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Resumen

El analisis filogenético es uno de los métodos bioinformatico més utilizados para el estudio de entidades
virales. En la Universidad de las Ciencias Informéticas (UCI) se desarrolla la plataforma para analisis
filogenético PhylUCI, la cual brinda un marco favorable a los estudios filogenéticos realizados en el pais.
Actualmente la plataforma cuenta con un solo médulo el BackEnd, este modulo no dispone de una interfaz
gue amenice el proceso a los investigadores, pues todas las herramientas se ejecutan a través de
comandos. Este trabajo tiene como objetivo desarrollar una interfaz web para la plataforma, ademas de un
visualizador y editor de arboles. Se analizé, disefié e implementé un FrontEnd, modulo que resuelve los
problemas de seleccion, configuracién y visualizacion de los resultados arrojados por las herramientas que
ofrece la plataforma, asi como un editor de arboles filogenéticos. Estos modulos se comunicaran a través
de los servicios RESTFUL. Para guiar la investigacién se escogié Open Up como metodologia de desarrollo,
asi como el patrén arquitectonico Modelo Vista Plantilla. Se traz6 una estrategia de pruebas, las cuales
arrojaron 24 no conformidades en 3 iteraciones, quedando todas resueltas en la Ultima iteracién, obteniendo

un FrontEnd de calidad.

Palabras claves: BackEnd, FrontEnd, Médulo, Plataforma.
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Abstract

The phylogenetic analysis is one of the study of viral entities. The Computer Science University (UCI) a
platform for the phylogenetic analysis is being developed PhylUCI, which provides a favorable framework to
the phylogenetic studies carried out in our country. Nowadays this platform has only one module, the
BackEnd, but this module does nat have an interface that make the process enjoyable or more interesting
to the researchers, because all the tools are played through commands. The objective of this work is to
develop a web interface for the platform, and also a visual display unit and an editor trees diagram. To this
purpose it was analyzed designed and implemented a FrontEnd, module that salves the selection of
problems, configuration and visualization of the yielded results by the tools provided by the platform, as well
as a phylogenetic tree editor. These modules get connected through RESTFUL service. To guide the
investigation, it was chosen Open Up as methodology of development as well as Model Sight Template,
architectonic standards that will lead the development of the system. The test strategy drawn yielded 24 not

conformities in three iterations, but all of then iteration with a result of a FrontEnd of quality.

Keywords: BackEnd, FrontEnd, Module, Platform.
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INTRODUCCION

Las enfermedades infecciosas ocupan en la actualidad un lugar importante en el panorama de la salud
publica mundial, jugando un papel fundamental las de tipo viral, los avances cientifico técnicos ocurridos
en la medicina a finales del siglo pasado, sugerian que estos virus podrian ser controlados. Estudios
recientes demuestran que estas enfermedades se incrementan y amplian de forma considerable y

alarmante en todo el mundo.

Cuba por ser un pais ubicado en el trépico es escenario perfecto para la propagacion de estas
enfermedades entre las cuales cabe resaltar el dengue, la influenza, VIH y el Zika. El pais implementa un
sistema de salud preventivo con el fin de minimizar los efectos a nivel social y el costo que involucraria una

propagacion a gran escala de alguna de estas enfermedades.

El gobierno cubano, interesado en resultados que contrarresten el desarrollo y propagacion de estas
enfermedades, ha creado diferentes centros encargados de la investigacion y vigilancia de estas entidades,
asi como para el desarrollo y produccion de medicamentos y vacunas. De esa iniciativa nace el Instituto de
Medicina Tropical “Pedro Kouri” (IPK), la institucién lider en Cuba en campos como la Microbiologia,
Parasitologia, Medicina Tropical, Infectologia Clinica y Epidemiologia. Entre los departamentos del centro,
el Departamento de Virologia desarrolla un nimero ascendente de estudios sobre el origen y evolucién de
entidades virales relacionados con epidemias ocurridas en Cuba. Cuenta con el equipamiento necesario
para secuenciar el material genético de estas entidades virales, presentes en gran nimero de pacientes,

por lo que se esta produciendo gran cimulo de informacion.

El andlisis filogenético es uno de los métodos bioinformaticos mas usados para el estudio del origen y
evolucién de entidades virales. La filogenética es la parte de la biologia evolutiva que se ocupa de

determinar las relaciones evolutivas entre diferentes grupos de organismos.

Los arboles filogenéticos, son la base de la clasificacion filogenética. A partir de una secuencia de interés,
un andlisis filogenético pasa a través de etapas sucesivas que incluyen la identificacion de secuencias
homdélogas, el alineamiento mdltiple, la reconstruccion filogenética y representacion gréafica de los arboles
inferidos (Dereeper, y otros, 2008).Estos pasos implican un alto consumo de recursos computacionales en
funcién del numero y longitud de las secuencias a analizar. El computo de cada vez mas grandes y mas

precisos arboles filogenéticos representa uno de los grandes desafios en la Bioinformatica.

Debido al alto nUmero de secuencias a analizar y la gran longitud de estas, tomando en consideracion que
los avances en la Biologia Molecular permiten secuenciar todo el genoma viral, en los estudios filogenéticos

gue se realizan en la actualidad se requiere necesariamente el uso de la Computacion de Alto Rendimiento

1
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(High Performance Computing —HPC por sus siglas en inglés) Para facilitar el acceso a los recursos
filogenéticos a nivel internacional, se han desarrollado servidores web especializados que hacen uso de la
tecnologia HPC, a los que se puede acceder mediante Internet . Los servidores web para analisis
filogenéticos van desde los que ejecutan aplicaciones individuales hasta los que logran una integracion de
multiples herramientas. En general, al menos los servidores de acceso publico son escasos y requieren
una conexién de banda ancha, ademas se caracterizan por no disponer de una interfaz sencilla para los
investigadores expertos y mucho menos para aquellos que comienzan. De igual modo, no todas las
plataformas existentes cuentan con un visualizador de arboles que permita editar las caracteristicas que
desee el investigador. Otra caracteristica negativa es que muchas plataformas acceden a herramientas
externas y otras utilizan aplicaciones de terceros aumentando asi los tiempos de ejecucién y respuestas

de dichos andlisis.

Actualmente existen centros de investigacion como el propio IPK y otros ubicados en universidades
cubanas, que no cuentan con una infraestructura que les permita realizar una ejecucion distribuida vy
paralela de las herramientas necesarias para los andlisis filogenéticos, ademas de gque no cuentan con un

ancho de banda suficiente que les permita acceder a los recursos filogenéticos existentes en la red.

A través del proyecto “High Performance Computing Software for Bioinformatics Applications” promovido
por la Universidad de las Ciencias Informéaticas (UCI), la Universidad Catdlica de Lovaina (K.U. Leuven) y
el IPK; financiado por VLIR-UOS; se realiz6 la compra de tecnologia de alto rendimiento, lo cual crea un
marco favorable para la realizacién de estudios filogenéticos a gran escala. La UCI en conjunto con el IPK
iniciaron el desarrollo de una plataforma web para el analisis filogenético dirigida a brindar soporte a las
investigaciones realizadas, con el fin de agilizar dichos procesos, aprovechando las nuevas capacidades
tecnoldgicas. La plataforma debe ofrecer un conjunto de herramientas necesarias para los procesos
asociados al andlisis filogenético. La mayoria de estas herramientas estan disponibles en versiones que

pueden ser ejecutadas en un ambiente distribuido y todas aprovechan el paralelismo.

La plataforma estard conformada por dos médulos fundamentales. El FrontEnd, que sera la interfaz donde
los investigadores podran ejecutar y ver el estado de sus tareas. Ademas, se encargara de la visualizacién
y edicién de arboles filogenéticos. El BackEnd, médulo que se hara cargo de la cola de tareas en el cluster
y la administracion de usuarios. Estos médulos se comunicaran utilizando un lenguaje de descripcion de
tareas (JDL).

El BackEnd por si solo es capaz de realizar un completo y detallado analisis filogenético por la variedad de
herramientas de las cual dispone, pero no cuenta con una interfaz gréfica de usuario que amenice el

proceso hacia un investigador, pues todas sus herramientas son ejecutadas a través de comandos por lo
2
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gue se requeriria de un avanzado conocimiento bioinformatico para realizar un analisis filogenético, y
tampoco seria posible llegar a modelar sobre los arboles resultantes.

Por problemas de rendimiento este mddulo no puede estar de cara a internet y mucho menos contar con
una propia interfaz de usuario, pues para esto se necesitarian un conjunto de aplicaciones que garantizaran
la seguridad del sistema, ademéas de un servidor web. Todo esto supondria una disminucién en el
rendimiento del clister pues se estarian ejecutando procesos que no estan vinculados directamente con

las herramientas utilizadas para andlisis filogenético.

Debido a la necesidad de dar solucion a lo anteriormente planteado se identific6 como problema de
investigacion como facilitar la realizacion de andlisis filogenéticos, visualizacion y edicion de los

resultados; a los investigadores en la plataforma PhylUCI.

Donde el objeto de estudio esta dirigido a la interfaz gréfica de usuario, enmarcado en el campo de

accion interfaces de usuarios en plataformas web para andlisis filogenético.

Para dar solucion al problema de investigacion identificado se define como objetivo general: desarrollar
una interfaz web, ademas de un visualizador y editor de arboles, para la plataforma de analisis filogenético
PhylUCI.

Para darle cumplimiento al objetivo general se definen los siguientes objetivos especificos:

1. Desarrollar una vista para cada una de las herramientas para calculo filogenético que formen parte
de los flujos de trabajo en filogenia.

2. Desarrollar una vista para cada uno de los flujos de trabajo existentes en andlisis filogenético
definido para la plataforma.

3. Desarrollar un visualizador y editor de arboles filogenéticos.

4. Desarrollar una vista para el estado de las tareas.

5. Desarrollar un sistema de autenticacién mediante Tokens.

Para el cumplimiento del objetivo general planteado se utilizaran los siguientes métodos de investigacion:
Tedricos:

> Analitico-Sintético: Es utilizado para descomponer los diversos procesos que se utilizan en la
creacion de un analisis filogenético en elementos por separado y profundizar en el estudio de cada
uno de ellos de forma independiente.

» Método de modelado: Para representar los diagramas correspondientes a la etapa de analisis,

disefio e implementacién de la solucion.
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Empiricos:
» Andlisis documental: Para la revisién de la literatura, que permiti6 consultar la informacion
necesaria en el proceso de investigacion sobre plataformas de anlisis filogenético.
» Analisis estatico: Permiti6 observar de otras plataformas con el objetivo de clasificar las
dificultades existentes y las funcionalidades a implementar en el sistema.
Posibles Resultados: Obtencién del FrontEnd para la plataforma web de analisis filogenético que
contenga una vista para cada una de las herramientas disponibles y permita la edicion de éarboles
filogenéticos.
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CAPITULO 1: FUNDAMENTACION TEORICA

En el presente capitulo se exponen los conceptos asociados a filogenética, alineamiento de secuencias,
filogenia, arboles filogenéticos e inferencia filogenética. Se hace una revision de las soluciones existentes
para un andlisis filogenético. Se realiza un estudio para la seleccidon de herramientas y tecnologias a utilizar

para el desarrollo del trabajo de diploma.

1.1 Conceptos asociados al dominio del problema
Se abordan los conceptos principales en el area de la filogenética para una mejor comprension de los

resultados.

