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RESUMEN

En el Centro Nacional de Genética Médica, los estudios sobre analisis estadisticos de Genética
Poblacional se realizan utilizando diferentes software estadisticos, los cuales no cubren muchas de las
funcionalidades demandadas por los especialistas y en muchos casos son herramientas propietarias. Al
mismo tiempo, estas herramientas no son pertinentes para la realizacion de estos estudios y no arrojan un
resultado completo sobre los mismos, teniendo los especialistas que recurrir a calculos manuales de
férmulas mateméaticas complejas para completar la investigacion iniciada. En el afio 2009 el Centro
Nacional de Genética Médica conjuntamente con la Universidad de las Ciencias Informaticas desarrollaron
la aplicacion alasEPIGEN que realiza dos estudios; el estudio de Epidemiologia Genética y el estudio de
Epidemiologia Tradicional. Ademas de estos dos estudios, los genetistas realizan el estudio de Genética
Poblacional, el cual es de gran importancia para sus investigaciones, por o que es necesario incluir este
estudio en la aplicacién informatica alasEPIGEN para obtener una herramienta més potente que realice y
centralice los andlisis estadisticos. Para los genetistas es necesario salvar y cargar los resultados de los
estudios que realizan para utilizarlos en futuras investigaciones, pero que estos no sean accedidos por
otras personas, manteniendo la integridad y confidencialidad de los datos.

Esta nueva version de la aplicacion informatica alasEPIGEN permitira la realizacion de estudios de
Genética Poblacional, realizando diferentes calculos estadisticos. Se podra salvar y cargar el resultado de
un estudio realizado ademas de poder imprimir el resultado del mismo.
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Andlisis estadisticos, Centro Nacional de Genética Médica, Epidemiologia Genética, Genética Poblacional,
estudios epidemioldgicos.
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INTRODUCCION

La Epidemiologia Genética es una disciplina relativamente nueva, que se ha desarrollado en los ultimos
afios. Estudia la interaccion entre los factores genéticos y ambientales que dan origen a las enfermedades
del ser humano valiéndose de marcadores genéticos desarrollados a través de la biologia molecular. Sin
embargo, pasaron casi 100 afios antes que los epidemiologos interesados en la genética y los genetistas
interesados en la epidemiologia pudieran desarrollar los primeros métodos analiticos para identificar los
factores ambientales y genéticos involucrados en los procesos patoldgicos.

Las estrategias de investigacion en la Epidemiologia Genética pueden ser de dos tipos: descriptivas y
analiticas. Las descriptivas, tanto en el nivel poblacional como en el familiar, se basan en el estudio del
tiempo, el lugar y la persona. Las analiticas por el contrario, tienen como objetivo identificar la funcion de
factores genéticos en la historia natural de las enfermedades, tanto en poblaciones como en familias.

Con los avances tecnoldgicos y el conocimiento bioldgico que subyace en la accion de los genes, se
puede decir que la Epidemiologia Genética es una disciplina que combina el método epidemioldgico con el
genético para estudiar la variacion genética en poblaciones humanas y su relacién con los cambios
fenotipicos normales y patologicos. [1]

Tradicionalmente, los epidemiologos se han ocupado de la relacion entre la aparicion de enfermedades
y el ambiente; a su vez los investigadores en el campo de la genética se han ocupado de evaluar los
efectos de la estructura de la poblacion y de las fuerzas de la seleccion sobre la frecuencia de los rasgos
genéticos. Los estudios en este campo en el mundo han aumentado en estos Ultimos afios, ya que se ha
podido disponer de numerosa informacion genética gracias al material biologico perteneciente a estudios
de Epidemiologia Tradicional que estudia la relacion entre el ambiente y la incidencia de determinada
enfermedad, reconociendo la importancia del huésped y su constitucion genética. [1]

Un estudio importante dentro de la Epidemiologia Genética es el de Genética Poblacional, que se
ocupa de predecir las consecuencias que entrafian la estructura de la poblacién y los fendbmenos de
seleccion y mutacion para los fenotipos constitucionales y las enfermedades. Finalmente, la Epidemiologia
Genética estudia la manera en que los factores de riesgo presentes en el medio ambiente interactdan con
la constitucion genética de una poblacion determinada. [1]

En Cuba la principal fortaleza de la genética es la genética comunitaria, no solo por la poblacién que
posee y por la accesibilidad de ésta a los servicios médicos, sino por la organizacién de un sistema
nacional de salud que va desde el nivel primario hasta el terciario. Dado el drastico descenso en el coste
de “genotipado”, los estudios de Epidemiologia Genética suelen disponer de una gran cantidad de
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informacion y para realizar el analisis estadistico de estos es preciso utilizar un software que integre la
mayor cantidad de funcionalidades y que permita realizar dichos analisis de forma rapida y factible. [2]

En el Centro Nacional de Genética Médica, los estudios sobre analisis estadisticos de Genética
Poblacional se realizan utilizando diferentes software estadisticos, los cuales no cubren muchas de las
funcionalidades demandadas por los especialistas y en muchos casos son herramientas propietarias,
requiriendo el pago de licencias en cada una de las instituciones donde se vayan a utilizar, lo que
constituye un gasto considerable para el pais. Al mismo tiempo, estas herramientas no son pertinentes
para la realizacion de estos estudios y no arrojan un resultado completo sobre los mismos, teniendo los
especialistas que recurrir a célculos manuales de formulas mateméticas complejas para completar la
investigacion iniciada.

