Conclusiones parciales

En el presente capitulo, luego de una revision bibliogréfica referente al estudio de la genética en Cuba, se
identificaron los andlisis de coeficientes de endogamia que se realizan en el CNGM. A partir de un analisis
de lo escrito en la literatura cientifica, para identificar las aplicaciones que permiten realizar los calculos
estadisticos, se selecciona la solucion informéatica SEEGEN-R para desarrollar el componente propuesto.

Sobre las tendencias actuales en el desarrollo de software se seleccion6 RUP como metodologia para
guiar el proceso de desarrollo. Del estudio de las herramientas y tecnologias se definio la linea base de la
arquitectura utilizando: UML como lenguaje de modelado, Visual Paradigm 8.0 como herramienta CASE,
Java 1.6 y R 3.2.0 como lenguajes de programacion; siendo NetBeans 8.0 el entorno de desarrollo

integrado a utilizar.

18



Capitulo 2. Andlisisy disefio del componente para andlisisestadisticos de coeficientes de endogamia para
la solucion informdtica SEEGEN-R,

CAPITULO 2. Andlisis y disefio del componente para analisis
estadisticos de coeficientes de endogamia para la soluciéon
informatica SEEGEN-R

Introduccioén

En el presente capitulo se realiza una descripcidbn sobre el componente propuesto, a través de la
caracterizaciéon del negocio donde se definen los procesos que son objeto de informatizacién. Se
identifican los requisitos funcionales y no funcionales, asi como los actores y casos de uso del sistema a
desarrollar. Ademés, se especifica la arquitectura que tendra el componente, y se confeccionan los
diagramas de clases del disefio y diagramas de secuencia necesarios para garantizar la correcta
implementacion del mismo.

2.1 Modelo del negocio

El modelo del negocio se basa en comprender la estructura y dinAmica de una organizacion, identificar
sus problemas, mejoras potenciales y derivar los requerimientos del sistema. Consiste en tener un
conocimiento preciso de lo que actualmente se hace en los procesos que estan considerados en el nuevo
sistema (Barrios, 2010.).

2.1.1 Actores del negocio

Tabla. 1 Actores del negocio

Actor Descripcion
Consejo Cientifico Indica el inicio de las investigaciones y recibe los resultados de las
mismas.

2.1.2 Trabajadores del negocio

Tabla. 2 Trabajadores del negocio

Trabajador Descripcion

Especialista en Genética Realiza los estudios de estadisticos F.
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2.1.3 Diagrama de Casos de Uso del Negocio

Realizar estudio de estadisticos F

Consejo Cientifico

Fig. 2 Diagrama de Casos de Uso del Negocio

2.1.4 Descripcion del caso de uso del negocio

Tabla. 3 Descripcion textual del caso de uso del negocio

Caso de uso del negocio Realizar estudio de estadisticos F
Actores Consejo Cientifico (inicia)
Resumen El caso de uso inicia cuando el Consejo Cientifico orienta el inicio de una

investigacion de estadisticos F. Seguidamente el especialista en genética
realiza los estudios pertinentes y comunica los resultados al Consejo

Cientifico, terminando de esta forma el caso de uso.

Accion del actor Respuesta del proceso de negocio

1: El Consejo Cientifico orienta

el inicio de la investigacion.

2: El especialista en genética realiza la recoleccion de datos.

3: El especialista en genética realiza los estudios de estadisticos F.

4: El especialista en genética obtiene los resultados.

5: El especialista en genéetica comunica al Consejo Cientifico los resultados.

6. El Consejo Cientifico recibe
los resultados del estudio de

estadisticos F.
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2.1.5 Diagrama de actividades

Los diagramas de actividades muestran el flujo de trabajo desde el punto de inicio hasta el punto final

detallando muchas de las rutas de decisiones que existen en el progreso de eventos contenidos en la

actividad. Estos también pueden usarse para detallar situaciones donde el proceso paralelo puede ocurrir

en la ejecucion de algunas actividades (Systems, 2007).

Consejo Cientifico

Especialista en genética

(Inﬁw el inicio de la investigacion )—

Recibir resultados

®

e > g 2
> ( i farlos ) Juego de datos: Datos de poblaciones

[creado]

Realizarestudio |~ .
' Juego de datos: Datos de poblaciones

Wone [consultado]

Obtener resuitado g 2
( de estudio 2
X Estudio: Estudio de estadisticos F

N [creado]

_(

Comunicar resultado
del estudio

Estudio: Estudio de estadisticos F
[consultado]

Fig. 3 Diagrama de actividades
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2.1.6 Modelo de objetos del negocio

,7 [Especialista
en genética %

Estudio Juego de datos

Fig. 4 Diagrama de objetos del negocio

2.2 Especificacion de los requisitos del sistema

Los requisitos funcionales son una condiciébn o capacidad que necesita el usuario para resolver un
problema o conseguir un objetivo determinado, éstos definen las funciones que el sistema seré capaz de

realizar o sea, las transformaciones que el sistema realiza sobre las entradas para producir salidas
(Pressman, 2002).

Los requisitos no funcionales tienen que ver con caracteristicas que de una u otra forma puedan limitar el
sistema, como por ejemplo, el rendimiento (en tiempo y espacio), interfaces de usuario, fiabilidad
(robustez del sistema, disponibilidad de equipo), mantenimiento, seguridad, portabilidad, estandares
(Oliva, 2010).

2.2.1 Requisitos funcionales
RF1. Mostrar datos de ejemplo.

e Mostrar genotipos de microsatélite de Galba truncatula 370.
e Mostrar datos genéticos del informe de Yang.

e Mostrar datos de ejemplo de 4 niveles.

RF2. Contar cantidad de copias de alelos diferentes.
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RF3. Estimar riqueza alélica.