1.1.1 Filogenética

La filogenética es el estudio cientifico de la filogenia. La filogenia pertenece a la historia evolutiva de un
grupo taxonémico de organismos. Asi, la filogenética se ocupa principalmente de las relaciones de un
organismo con otros organismos de acuerdo con similitudes y diferencias evolutivas. La filogenética, por lo
tanto, es una parte de la sisteméatica biol6gica, que tiene un alcance mas amplio. Esta Ultima implica no
s6lo la filogenética de los organismos, sino también la identificacion y clasificacion de los organismos.
También se relaciona con la taxonomia, que es una rama de la ciencia interesada también en encontrar,
describir, clasificar y nombrar organismos, incluyendo el estudio de las relaciones entre taxa y los principios
subyacentes a tal clasificacion. La filogenética proporciona informacién a la taxonomia cuando se trata de

la clasificacién e identificacién de organismos (Lemey, Salemi, & Vandamme, 2009).

1.1.2 Alineamiento de secuencias

Una alineaciéon de secuencia es un conjunto de residuos correspondientes entre una coleccién de
secuencias de nucleétidos o aminoécidos. Las secuencias pueden ser secuencias codificantes de proteinas
o ARN o secuencias de nucleétidos no codificantes, tales como intrones o espaciadores. Se supone que
las secuencias involucradas en una alineacién son homologas; es decir, derivado de una sola secuencia
ancestral comun. Los residuos alineados son usualmente interpretados por el compartiendo de su origen
evolutivo. Cuando una secuencia no tiene residuos correspondientes debido a un evento de insercién o
supresion, la posicion se muestra como '-' u otro simbolo y se denomina 'brecha’. La mayoria de los
programas de alineacién no intentan filtrar secuencias no homologas, dejando la decisiébn de qué
secuencias incluir en el MSA (Alineamiento multiple de secuencias) como una decision externa para el

usuario. Sin embargo, este problema es a veces importante en los andlisis reales (Katoh & Toh, 2008).
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1.1.3 Filogenia

Filogenia se refiere a la historia evolutiva de un grupo taxonémico de organismos. Es esencial en el estudio
cientifico de la identificacion, clasificacion, ecologia e historias evolutivas de los organismos. La filogenia
muestra las relaciones entre grupos de organismos (taxones) en particular las diferencias y similitudes entre
ellos. La filogenia esta representada por un arbol llamado arbol filogenético. Una rama estrechamente
relacionada de la ciencia que hace uso de los diagramas de arboles filogenético para estudiar las historias
evolutivas y la relacion entre varios grupos de organismos es filogenética. La relacion entre taxones suele
demostrarse mediante datos de secuenciaciobn molecular y matrices de datos morfologicos. Por lo tanto, la
filogenia es esencial para comprender la biodiversidad, la genética, las evoluciones y la ecologia entre

grupos de organismos (Lemey, Salemi, & Vandamme, 2009).

1.1.4 Arboles filogenéticos

El arbol filogenético muestra filogenia, es decir, las similitudes y diferencias en la morfologia y la genética
entre grupos de organismos (o taxones). Los taxones que se unen en el arbol filogenético implican relaciéon
evolutiva. También se puede suponer que han descendido de un hipotético antepasado comun (nodo
interno). Cuando el camino ancestral estd implicado, se dice que el arbol filogenético esta enraizado.
Existen diferentes tipos de arboles filogenéticos. Un arbol filogenético enraizado es cuando los nodos
implican el antepasado comdn mas reciente de los taxa que son analizados. Otro tipo de arbol filogenético
es el arbol no enraizado. En este tipo de arbol, no hay suposicion sobre la ascendencia, sino sélo la relacion

evolutiva (Lemey, Salemi, & Vandamme, 2009).

1.1.5 Inferencia filogenética

La inferencia de una filogenia es un proceso de estimacion donde se trata de obtener la mejor hipotesis
posible de una historia evolutiva, basada en la informacion contenida en los datos. Un andlisis filogenético
permite conocer la cercania entre las especies, asi como determinar cudles de ellas son homologas, es

decir, que han surgido de un ancestro comun (Lemey, Salemi, & Vandamme, 2009).

1.1.6 Plataformas integradas

Las plataformas integradas para andlisis filogenéticos son aquellas que ofrecen un conjunto de
herramientas con ese fin, logrando que un investigador pueda realizar todo el contenido de su investigacion
sobre una misma aplicaciéon web sin necesidad de buscar en otro sitio o aplicacion web (Sanchéz, y otros,
2011).

1.1.7 Ergonomia

El término ergonomia proviene de un vocablo griego y hace referencia al estudio de los datos biolégicos y

tecnoldgicos que permiten la adaptacion entre el hombre y las maquinas o los objetos. La traduccion del
6
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concepto griego esta relacionada a las normas que regulan el accionar humano. La ergonomia, por lo tanto,
analiza la interaccion entre el ser humano y otros elementos de un sistema con el objetivo de promover el
bienestar humano y el rendimiento del sistema (MONDELO, GREGORI, & BARRAU, 2005).

1.2 Estado del arte

A continuacién, se describiran las herramientas para analisis filogenético con las cuales cuenta la
plataforma PhylUCI, ademéas se abordardn sobre las caracteristicas, ventajas y desventajas de las
plataformas web de acceso publico mas comunes, de dichas plataformas se extraeran sus caracteristicas
mas frecuentes, asi como las ventajas que brinden para lograr una mejor confeccién de la interfaz web con

la que contara PhylUCI.

1.2.1 Herramientas que permiten realizar andlisis filogenético

> MAFFT

MAFFT (Multiple Alignment using Fast Fourier Transform) es un programa de alineacion de secuencias
multiples de alta velocidad que incluye dos técnicas algoritmicas. i) Utilizando la transformada rapida de
Fourier (FFT) para identificar regiones homoélogas rapidamente. En esta técnica, una secuencia de
aminodcidos se convierte en una secuencia compuesta de valores de volumen y polaridad. ii) Uso de un
sistema de puntuacién simplificado para reducir el tiempo de CPU y aumentar la precision de las
alineaciones. MAFFT emplea un método progresivo (FFT-NS-2) y un método de refinamiento iterativo (FFT-
NS-i) (Misawa, Miyata, & Katoh, 2002).

» Muscle
Programa informatico para crear multiples alineaciones de secuencias de proteinas. Los elementos del
algoritmo incluyen la estimacion rapida de la distancia usando la cuenta del kmer, la alineacion progresiva
usando una nueva funcion del perfil que llamamos la cuenta de la expectativa del registro, y el refinamiento

usando la particién restringida dependiente del arbol (Edgar, 2004).

» PhyML
Es un programa cuyo principal propésito es la estimacion de filogenias a partir de secuencias de
nucleotidos o aminoacidos, empleando el método de méxima verosimilitud. Proporciona una amplia gama
de opciones disefiadas para facilitar el andlisis filogenético. La principal fortaleza de PhyML radica en el
gran numero de modelos de evolucion que presenta, asi como en las varias opciones de busquedas en
el espacio de topologias de arboles filogenéticos que posee, que comprenden desde métodos eficientes

y rapidos hasta enfoques mas lentos, pero mas precisos. Implementa dos métodos para evaluar soportes
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de ramas en un entorno estadistico sélido (bootstrap no paramétrico y test de radio de verosimilitud
(Guindon S., y otros, 2010).

» T-Coffee
(Objetivo de coherencia basada en &rboles Funcion para la evaluacidbn de alineacion) tiene dos
caracteristicas principales. En primer lugar, proporciona un medio simple y flexible de generar multiples
alineaciones, utilizando fuentes de datos heterogéneas. Los datos de estas fuentes se proporcionan a T-
Coffee a través de una biblioteca de alineaciones en pares. Ahi se demuestra el poder de T-Coffee
mediante el calculo de multiples alineaciones utilizando una biblioteca que se genero utilizando una mezcla

de locales y global de pares de alineaciones (NotredameC, Higgins, & Heringa, 2000).

» MrBayes
Es un programa para la estimacion filogenética mediante métodos bayesianos. La inferencia bayesiana de
las filogenias esta basada en la distribucion de probabilidad posterior de los arboles, la que viene dada por
la probabilidad de un arbol condicionada por las observaciones, entiéndase el alineamiento multiple de
secuencias (Pr (Arbol | Alineamiento)) y es a su vez determinada utilizando el teorema de Bayes. (Ronquist,
y otros, 2012).

» Clustalw
ClustalW2 es una herramienta de alineamiento de secuencias multiples para la alineacion de secuencias
de ADN o proteina. ClustalW?2 calcula la mejor coincidencia para las secuencias de entrada basandose en
los parametros introducidos y genera un informe de facil interpretacion. Este informe de alineacion de
secuencias muestra la puntuacién de alineacion éptima, la alineacién entre secuencias en una forma tal
gue las identidades, semejanzas y diferencias pueden ser claramente vistas y un arbol guia de las

relaciones evolutivas de secuencias alineadas (Larkin, y otros, 2007).

» ProbCons

PROBCONS es una herramienta novedosa para generar mdultiples alineaciones de secuencias de
proteinas. Utilizando una combinacion de modelado probabilistico y técnicas de alineacion basadas en
consistencia, PROBCONS ha logrado las maximas precisiones de todos los métodos de alineacién hasta
la fecha. En la base de datos de alineacién de benchmark BAIIBASE, las alineaciones producidas por
PROBCONS muestran mejoras estadisticamente significativas sobre los programas actuales, que
contienen un promedio de 7% mas columnas correctamente alineadas que las de T-Coffee, 11% mas
alineadas correctamente que las de CLUSTAL W y 14 % De columnas mas correctamente alineadas que
las de DIALIGN (Brudno, Mahabhashyam, B. Do, & Batzoglou, 2005).
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» TNT
TNT (Tree analysis using New Technology) El programa puede analizar conjuntos de datos con caracteres
discretos (aditivos, no aditivos, paso-matriz) asi como continuos (evaluados con la optimizacion de Farris).
El andlisis eficaz de grandes conjuntos de datos se puede llevar a cabo en tiempos razonables, y una serie
de métodos para ayudar a identificar taxones y en el caso de conjuntos de datos ambiguos se aplican. Una
variedad de métodos para diagnosticar arboles y explorar la evolucion del caracter esta disponible en TNT,
y la calidad de la publicacion de diagramas de arbol se pueden guardar como metarchivos. A través del
uso de una serie de comandos nativos y un lenguaje de scripting sencillo pero potente, TNT permite al

usuario una enorme flexibilidad en los analisis o simulaciones (Goloboff, Farris, & Nixon, 2008).

1.2.2 Plataformas existentes

» Phylogeny.fr
Es una plataforma que ofrece una serie de métodos principales para la alineacion de secuencias multiples,
la reconstruccion filogenética y la representacion grafica de los arboles, esto lo logra atreves de tres modos.
El modo “One Click” que esta disenado para los bidlogos que no tienen experiencia en la bioinformatica;
dado un conjunto de secuencias no alineadas estas se ejecutan en un modo estandar usando Muscle,
Gblocks, PhyML y TreeDyn el cual muestra el arbol filogenético en un formato listo para imprimir. EIl modo
“Avanzado” permite la configuracion de cada una de las herramientas utilizadas en el modo “One Click”. El
modo “A la Carta” ofrece opciones flexibles en las secuencias, las herramientas y sus ajustes para
adaptarlos a las necesidades mas especificas de los biélogos expertos, ademas que este modo cuenta con

una sesion que permite realizar pruebas sobre los resultados obtenidos (Dereeper, y otros, 2008).