En el afio 2009 el Centro Nacional de Genética Médica conjuntamente con la Universidad de las
Ciencias Informéticas desarrollaron la aplicacion alasEPIGEN que realiza los estudios de Epidemiologia
Genética y Epidemiologia Tradicional. Ademés de estos, los genetistas realizan el estudio de Genética
Poblacional, el cual es de gran importancia para sus investigaciones, por lo que es necesario incluir el
mismo en la aplicacion informética alasEPIGEN para obtener una herramienta mas potente que realice y
centralice los andlisis estadisticos. Para los genetistas es necesario salvar y cargar los estudios que
realizan para utilizarlos en futuras investigaciones, pero que estos no sean accedidos por otras personas,
manteniendo la integridad y confidencialidad de los datos.

Por todo lo antes expuesto se plantea como problema cientifico: ¢Como contribuir a la realizacién de
analisis estadisticos sobre estudios de Genética Poblacional en Cuba?

Este problema se enmarca en el objeto de estudio: Proceso de gestion de informacién de estudios de
Epidemiologia Genética.

El campo de accion abarcado es: Proceso de gestion de informacion de anélisis estadisticos en
estudios de Genética Poblacional en Cuba.

El objetivo general de la investigacion: Desarrollar en la aplicacion informatica alaseEPIGEN el
estudio de Genética Poblacional.

Los objetivos especificos de lainvestigacion:

» ldentificar las nuevas funcionalidades de la aplicacién informatica.

» Disefiar las nuevas funcionalidades de la aplicacion informatica.

» Implementar las nuevas funcionalidades de la aplicacion informatica.
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Las tareas de lainvestigacion:

» Andlisis de software existentes que posibilitan realizar andlisis estadisticos en el campo de la
Epidemiologia Genética.

Estudio de la aplicacion informatica alasEPIGEN v1.0.

Identificacion de los nuevos requerimientos de la aplicacion informatica.

Disefio de las nuevas funcionalidades de la aplicacion informatica.

Implementacion de las nuevas funcionalidades de la aplicaciéon informatica.

YV V. V V V

Implementacion de la seguridad de la aplicacién informética.

Estructura del documento

Capitulo 1. Fundamentacion teérica: En este capitulo se realiza una breve descripcion del proceso
de gestion de la informacion de la salud en Cuba. Se explican brevemente algunos software que ayudan a
realizar célculos estadisticos vinculados a estudios de Genética Poblacional. Ademas, se describen las
tecnologias, las herramientas, los roles a desempefiar, los artefactos generados, asi como los patrones de
disefio y el patrén arquitectonico a utilizar.

Capitulo 2. Caracteristicas del sistema: En este capitulo se caracteriza el negocio, identificandose
los actores y casos de uso del mismo. Se describen los procesos que son objeto de automatizacion. Se
definen los requisitos funcionales y no funcionales que tendré la aplicacion. Se identifican los actores y
casos de uso del sistema a desarrollar, y se brinda una breve descripcién de estos casos de uso. Todo lo
anteriormente expuesto es en respuesta al problema presentado por los genetistas a la hora de realizar
estudios de Genética Poblacional.

Capitulo 3. Disefio del sistema: En este capitulo se describe el disefio del sistema, evidenciandose el
uso de patrones de disefio aplicados para el desarrollo del mismo. Se modelan las clases del disefio y los
diagramas de interaccion en correspondencia con la realizacion de los casos de uso descritos en el
capitulo anterior. Se definira el diagrama de despliegue de la aplicacion.

Capitulo 4. Implementacion y prueba del sistema: En este capitulo se representan los diagramas de
componentes y el diagrama de despliegue del sistema. Ademés se brinda una descripcion de los
principales métodos implementados, se muestran imagenes de la interfaz de la aplicacién. Se hace
referencia a la validacion de la aplicacion y se incluye el modelo de prueba con la descripcion de los casos

de prueba basados en casos de uso.
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CAPITULO 1: FUNDAMENTACION TEORICA

En este capitulo se realiza una breve descripcion del proceso de gestion de la informacion de la salud
en Cuba. Se explican brevemente algunos software que ayudan a realizar célculos estadisticos vinculados
a estudios de Genética Poblacional. Ademas, se describen las tecnologias, las herramientas, los roles a
desempefiar, los artefactos generados, asi como los patrones de disefio y el patron arquitectdnico a
utilizar.

1.1. Proceso de gestion de informacion de la salud en Cuba

La informatizacion del proceso de gestion de informacion del Sistema Nacional de Salud (SNS) esta
sostenida en estrategias y politicas trazadas por la direccion del pais y el Ministerio de Salud Publica,
siendo ésta una tarea de vital importancia para nuestro pais. Con el propésito de avanzar en esta
direccion, se ha hecho imprescindible el equilibrio entre el conocimiento cientifico y las tecnologias de la
informatica y las comunicaciones (TICs). Por lo que se hace necesaria la realizacion de nuevas
aplicaciones informaticas dirigidas a elevar la calidad en la gestién de la informacién en el campo de la

salud, conociendo los recursos cientificos y tecnoldgicos con los que se cuenta.