RF4. Calcular estadisticas basicas.

RF5. Estimar el valor de 3 por poblacion.

RF6. Realizar bootstrap de los coeficientes de endogamia sobre loci.

(a solucién informdtica SEEGEN-R,

RF7. Realizar bootstrap de comparaciones por parejas de las subdivisiones geogréficas sobre loci.

RF8. Realizar bootstrap sobre los intervalos de confianza para componentes de varianza.

RF9. Estimar distancia de Cavalli-Sforza & Edwards Chord.

RF10.

RF11.

RF12.

RF13.

RF14.

RF15.

RF16.

RF17.

RF18.

RF19.

RF20.

Estimar distancia genética de Nei.

Estimar distancia euclidiana.

Estimar distancia euclidiana para un rasgo.

Calcular las estadisticas G de coeficientes de riesgo.

Calcular las estadisticas G de coeficientes de riesgo sobre loci.

Separar genotipos diploides.

Convertir genotipos diploides en datos alélicos.

Convertir genotipos diploides en datos alélicos en una matriz.

Realizar conteos individuales.

Estimar frecuencias alélicas.

Determinar subdivisiones geograficas por pares.
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RF21. Simular genotipos en un modelo de islas en equilibrio.
RF22. Probar la significancia del efecto de nivel de prueba en diferenciacion genética.

RF23. Probar la significancia del efecto de nivel interior en diferenciacion genética entre bloque definidos
por nivel exterior.

RF24. Probar la significancia de las tablas de contingencia del alelo X, usando permutaciones de una
unidad aleatoria dentro de unidades definidas por un vector.

RF25. Estimar componentes de varianza por alelo.

RF26. Estimar componentes de varianza general.

RF27. Probar la importancia del efecto de nivel sobre la diferenciacion genética.
RF28. Calcular estimaciones de Weir y Cockerham de estadisticos F.

RF29. Estimar distancia genética DA de Nei.

RF30. Contar cantidad de alelos diferentes.

2.2.2 Requisitos no funcionales

Apariencia o interfaz

RNF1. Los resultados de los estudios los debe mostrar siempre en la misma posicion del escritorio,
posibilitando mayor rapidez en la ubicacion de los resultados.

RNF2. Debe existir uniformidad entre las interfaces del componente, en aras de que las vistas tengan

organizado el contenido de la misma forma en cada una de ellas para reducir el tiempo de aprendizaje y
familiarizacion del usuario.
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Usabilidad

RNF3. La aplicacion informatica debe garantizar un acceso facil y rapido, contando con un menu que
satisfaga las necesidades de los usuarios.

RNF4. La aplicacion podra ser usada sélo por especialistas que posean conocimientos en el dominio de la

especialidad de genética poblacional.

RNF5. Los botones de las ventanas secundarias deben estar ubicados en la parte inferior, en el caso de
los botones Aceptar se ubicaran hacia la izquierda y los Cancelar hacia la derecha.

RNF6. Cada opcion a escoger o a llenar debe tener un ToolTip con la descripcion de la misma.

RNF7. Ante la ocurrencia de algun error, la aplicacion informética debe mostrar al usuario el origen de
este, ademas de otras informaciones significativas a modo de ayuda que lo guien a su solucion. También
debe garantizar que el usuario pueda recuperarse lo mas rapido posible de algun error cometido durante
la realizaciéon de un determinado estudio de estadisticos F.

Software

RNF8. Para que la aplicacion funcione es necesario tener instalado los Sistemas Operativos Linux o
Windows y la méquina virtual de Java en su version 1.6 como minimo y el lenguaje de programacion R en
su version 3.2.0.

Hardware

RNF9. Para poder utilizar la aplicacion junto con la maquina virtual de Java es necesario como minimo
256MB de memoria RAM y 200 MB de capacidad disponible en el disco duro.

Requisitos de licencia

RNF10. Las herramientas y tecnologias en que estara basada la aplicacion informética deben cumplir con
las licencias de software libre.
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Ayuda y documentacion

RNF11. El sistema debera brindar una ayuda para el mejor entendimiento del sistema, asi como para
utilizar correctamente sus funcionalidades, donde se explique cada una de las acciones que se puedan

realizar y como deben hacerse.
2.3 Definicién de los casos de uso del sistema.

Un caso de uso (CU) del sistema es una secuencia de interacciones que se desarrollaran entre un sistema
y Sus actores en respuesta a un evento iniciado por un actor principal. Los diagramas de casos de uso
sirven para especificar la comunicacion y el comportamiento de un sistema mediante su interaccion con
los usuarios y/u otros sistemas (Landacay, 2008).

2.3.1 Actores del sistema

Tabla. 4 Actores del sistema

Actor Descripcion

Especialista en Genética Interactdia con el sistemay es el encargado de realizar los analisis y estudios de

estadisticos F.

2.3.2 Descripcion de casos de uso del sistema

Teniendo en cuenta los 30 requisitos funcionales definidos, se agruparon en 8 casos de uso del sistema

con el objetivo de ofrecer un mayor entendimiento del problema. Cada CU responde a una interfaz en el
componente.
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Mostrar juegos de

datos

Realizar pruebas de
tablas de contingencia

Simular genotipos

de ejemplo

Realizar anélisis
generales

Calcul ar distancia
euclidiana dado rasgo
v estadisticas G

Convertir datos
diploides

/ Especialista

en Genética Calcular componentes

de varianza

Realizar pruebas de
importancia

Fig. 5 Diagrama de casos de uso del sistema

Tabla. 5 Descripcion de los casos de uso del sistema

Caso de Uso

Realizar analisis generales

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propdsito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de realizar analisis generales de
coeficientes de endogamia de datos almacenados por el especialista en genética.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea realizar algunos de