La plataforma se ejecuta actualmente en un servidor dedicado (PowerEdge 2850-Xeon 2.8/2x2 MB Dual
Core). Excepto el médulo Blast que esta paralelizado en un clister de 25 CPU. Esto conlleva a que la
ejecucion de los programas se vea limitados por la baja capacidad de computo (ver figura 1). Phylogenic.fr
es una plataforma que tuvo su Ultima actualizacion en 2008 por lo que la tecnologia empleada en la
construccion del sitio es practicamente obsoleta. Para la visualizacion de arboles hace uso de TreeDyn el
cual vincula etiquetas de hojas Unicas a listas de pares de variables / valores, independientemente de las
topologias de arbol, permaneciendo totalmente compatible con el formato newick basico, pero por ser
TreeDyn una herramienta de visualizacion externa hace que el sitio carezca de rapidez a la hora de la
construccion, edicién y visualizacion de arboles. Ademas de que es necesaria una conexion de banda
ancha en todo momento a internet pues constantemente hay intercambio de informacion entre cliente y

servidor.
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» Phylemon 2.0

Es una plataforma que cuenta con mas de 30 herramientas para realizar un analisis filogenético, siendo
esta una de las primeras plataformas en desarrollar el concepto de plataformas integradas. Phylemon 2.0
ofrece un entorno integrado que permite la concatenacion de andlisis evolutivos, el almacenamiento de los
resultados y a su vez maneja las conversiones en formato transparente. Ademas, una vez que se produce
un archivo de salida, Phylemon sugiere otros analisis posibles, por lo que los usuarios pueden guardar
secuencias completas que podran reutilizar en investigaciones posteriores. Para la visualizaciéon de arboles
usa ETE vs 2.1. (Sanchéz, y otros, 2011)

ETE vs 2.1 permite visualizar e interactuar con los arboles obtenidos brindando una serie de opciones al
usuario como expandir, colapsar, intercambiar nodos, buscar distancias y otras opciones muy sencillas de
usar. Phylemon 2.0 estd implementado en java para la programacién del lado del servidor y hace uso de la
tecnologia AJAX (Asynchronous JavaScript And XML) para la programacion del lado del cliente, para el
intercambio cliente servidor usa JSON (JavaScript Object Notation). Ademas, implementa un sistema de
colas en el servidor. Esta version hace uso de estandares web que le permite la compatibilidad con varios
navegadores web como Chrome 7+, Firefox 3.5+, Safari 4+, Opera 10+ e Internet Explorer 8. La principal
desventaja que tiene Phylemon 2.0 es que es a pesar de ser una plataforma del 2011 no cuenta con un

personal de soporte.

> ETE3
Es un marco computacional que simplifica la reconstruccion, andlisis y visualizacion de arboles filogenéticos
y alineamientos de secuencias multiples, proporciona un conjunto de herramientas para realizar tareas
comunes en gendmica comparativa y filogenética por lo que permite construir flogenias basadas en genes
y super matrices utilizando un solo comando, ademas de probar y visualizar modelos evolutivos, asi como

calcular distancia entre arboles de diferentes tamafios (Huerta-Cepas, Serra, & Bork, 2016).

ETE se basa en una coleccion de multiples herramientas externas que se instalan y ejecutan de forma
transparente, un solo comando permite configurar y lanzar un andlisis filogenético, el cual comienza por la
alineacion de secuencias, el recorte y prueba del modelo de sustitucién, la inferencia de arboles y la
representacion grafica del arbol obtenido. El modo de reconstruccion basado en sUper matriz permite
construir y concatenar multiples alineaciones de secuencias con facilidad, simplificando la inferencia de
arboles de especies basados en mudltiples genes. Las opciones avanzadas permiten cambiar
automaticamente de alineaciones de aminoacidos a nucleétidos basadas en la identidad de secuencia,

reanudar la ejecucion de flujos de trabajo o incluso probar maltiples estrategias en paralelo, todo esto se

10
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puede hacer utilizando una sola linea de comandos para probar simultaneamente varias metodologias de

alineacion.

A pesar de ser ETE una moderna plataforma para analisis filogenético no cuenta con una interfaz grafica
que permita realizar un andlisis filogenético comodo para investigadores con pocos conocimientos
informéticos, pues estos analisis se realizan mediante comandos. Dicha plataforma cuenta con un
visualizador de &rbol para formato FASTA y formato NEWICK, con solo cargar un fichero en alguno de
estos formatos ETE se encarga de su visualizacion, pero este visualizador no cuenta con una edicion para
facilitar analisis a investigadores, para estas visualizaciones hace uso de librerias para Python. Ademas,
es una plataforma que hace constante uso de herramientas externas para lograr todos sus resultados,

disminuyendo asi el tiempo de ejecucion y respuesta de los analisis filogenéticos.

1.3 Interfaces graficas de usuarios (GUI)

GUI es una interfaz de programa que aprovecha las capacidades gréficas de la computadora para facilitar
el uso del programa. Las interfaces gréficas de usuario bien disefiadas pueden liberar al usuario del
aprendizaje de complejos lenguajes de comandos. Por otro lado, muchos usuarios encuentran que trabajan
mas eficazmente con una interfaz controlada por comandos, especialmente si ya conocen el lenguaje de
comandos (Myers, Hudson, & Pausch, 2000). Segun (Shneiderman, 2010) algunos de los componentes

graficos comunes en este tipo de interfaces son:

» Apuntador: es un simbolo que aparece en la pantalla y que se desplaza para seleccionar objetos
y comandos.

Dispositivo apuntador: un dispositivo como el ratdn que permite seleccionar objetos de la pantalla.
Iconos: pequefias imagenes que representan comandos, archivos o ventanas.

Menus: opciones o comandos agrupados en forma de listas.

YV V V V

Ventanas: son areas que dividen la pantalla, y en cada una de ellas puede ejecutarse un programa
o abrir un archivo diferente.

» Escritorio: es el area de la pantalla donde los iconos son agrupados.

La arquitectura comunmente usada para el desarrollo de la GUI es a través del patron modelo-vista-
controlador (MVC), que permite separar los componentes graficos, el control de los dispositivos periféricos

y eventos, asi como sus efectos en el modelo.

11
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FeTEsTEssEsssssssssssssssssssssssssseese.

fig. 1 Patrén MVC como base de una GUI

1.3.1 Caracteristicas de una interfaz de usuario
Una caracteristica importante de la interfaz de usuario es que permite manipular los objetos e informaciones
de la pantalla, no solo presentarla. Ademas, los usuarios para utilizarlas deben conocer (o aprender): como
esta organizado el sistema (ficheros, directorios) los diferentes tipos de iconos y efectos de las acciones
sobre ellos, los elementos basicos de una ventana, el uso de los controles y el uso del raton (Shneiderman,
2010).

Las caracteristicas que deben presentar las interfaces son:

Poseer un monitor gréafico de alta resolucion.

Poseer un dispositivo apuntador (tipicamente un ratén).

Promover la consistencia de la interfaz entre programas.

Seguir el paradigma de la interaccion objeto-accion.

Permitir la transferencia de informacion entre programas.

Manipular en la pantalla directamente los objetos y la informacion.

Proveer elementos de interfaz estandar como menus y didlogos.

La existencia de una muestra visual de la informacioén y los objetos (iconos y ventanas).
Proporcionar respuesta visual a las acciones del usuario.

Existencia de informacion visual de las acciones y modos del usuario/sistema (menus, paletas).
Existencia de controles gréaficos (widgets) para la seleccion e introduccion de la informacion.

Permitir a los usuarios personalizar la interfaz y las interacciones.

V V V V VYV V V VYV V V V V VY

Proporcionar flexibilidad en el uso de dispositivos de entrada (teclado/ratén).

12
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1.3.2 Principios para el disefio de interfaces de usuarios
Existen principios bésicos para el disefio e implementacion de una Interfaz de Usuario (IU) (Galitz, 2007).

Familiaridad del usuario: significa que la interfaz debe utilizar términos e imagenes conocidos por el

usuario; y los objetos que manipula el sistema deben estar relacionados con el @mbito de trabajo.

Uniformidad de la Interfaz: significa que tanto comandos como menus deben tener el mismo formato. Las

Interfaces uniformes reducen el tiempo de aprendizaje.

Minima sorpresa: el comportamiento del sistema no debe mostrar situaciones inesperadas. Ante éste tipo
de situaciones el usuario puede mostrar irritabilidad, por lo tanto, perder interés en utilizar la aplicacion.

Recuperacion de estados: éste es uno de los principios mas importantes al disefiar una Interfaz. Es
inevitable cometer errores, por lo tanto, el sistema le debe proporcionar al usuario la manera de subsanarlos
o volver a estados anteriores. Este principio involucra varias acciones como pedir al usuario que confirme

acciones destructivas, que el usuario pueda deshacer, etc.

Guia de usuarios: la Interfaz debe proporcionar al usuario asistencia, ayuda. No s6lo cuando se cometen
errores sino también cuando no se sabe qué hacer o como hacer alguna tarea. Esta ayuda debe estar
integrada al sistema (algunas ademas ofrecen ayuda online) y debe ser clara cuando el usuario la requiera,
sin saturar con informacion.

Diversidad de usuarios: se debe tener en cuenta los diferentes usuarios que pueden utilizar la aplicacion.
Aquellos casuales, que necesitan que los guien, y aquellos que podrian usarla constantemente los cuales
necesitaran trabajar con métodos abreviados, tan rapido como sea posible. Ademas, se podria incluir
recursos para mostrar diferentes tamafios de texto, reemplazar sonido por texto y al revés, modificar
tamaifo de botones, etc.

Adoptar el punto de vista del usuario: se debe ver la interfaz desde fuera y en relacion con las tareas
gue va a realizar el usuario. Hay que tener mucho cuidado en no centrarse en los aspectos de
implementacién que hagan perder la perspectiva.

Realimentacion: la interfaz debe dar inmediatamente alguna respuesta a cualquier accién del usuario. Por
ejemplo: movimiento del cursor, resaltar la opcion elegida de un menu, comunicar el éxito o fracaso de una

operacion, reflejar el estado de los objetos.

Potenciar la sensacion de control del usuario sobre el sistema, especialmente paralos usuarios sin
experiencia: que la interfaz sea intuitiva (utilizar iconos, modelos, métodos, etc. consistentes con otras
aplicaciones y con el mundo real), facilitar la exploracién (todas las operaciones deben ser accesibles desde

el menu principal), permitir cancelar y deshacer operaciones, etc.
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Minimizar la necesidad de memorizacion: usar controles graficos, limitar la carga de informacién a corto
plazo, procurar que la informacion necesaria en cada momento esté presente en la pantalla, utilizar
nombres y simbolos auto-explicativos y faciles de recordar, etc.

Anticipacion: la aplicacion debe anticiparse a las necesidades del usuario, y no esperar a que tenga que
buscar informacion.

Percepcién de color y tamafio: se debe tener en cuenta a aquellos usuarios con problema de visualizacion
del color, pero es muy util usar convencién de colores. Ademas, al mostrar varios objetos en la pantalla
deben estar distribuidos, debe haber distancia entre ellos para que asi el usuario pueda percibirlos sin
sobrecarga.