1.1.1. Estudio de Genética Poblacional

La Genética Poblacional se ha convertido en un arma poderosa de la Epidemiologia Genética por las
importantes aplicaciones que tiene para la Genética. La Genética Poblacional describe la variacién
genética, que no es mas que la distribucion de los genes en las poblaciones; permite modelar los genes y
los fenotipos de las mismas, lo que ha permitido estudiar la evolucién genética. También permite estudiar
la introduccién de una nueva variacion, patrones de reproduccioén diferencial de genotipos, prediccion de
efectos sobre composicién genética permitiendo estudiar los mecanismos que garantizan la variabilidad
genética como son la emigracion, los efectos climatolégicos, entre otros.

Se pueden realizar estudios de asociacion alélica, para demostrar el equilibrio génico de alelos de
interés en los controles de las poblaciones. Posibilita el asesoramiento genético de entidades genéticas a
partir del conocimiento de la frecuencia de genes de interés clinico. Permite emitir y estimar riesgos
teniendo en cuenta la incidencia de una enfermedad en una poblacion. Todas estas aplicaciones permiten
un mayor control de las enfermedades en las poblaciones y de esta forma poder tomar medidas en
beneficio de las personas que conviven en estas.
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1.2. Software que permiten realizar calculos estadisticos

Como parte de la investigacion se analizaron varios software que se utilizan para realizar andlisis
estadisticos en busca de posibles soluciones que pudieran ayudar en la solucion del problema planteado.
A continuacion se relacionan un grupo de caracteristicas de cada uno de estos software.

IBM SPSS Statistics (anteriormente SPSS Statistics): es un programa informéatico de analisis
estadistico muy usado en las ciencias sociales y las empresas de investigacion de mercado. Esta
estructurado por un modulo base y otros modulos adicionales que proveen nuevas funcionalidades al
software. Permite integrar otros productos de la familia de SPSS para enriquecer sus funcionalidades. Es
un software multiplataforma, disponible en su versién 18 para las plataformas Windows, Mac y Linux. De
manera general permite el acceso y la gestion de datos desde Excel, base de datos (Oracle, SQL Server,
IBM AIX), permite exportar datos a XML, HTML o en formato PDF. Posibilita definir propiedades de
variables, realizar estadistica descriptiva, inferencia estadistica, prueba de hipo6tesis entre otras. [3]

Este software presenta muchas funcionalidades desde el punto de vista estadistico pero presenta las
siguientes privaciones:

» Es un software propietario de la empresa SPSS, de IBM, de licencia altamente costosa, por lo que

su utilizacion significaria un gasto sustancial para la economia del pais.

» Tiene soporte técnico solo para clientes registrados con licencia para la versién mas actual del
software y la que no sea la versién mas actual, mientras dicha version no tenga mas de un afio, lo
gue provoca un costo adicional en la actualizacion y mantenimiento del software.

» Desde el punto de vista de la Genética Poblacional, no contiene todas las funcionalidades o

requisitos necesarios para realizar un estudio particular de este tipo.

STATISTICA: es un paquete completo de andlisis estadistico usado en mineria de datos,
investigaciones y en el ambito empresarial. Tiene una amplia seleccion de procedimientos estadisticos y
graficos, ademas de mddulos especializados; los cuales estan disponibles como parte de un paquete en
conjunto. El programa calcula préacticamente todos los datos estadisticos descriptivos incluyendo
medianas, medias, modas y limites de confianza para la media. Dispone de un conjunto de pruebas para
el ajuste de distribuciones normales a los datos, aunque también es posible trabajar con otras
distribuciones. Permite calcular todas las medidas normales de asociacion, incluyendo coeficientes de
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incertidumbre, de Pearson, de Spearman, de Kendall, entre otros. El entorno del sistema es totalmente
personalizable, pudiéndose modificar segin las necesidades del usuario. Permite la gestion de datos
desde bases de datos SQL. [4]
Este software presenta muchas funcionalidades desde el punto de vista grafico y estadistico pero
presenta las siguientes privaciones:
» Es un software propietario de la empresa StatSoft, de licencia altamente costosa, por lo que su
utilizacion significaria un gasto sustancial para la economia del pais.

» Tiene soporte técnico solo para usuarios de la ultima version del programa.

Arlequin: es un software de andlisis estadistico que proporciona al usuario medio en la genética de
poblaciones un conjunto de métodos bésicos y pruebas estadisticas, con el fin de extraerle informacién
sobre las caracteristicas genéticas y demogréficas de una coleccién de muestras de poblacion. Algunos
de los métodos que desarrolla son indices estandar para la diversidad genética, diversidad molecular y
prueba de equilibrio de Hardy-Weinberg. Es capaz de manejar los datos genéticos de formas diferentes, y
tratar de llevar a cabo el mismo tipo de andlisis independientemente del formato de los datos. Puede
manejar varios tipos de datos moleculares, convencionales y también maneja datos presentados en forma
de frecuencia genotipica o haplotipica, asi como la posibilidad de tratamiento codominante o datos
recesivos. Los tipos de datos basicos son: las secuencias de ADN y datos de frecuencia de alelos. Es un
software multiplataforma, disponible en su versién 3.1 para las plataformas Windows, Mac y Linux. Esta
disponible de forma gratuita. [5]

Este software presenta muchas funcionalidades estadisticas para estudios de Genética Poblacional
pero presenta las siguientes privaciones:

> No presenta ningun tipo de soporte para sus usuarios.