los siguientes estudios: contar cantidad de copias de alelos diferentes, estimar
riqueza alélica, calcular estadisticas béasicas, calcular estimaciones de Weir y
Cockerham de estadisticos f, estimar distancia genética de Nei, estimar distancia
de Cavalli-Sforza & Edwards Chord, estimar el valor de 3 por poblacién, realizar
bootstrap de comparaciones por parejas de las subdivisiones geograficas sobre
loci, separar genotipos diploides, calcular las estadisticas g de coeficientes de
riesgo sobre loci, estimar distancia genética da de Nei, estimar distancia
euclidiana, realizar conteos individuales, contar cantidad de alelos diferentes,

estimar frecuencias alélicas, conwertir genotipos diploides en datos alélicos,
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realizar bootstrap de los coeficientes de endogamia sobre loci, determinar
subdivisiones geogréficas por pares y probar la importancia del efecto de niwel

sobre la diferenciacién genética.

Complejidad

Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF4, RF2, RF3, RF5, RF6, RF7, RF9, RF10, RF11, RF14, RF15, RF16, RF18,
RF19, RF20, RF27, RF28, RF29, RF30

Caso de Uso

Calcular distancia euclidiana dado rasgo y estadisticas G

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propésito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de calcular distancia euclidiana
dado una columna de rasgo y calcular estadisticas G de coeficientes de riesgo.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea realizar algunos de
los siguientes estudios: calcular distancia euclidiana para un rasgo y calcular
estadisticas G de coeficientes de riesgo.

Complejidad Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF12, RF13

Caso de Uso

Conwertir datos diploides

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propdsito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de conwertir datos diploides en
alélicos.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea convertir genotipos
diploides en datos alélicos en una matriz.

Complejidad Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF17

Caso de Uso

Realizar pruebas de importancia

Actores

Especialista en Genética (inicia)

Propdsito

Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de realizar pruebas de
importancia de los efectos de nivel de prueba y de nivel interior en diferenciacién

genética.
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Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea realizar algunos de
los siguientes estudios: probar la significancia del efecto de nivel de prueba en
diferenciacion genética y probar la significancia del efecto de nivel interior en
diferenciacion genética entre bloque definidos por nivel exterior.

Complejidad Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF22, RF23

Caso de Uso

Realizar pruebas de tablas de contingencia

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propésito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de probar la significancia de las
tablas de contingencia.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea probar la
significancia de las tablas de contingencia del alelo X, usando permutaciones de
una unidad aleatoria dentro de unidades definidas por un vector.

Complejidad Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF24

Caso de Uso

Mostrar juegos de datos de ejemplo

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propdsito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de mostrar los juegos de datos
de ejemplo que posee el componente.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea mostrar algunos
de los siguientes juegos de datos de ejemplo: mostrar genotipos de microsatélite
de galba truncatula 370, mostrar datos genéticos del informe de yang, mostrar
datos de ejemplo de 4 niveles.

Complejidad Media

Precondiciones

Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.

Referencia

RF1

Caso de Uso

Simular genotipos

Actores Especialista en Genética (inicia)

Propdsito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de simular un juego de datos de
genotipos.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea simular un juego
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de datos de genotipos en un modelo de isla en equilibrio.

Complejidad Media
Precondiciones Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R.
Referencia RF21

2.3.3 Descripcion extendida del caso de uso Calcular componentes de varianza

Tabla. 6 Descripcion extendida del CU Calcular componentes de varianza

Caso de Uso Calcular componentes de varianza
Actores Especialista en Genética (inicia)
Propésito Este caso de uso se lleva a cabo con el objetivo de estimar los componentes de

varianza de datos almacenados por el especialista en genética.

Resumen El caso de uso inicia cuando el especialista en genética desea realizar algunos de
los siguientes estudios: estimar componentes de varianza, estimar componentes
de varianza general y realizar bootstrap sobre los intervalos de confianza para

componentes de varianza de datos genéticos.

Complejidad Media

Precondiciones Los datos deben estar cargados en el médulo base de SEEGEN-R
Relaciones RF8, RF25, RF26

Flujo Normal de Eventos

No Acciones del Actor Respuesta del Sistema

1. El especialista en genética accede a la
opcion “Componentes de varianza” del

menu principal.

2. El sistema muestra una interfaz para seleccionar los estudios

a realizar y llenar los datos de los mismos (ver Interfaz 1.1).

3. El especialista en genética introduce los
datos solicitados y da clic en el botén

Aceptar.

4. El sistema valida que los datos introducidos sean correctos y

los campos obligatorios no estén vacios, si hay algin campo

incorrecto o vacio ver flujo alternativo 4.a.
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5. El sistema muestra los resultados del estudio.
6. Termina el caso de uso.
Flujos alternos
4.a Datos incorrectos y/o campos obligatorios vacios
No Acciones del Actor Respuesta del Sistema
4.1 El sistema sefiala en rojo los campos incorrectos y muestra un

mensaje de error (ver Interfaz 1.2).