Legibilidad: no solo se debe prestar atencion a los colores y a los objetos que se ven en pantalla sino
también a cédmo se vera el texto. El tipo y tamafio de letra debe ser legible, y el color debe contrastar con
el fondo (utilizar letras negras en fondo claro).

Valores por defecto: lo ideal es utilizar ‘valores estandar’. Se debe tener en cuenta que los valores por
defecto deben ser opciones inteligentes, sensatas y faciles de modificar.

Eficiencia: se debe considerar la productividad como ideal a lograr. El usuario no debe esperar la respuesta
del sistema por tiempo prolongado; los mensajes de ayuda, menus y etiquetas deben ser sencillos y deben

utilizar palabras claves para poder transmitir facilmente a qué hacen referencia.
1.4 Metodologia, tecnologias y herramientas a emplear en la solucién.

1.4.1 Metodologia de desarrollo de software.

La metodologia para el desarrollo de software es un modo sistematico de realizar, gestionar y administrar
un proyecto para llevarlo a cabo con altas posibilidades de éxito. Una metodologia para el desarrollo de
software comprende los procesos a seguir sistematicamente para idear, implementar y mantener un
producto software desde que surge la necesidad del producto hasta que se cumple el objetivo por el cual

fue creado (Letelier Torres, Penadés, Cands, & Sanchez Lépez, 2003).

Una definicion estandar de metodologia puede ser el conjunto de métodos que se utilizan en una
determinada actividad con el fin de formalizarla y optimizarla. Determina los pasos a seguir y cémo

realizarlos para finalizar una tarea, dentro de estas metodologias se encuentra OpenUP.

» Metodologia OpenUP

OpenUP es un proceso unificado que aplica enfoques iterativos e incrementales dentro de un ciclo de vida
estructurado. OpenUP abarca una filosofia pragmética y agil que se centra en la naturaleza colaborativa
del desarrollo de software. Se trata de un proceso agndstico que puede ampliarse para abordar una amplia

variedad de tipos de proyectos (Balduino, 2007).
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Se escoge esta metodologia ya que:

» Es apropiada para proyectos pequefios y de bajos recursos, permite disminuir las probabilidades
de fracaso en los proyectos pequefios e incrementar las probabilidades de éxito.

» Permite detectar errores tempranos a través de un ciclo iterativo e incremental.

» Se centra en la arquitectura de forma temprana para minimizar el riesgo y organizar el desarrollo,
ademas de obtener versiones operativas desde etapas tempranas.

» Por ser una metodologia agil tiene un enfoque centrado al cliente y con iteraciones cortas.

1.4.2 Lenguaje de modelado

Lenguaje unificado de modelado (UML, por sus siglas en inglés, Unified Modeling Language) es el lenguaje
de modelado de sistemas de software mas conocido y utilizado en la actualidad; esta respaldado por el
OMG (Object Management Group).

Es un lenguaje gréfico para visualizar, especificar, construir y documentar un sistema. UML ofrece un
estandar para describir un modelo del sistema, incluyendo aspectos conceptuales tales como procesos de
negocio, funciones del sistema, y aspectos concretos como expresiones de lenguajes de programacion,
esquemas de bases de datos y compuestos reciclados (Group, 2005).

Es importante remarcar que UML es un lenguaje de modelado para especificar o para describir métodos o
procesos. Se utiliza para definir un sistema, para detallar los artefactos en el sistema y para documentar y

construir.
> UML 2.0

El Lenguaje Unificado de Modelado (UML) es un lenguaje para especificar, visualizar, construir, y
documentar los artefactos de los sistemas de software, asi como para el modelado del negocio y otros

sistemas no software (Larman, 2007).

1.4.3 Herramientas case

Son diversas aplicaciones informéaticas destinadas a aumentar la productividad en el desarrollo de software
reduciendo el coste de las mismas en términos de tiempo y de dinero. Estas herramientas son de gran
ayuda en todos los aspectos del ciclo de vida de desarrollo del software en tareas como el proceso de
realizar un disefio del proyecto, célculo de costes, implementacion de parte del codigo automaticamente
con el disefio dado, compilaciébn automatica, documentacibn o detecciébn de errores entre otras
(Sommerville, 2010)

» Visual Paradigm for UML 8.0
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Visual Paradigm (anteriormente VP-UML) es una herramienta UML. La herramienta esta disefiada para
una amplia gama de usuarios, incluyendo ingenieros de software, analistas de sistemas, analistas de
negocios y arquitectos de sistemas, 0 para cualquier persona que esté interesada en la construccion fiable
de los sistemas de software a gran escala con un enfoque orientado a objetos (Paradingm, 2013).

Se escoge la herramienta Visual Paradigm por soportar el ciclo de vida completo del proceso de desarrollo
del software a través de la representacion de todo tipo de diagramas, sirviendo como guia y facilitando el

proceso de desarrollo de todas las fases de creacion del médulo (Paradingm, 2013).

1.4.4 Lenguaje de programacion
Es un lenguaje disefiado para describir el conjunto de acciones consecutivas que un equipo debe ejecutar.
Por lo tanto, un lenguaje de programacion es un modo préactico para que los seres humanos puedan dar

instrucciones a un equipo.

» Python 2.7

Python es un lenguaje de programacion interpretativo, interactivo y orientado a objetos. Incorpora médulos,
excepciones, tipografia dindmica, tipos de datos dindmicos de muy alto nivel y clases. Tiene interfaces para
muchas llamadas de sistema y bibliotecas, asi como a varios sistemas de ventanas, y es extensible en C
o C ++. También es util como un lenguaje de extension para aplicaciones que necesitan una interfaz
programable. Por ultimo, Python es portatil: se ejecuta en muchas variantes de Unix, en Mac, y en Windows

2000 y versiones posteriores. (Stevens & Boucher, 2015)

» JavaScript 1.6

JavaScript es un lenguaje de programacién que se utiliza principalmente para crear paginas web
dinamicas. Una pagina web dinamica es aquella que incorpora efectos como texto que aparece y
desaparece, animaciones, acciones que se activan al pulsar botones y ventanas con mensajes de aviso
al usuario. Técnicamente, JavaScript es un lenguaje de programacion interpretado, por lo que no es
necesario compilar los programas para ejecutarlos. En otras palabras, los programas escritos con
JavaScript se pueden probar directamente en cualquier navegador sin necesidad de procesos intermedios
(Rauschmayer, 2014).

1.4.5 Marco de trabajo

Un marco de trabajo o framework es un disefio abstracto orientado a objetos para un determinado tipo de
aplicacion, es un patron arquitecténico que proporciona una plantilla extensible para un tipo especifico de

aplicaciones. Es un conjunto cohesivo de interfaces y clases que colaboran para proporcionar los servicios
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de la parte central e invariable de un subsistema ldgico. (Anglada Martinez, Ruiz Constanten, & Torres
Rubio, 2013)

» Django 1.6.11

Django es un framework de desarrollo web de codigo abierto, escrito en Python, que respeta el patrén de
disefio conocido como Modelo—vista—controlador. Fue desarrollado en origen para gestionar varias paginas
orientadas a noticias de la World Company de Lawrence, Kansas, y fue liberada al publico bajo una licencia
BSD en julio de 2005. La meta fundamental de Django es facilitar la creacion de sitios web complejos.
Django pone énfasis en el re-uso, la conectividad y extensibilidad de componentes, el desarrollo rapido y
el principio No te repitas (DRY, del inglés Don't Repeat Yourself). Python es usado en todas las partes del

framework, incluso en configuraciones, archivos, y en los modelos de datos (Team D. , 2013).

1.4.6 Entorno de desarrollo

Un entorno de desarrollo integrado(IDE), es un entorno de programaciéon que ha sido empaquetado como
un programa de aplicacion, es decir, consiste en un editor de cédigo, un compilador, un depurador y un
constructor de interfaz grafica (GUI) (IBM, 2009).

» PyCharm 2016.3

PyCharm es un IDE o entorno de desarrollo integrado multiplataforma utilizado para desarrollar en el
lenguaje de programacion Python. Proporciona andlisis de cddigo, depuracion gréfica, integracion con VCS
/ DVCS y soporte para el desarrollo web con Django, entre otras bondades. PyCharm es desarrollado por
la empresa JetBrains y debido a la naturaleza de sus licencias tiene dos versiones, la Community que es
gratuita y orientada a la educacion y al desarrollo puro en Python y la Professional, que incluye mas

caracteristicas como el soporte a desarrollo (Team J. , 2000).

Conclusiones del capitulo

En este capitulo que concluye se definieron las herramientas y tecnologias que posibilitaran el correcto
desarrollo de la Plataforma de Andlisis Filogenético PhylUCI, seleccionandose como metodologia OpenUP,
la cual guiara el correcto desarrollo del sistema propuesto. Eligiendo UML 2.1 como lenguaje de modelado
y Visual Paradigm 8.0 como herramienta CASE. El lenguaje de programacion a utilizar, Python y JavaScript,
para facilitar el desarrollo se utilizara el framework Django, PyCharm como IDE de desarrollo. Cada una de
estas herramientas y tecnologias posee caracteristicas que las hacen idoneas para el trabajo con ellas

durante el proceso de desarrollo del mismo.
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CAPITULO 2: ANALISIS Y DISENO DEL FRONTEND

En este capitulo se muestran los artefactos que mas se adaptan a las necesidades de la solucion,
generados a partir de la metodologia OpenUP. Se definen los requisitos funcionales y no funcionales, asi
como los casos de uso que los contienen, ademas se define la arquitectura del sistema y los elementos
gue componen a esta. Se muestra el modelo conceptual y su explicacion en detalle. Ademas de mostrar el

diagrama de casos de uso del sistema y la descripcion de sus actores.
2.1 Modelo del dominio

El modelo de domino es una representacion visual de las clases conceptuales u objetos del mundo real en
un dominio de interés. También se les denomina, modelos de objetos de dominio y modelos de objetos de

andlisis (Larman, 2007).

Diagrama conceptual del modelo de dominio

EL presente modelo de dominio tiene como objetivo simplificar la comprensién de la plataforma web para

andlisis filogenético.

Consola Comando Ancho de Banda
< Se manipula
ucl « Trabaja
A Desarolla A \ocesitan
C ad de
Plataforma Herramientas a:aeld
<4 Necesitan
P Ofrece
B pueden ser Alineamiento
IPK .
alisi como
W Desarolla V naisis 4 pueden ser
il G Fil Ia MAFFT
A como
A Generan
q Clustalw
como
s < como
Arboles Filogenéti a oo
Muscle
PhyML Y como
<A como
T-Coffee ProbCons
TNT
<A como

fig. 2 Diagrama del modelo de dominio
Descripcion de los Objetos del Modelo del Dominio

» UCI: Universidad de las Ciencias Informaticas.
» IPK: Instituto de medicina tropical “Pedro Kouri”.

» Plataforma: plataforma de analisis filogenético.
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Filogenética: rama de la biologia evolutiva.
Arboles Filogenéticos: resultado obtenido después de un andlisis filogenético.

Muscle: programa que permite realizar analisis filogenético.
PhyMI: programa que permite realizar andlisis filogenético.
T-Coffee: programa que permite realizar analisis filogenético.
TNT: programa que permite realizar analisis filogenético.
MAFFT: programa que permite realizar analisis filogenético.
MrBayes: programa que permite realizar andlisis filogenético.
Clustalw: programa que permite realizar analisis filogenético.