» Lainterfaz gréafica no es gentil con el usuario.

> Desde el punto de vista de la Genética Poblacional, a pesar de que contiene muchas de las

funcionalidades o requisitos necesarios para realizar un estudio particular de esta ciencia no incluye

todos los necesarios.

Epidat: es un software de libre distribucion para el analisis epidemioldgico y estadistico de datos

tabulados. Aunque no permite la gestion de bases de datos, integra procedimientos que no se encuentran
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habitualmente en los paquetes estadisticos para epidemiologia, por lo que constituye un buen
complemento a estas aplicaciones. Pemmite el estudio de pruebas diagnosticas tanto de pruebas simples
como de pruebas multiples en serie o en paralelo con la opcion de trabajar con los datos tabulados o con
los valores predictivos, realizacion de pruebas de hipoétesis, calculo de probabilidades, métodos de
seleccién centrdndose en el muestreo aleatorio simple, sistemético y estratificado con afijacion
proporcional. Permite importar datos desde archivos en formato dBase, Excel o Access. Estd compuesto
en su version 3.1 por 12 mdédulos adaptados a su propia entrada de datos. Opera en la plataforma
Windows Y el disefio de su entorno general se adapta a los estandares de Windows con barras de menus
para facilitar el trabajo de los usuarios. Epidat 4.0 se estd programando en java lo que le permitird
funcionar en las plataformas Windows, Linux 'y Mac. [6]

Se evidencié que el desarrollo de software estadisticos a nivel mundial se ha incrementado estos
tltimos afos debido a la necesidad de resolver problemas de muchisimas indoles. La mayoria de estos
sistemas informaticos tienen limitantes que impiden su utilizacién para el desarrollo de estudios de
Genética Poblacional. Teniendo en cuenta la necesidad de utilizar un software pertinente para este tipo de
estudio en el Sistema Nacional de Salud se ha decidido desarrollar la segunda version del software de
andlisis estadistico alaseEPIGEN que incluya el estudio de Genética Poblacional, para que ésta sea

distribuida por todos los Centros Municipales de Genética Médica.

1.2.1. Estudio de factibilidad econdmica

Por concepto de sustitucion de importaciones, el pais con la introduccién del software alasEPIGEN en
cada uno de los 184 Centros Municipales de Genética Médica, se ahorra USD 312 616.00 por la no
adquisicion de la licencia del software SPSS v18.0 la cual cuesta USD 1 699.00. A la par del SPSS
también se utiliza el Minitab v15.0 cuya licencia cuesta USD 1 195.00 por lo que al adquirir una para cada
centro municipal se invertiria USD 219 880.00. También se utiliza el Statistica cuyo médulo base tiene un
costo por cada licencia de USD 995.00, por lo que al adquirir una para cada centro municipal se invertiria
USD 183 080.00, para un total entre los tres software de USD 715 576.00.
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1.3. Metodologias de desarrollo de software

El desarrollo de software es riesgoso y muy dificil de controlar, pero si no se aplica una metodologia
gue guie el desarrollo del mismo lo que se obtendra al final es insatisfaccion por parte de los clientes y por
ende del equipo de desarrollo. Una metodologia de desarrollo de software es un proceso en el que se
define “quién” esta haciendo “qué”, “cémo” y “cuando”. [7]

No existe un concepto Unico para definir las metodologias de desarrollo del software. Especialistas en
este tema opinan que las metodologias de desarrollo del software son como un marco de trabajo usado
para estructurar, planificar y controlar el proceso de desarrollo en sistemas de informacion. Otro concepto
importante segun Jacobson es que “Las metodologias de desarrollo de software son un conjunto de
procedimientos, técnicas y ayudas a la documentacion para el desarrollo de productos de software. Una
metodologia puede seguir uno o varios modelos de ciclo de vida, es decir, el ciclo de vida indica que es lo

gue hay que obtener a lo largo del desarrollo del proyecto pero no como hacerlo”. [7]

1.3.1. Proceso Unificado de Rational

El Proceso Unificado de Rational mas conocido como RUP es un proceso de desarrollo de software. Un
proceso de desarrollo de software es un conjunto de actividades necesarias para transformar los
requisitos del usuario en un producto (software). Ver figura 1.

Proceso de
:\ desarrollo del D
software
REQUISITOS DELUSUARIO |

Figura 1 Proceso de desarrollo del software.

RUP es mas que un simple proceso; es un marco de trabajo genérico que puede especializarse para
una gran variedad de sistemas de software, para diferentes areas de aplicacion, diferentes tipos de

organizaciones, diferentes niveles de aptitud y diferentes tamafios de proyecto. [7]

RUP presenta tres caracteristicas importantes las cuales se mencionan a continuacion:

» Dirigido por casos de uso: Los sistemas de software surgen para dar servicios a sus usuarios,

estan compuestos por casos de uso. Los casos de uso son una técnica para capturar requisitos de

importancia para el usuario. Los casos de uso guian el disefio, laimplementacion y las pruebas, es
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decir todo el proceso de desarrollo del software. Los casos de uso guian la arquitectura del sistema
y la arquitectura del sistema influye en la seleccién de los casos de uso. [7]