Prototipo de interfaz

| Componentes,

hierfstatData

Informacién del estudio

Titulo del estudio: @

--Seleccione primero los datos. - -
Factores Locus
-Seleccione primero los datos. - -
Parametros
Diploid: v Quant: |0.025
Diploid: . 0.5
or 0.875
Haploid:
NBoot: [1.00C Adicionar | Remaver

+| Bootstrap ci for variance components |+ Componentes de varianza

+| Componentes de varianza general

dewananea) x

Aceptar | Cancelar

Interfaz 1.1 Calcular componentes de varianza
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MEnsa)edeannong x

77 Error: Seleccione primero los datos.
d Seleccione primero una columna de locus a ser analizada
Seleccione primero al menos dos columnas como factores

Aceptar

Interfaz 1.2 Mensaje de error

2.4 Arquitectura de Software

Una arquitectura de software se utiliza para estructurar y guiar el desarrollo de un sistema, con lo cual se
puede satisfacer los atributos de calidad. Este proceso se refiere a las estructuras compuestas de
elementos con propiedades visibles de forma externa y las relaciones que existen entre ellos. Juega un

papel fundamental en las etapas del desarrollo de un software permitiendo tomar las decisiones criticas
del sistema al principio de su concepcién. (Addison Wesley, 2003)

N-capas

La programacion por capas (N-capas) es una arquitectura cuyo objetivo primordial es la separacion entre
la logica de negocio y la logica de disefio. Al separar los componentes de la aplicacion en niveles
independientes, se aumenta la facilidad de mantenimiento y la escalabilidad de la aplicacion (Microsoft,
2013). En dichas arquitecturas a cada nivel se le confia una misién simple.

Dos capas

La arquitectura N-capas posee una variante que presenta solamente dos capas que quedan definidas de
la siguiente manera:

e Capa de Presentacion (o interfaz del usuario): presenta el sistema al usuario, comunica la
informacioén y captura la informacion del usuario en un minimo proceso. Esta capa se comunica
Unicamente con la capa de negocio (Universidad Nacional Abierta y a Distancia, 2008).

e Capa Légica de Funcionalidad / Negocio: es donde residen los programas gque se ejecutan, se

reciben peticiones del usuario y se envian las respuestas tras el proceso. Es aqui donde se
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establecen todas las reglas que deben cumplirse, se comunica con la capa de presentacion, para
recibir solicitudes y presentar los resultados.

2.5 Patrones arquitectonicos

La aplicacion SEEGEN-R usa una arquitectura basada en componentes, debido a esto le permite el
desarrollo de componentes de forma independiente y luego integrarlos. Dentro de sus componentes

presenta:

Modulo Base: es el encargado de cargar los datos genéticos para realizar cada uno de los estudios ya
sea desde un fichero guardado o creados en la misma aplicacion por el genetista, también cumple con la
funcion de mostrar en el menu correspondiente cada una de las vistas a mostrar para los especialistas y
por ultimo recibe los datos de los resultados y los muestra en pantalla.

SeegenrApiPlugin: es la biblioteca de clases encargada de conectar el modulo base con los
componentes desarrollados, brindando una interfaz de conexion entre estos que permite el intercambio de
informacion. Comunica al médulo base el menud que debe crear para acceder a las vistas del componente
y los resultados de los estudios realizados. Comunica a los componentes integrados el idioma del sistema

para visualizar los textos correspondientes y brinda los datos cargados previamente en el médulo base.

=T =]

SeegenRHierfstatPlugin Modulo Base

Fig. 6 Diagrama de paquetes

2.5.1 Vista l6gica del sistema

La vista légica se centra principalmente en los requerimientos funcionales, por ejemplo, los servicios que
el sistema debe proporcionar a sus usuarios. El sistema se descompone en una serie de abstracciones

claves y sobre estas se aplican los principios de abstraccidon, encapsulamiento y herencia. Esta

33



Capitulo 2. Andlisisy disefio del componente para andlisisestadisticos de coeficientes de endogamia para
(a solucion informdtica SEEGEN-R,

descomposicién se realiza para potenciar el analisis funcional e identificar mecanismos y elementos de
disefio comunes a diversas partes del sistema. Los diagramas se usan para representar los distintos
componentes del sistema y la interaccion que existe entre estos (Figueroa, 2007).

Fig. 7 Vista l6gica del sistema

En la vista l6gica del sistema se representan los componentes de la capa de Presentacion y Negocio del
patron de arquitectura Dos-Capas. Estos componentes son:

Presentacién: contiene las vistas necesarias para que el especialista en genética interactie con la

aplicacion.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat: contiene la clase encargada de crear el menu que tiene la vista de
cada uno de los casos de uso descritos.
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e cu.seegenr.plugins.hierfstat.app: contiene una vista por cada CU representando los estudios que
se realizan.

e cu.seegenr.plugins.hierfstat.useful: contiene clases auxiliares para la implementacion de las vistas.

e cu.seegenr.plugins.hierfstat.internalization: contiene las clases que definen los textos a visualizar

en la aplicacion en los dos idiomas soportados (espafiol e inglés).

cu.seegenr.plugins.hierfstat.images.icons: contiene los iconos utilizados en las vistas.

Negocio: en la capa de negocio se ejecuta la l6gica de la aplicacién segun la orden emitida desde la capa

de Presentacion. Esta dividida en los siguientes paquetes:

e cu.seegenr.plugins.hierfstat.r: contiene las clases que conforman los datos necesarios para hacer
las llamadas a las funciones R y realiza las mismas.

e cu.seegenr.plugins.hierfstat.r.useful: contiene clases que implementan métodos auxiliares para
realizar una correcta ejecucion de los datos y las funciones de R.

¢ Rserve: es una biblioteca de clases que permite conectar R con Java mediante un servicio en
ejecucién en segundo plano.

e SeegenrApiPluginStudy: es una biblioteca de clases que comunica la extension desarrollada con el
maodulo base del sistema, cumpliendo las funciones de entregarle los datos para realizar los
estudios al componente desarrollado y recibir los resultados obtenidos y posteriormente
devolverlos en el mdédulo base.

2.6 Diagrama de clases del disefio
Los diagramas de clase describen los tipos de objetos de un sistema, asi como los distintos tipos de

relaciones que pueden existir entre ellos. El diagrama de clase es creado y refinado durante las fases de
andlisis y disefio, estando presente como guia para el sistema (Pardo Aguilar, 1998) .
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Fig. 8 Diagrama de clases del CU Calcular componentes de varianza

2.7 Descripcion de las clases del disefio

HierfstatPlugin: encargada de indicar el orden del menu que se muestra en el modulo base el cual
contiene la opcion de iniciar el CU Calcular componentes de varianza.