ProbCons: programa que permite realizar analisis filogenético.

vV VYV ¥V VY V¥V VY VYV V VY V V

Herramientas: conjunto de aplicaciones existentes en la plataforma para realizar analisis

filogenético.
2.2 Requisitos del sistema

La especificacion de los requisitos del software es el proceso donde se define una descripcion detallada de

todos los aspectos del software antes de comenzar la construccién del mismo (Pressman, 2010).

2.2.1 Requisitos funcionales

Los requisitos funcionales de un sistema describen el comportamiento del sistema. Estos requisitos
dependen del tipo de software que se comience a desarrollar, Io que esperan los usuarios del software y el

enfoque general tomado por la organizacion al escribir los requisitos (Sommerville, 2010).

A continuacion, se muestran los requisitos funcionales definidos:

» RF1: Registrar usuario.

RF2: Autenticar usuario.

RF3: Subir secuencia.

RF4: Crear flujo de trabajo.

RF5: Editar configuracion del flujo de trabajo.

RF6: Seleccionar herramientas.

vV V YV VY V V¥V

RF7: Visualizar arbol rectangular.
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RF8:

RF9:

RF10

RF11

RF12

RF13

RF14

RF15:

RF16:

RF17:

RF18:

RF19:

RF20:

RF21:

RF22:

RF23:

RF24

andlisis filogenético: PhylUCI.
Visualizar arbol radial.
Mover arbol en area de trabajo.
: Ajustar escala de arbol.
: Marcar camino de un nodo a sus descendientes.
: Seleccionar aristas.
Rotar arbol radial.
. Colapsar nodos.
Guardar configuracion.
Ajustar tamafio de fuente.
Cambiar color de fuente.
Ajustar tamafio de nodos.
Mostrar etiquetas de nodos hoja.
Mostrar etiquetas de nodos interiores.
Mostrar etiquetas de distancia.
Seleccionar color de marcado de los nodos a sus descendientes.
Exportar imagen de arbol en formato PNG.

: Notificar por correo electrénico.

2.2.2 Requisitos no funcionales

Pueden estar relacionados con las propiedades del sistema como la fiabilidad, tiempo de respuesta y la

capacidad de almacenamiento. Alternativamente, pueden definir restricciones en la implementacion del

sistema, como las capacidades de los dispositivos de Entrada/Salida (E/S) o de las representaciones de

datos utilizadas en las interfaces con otros sistemas. Los requisitos no funcionales, como el rendimiento,

la seguridad y la disponibilidad, suelen especificar o restringir caracteristicas del sistema en su conjunto
(Sommerville, 2010).

A continuacion, se describen los requisitos no funcionales del sistema:

Requerimientos de hardware
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Los requerimientos minimos de hardware son los que deben existir en las computadoras para asegurar el
correcto funcionamiento.

RNF 1:

> Procesador: Dual Core 1.7 GHZ
> Memoria RAM: 1 GB

Requerimientos de software

Los requerimientos minimos de software son los que deben cumplir las computadoras para un correcto

funcionamiento.
RNF 2:

» Sistema operativo: Windows 7 o superior, Ubuntu 12.04 o superior

» Navegadores: Firefox 19+, Chrome 21+, Internet Explorer 8+

Requerimientos de restriccion del disefio y laimplementacion
RNF 3:

» Servidor: La implementacion por parte del servidor tiene que ser en el lenguaje de programacion
Python usando el framework Django.
» Visualizador de arboles: Se tiene que usar para su implementacion el lenguaje de programaciéon

JavaScript, haciendo uso de librerias como D3.

Requerimientos de seguridad
RNF 4:

» Usabilidad: Si ocurre una desconexion en el visualizador de arboles, el investigador podra seguir
realizando su analisis sobre ese mismo arbol resultante.
» Integridad: Los archivos subidos y los resultados arrojados no sufriran cambios durante un andlisis
filogenético.
2.3 Modelado del sistema

2.3.1 Actores del sistema

Los actores representan un tipo de usuario del sistema. Un actor es una entidad externa que interactta de

alguna manera con el historial del caso de uso. Se entiende por actor una persona, un sistema
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informatizado u organizacion. Generalmente son los responsables de las actividades que seran

informatizadas.

Tabla 1. Descripcion de actores del sistema.

Descripcién

Investigador Persona que realiza un analisis filogenético, crea

flujos de trabajo y puede editar y visualizar arboles

2.3.2 Modelo de casos de uso del sistema

El modelo de casos de uso del sistema es una forma de representar graficamente la relacién existente
entre los actores y casos de uso del sistema (CUS), de manera que sirva de guia para reflejar las metas y

funcionalidades que persigue el negocio (Pressman, 2010).
Diagrama de casos de uso del sistema (DCU)

El diagrama de casos de uso refleja como los actores interactdan con los casos de uso.

Seleccionar
herramientas

~ =<Include>>

Editar flujo de trabajo

i Editar Opciones
Filogenéticas
Investigador

otificar por correo
electronico
e

ditar Opciones de <<Include>>
Visualizacion

fig. 3 Diagrama de Casos de Uso del Sistema

L)
'
'
| <<Include>>
'
1
'

En este diagrama se utiliza los patrones de disefio de casos de uso:
» Concordancia de adicion:

La subsecuencia comun de casos de uso, extiende los casos de uso compartiendo la subsecuencia de

acciones. Los otros casos de uso modelan el flujo que sera expandido con la subsecuencia. Este patron es
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preferible usarlo cuando otros casos de uso se encuentran propiamente completos, 0 sea, que no requieren

de una subsecuencia comun de acciones para modelar los usos completos del sistema.
» Inclusion concreta:

Se incluye una relacion del caso de uso base al caso de uso de inclusion. El ltimo puede ser instanciado

en si mismo.

2.3.3 Descripcion de los casos de uso del sistema

Los casos de uso son requisitos; ante todo son requisitos funcionales que indican que hara el sistema.
Definen una promesa o contrato de la manera en la que se comportara un sistema. Los casos de uso son
documentos de textos, no diagramas, y el modelo de casos de uso es, sobre todo, una accién de escribir
texto, no dibujar. Sin embargo, UML define un diagrama de casos de uso para ilustrar los nombres de casos
de uso y actores, y sus relaciones (Larman, 2007).

Tabla 2. Descripcion del caso de uso "Editar opciones filogenéticas".

Objetivo Editar arboles
Actores Investigador :(Inicia)
Resumen El caso de uso comienza cuando el investigador accede al Médulo Visor de

arboles, y carga un archivo en formato Newick, este archivo se lee y se
muestra un arbol filogenético con todas las opciones de edicion. El caso de

uso finaliza cuando el investigador abandona el moédulo de visor de arboles.

Complejidad Alta
Prioridad Alta
Referencias RF6, RF7, RF8, RF9, RF10, RF11, RF12, RF 13
Precondiciones Debe de subirse un archivo en formato Newick.
Postcondiciones Se visualiza un arbol filogenético.

Flujo de evento

Flujo basico Editar opciones filogenéticas

Actor Sistema
1. Selecciona en el mend, la opcién Visor de
arboles.
2. Muestra la interfaz para la visualizacion
de arboles, con el formulario para subir
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un archivo.

Carga un archivo en formato Newick.

1. Lee el archivo.

2. Visualiza un arbol.

Secciodn 1: Visualizar arbol rectangular

Flujo basico “Visualizar arbol rectangular”

Actor

Sistema

Selecciona la opcion Visualizar arbol rectangular.

Muestra el arbol en forma rectangular.

Seccion 2: Visualizar arbol Radial

Flujo basico “Visualizar arbol Radial”

Actor

Sistema

Selecciona la opcion Visualizar arbol Radial.

Muestra el arbol en forma radial.

Seccién 3: Mover arbol en area de trabajo

Flujo basico “Mover arbol en area de trabajo”

Actor

Sistema

Hace click sobre el arbol y moverlo hacia el lugar

donde se desee dentro del area de trabajo

Traslada el arbol a la posicién

seleccionada por el actor.

Seccién 5: Ajustar escala de arbol

Flujo basico “Ajustar escala de arbol”

Actor

Sistema

Selecciona la escala que desea ajustar al arbol.

Aplica la escala seleccionada en el arbol.

Seccion 6: Marcar camino de un nodo a sus descendientes
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Flujo basico “Marcar camino de un nodo a sus descendientes”

Actor Sistema
1. Selecciona el nodo que desee.
2. Muestra un menu con opciones.
3. Selecciona la opcion marcar descendientes.
4. Marca el camino hacia todos los

descendientes del nodo seleccionado.
Seccion 7: Seleccionar aristas
Flujo basico “Seleccionar aristas”
1. Hace click sobre la arista que desea.
2. Marca la arista seleccionada.
Seccioén 8: Colapsar nodos

Flujo basico “ Colapsar nodos”
1. Selecciona el nodo que desea colapsar.
2. Muestra un menu con opciones.
3. Selecciona la opcion colapsar nodos.
4, Colapsa todos los descendientes de ese

nodo mostrando en su lugar un tridngulo.
Relaciones CU incluidos Visualizar arbol
CU extendidos N/P
Requisitos no funcionales RNF2, RNF3, RNF4
Asuntos pendientes N/P

2.4 Disefo del sistema

En el disefio se model6 el sistema y se encontrd su forma (incluida la arquitectura) para que soporte todos

los requisitos incluyendo los requisitos no funcionales y otras restricciones que se le suponen. Una entrada

esencial en el disefio es el resultado del andlisis, esto es, el modelo de analisis el cual proporciona una

comprension detallada de los requisitos. Y lo que es mas importante impone una estructura del sistema

gue se debe conservar lo més fielmente posible cuando se construya el sistema (Jacobson, 2000).

2.4.1 Arquitectura del sistema
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La arquitectura de software debe modelar la estructura de un sistema y la manera en la que los datos y los

componentes colaboran unos con los otros (Pressman, 2010).
La arquitectura no es el software operativo, es una representacién que permite:

» Analizar la efectividad del disefio para cumplir los requerimientos establecidos.
» Considerar alternativas arquitectonicas en una etapa en la que hacer cambios de disefio todavia
es relativamente fécil.

» Reducir los riesgos asociados con la construccion del software.

Patron arquitecténico: El sistema se desarrollara en Django lo que implica que se utilizara el patron
Modelo-Vista-Plantilla (MTV por sus siglas en inglés) que es una extension del patron modelo-vista-

controlador.

ﬁ
Vista i
Visuzlizacion
en Explorador
Modelo fp====

fig. 4 Patrén arquitecténico Modelo Vista Plantilla

El modelo en Django sigue siendo modelo, define los datos almacenados, se encuentra en forma de clases
Python, cada tipo de dato que debe ser almacenado se encuentra en una variable con ciertos parametros.

Todo esto permite indicar y controlar el comportamiento de los datos.

La vista en Django se llama Plantilla (Template), la plantilla es basicamente una pagina HTML con algunas
etiquetas extras propias de Django, en si no solamente crea contenido en HTML (también XML, CSS,
Javascript, CSV).

El controlador en Django se llama Vista, la vista se presenta en funciones Python, su propdsito es
determinar qué datos seran visualizados en las plantillas. El Mapeo objeto-relacional (ORM por sus siglas
en ingles) de Django permite escribir cédigo Python en lugar de SQL para hacer las consultas que necesita
la vista. La vista no tiene nada que ver con el estilo de presentacion de los datos, solo se encarga de

determinar qué datos mostrara la plantilla.
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El patron modelo-vista-controlador fue disefiado para reducir el esfuerzo de programacién necesario en la
implementacién de sistemas. Sus caracteristicas principales son que el modelo, las vistas y los
controladores son tratados como entidades separadas, esto hace que cualquier cambio producido en el

modelo se refleje automaticamente en cada una de las vistas.
Este patron arquitectonico tiene como ventajas:

» Hay una clara separacion entre los componentes de un programa, lo cual permite implementarlos
por separado.