» Centrado en la arquitectura: La arquitectura de software es lo mas parecido a la arquitectura de

edificaciones porque las dos dan un resultado final. La arquitectura de software involucra los
aspectos estaticos y dinamicos mas significativos del sistema, esta relacionada con la toma de
decisiones que indican como tiene que ser construido el sistema y ayuda a determinar en qué
orden. Ademas la definicion de la arquitectura debe tomar en consideracion elementos de calidad
del sistema, rendimiento, reutilizacion y capacidad de evolucion por lo que debe ser flexible
durante todo el proceso de desarrollo. [7]

» lterativo: El desarrollo de un producto de software supone un gran esfuerzo que puede durar varios
meses 0 hasta afios. Por lo antes expuesto se recomienda dividir el trabajo en partes mas
pequefias 0 miniproyectos. Cada miniproyecto es una iteracion que va en incremento. Las
iteraciones hacen referencia a pasos en el flujo de trabajo, y los incrementos al crecimiento del
producto. Para que sea esto efectivo las iteraciones deben estar controladas, esto quiere decir,

gue deben ser seleccionadas y ejecutarse de forma planificada. [7]

RUP presenta cuatro fases y nueve flujos de trabajo de los cuales seis son de ingenieria y tres de
apoyo. [7]
Las fases son:

» Inicio: En esta fase se describe el negocio y se delimita el proyecto describiendo sus alcances con
la identificacion de los casos de uso del sistema.

» Elaboracion: Se define la arquitectura del sistema y se obtiene una aplicacion ejecutable que
responde a los casos de uso que la comprometen. A pesar de que se desarrolla a profundidad una
parte del sistema, las decisiones sobre la arquitectura se hacen sobre la base de la comprension
del sistema completo y los requerimientos (funcionales y no funcionales) identificados de acuerdo
al alcance definido.

» Construccién: Se obtiene un producto listo para su utilizacién que esta documentado y tiene un
manual de usuario. Se obtiene 1 o varios “release” del producto que han pasado las pruebas. Se

ponen estos “release” a consideracion de un subconjunto de usuarios.
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Los

Transicién: El “release” ya esta listo para su instalaciéon en las condiciones reales. Puede implicar

reparacion de errores.

flujos de trabajo son:

Modelado del negocio: Describe los procesos de negocio, identificando quiénes participan y las

actividades que requieren automatizacion.

Requerimientos: Define qué es lo que el sistema debe hacer, para lo cual se identifican las

funcionalidades requeridas y las restricciones que se imponen.
Andlisis y disefio: Describe como el sistema sera realizado a partir de la funcionalidad prevista y las

restricciones impuestas (requerimientos), por lo que indica con precision lo que se debe programar.

Implementacion: Define como se organizan las clases y objetos en componentes, cuales nodos se

utilizaran, la ubicacion en ellos de los componentes y la estructura de capas de la aplicacion.
Prueba (Testeo): Busca los defectos a lo largo del ciclo de vida.

Instalacién: Produce el “release” del producto y realiza actividades (empaque, instalacion,
asistencia a usuarios, etc.) para entregar el software a los usuarios finales.

Administracion del proyecto: Involucra actividades con las que se busca producir un producto que

satisfaga las necesidades de los clientes.

Administracion de configuracién y cambios: Describe como controlar los elementos producidos por

todos los integrantes del equipo de proyecto en cuanto a: utilizacion/actualizacién concurrente de
elementos, control de versiones, etc.

Ambiente: Contiene actividades que describen los procesos y herramientas que soportaran el
equipo de trabajo del proyecto; asi como el procedimiento para implementar el proceso en una

organizacion.

10
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En la siguiente figura se muestra a RUP en sus dos dimensiones.

Disciplinas Fase inicial Elaboracién Construccion | Transicion
L | | ‘ [
= 3Mode/ada’eimpresarial “ S |
O Requisitos 7 —1\\; I [
1 ~ T— = N )
O Analisis y disefio | e P ~ =l |
\ = ———
T T ' T T
O Implementacion i | | \ | =
1 1 g g l ¥
= Prueba | !
- * I |
@ Despliegue : | \ |
a Gestion de cambios | ! [ g |
Y configuracisn e ——
B Gestion de proyectos - | 7 | . I R
@ Entorno al | | | |
pm—— — — ————
Inicial E1 E2 c1 c2 CN | T1 T2

Iteraciones

Figura 2 RUP en dos dimensiones.

Se utilizard como metodologia de desarrollo del software RUP para llevar a cabo el desarrollo de este
trabajo porgue es uno de los procesos mas generales de los existentes, ya que estd pensado para
adaptarse a cualquier proyecto. Aunque RUP esta pensado para equipos de proyectos grandes tolera a
equipos de desarrollo pequefios. Esta metodologia crea como base los casos de uso los cuales describen
los requerimientos de la aplicacion desde el punto de vista del usuario. Ademas define en cada momento
del ciclo de vida del proyecto, qué artefactos, con qué nivel de detalle, y por cual rol, se deben crear. Con
RUP se presentaran al cliente los artefactos al final de una fase y se valoraran las pre condiciones para la
siguiente (definicion de riesgos, aceptacion del plan de iteracion, prototipos, entre otros.) Es una guia para
utilizar de manera efectiva UML (Lenguaje Unificado de Modelado) y le proporciona a cada miembro del
equipo facil acceso a una base de conocimientos con guias, plantillas y herramientas para todas las
actividades criticas de desarrollo. Lo mas importante de RUP es que es una metodologia muy organizativa

y el objetivo de cada actividad es la creacion de los artefactos.