AnalysisHierfstatVarComp: clase de presentacion al usuario donde permite escoger el juego de datos a
utilizar, los analisis a realizar y los parametros necesarios para los mismos.
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RHierfstatVarComp: crea un juego de datos en R en correspondencia con los escogidos por el usuario en
la clase de presentacion, realiza los estudios seleccionados con los parametros especificados y guarda los
resultados.

RUseful: contiene funciones auxiliares para construir los juegos de datos en R a partir de los obtenidos del
modulo base.

Useful: contiene los métodos necesarios para obtener el idioma brindado por el modulo base.

SeegenrAPIPluginStudy: libreria de clases que brinda el idioma del modulo base, los datos cargados y
muestra los resultados de los andlisis realizados.

2.8 Diagrama de secuencia

Este diagrama representa la secuencia de mensajes entre las instancias de clases, componentes,
subsistemas o actores. El tiempo fluye hacia abajo en el diagrama y muestra el flujo de control de un
participante a otro. Puede dar detalle de los casos de uso, aclarandolos al nivel de mensajes de los
objetos existentes, como también muestra el uso de los mensajes de las clases disefiadas (Valencia,
2009).

Cl_AnalysisHierfstatVarComp CC_RAnalysisVarComp CC_SeegenrAPI

Especialista :
en genética |
|
|

1: Calcular componentes de varianza

1.1: Validar()

1.2: RAnalysisVarComp:analysis

<_] 2: analysisR()

3: getResultAnalysis()

P

Fig. 9 Diagrama de Secuencia del CU Calcular componentes de varianza
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La secuencia inicia cuando el especialista en genética selecciona la opcién Calcular componentes de
varianza del menu principal de la aplicacion, se muestra el visual correspondiente a la clase
AnalysisHierfstatVarComp, la cual obtiene el idioma del sistema mediante la clase Useful y muestra los
textos en el idioma correspondiente. Después de seleccionarse los estudios a realizar y llenar todos los
parametros necesarios para éstos, se procede a validar los datos introducidos y se hace una llamada a la
clase RHierfstatvVarComp la cual prepara el juego de datos, los parametros y realiza las funciones en R
seleccionadas y almacena los resultados. Al concluir los analisis en R los resultados almacenados son
accedidos por SeegenrAPIPluginStudy, el cual se encarga de entregarselos al médulo base y este los
muestra concluyendo asila secuencia del CU.

2.9 Patrones GRASP

Los patrones GRASP describen los principios fundamentales de la asignacion de responsabilidades a
objetos, expresados en forma de patrones (Guerrero, y otros, 2013).

Experto

Este patron evidencia la asignacién de responsabilidades a las clases, de manera tal que se pueda
comprender la légica de trabajo del sistema y la funcién especifica de cada clase. En la solucion
propuesta se evidencia al crear una clase visual encargada solamente de brindarle al usuario las
funciones a realizar, asi como escoger sus parametros, y otra clase para ejecutar el cddigo en R y guardar
el resultado.

RHierfstatVarComp
-resourceBundle : ResourceBundie
-analysis : Boolean[]
+analyze() : String

Fig. 10 Patrén Experto en la clase RHierfstatVarComp
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Creador

Asigna la responsabilidad a una clase de crear otra con la cual deba interactuar. En la propuesta de
solucién se evidencia en cada clase visual de la capa de presentacion, ya que cada una de estas es
responsable de crear la clase del negocio que contiene el cédigo en R que realiza Unicamente los estudios
de la clase visual que la cred.

AnalysisHierfstatVarComp
RHierfstatVarComp
e -seegenrAP| : SeegenrAP|

-msourceBundie : ResourceBundie iistColsFactors : DefaultListModel
-analysis | Boolean(] -colsToSelect ; ArmyList<String>
|+analyze() : String -listQuantil : DefaultListModel
-selectedCols : ArrayList<String>
-getlistData() : ArrayList<Integer>
-analize (analysis : Arraylist<Boolean>): boolean

Fig. 11 Patrén Creador en el CU Calcular componentes de varianza

Bajo acoplamiento

El patron plantea la necesidad de que cada clase dependa lo menos posible de las demas, permitiendo
menos instancias de clases y llamadas necesarias para ejecutar un codigo. En la solucién propuesta se
pone en practica en cada clase del negocio que ejecuta el codigo de R, que depende lo menos posible de
otra clase o método externo para ejecutar el cédigo interno.

Alta cohesion

Plantea la posibilidad de delegar codigo a otra clase que no sea la que lo va a emplear directamente,
permitiendo la reutilizacién del codigo por varias clases que lo necesiten y evitar que una misma clase
contenga muchas funciones. Se evidencia en la propuesta de solucién al crear la clase r.Useful que
contiene funciones necesarias para crear los datos del lenguaje R que utilizan todas las clases del negocio
gue implementan funcionalidades de R.

2.10 Patrones GoF

Los patrones Banda de los Cuatro (GoF por sus siglas en inglés, Gang of Four) son la base para la
busqueda de soluciones concretas a problemas comunes en el desarrollo de software y otros ambitos
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referentes al disefio de interaccion o interfaces. Indican resoluciones técnicas basadas en la Programacion
Orientada a Objetos (POO) y ayudan a construir software basado en la reutilizacion de codigo (Kuchana,
2004).