» Hay un APl muy bien definida, cualquiera que use esa API, podra hacer cambios en el modelo, la
vista o el controlador sin dificultad.

» La conexion entre el modelo y sus vistas es dinamica, se produce en tiempo de ejecucion, no en

tiempo de compilacion.

Al incorporar el modelo de arquitectura MVC a un disefio, las piezas de un programa se pueden construir
por separado y luego unirlas en tiempo de ejecucién. Si uno de los Componentes, posteriormente, se

observa que funciona mal, puede reemplazarse sin que las otras piezas se vean afectadas.

2.4.2 Patrones utilizados en el disefio de la solucién

El patrén es una pareja de problema/solucién con un nombre y que es aplicable a otros contextos, con una
sugerencia sobre la manera de usarlos en situaciones nuevas. Los patrones no se proponen descubrir ni
expresar nuevos principios de la ingenieria del software. Todo lo contrario: intentan codificar el

conocimiento, las expresiones y los principios ya existentes (Larman, 2007).

» Patrones GRAP
GRASP es un acronimo que significa General Responsibility Asignment Software Patterns (patrones
generales de software para asignar responsabilidades). El nombre se eligio para indicar la importancia de
captar (grasping) estos principios, si se quiere disefiar eficazmente el software orientado a objetos. Los
patrones GRASP describen los principios fundamentales de la asignacion de responsabilidades a objetos,

expresados en forma de patrones (Larman, 2007).

Controlador: es un objeto que no pertenece a la interfaz de usuario, responsable de recibir o manejar un
evento del sistema. Un Controlador define el método para la operacion del sistema. Todas las peticiones
Web son manipuladas por un solo controlador frontal (URLCONF), que es el punto de entrada Unico de toda
la aplicacion en un entorno determinado. En este caso el “home.vew.py” escucha las peticiones que vienen

desde una URL, luego maneja la accion requerida para satisfacer la peticion realizada.

27



FrontEnd de la plataforma de alto rendimiento para el
andlisis filogenético: PhylUCI.

1

<<phyton>>
clustalw_view

-execute(params )function

<<phyton>>
mafft_view

-execute(params).function

<<phyton>>
muscle_view

-execute(params).function

<<phyton>>
probsCons_view

-execute(params).function

<<phyton>>
tcoffe_view

-execute(params).function

<<View.py>>

<— 3

<<ServerPage>>
home.view.py

<<phyton>>
visor_view

-execute(params ).function

<<phyton>>

% tnt_view

-execute(params).function

<<phyton>>
mrbayes_view

-execute({params).function

<<phyton>>
phylm_view

-execute(params ).function

fig. 5 Patrén Controlador.

Creador: el patrén creador ayuda a identificar quién debe ser el responsable de la creacion (o instanciacion)

de nuevos objetos o clases.

La nueva instancia debera ser creada por la clase que:

>
>
>
>

> Patrones GOF

Contiene o agrega la clase.

Clustalw_view

Usa directamente las instancias creadas del objeto.

Almacena 0 maneja varias instancias de la clase.

fig. 6 Patron creador

Tiene la informacién necesaria para realizar la creacién del objeto.

it =t |

<<Formulario>>

ClustalForm

Los patrones GoF (Gang of Four) se utilizan en situaciones frecuentes. Debido a que se basan en la

experiencia acumulada al resolver problemas reiterativos. Ayudan a construir software basado en la

reutilizacion, a construir clases reutilizables (Jacobson, 2000).

Constructor: el patron builder (Constructor) es usado para permitir la creacion de una variedad de objetos

complejos desde un objeto fuente (Producto), el objeto fuente se compone de una variedad de partes que
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contribuyen individualmente a la creacion de cada objeto complejo a través de un conjunto de llamadas a
interfaces comunes de la clase Abstract Builder (Osmani, 2012).

Tfunction menu{d) {
d3.select('s" + menu id).remove():

var div = d3.select {("body") .append {("ul™)
.atcr("id", menu id)
.Aattr({"cla=s=s", "dropdown-menu™})

fig. 7 Patrén constructor

Adaptador: el patron Adapter (Adaptador) se utiliza para transformar una interfaz en otra, de tal modo que
una clase que no pudiera utilizar la primera, haga uso de ella a través de la segunda Adapter permite a las
clases trabajar juntas, lo que de otra manera no podria hacerlo debido a sus interfaces incompatibles
(Osmani, 2012).

d3.select (this)
Btyle{'stroke', 'SteelBlues "}

Style{'stroke-width', '8.5px"):;

fig. 8 Patrén adaptador

Fachada: el patron Fachada (Facade) es un tipo de patron de disefio estructural. Viene motivado por la
necesidad de estructurar un entorno de programacién y reducir su complejidad con la division en

subsistemas, minimizando las comunicaciones y dependencias entre estos (Osmani, 2012).
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var cluster = d3.layout.cluster()
.size([360, innerRadius])
.children(function (d) {
return d.children;

3]
.value (function (d) {
return 1;
3]
.2ort(function (a, b) {
return {(a.value - b.value) || d3.ascending{a.length, b.length});
3]
.3eparation(functicn (a, b) {
return 1;
h e

fig. 9 Patrén fachada
Observador: el patron observador consiste en un objeto, llamado ‘sujeto’, que mantiene una lista de
dependencias, ‘observadores’, las cuales le notifican autométicamente de cualquier cambio (Osmani,

2012).

var node =vis.selectAll("g.inner.node")
append { "Evgicircle')
attr{"'c", "4')
atte{"£fill", B "y
.atctr{"stroke", Faaa')
attr{"'stroke-width', "Z2px")
on{"mouseover™, fimmction ) {
d3.=select(this)
cramsition()
duration {100}
.atcr{"c™, 10}
.attr{'fill"', "§#4E3&6 )
3]
on{"mouseout”™, fonction (p {
d3.=zelect(thi=s)
cramsition()
.duration {100}
.atcr (""", 4)
attr{'£fil11', "black")
3]

onf'click" menu) ;

fig. 10 Patr6n observador
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Iterador: el patron iterador se encarga de recorrer un conjunto de elementos para interactuar de forma

individual con cada uno de ellos (Osmani, 2012).
var childCount = Ffunction{lewvel, n) {

if (n.children && n.children.length > 0} {
if (levelWidth.length <= level + 1)
levelWidth.push (0) ;

levelWidth[level + 1] += n.children.length;
n.children.forEach({function{d) {

childCount {level + 1, d};
i

fig. 11 Patron iterador

2.5 Paradigma de programacion orientado a eventos
En el presente epigrafe se abordara sobre la programacion orientada a eventos, paradigma utilizado en la
creacion del visualizador de arboles, también se conceptualizara D3.js libreria JavaScript utilizada para

crear todas las funcionalidades del visualizador y editor de &rboles filogenéticos.

La programacion orientada a eventos es un paradigma de programacioén en el que tanto la estructura como
la ejecucion del programa van determinados por los sucesos que ocurran en el sistema, definidos por el

usuario o provocados por ellos.

Para entender la programaciéon dirigida por eventos, se debe oponer a lo que no es: mientras en la
programacion secuencial (o estructurado) es el programador el que define cual va a ser el flujo del
programa, en la programacion dirigida por eventos sera el propio usuario o lo que sea que esté accionando
el programa el que dirija el flujo del programa. Aunque en la programacién secuencial puede haber
intervencion de un agente externo al programa, estas intervenciones ocurrirdn cuando el programador lo
haya determinado, y no en cualquier momento como puede ser en el caso de la programacion dirigida por

eventos.

El creador de un programa dirigido por eventos debe definir los eventos que manejaran su programa y las
acciones que se realizardn al producirse cada uno de ellos, lo que se conoce como el administrador de
evento. Los eventos soportados estardn determinados por el lenguaje de programacion utilizado, por el

sistema operativo e incluso por eventos creados por el mismo programador.
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En la programacién dirigida por eventos, al comenzar la ejecucion del programa se llevaran a cabo las
inicializaciones y demas cadigo inicial y a continuacién el programa quedara blogueado hasta que se
produzca algun evento. Cuando alguno de los eventos esperados por el programa tenga lugar, el programa
pasara a ejecutar el cddigo del correspondiente administrador de evento. Por ejemplo, si el evento consiste
en que el usuario ha hecho click en el botén de play de un reproductor de peliculas, se ejecutara el codigo

del administrador de evento, que sera el que haga que la pelicula se muestre por pantalla (Palmer, 2008).

2.5.1 Herramientas visuales de desarrollo

Con el paso del tiempo, han ido apareciendo una nueva generacion de herramientas que incluyen codigo
gue automatiza parte de las tareas mas comunes en la deteccién y tratamiento de eventos. Destacan
particularmente los entornos de programacion visual que conjugan una herramienta de disefio grafica para

la GUI y un lenguaje de alto nivel.
D3.js

D3.js es una biblioteca JavaScript para manipular documentos basados en datos. D3 le ayuda a llevar datos
a la vida usando HTML, SVG y CSS. El énfasis de D3 en los estandares web le brinda las capacidades
completas de los navegadores modernos sin atarse a un marco propietario, combinando poderosos

componentes de visualizaciéon y un enfoque basado en datos para la manipulacion DOM.

D3 no es un marco monolitico que busque proporcionar todas las caracteristicas imaginables. En su lugar,
D3 resuelve el quid del problema: la manipulacién eficiente de documentos basados en datos. Esto evita
la representacion propietaria y ofrece una flexibilidad extraordinaria, exponiendo las capacidades
completas de estandares web como HTML, SVG y CSS. Con una sobrecarga minima, D3 es
extremadamente rapido, soportando conjuntos de datos grandes y comportamientos dinamicos para
interaccion y animacion. El estilo funcional de D3 permite la reutilizacién de c6digo a través de una diversa

coleccion de mdodulos oficiales y desarrollados por la comunidad (Bostock, 2011).

Conclusiones del capitulo

En el capitulo que finaliza se obtuvo una idea méas detallada del disefio y funcionamiento del sistema. Se
confeccion6 el modelo de dominio, donde se cre6 el diagrama conceptual del mismo. Se definieron los
requisitos funcionales y no funcionales a tener en cuenta logrando una idea mas precisa de las
funcionalidades del sistema. Se identificaron 24 requisitos funcionales agrupandose en 8 casos de uso del

sistema los cuales se relacionaron mediante un diagrama de casos de uso del sistema. Se determiné el
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patrén arquitectonico, asi como los patrones de disefios utilizados. Se caracterizd el paradigma de

programacion utilizado para el desarrollo del visualizador de arboles.
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CAPITULO 3: IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL FRONTEND

En el capitulo se aborda sobre las actividades que se llevan a cabo durante la fase de implementacion y
pruebas. Se analiza el modelo de Implementacion, asi como una descripcion de como los elementos del
modelo de disefio se implementan en términos de componentes. Ademas, se disefia y aplican las pruebas

para comprobar el correcto funcionamiento del sistema.