1.4. Lenguaje Unificado de Modelado (UML)
UML es un lenguaje de modelado visual que se usa para especificar, visualizar, construir y documentar

artefactos de un sistema de software. [8]

11
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En estos tiempos se considera a UML como el lenguaje estandar en el andlisis y disefio de sistemas de
software. A través de este lenguaje es posible establecer los requerimientos y estructuras necesarias para
plasmar un software antes del proceso de implementacion. UML no es un método de desarrollo, por lo que
no sirve para determinar qué hacer o cémo disefiar el software, sino que simplemente ayuda a visualizar
el disefio y a hacerlo méas accesible para los desarrolladores. Su utilizaciéon es independiente del lenguaje
de programacion a utilizar para el desarrollo del software y de las caracteristicas que éste pueda
presentar. Incluye semantica y notacion, pero es utilizable con diversas herramientas y lenguajes de
implementacion.

UML es un lenguaje de modelado de propésito general que pueden usar todos los modeladores. No
tiene propietario y esta basado en el comun acuerdo de gran parte de la comunidad informatica. Incorpora
buenas préacticas de disefio, tales como la encapsular, separar temas, y capturar la intencién del modelo
construido. Aborda los problemas actuales del desarrollo de software, tales como gran tamafo,
distribucion, concurrencia, patrones, y desarrollo en equipo. [8]

Para una mejor comprensiéon de UML se puede dividir en varias vistas. Las vistas son un subconjunto
de UML gue modela construcciones que representan un aspecto de un sistema. En un nivel superior las
vistas se pueden dividir en tres areas: clasificacion estructural, comportamiento dinamico y gestion del
modelo.

15. Rolesy artefactos

Un rol define el comportamiento y responsabilidades de un individuo, o un conjunto de individuos que
trabajan juntos como un equipo, en el contexto de una organizacion de ingenieria de software. Rol es una
definicién abstracta de un conjunto de responsabilidades para las actividades a realizar y los artefactos a
producir. [9]

Una persona puede desempefiar diferentes roles, asi como un mismo rol puede ser representado por
varias personas. Los roles no son individuos, sino que describen cémo los individuos deben comportarse y
las responsabilidades de un individuo. Los roles proporcionan informacién adicional sobre las funciones
gue realiza un trabajador.

RUP presenta nueve flujos de trabajo, donde diferentes roles realizan un grupo de actividades que dan

como resultado artefactos. Los roles y artefactos se relacionan a continuacion por cada flujo de trabajo: [9]

12
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Modelado del negocio

Analista de procesos del negocio: es responsable de definir la arquitectura del negocio, los casos de

uso y los actores del negocio, asi como interactuan.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

» Reglas del negocio: es una declaracion de politica o condiciones que deben cumplirse.

» Modelo de casos de uso del negocio: es un modelo que describe los procesos de negocio y sus
relaciones con los participantes externos, como clientes y socios.

Diseflador del negocio: detalla la especificacion de una parte de la organizacion.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

> Actor del negocio: representa un papel, en relacion con la empresa, por alguien o algo en el
ambiente de negocios.

» Caso de uso del negocio: define un conjunto de instancias de caso de uso en el que cada instancia
€S una secuencia de acciones que realiza una empresa que produce un resultado observable de
valor para un actor particular del negocio.

> Entidad del negocio: representa una parte significativa y persistente de la informacion que es
manipulada por los actores y los trabajadores del negocio.

» Trabajador del negocio: es una abstraccién de una persona o un software que representa un papel

desempefiado dentro de las realizaciones de caso de uso.

Requerimientos

Analista del sistema: es el responsable de investigar, planear, coordinar y recomendar opciones de
software y sistemas para cumplir los requerimientos de una empresa de negocios.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

» Modelo de caso de uso del sistema: es un modelo de funciones previstas del sistema y su entorno,
y sirve como un contrato entre el cliente y los desarrolladores. El modelo de casos de uso se utiliza
como un insumo esencial para las actividades de andlisis, disefio y prueba.

> Glosario de términos: define los términos importantes utilizados por el proyecto.

» Documento Vision: define la vista de los interesados del producto a desarrollar, se especifica en
términos de los actores principales, las necesidades y las caracteristicas. Contiene un resumen de
las necesidades basicas, proporciona la base contractual de los requisitos técnicos mas detallados.

13
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Especificador de requerimientos: especifica los detalles de una o mas partes de las funcionalidades

del sistema mediante la descripcién de uno o varios aspectos de los requisitos.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

» Casos de uso del sistema (CUS): define un conjunto de instancias de caso de uso, donde cada
instancia es una secuencia de acciones que lleva a cabo un sistema y que produce un resultado
observable de valor a un actor en particular.

» Requerimientos del software: es la condicion o capacidad de que un sistema se ajuste a las
necesidades del cliente.

» Especificacion de los requisitos del software: captura los requisitos de software para el sistema
completo o una parte de ese sistema.

Analisis y Disefo

Disefiador: es responsable de disefiar una parte del sistema, dentro de los limites de los requisitos, la
arquitectura y el proceso de desarrollo para el proyecto.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

» Clases del disefio: son similares a una clase en la implementacion del sistema; tiene propiedades,

comportamientos y relaciones con otras clases.