En la propuesta de solucién se evidencia el patron Solitario (Singleton) el cual garantiza que una clase
solo tiene una Unica instancia, proporcionando de esta forma un punto de acceso global a la misma. Este
patrén se evidencia al emplear la internacionalizaciéon en la propuesta de solucion, ya que para cada clase
gue visualice texto es necesario brindarle acceso al objeto que contiene el idioma del Sistema Operativo

en el que se ejecuta la aplicacion y al mismo tiempo acceso a los textos en el idioma soportado.
Conclusiones parciales

En este capitulo se realizd el analisis del negocio en cuestion, a partir del cual se identificaron 30 RF
agrupados en ocho casos de uso del sistema y once requisitos no funcionales; que el componente debe
cumplir para su correcto funcionamiento. Una vez realizado el disefio de la propuesta de solucion se
obtuvieron los diagramas de clases del disefio y de secuencia. Con el propésito de identificar la mejor
forma de manejar los objetos del disefio se identificaron los patrones del disefio: Experto, Creador, Bajo
Acoplamiento y Alta cohesion de la familia GRASP y Solitario de los GoF.
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CAPITULO 3. Implementacién y prueba del componente para
analisis estadisticos de coeficientes de endogamia para la solucion
informatica SEEGEN-R

Introduccioén

En este capitulo se especifican los estdndares de codificacion utilizados en la propuesta de solucion, se
realiza la representacion de los diagramas de componentes del componente para el analisis estadistico de
coeficientes de endogamia. Ademas se brinda una descripcion de los principales métodos implementados
y se reflejan las pruebas de software para comprobar la correcta implementacion de cada una de las
funcionalidades definidas.

3.1 Estandares de codificacion

Un estandar de codificacion comprende todos los aspectos a tener en cuenta en la generacion de codigo
para que este sea legible y asegurarse que todos los programadores del proyecto trabajen de forma
coordinada. Usar técnicas de codificacion sélidas y realizar buenas practicas de programacion con vistas a
generar un cédigo de alta calidad es de gran importancia para la calidad del software y para obtener un
buen rendimiento (Microsoft, 2003).

En el desarrollo del componente los estandares a seguir estan regidos por los definidos para el desarrollo
de la solucién informatica SEEGEN-R, algunos de los cuales se presentan a continuacion:

e Los nombres de las clases deben ser sustantivos, cuando son compuestos tendran la primera letra
de cada palabra que lo forma en mayudsculas, manteniendo los nombres de las clases simples y
descriptivos.

¢ Enlos comentarios de las clases debe aparecer el autor de esta y el objetivo de la misma.

¢ Inicializar las variables locales donde se declaran. La Unica razén para no inicializar una variable
donde se declara es si el valor inicial depende de algunos célculos que deben ocurrir.

e Utilizar nombres en plural para arreglos, tipos de datos abstractos TDA o matrices de objetos.
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e Todos los métodos y clases deben estar comentariadas. Los comentarios deben ser afiadidos de
forma que resulten practicos, para explicar el flujo del codigo y el proposito de las funciones o
variables.

e Las lineas en blanco mejoran la facilidad de lectura separando secciones de codigo que estan

l6gicamente relacionadas por lo que se debe usar siempre una linea en blanco entre métodos y
bloques de cadigo.

3.2 Diagrama de componentes

Los diagramas de componentes describen los elementos fisicos del sistema y sus relaciones.

Representan todos los tipos de elementos de software que intervienen en la realizacion de componente
informatico (Pressman, 2002.).

Fig. 12 Diagrama de componentes del componente para analisis estadisticos de coeficientes de endogamia para la solucién
informéatica SEEGEN-R
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e cu.seegenr.plugin.hierfstat: Este paquete de componentes solo contiene la clase
HierfstatPlugin.java, que se encarga de crear el menu principal de la extensién que luego se
visualiza en el Modulo Base.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.app: Contiene las clases encargadas de mostrar las interfaces de los
estudios junto con sus parametros, una por cada CU.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.internalization: Contiene las clases de idiomas que contienen cada uno
de los textos a visualizar en la aplicacion en los idiomas soportados.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.useful: Contiene clases auxiliares que son utilizadas en los visuales
para poder manejar los datos de genotipos y el idioma del sistema.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.app.useful: Este paquete contiene clases visuales auxiliares que
contienen métodos necesarios por las clases visuales principales y son llamadas por las mismas.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.r: Contiene las clases con el cédigo R necesario para ejecutar los
estudios que se muestran en cada uno de los visuales y guardar sus resultados.

e cu.seegenr.plugin.hierfstat.r.useful: Contiene clases auxiliares con métodos para imprimir los
resultados de los estudios y organizar los tipos de datos para que sean validos en R.

e RServe: Es un conjunto de librerias que contienen funciones para conectar el lenguaje Java con R.

e SeegenrApiPlugins: Libreria que garantiza la comunicacion entre el modulo base de la aplicacion y
la solucion propuesta.

3.3 Fragmentos de codigo fuente

A continuacion se muestran imagenes del codigo fuente de las clases en Java que ejecutan codigo en R.

Un juego de datos en R se construye a partir de los datos introducidos en el lenguaje java y la utilizacion
de los métodos auxiliares de la clase RUseful que preparan la cadena necesaria para que R acepte
correctamente los datos.