3.1 Modelo de implementacion

El Modelo de Implementacién es comprendido por un conjunto de componentes y subsistemas que
constituyen la composicién fisica de la implementacion del sistema. Entre los componentes se puede
encontrar datos, archivos, ejecutables, codigo fuente y los directorios. Fundamentalmente, se describe la
relacion que existe desde los paquetes y clases del modelo de disefio a subsistemas y componentes fisicos
(Pressman, 2010).

3.1.1 Diagrama de componentes
Los diagramas de componentes son usados para estructurar el modelo de implementacién en términos de
subsistemas de implementacion y mostrar las relaciones entre los elementos de implementacion. El uso
mas importante de estos diagramas es mostrar la estructura de alto nivel del modelo de implementacion,
especificando:

» Los subsistemas de implementacion y sus dependencias a la hora de importar cddigo.

» Organizar los subsistemas de implementacion en capas.
También se utilizan para mostrar las dependencias de compilacion de los ficheros de cédigo, relaciones de
derivacion entre ficheros de cddigo fuente y ficheros que son resultados de la compilacién, dependencias
entre elementos de implementacion y los correspondientes elementos de disefios que son implementados
(Jacobson, 2000).
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Django
3
'
'
'
Template View
<<component>> gl <<component>> @
<<component>> =] <<component>> =] visor t-coffee_view
<<file>> <<library>>
Visualizador de arboles D3.js
<<component>> il <<component>> gl
******** > clustal_view mrBayes_view
=< t>> << t>>
componen gl nmpooer g] <<component> <<component>>
<<file>> <<file>> ol ety
Flujo de trabajo Seleccionar argoritmos = -

phymi_view

<<componenc> 5]
muscle_view

<<component>> {l|

<<component>> gl
probCons_view

fig. 12 Diagrama de componentes

Para simplificar el desarrollo del sistema se utilizé la automatizacion del patrén utilizado en el framework
Django: el patron MVP. Donde los elementos del lado del cliente estan alojados en el paquete Template,
en este paquete se alojan 4 componentes, el seleccionar herramientas es el componente encargado de
brindar la configuracion al usuario de cada uno de las herramientas que conforman la plataforma, por su
parte el flujo de trabajo brindara la posibilidad al usuario de escoger el orden en que ejecutara las
herramientas sobre una misma cadena de secuencia. El visualizador de arboles brindara al usuario una
forma facil y sencilla de visualizar los resultados obtenidos, esto lo lograra a través de la forma radial o
rectangular de los arboles, dando la posibilidad de editar ese arbol a su gusto con un variado panel de
opciones dentro del cual se aloja, colapsar nodos, marcar descendientes, tamafio de nodo, escala vertical
y otros tantos. El cuarto componente sera el D3.js que es la libreria JavaScript usada para codificar y

desarrollar toda la amplia gama de opciones que brinda el propio visualizador de arboles.

3.2 Diagrama de despliegue
Un Diagrama de despliegue modela la arquitectura en tiempo de ejecucion de un sistema. Esto muestra la
configuracion de los elementos de hardware (nodos) y muestra cémo los elementos y artefactos del

software se trazan en esos nodos (Pressman, 2010).
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<<Servidor de herramientas>> <<RESTFUL:8000>> <<Servidor Web>>
Cluster Phyluci
<<HTTPS:8080>>
<<cliente>>
Pc Cliente

fig. 13 Diagrama de Despliegue

Pc Cliente: se refiera a las estaciones de trabajo que los investigadores utilizaran para acceder a PhylUCI

y ejecutar sus tareas.

Servidor Web: servidor utilizado para establecer el FrontEnd de la plataforma de analisis filogenético, el
cual lograra ejecutar dichos analisis a través de su comunicacion mediante los servicios RESTFUL con el
cluster de altas prestaciones. Este servidor también serd el encargado del visualizador de arboles
filogenéticos, el cual manejara toda la demanda que este conlleve. Para lograr la comunicacién con las Pc
Clientes se utilizara el protocolo de aplicacion HTTPS, en si este servidor serd la comunicacion entre los

investigadores y el BackEnd.

Servidor de herramientas: servidor de altas prestaciones utilizado para alojar todas las herramientas
necesarias para realizar un completo analisis filogenético. Este servidor es el encargado de alojar el
BackEnd de la plataforma web, mdédulo que recibira las peticiones del FrontEnd y arrojara los resultados

pertinentes.

HTTPS: protocolo seguro de transferencia de hipertexto, HTTPS por sus siglas en inglés (Hypertext
Transfer Protocol Secure), es un protocolo de aplicacion basado en el protocolo HTTP, destinado a la

transferencia segura de Hipertexto (Chen, Wang, Wang, & Zhang, 2010).

RESTFUL: transferencia de estado representacional, REST por sus siglas en inglés, (Representacional
State Transfer) es un estilo de arquitectura de software para sistemas hipermedia, se usa para describir
cualquier interfaz entre sistemas que utilice directamente HTTP para obtener datos o indicar la ejecucién
de operaciones sobre los datos, en cualquier formato (XML, JSON) sin las abstracciones adicionales de
los protocolos basados en patrones de intercambio de mensajes, como por ejemplo SOAP (Pautasso,
2014) .
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3.3 Pruebas de software
Son una actividad en la cual un sistema o componente es ejecutado bajo unas condiciones o requisitos
especificados, los resultados son observados y registrados, y una evaluacion es hecha de algun aspecto

del sistema o componente (Pressman, 2010).

Los Productos de Software, sistemas y/o aplicaciones son creadas, desarrolladas e implementadas por
seres humanos y por ende en cualquiera de sus etapas de creacion se puede presentar una equivocacion,
al generarse esa “Equivocacion” se puede conllevar a un defecto en el software, por ejemplo, mala
digitacion, distraccion al codificar, mala elaboracion de un documento, entre otras. Si no se ha identificado
ese defecto y el software o la aplicacion se ejecuta, hay un alto riesgo de que la aplicacion no haga lo que
deberia hacer o el objeto para lo cual fue creada, es decir se genera un fallo o desperfecto, lo que podria

generar una catastrofe.

Estrategia de Pruebas

La estrategia de prueba describe el enfoque y los objetivos generales de las actividades de prueba. Incluye

los niveles de prueba a ser realizados y el tipo de prueba a ser ejecutadas (Pressman, 2010).

Niveles de Pruebas

La Prueba es aplicada para diferentes tipos de objetivos, en diferentes escenarios o niveles de trabajo.

La estrategia define:
» Técnicas de pruebas y herramientas a ser usadas.
» Qué criterios de éxitos y culminacién de la prueba seran usados.
» Consideraciones especiales afectadas por requisitos de recursos o que tengan implicaciones en
la planificacion.
Se distinguen los siguientes niveles de pruebas a realizar para evaluar en el sistema:
» Prueba de unidad.
» Prueba de sistema.
» Prueba de aceptacion.
» Prueba de integracion.
3.3.1 Prueba de Unidad
Al desarrollar un nuevo software o sistema de informacion, la primera etapa de pruebas a considerar es la
etapa de pruebas unitarias o también llamada pruebas de caja blanca (White Box), estas pruebas también

son llamadas pruebas modulares ya que nos permiten determinar si un sistema esta listo y correctamente
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terminado, estas pruebas no se deben confundir con las pruebas informales que realiza el programador
mientras esta desarrollando el sistema (Pressman, 2010).

Método de Caja Blanca

Se basa en el minucioso examen de los detalles procedimentales. Se comprueban los caminos l6gicos del
software proponiendo casos de prueba que examinen que estan correctas todas las condiciones y/o bucles
para determinar si el estado real coincide con el esperado o afirmado. Esto genera gran cantidad de
caminos posibles por lo que hay que dedicar esfuerzos a la determinacion de las condiciones de prueba
gue se van a verificar (Pressman, 2010).

Mediante la prueba de la caja blanca se puede obtener casos de prueba que:

» Garanticen que se ejerciten por lo menos una vez todos los caminos independientes de cada
ma&dulo, programa o método.

» Ejerciten todas las decisiones légicas en las vertientes verdadera y falsa.

» Ejecuten todos los bucles en sus limites operacionales.

» Ejerciten las estructuras internas de datos para asegurar su validez.

Técnica de camino basico.

Es una prueba estructural que se deriva a partir del conocimiento de la estructura y la implementacion del
software. Tiene como objetivo principal examinar los caminos o ramificaciones posibles de flujo de la
ejecucion de una estructura de programa.

» A partir del disefio o del codigo fuente, se dibuja el grafo de flujo asociado.

» Se calcula la complejidad ciclomatica del grafo.

» Se determina un conjunto basico de caminos independientes.

» Se preparan los casos de prueba que obliguen a la ejecucion de cada camino del conjunto basico.
Para aplicar la técnica del camino basico se debe introducir una sencilla notacién para la representacion
del flujo de control, el cual puede representarse por un Grafo de Flujo. Cada nodo del grafo corresponde a

una o mas sentencias de codigo fuente. Todo segmento de codigo de cualquier programa se puede traducir
a un Grafo de Flujo (Pressman, 2010).
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def clustalw view(reguest):
if request.method == "FOST":
form = ClustalwForm{request.P05T, request.FILES)
if form.is walid():

aligment type = request.POST.get['aligment type'

service.clustalw(form, aligment type, request.FILES, request.user)

return HttpResponseRedirect ('/user process/%s/' % request.user.username)
else:
retorn render (request, 'form/Alignements/clustalw.html', {'form': form})
else:
form = ClustalwForm(}
print 'Hultipart ', form.is _mmltipart()
retorn render(request, 'form/Alignements/clustalw.html', {'form': form})

fig. 14 Fragmento de cAdigo a analizar

Clustalw_view(request)

procesos internos del if

procesos internos del if

fig. 15 Representacion del grafo de flujo

A partir de un grafo de control G= (N, V), donde N es un conjunto de nodos y V un conjunto de arcos entre
los nodos, se calcula la complejidad cicloméatica de varias maneras que resultan equivalentes. Una es mas
coémoda para el trabajo manual y las otras para el proceso automatico (Pressman, 2010). A continuacion,
se definen las tres formas:

Definicion 1: Sean a: nimero de arcos y n: numero de nodos; entonces la complejidad ciclomatica o
numero ciclomatico se define como: v(G)=a—n + 2

Esta es la forma clasica de calcular la complejidad ciclomética, adecuada en programas que lo hacen en
forma automética.

V(G=a-n+2
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V(G)= 9 aristas — 8 nodos + 2

V(G)=3

Definicidén 2: Sea nps el numero de nodos con predicado simple (es decir, nodos de los que parten dos
caminos); entonces la complejidad ciclomética o nimero cicloméatico se define como:

v(G)=1 + nps

Esta forma es muy util, ya que permite omitir la construccion del grafo, centrandose Unicamente en los
predicados simples del programa. Note que se dice “predicados simples”, es decir, supone que ya se
expandieron los predicados multiples.

V(G)=1+ nps

VG)=1+2

V(G)=3

Definicion 3: Sea rr el nimero de regiones rodeadas completamente por arcos del grafo; entonces la
complejidad ciclomatica o nimero ciclomatico se define como: v(G)=rr + 1.

Esta definicion es de utilidad cuando se calcula manualmente la complejidad cicloméatica, ya que se
identifican las areas cerradas en forma visual. En calculo automatizado no es muy conveniente.
V(G)=1+rr

V(G)=1+2

V(G)=3

Derivacion de casos de Prueba

Luego de tener elaborados los Grafos de Flujos y los caminos a recorrer, se preparan los casos de prueba
que forzaran la ejecucién de cada uno de esos caminos. Se escogen los datos de forma que las condiciones

de los nodos predicados estén adecuadamente establecidas, con el fin de comprobar cada camino.