» Realizacion de los casos de uso: describe cdmo un caso de uso particular, se realiza en el modelo

de disefio, en términos de colaboracion de objetos.

Disefiador de interfaz de usuario: coordina el disefio de la interfaz de usuario. Los disefiadores de
interfaz de usuario también estan involucrados en la recopilacion de los requisitos de facilidad de uso y
prototipo candidato del disefio de interfaz de usuario para satisfacer esos requisitos.

El artefacto mas importante que genera este rol es:

> Prototipo de interfaz de usuario: es un ejemplo de la interfaz de usuario que se construye con el fin

de explorar y/o validar el disefio de la interfaz de usuario.

Diseflador de pruebas: es responsable de definir el enfoque de la prueba y garantizar su aplicacion
exitosa. La funcion consiste en identificar las técnicas apropiadas, herramientas y directrices para aplicar
las pruebas necesarias, y para dar orientacion sobre los requisitos correspondientes para la prueba de

esfuerzo.

14
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El artefacto que genera este rol es:
» Disefio de prueba: descripcion de los elementos de prueba estructural y las realizaciones de los

casos de prueba.

Implementacion
Implementador: es responsable del desarrollo y pruebas de componentes, de conformidad con las

normas aprobadas del proyecto, para su integracion en grandes subsistemas.

Los artefactos mas importantes que genera este rol son:

» Elementos de implementacién: son las partes fisicas que componen una aplicacion, incluyendo los
archivos y directorios. Estos incluyen los archivos de cédigo de software (fuente, binario o
ejecutable), archivos de datos, archivos de documentacion y archivos de ayuda en linea.

» Subsistema de implementacion: es un conjunto de elementos de implementacion. Subsistemas de
implementacién es la estructura del modelo de implementacion dividiéndolo en partes mas
pequefias que pueden ser integradas y probadas por separado.

> Elementos de prueba: da cuenta de la prueba de un comportamiento especifico que soporta el

software.

Pruebas
Analista de pruebas: es responsable de identificar y definir las pruebas requeridas, de darle

seguimiento a los avances y resultados de andlisis detallados en cada ciclo de prueba y evaluacion de la
calidad global experimentada como resultado de actividades de prueba.
El artefacto mas importante que genera este rol es:
» Caso de prueba: la especificacion (generalmente formal) de un conjunto de entradas de prueba, las
condiciones de ejecucioén y los resultados esperados, identificados con el propésito de hacer una

evaluacion de algun aspecto particular de un elemento de prueba objetivo.

1.6. Herramientas parala modelacién

Las Herramientas CASE (Computer Aided Software Engineering, Ingenieria de Software Asistida por
Computadoras) son aplicaciones informaticas destinadas a aumentar la productividad en el desarrollo de
software. Estas herramientas pueden ayudar en todos los aspectos del ciclo de vida de desarrollo del

15
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software en tareas como el proceso de realizar un disefio del proyecto, implementacion de parte del
cbdigo automaticamente con el disefio dado, compilacién automatica, documentacién y deteccion de
errores. [10]

1.6.1. Visual Paradigm

El Visual Paradigm para UML es una herramienta UML profesional que soporta el ciclo de vida
completo del desarrollo de software: andlisis y disefio orientados a objetos, construccién, pruebas y
despliegue. El software de modelado UML ayuda a una rapida construccion de aplicaciones con calidad y
a un menor costo. Permite crear todos los tipos de diagramas de clases, ingenieria inversa, generar
cbédigo desde diagramas y generar documentacion. A continuaciébn se mencionan algunas de sus
caracteristicas:[11]

» Soporte de UML version 2.1.
Diagramas de Procesos de Negocio.
Modelado colaborativo con CVS y Subversion.
Soporta multiples usuarios trabajando sobre el mismo proyecto a la vez.
Ingenieria inversa.

Generacién de codigo (Modelo a cédigo, diagrama a cédigo).

V V V V VYV V

Editor de Detalles de Casos de Uso (Entorno todo en uno para la especificacion de los detalles de

los casos de uso, incluyendo la especificacion del modelo general y de las descripciones de los

casos de uso).

» Distribucion automatica de diagramas (Reorganizacion de las figuras y conectores de los
diagramas UML).

» Es un software multiplataforma.

Se decidi6 utilizar el Visual Paradigm (Community Edition) en su version 3.4 para el modelado de
nuestro sistema por todas las caracteristicas antes mencionadas, ademas de ser una herramienta sencilla
y de facil manejo por los usuarios. Por otra parte una de las grandes ventajas de Visual Paradigm es que
utiliza la notacion estandar en la arquitectura de software (UML), la cual permite a los arquitectos de
software y desarrolladores visualizar el sistema completo utilizando un lenguaje comun, asimismo los

disefiadores pueden modelar sus componentes e interfaces en forma individual y luego unirlos con otros

16



Capitulo I |2 alasePiGEN 2o

componentes del proyecto. Una de las caracteristicas mas importantes que tiene el Visual Paradigm es

que su distribucion Community Edition es gratuita.

1.7.

1.7.1.