43



Capitulo 3. Implementacion'y prueba del componente para andlisis e stadisticos de coeficientes de
endogamia para la solucién informdtica SEEGEN-R,

c.eval("library(hierfstat)");

String vector = RUseful.getRVectorInteger (hierfstats).replace("-1", "NA");
string quant = RUseful.getRVectorDouble(quantiles);

c.eval('datos=-" + vector);

c.eval('nc -" + RUseful.getRVectorString(colnames));
c.eval{"ma atrix(data=datos, ncol="+cols+", nrow="+filas+", byrow=TRUE,dimnames=11ist (NULL,nombcols );
c.eval{"d<-data.frame(ma)"};

Fig. 13 Fragmento de cédigo: Juego de datos guardados en R

La funcion ind.count realiza conteos de individuos por locus y por poblacién a partir de un juego de datos
previamente almacenado en el lenguaje R. En el siguiente cédigo se muestra la llamada a la funcion
desde Java utilizando la libreria de clases RServe.

private String ind_count() throws RserveException, REXPMismatchException {

String[] s = c.eval( - ) .asStrings();
String Salida - - —_———

salida+=RUseful .getAllAdo( resourceBundle.getString( ))+"\n\n
for(String sl : s){
salida+= sl+"\n";

}

return salida+"\n";

Fig. 14 Fragmento de cédigo: Funcion para conteos individuales

3.4 Pruebas

Las aplicaciones, en general cualquier mecanismo disefiado e implementado por un humano, son
propensas a tener fallos, surge por tanto la necesidad de asegurar en lo posible, la calidad del producto. El
anico instrumento adecuado para determinar el status de la calidad del mismo es el proceso de pruebas.
En este proceso se ejecutan pruebas dirigidas a componentes del software o al sistema de software en su
totalidad, con el objetivo de medir el grado en que el software cumple con los requerimientos y presentar

informacion sobre la calidad del producto a las personas responsables de éste. Los diferentes niveles de
prueba se presentan a continuacion:
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e Prueba de Sistema: Se hace para verificar el programa final, cuando el sistema funciona como un
todo y cada uno de los componentes de hardware y software estan integrados en su totalidad.
e Prueba de Integracion: Se realiza para asegurar que los componentes que son combinados para

ejecutar un CU funcionen correctamente.

Pruebas de integracién descendente

Para comprobar el correcto funcionamiento del componente es necesario realizar las pruebas de
integracién con el médulo base de la solucion informéatica SEEGEN-R, para esto se realizan las pruebas
de integracion descendente en la cual se integran los modulos moviéndose hacia abajo por la jerarquia de
control del sistema, comenzando por el moédulo de control principal (médulo base). Los maodulos
subordinados al médulo de control principal se van incorporando en la estructura.

El proceso de integracion se realiza en cinco pasos:

1. Se usa el médulo de control principal como controlador de la prueba, disponiendo de resguardos
para todos los modulos directamente subordinados al médulo de control principal.

Se van sustituyendo uno a uno los resguardos subordinados por los médulos reales.

Se llevan a cabo pruebas cada vez que se integra un nuevo médulo.

Tras terminar cada conjunto de prueba, se reemplaza otro resguardo con el médulo real.

a > w DN

Se hace la prueba de regresion para asegurarse de gue no se han introducido errores nuevos.
El proceso continta desde el paso dos hasta que se haya construido la estructura del programa entero.

Para ejecutar las pruebas de integracion descendente se parte del médulo base de la solucion informatica
SEEGEN-R y se van agregando los componentes a integrar, luego se ejecuta la aplicacion principal, la
cual identifica el nuevo componente y lo integra al menu principal del sistema. Se accede a las opciones
del componente que se desean probar, de ocurrir algin fallo en la integracién de una funcionalidad, se
accede al registro de errores de la aplicacion y se pueden observar los mensajes ocurridos durante la
ejecucion del sistema.

Para la generacion de los casos de prueba de sistema y de pruebas de integracion descendente se
utilizara la técnica de particion equivalente del método de caja negra.
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Método de caja negra

Son aquellas pruebas que se realizan a la interfaz del software, sus casos de prueba estan orientados a

gue las funciones del software sean operativas y las entradas y salidas sean correctas. Estas pruebas se

realizan sin tener mucho en cuenta la estructura interna del software por lo que se centran principalmente

en los requisitos de software con un conjunto de condiciones de entrada que comprueben completamente

todos los requisitos funcionales.

Estas pruebas permiten encontrar:

e Funciones incorrectas o ausentes.

e Errores de interfaz.

e Errores de rendimiento.

e Errores de inicializacion y terminacion.

Para desarrollar la prueba de caja negra se utiliza la técnica de particién equivalente, la cual divide los

campos de entrada en clases de datos que tienden a ejercitar determinadas funciones y permite examinar

los valores validos e invalidos de las entradas existentes en el software.

3.4.1 Disefio de casos de prueba

Tabla. 7 Caso de prueba: Calcular distancia euclidiana dado rasgo y estadisticas G

Nombre de |la seccion

Escenarios de la seccion

Descripcion de la funcionalidad

SC 1: Calcular distancia
euclidiana dado rasgo y

estadisticas G

EC 1.1: El especialista en
genética inserta los datos

correctamente.

En este escenario el especialista en

genética inserta los datos.

EC 1.2: El especialista inserta

los datos incorrectamente

Este escenario sigue la misma
funcionalidad que el anterior pero erifica
gue todos los datos estén insertados

correctamente.

EC 1.3: El especialista en
genética no inserta todos los

datos necesarios

Este escenario valida que todos los datos

estén insertados.
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Tabla. 8 Descripcion de variables

No Nombre del campo Clasificacion Valor nulo Descripcion

1 | Nombre del estudio texto no Se introduce el nombre del estudio a

realizar.

2 | Datos genéticos lista no Se escoge el juego de datos a utilizar.

desplegable

3 | Muestreo lista no Se escoge la columna a utilizar como

desplegable muestreo de la poblacion.

4 | Rasgo lista no Se escoge una columna a utilizar como

desplegable rasgo de locus.