Caso de uso: Seleccionar Herramienta

Caso de prueba: Crear Clustalw

Camino: 1-2-3-4-5-8

Entrada: Para un valor valido del método POST y un valor valido de los campos del formulario se captura
el tipo de alineamiento, y se crea el XML de configuracion con los valores obtenidos del formulario.
Resultado: Se crea la tarea asociada a la herramienta Clustalw redireccionando a la vista de procesos.
Camino: 1-2-3-4-6-8

Entrada: Para un valor valido del método POST y un valor incorrecto en alguno de los campos del
formulario.

Resultado: Se re direcciona a la vista de la herramienta Clustalw mostrando los errores en el formulario.
Camino: 1-2-7-8
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Entrada: Para un valor incorrecto del método POST.

Resultado: Se crea un formulario con las opciones por defecto de la herramienta Clustalw y se re
direcciona a la vista de la herramienta, enviando el formulario recién creado.

Luego de tener elaborados los Grafos de Flujos y los caminos a recorrer, se preparan los casos de prueba
que forzaran la ejecucién de cada uno de esos caminos. Se escogen los datos de forma que las condiciones
de los nodos predicados estén adecuadamente establecidas, con el fin de comprobar cada camino.

Luego de confeccionados los casos de prueba se ejecutaron cada uno de estos y se compararon los
resultados con los esperados. Una vez terminados todos los casos de prueba, se garantizé de que todas

las sentencias del programa fueron ejecutadas por lo menos una vez.

3.3.2 Prueba de Sistema

Cualquier pieza de software completo, desarrollado o adquirido, puede verse como un sistema que debe
probarse, ya sea para decidir acerca de su aceptacion, para analizar defectos globales o para estudiar
aspectos especificos de su comportamiento, tales como seguridad o rendimiento. A éste tipo de pruebas
donde se estudia el producto completo se les llama Pruebas de Sistema (Jacobson, 2000).

Prueba de Caja Negra

Caja Negra este método se centra en los requisitos funcionales del software. O sea, la prueba de caja
negra permite al ingeniero del software obtener conjuntos de condiciones de entrada que ejerciten
completamente todos los requisitos funcionales de un programa (Pressman, 2010).

Casos de prueba

Los casos de pruebas se realizan con el objetivo de determinar que una funcionalidad ha sido implementada
satisfaciendo las necesidades del cliente.

En la siguiente tabla se detallan las variables que se encuentran asociadas al caso de uso Registrar usuario.

Tabla 3. Variables para el caso de prueba

Nombre del Clasificacion Valor Descripcion

Campo Nulo

1 Usuario Campo de texto No Cadena de texto con longitud mayor que
5 que inicia con letras, se pueden entrar
hasta 10 letras ya sea mayulscula o
minUscula y puede terminar en nimero, la

longitud maxima es de 15.

2 Nombre Campo de texto No Campo alfanumérico que permite una

cadena de texto que contiene al iniciar las
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letras mayusculas, van separados por
espacio y tiene como longitud maxima

100 caracteres.

Apellidos Campo de texto

No

Campo alfanumérico que permite una
cadena de texto que contiene al iniciar las
letras mayusculas, van separados por
espacio y tiene como longitud maxima

100 caracteres.

Correo Campo de texto

No

Campo alfanumérico que permite una
cadena de texto cumpliendo
el estandar de correo:

usuario@dominio.dominio.

Contrasefia Campo de texto

No

Campo alfanumeérico con una
combinaciéon de mayuscula, mindsculas,
ndmeros y caracteres especiales.
Longitud minima de 6 y maxima hasta
100.

Confirmar Campo de texto
Contrasefia

No

Campo alfanumérico con una
combinaciéon de mayuscula, mindsculas,
nameros y caracteres especiales.
Longitud minima de 8 y maxima hasta
100 caracteres. Debe coincidir con la

contrasefa indicada.

Esta descripcién posibilito que se realizara un matriz de datos, donde se evalud y probo la validez de los

datos introducidos en el sistema. Utilizando juegos de datos validos e invalidos se realiz6 la técnica de

particion equivalente.

Particion equivalente

La particion equivalente es una técnica de prueba de caja negra que divide el dominio de entrada de un

programa en clases de datos a partir de las cuales pueden derivarse casos de prueba. El disefio de casos

de prueba para particion equivalente se basa en una evaluacion de las clases de equivalencia para una

condicion de entrada (Pressman, 2010).
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Tabla 4. Caso de prueba Registrar usuario

Escenario Variables Descripcién Respuesta del Flujo Central
112 |3 Sistema
EC1.1 V |V |V En este Se registra 1- Se llenan los
Registrar escenario se correctamente campos correcta-
Usuario realiza el registro | el nuevo usuario mente
de un nuevo y Se muestra una 2- Se presiona el
usuario al mensaje de botdn registrar.
sistema bienvenida.
correctamente.
EC1.2 I vV |V En este El sistema valida 1- Se llenan los
Registrar escenario se que los datos campos
usuarios con realiza el registro | sean correctos incorrectamente.
campos de un nuevo y muestra un 2- Se presiona el
incorrectos. usuario al mensaje de error botdn registrar.
sistema indicando cuales 3- Se reinician los
con datos campos son campos.
incorrectos. incorrectos.
EC1.3 vV |V En este El sistema valida 1- Se llenan los
Registrar escenario se que los datos campos
usuarios con realiza el registro | sean correctos incorrectamente
campos de un nuevo y muestra un 2- Se presiona el
vacios. usuario al mensaje de error botdn registrar
sistema con indicando el 3- Se reinician los
datos vacios. campo vacio. campos

Tras aplicar las pruebas funcionales mediante el método de Caja Negra, utilizando la técnica de particion

equivalente se comprobd el correcto funcionamiento del sistema. Durante las tres iteraciones realizadas,

se detectaron un total de catorce no conformidades, quedando todas resueltas como se evidencia en la fig.

17 y la tabla 5.
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No conformidades detectadas y corregidas

1ra lteracicn Zda Iteracian

m Mo conformidades

{ 0
A

3ra hteracion

Resueltas

fig. 16 No Conformidades (NC) Detectadas y NC Corregidas en la técnica de particién equivalente.

Tabla 5. Descripcion de las Iteraciones realizadas durante las pruebas.

No. Iteracion Cant.NC Tipo Error Impacto
1 9 3 Ortografia Bajo
1 Interfaz Medio
5 Validacion Alto
2 6 3 Validacion Alto
1 Interfaz Medio
2 Ortografia Bajo
3 0 - -

3.3.3 Pruebas de Aceptacion

Las pruebas de aceptacion son aquellas que son disefladas por el propio equipo de desarrollo en base a

los requisitos funcionales especificados, y ejecutadas por el propio usuario de manera que este dé validez

y conformidad al producto que se les esta entregado en base a lo que se acordé inicialmente. De forma

general las pruebas de aceptacion pueden afrontarse mediante dos tipos de procedimiento para realizarlas:

pruebas alfa y pruebas beta (Pressman, 2010).

Se decide aplicar las pruebas alfa ya que en ellas se le entrega a un usuario final todo el producto terminado,

junto a su documentacion correspondiente para que éste, en presencia del desarrollador y en entornos

previamente preparados para el proceso de dichas pruebas, vaya informando de las inconsistencias y

errores que detecte. El usuario final sera el IPK el cual en conjunto con el lider del proyecto y los

desarrolladores efectuaran las pruebas de aceptacion, esta prueba se evidencia en los anexos.
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3.3.4 Pruebas de Integracion

La prueba de integracién es una técnica sistematica para construir la estructura del programa mientras que,
al mismo tiempo, se llevan a cabo pruebas para detectar errores asociados con la interaccion. En este se
verifica que modulos individuales son combinados y probados como un grupo. En una interfaz es posible

perder datos, un médulo podria tener un efecto adverso e inadvertido sobre otro (Pressman, 2010).

Se decide aplicar como tipo de prueba las pruebas de integracion ascendente, como su nombre lo indica,
empieza la construccién y la prueba con modulos atémicos (es decir, componentes de los niveles mas
bajos de la estructura del programa). Debido a que los componentes se integran de abajo hacia arriba,
siempre esta disponible el procesamiento requerido para los componentes subordinados a un determinado

nivel y se elimina la necesidad de resguardarlos.
Pasos para realizar la integracion:

» Instalar el FrontEnd en un servidor web dedicado.

» Configurar en el settings.py la variable MEDIA_ROOT la cual tendra la direccion donde se alojaran
los archivos subidos por los investigares.

» Configurar las variables en settings.py destinadas a la comunicacion con el BackEnd: IP_SERVER,
PORT_SERVER, SERVICE_REGISTER, SERVICE_LOGIN, ROOT_ACCOUNT y
SERCVICE_ACCOUNT_BY_NAME.

» Se debe crear un sistema de comunicacién segura mediante ssh entre el BackEnd y el FrontEnd
basado en llave publica y llave privada.

» Una vez realizado estos pasos el FrontEnd logra la integracion al BackEnd.

Conclusiones del capitulo

En el desarrollo de este capitulo se realizé el modelo de implementacion del sistema con el propésito de
demostrar los componentes del sistema y sus relaciones, a través del diagrama de componentes. Se
explicd a nivel de componentes en qué consistia cada uno de estos. También se realizé el diagrama de
despliegue donde se detall6 en qué consistia cada uno de sus nodos y conexiones. Para evaluar la calidad
del sistema se validé la completitud de los requisitos con las pruebas funcionales al software, logrando un
producto de calidad y listo para su explotacion. Ademas, se comprobd que el FrontEnd para la plataforma

de super célculo aplicada a estudios filogenéticos satisface las necesidades de los investigadores.
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CONCLUSIONES

Una vez concluida la presente investigacion se puede afirmar que se desarroll6 satisfactoriamente el

sistema PhylUCI. Durante su realizacion se arribaron a las siguientes conclusiones:

» Se analizaron las metodologias, herramientas y tecnologias mas utilizadas a nivel internacional, con
el objetivo de seleccionar las mas adecuadas para el desarrollo del trabajo.

» En este trabajo se disefid e implementd el FrontEnd para la plataforma PhylUCI, la misma cuenta
con interfaces web para la edicidn de las configuraciones de las herramientas de calculo filogenético
alojadas en la plataforma, asi como para la creacion de flujos de trabajos y visualizacion del estado
de las tareas en la plataforma. Se implementé un visualizador y editor de arboles, ademas de un
sistema de autenticacion mediante Tokens.

» Se realizaron las pruebas de Caja Blanca y Caja Negra identificando 24 no conformidades en 3

iteracién, quedando todas resueltas en la Ultima iteracién.
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RECOMENDACIONES

» Crear una vista para la Plataforma de Célculo Distribuido T-arenal, que sea capaz de integrar a los
flujos existentes la capacidad de ejecutar tareas sobre T-arenal.

Crear una vista que permita realizar andlisis filogenético usando la herramienta Beast.

Permitir visualizar arboles en forma polar.

Visualizar arboles en formato Fasta y Nexus.

YV V V VY

Internacionalizar el FrontEnd, al idioma inglés.
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ANEXOS

Acta de aceptacion.