5 | Diploid booleano N/A Se introduce un valor de tipo ldgico

(Verdadero, Falso)
Tabla. 9 Matriz de datos. Calcular distancia euclidiana dado rasgo y estadisticas G
2 5 ©
® 3 ° o
5 7] @ o o ©w©
) ) 0 — —_ q o Q
o Escenario — e D 7 =2 Respuesta del sistema )
3 @ a O 8 o S
— ° a S o = £=
[) o > S
© = %
a =
= = 04
El especialista en genética | El sistema realiza el calculo
—
inserta los datos correctamente. .g T | - © |de la distancia euclidiana | o
c el > — [0} Lo =
3 o = S ks dado rasgo y las estadisticas | 2
— N2 =) Q - g, %

. [a) = o N (0] G u—
o =18 |2 |2 |2 o
O m\ ~ -~ -~ -~ “f-U‘
L > > > > > wn

3\, A
V: véalido
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El especialista en genética El sistema muestra un
inserta los datos = mensaje de error indicando el
. c . .
incorrectamente. = | 8 dato introducido
o ~_
@ [} — e : o
© Qo > () Incorrectamente =
5 %2 |s |8 g
8 n [§] f 3 3]
N 2 2 |8 |N |&o N
o g8 |£ |2 |2 |2 B
O ~ ~ ~~ ~ ~ “‘-U‘
L > ~ > > > 2]
El especialista en genética no El sistema muestra un error
inserta datos necesarios. indicando los campos que se
3] — o dejaron vacios o)
— = > (5] =
S| |2 |s |8 g
R c @ . 3 3]
@ 8 |2 |8 |¥ |¢ g
o SlEa|l2 |2 |2 z
O ~ ~ ~ ~ ~ “‘-U‘
L = > > > > 9]

3.4.2 Resultado de la aplicacion de las pruebas

Como parte de la ejecucion de las pruebas de caja negra se realizaron 3 iteraciones de pruebas,
representadas en la figura 15. En la primera iteracion se detectaron 15 no conformidades, clasificadas en
12 no significativas y 3 significativas. Una vez corregidas, se procedié a realizar la segunda iteracion
donde se detectaron 5 no conformidades, de las cuales 4 fueron significativas y 1 no significativa. Por
altimo, se realizo una tercera iteracion en la cual se detectaron 0 no conformidades.

4 invélido
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Iteraciones

16
14
12

10

Iteracion 1 Iteracion 2 Iteracion 3

M Significativas M No Significativas

Fg. 15 Resultado de las iteraciones de las pruebas

Conclusiones parciales

En este capitulo se definieron los estandares de codificacion que permiten organizar el cédigo a lo largo
de la implementacion. Con el diagrama de componentes se culming la fase de implementacion, donde se
especificaron las relaciones y dependencias entre cada uno de los componentes de la aplicacion. Ademas
se realiz6 el proceso de prueba, para el cual se desarrollaron pruebas del sistema y de integracion. Para
éstas se utilizé el método de caja negra mediante la técnica particiébn equivalente, que arrojo6 15 no
conformidades en la primera iteracion, 5 en la segunda y O en la tercera; de esta manera se consigue
integrar el componente a la solucién informéatica SEEGEN-R.

49



Conclusiones

Conclusiones

Como resultado de la investigacion se logré implementar un componente para el analisis de coeficientes
de endogamia para la solucion informéatica SEEGEN-R; por lo que se llega a las siguientes conclusiones:

1. Con el analisis de los estudios de coeficientes de endogamia que se realizan en el CNGM se logré
una correcta identificaciéon de los requisitos funcionales y no funcionales del componente.

2. El estudio de las aplicaciones que permiten realizar los calculos estadisticos de genética
poblacional permitié la seleccion de la solucién informéatica SEEGEN-R como herramienta para
desarrollar la solucion propuesta.

3. A partir de la realizacion del andlisis de la solucién informatica SEEGEN-R se seleccionaron las
tecnologias, herramientas y metodologia de desarrollo que se ajustan a la situacion del negocio.
Se realizé un correcto disefio de las clases del sistema donde se obtuvieron los diagramas de
clases del disefio y de secuencia, haciendo un buen uso de los patrones de disefio sobre la base
del patrén arquitectonico Dos-capas.

4. El componente brinda un conjunto de nuevas funcionalidades a la solucién informatica SEEGEN-R,
permitiendo el calculo de coeficientes de endogamia y de esta forma se logra una mayor
integracion de los estudios que se realizan en el CNGM; dando cumplimiento de lo establecido en
la especificacion de requisitos de software.

5. La realizacion de pruebas de sistema y de integracion asi como la resolucion de las no
conformidades encontradas demostraron el correcto funcionamiento del componente
implementado.
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Recomendaciones

Introducir la realizacion de graficas mediante el ploteo, en el componente que tiene la solucién informatica

SEEGEN-R para visualizar las mismas.

Ampliar los idiomas soportados por el componente.
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Glosario de Términos

Endogamia: Se denomina endogamia al matrimonio, unién o reproduccion entre individuos de

ascendencia comun; es decir, de una misma familia, linaje o grupo.

Fenotipos: Se denomina fenotipo a la expresion del genotipo en funcién de un determinado ambiente.
Los rasgos fenotipicos cuentan con rasgos tanto fisicos como conductuales.

Heterocigosidad: La células diploides contienen 2 copias del genoma, cada una de ellas procede de un
progenitor. La posesion de 2 alelos diferentes se nombra como heterocigosidad.

Alelo: Cada uno de los genes del par que ocupa el mismo lugar en los cromosomas homaologos.

Haplotipo: Es una combinacion de alelos de diferentes loci de un cromosoma que son transmitidos juntos.

Un haplotipo puede ser un locus, varios loci, 0 un cromosoma entero dependiendo del nimero de eventos
de recombinacién que han ocurrido entre un conjunto dado de loci.

Locus (plural loci): Es una posicion fija en un cromosoma, como la posicién de un gen o un marcador
genético.

Bootstrap: El bootstrapping (o bootstrap) es un método utilizado en estadisticas de remuestreo que se
utiliza para aproximar la distribucion en el muestreo de un estadistico.
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