Herramientas de desarrollo

Lenguaje de programacion Java

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

firmemente como uno de los mas utilizados en la actualidad y ha demostrado ser un lenguaje muy efectivo

en programacion general. Los programadores resultan ser mucho més productivos en Java que en

cualquier otro lenguaje. Examinando la arquitectura Java se puede decir que sus principales

caracteristicas son: [12]

>

Orientado a objetos: Java fomenta los disefio que conlleven a componentes reutilizables,
extensibles y sostenibles. Estos componentes son lo bastante flexibles como para controlar los
cambios que se puedan producir con el tiempo. Soporta las caracteristicas propias de la
programacion orientada a objetos: clase, objeto, herencia, encapsulamiento y polimorfismo.
Interpretado: Los programas de Java en lugar de ser compilados en ejecutables nativos, su codigo
es interpretado en una Maquina Virtual de Java (MVJ) y de este modo pueden ejecutarse sin tener
gue volver a compilarlos.

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

Seguro: Garantiza la seguridad del cédigo que se esté ejecutando y evita que el cédigo no seguro
realice operaciones seguras.

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

Muchos expertos opinan que Java es el lenguaje ideal para aprender y desarrollar la informética

moderna, porgque incorpora todos estos conceptos de un modo estandar, mucho mas sencillo y claro que

con las citadas extensiones de otros lenguajes. Se distingue de otros lenguajes, en que es una plataforma
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completa de desarrollo, consta de un gran conjunto de componentes que se pueden reutilizar y
mecanismos para extenderlos, facilitando el trabajo a los desarrolladores. Java es Open Source (Software

libre o Cédigo abierto).

1.7.2. Entorno de desarrollo

Los entornos de desarrollo integrado (IDE del inglés Integrated Development Environment) son
programas informaticos que incluyen un conjunto de herramientas de programaciéon que facilitan un grupo
de tareas a los programadores. Las herramientas mas importantes de un IDE son: un buen editor de
codigo, administrador de proyectos y archivos e integracion con sistemas controladores de versiones o
repositorios.[12] Para el desarrollo de aplicaciones usando como lenguaje de programacion Java se
encuentran principalmente el NetBeans y el Eclipse.

Eclipse IDE: Integra herramientas de desarrollo, con una arquitectura abierta y basada en plug-ins. La
arquitectura de plug-ins permite integrar diversos lenguajes sobre un mismo IDE e introducir otras
aplicaciones complementarias. Tiene un editor visual con sintaxis coloreada, permite el control de
versiones con CVS o Subeclipse, y posibilita las pruebas unitarias con Junit. Una caracteristica importante
es su desarrollo basado en “plug-in”; la minima unidad de la plataforma que puede ser desarrollada por
separado y que le aporta una nueva funcionalidad. Es un software multiplataforma inicialmente
desarrollado por IBM, y actualmente gestionado por la Fundacion Eclipse con el apoyo de IBM.

NetBeans IDE: En su nucleo, es una herramienta de desarrollo Java, escrita puramente sobre la base
de la tecnologia Java, de modo que puede ejecutarse en cualquier ambiente que ejecute Java. Es un
producto de cédigo abierto, con todos los beneficios del software disponibles gratuitamente. Cada mdédulo
dentro del IDE tiene una funcion bien definida, funciones tales como el soporte de Java, edicion, o soporte
para el sistema de control de versiones. Los desarrolladores se sienten atraidos por NetBeans IDE,
gracias a su soporte a Java Enterprise Edition, su facilidad de uso, su cumplimiento de regulaciones, sus
perfiles de rendimiento, ademés de su flexibilidad entre plataformas. NetBeans Enterprise Pack soporta el
desarrollo de Aplicaciones empresariales, incluyendo herramientas de desarrollo visuales de SOA,
herramientas de esquemas XML, orientacion a servicios web y modelado UML. Con el configurador
NetBeans Swing GUI, tanto los usuarios finales como los desarrolladores obtienen mayor facilidad de uso.

Swing simplifica drasticamente la creacion de interfaces graficas de usuario, ademas de permitir a los
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desarrolladores manejar diferentes guias de estilo en diversas plataformas. Fue creado y es respaldado
hoy por Sun Microsystems. [13]

Se seleccion6 para el desarrollo de la aplicacion el Netbeans IDE en su version 6.8 principalmente
porque permite el control de versiones con CVS y Subversion, es el primer IDE que da completamente

soporte a JDK 6.0, tiene un potente editor de texto y permite modelado UML.

1.7.3. Sistemade control de versiones

Cuando se hace frente a un proyecto de software, uno de los problemas que aparecen es el de
controlar el crecimiento y evolucion del producto. Se desea mantener copias y salvas para salvaguardar
una historia del producto. Los sistemas de control de versiones buscan resolver este problema y también
agregan funcionalidades adicionales que facilitan estas tareas a los desarrolladores.

El control de versiones es el arte del manejo de los cambios en la informacion. Ha sido durante mucho
tiempo una herramienta critica para los programadores, quienes normalmente empleaban su tiempo
haciendo pequefios cambios en el software y después deshaciendo esos cambios al dia siguiente. Pero la
utilidad del software de control de versiones se extiende mas alla de los limites del mundo del desarrollo
de software. Alla donde pueda encontrarse a gente usando ordenadores para manejar informacion que
cambia a menudo, hay un hueco para el control de versiones. La misién principal de un sistema de control

de versiones es permitir la edicion colaborativa y la comparticion de los datos. [14]

Para el desarrollo de la aplicacion se utilizara el sistema de control de versiones Subversion (SVN).

¢, Qué es Subversion (SVN)?

SVN es un sistema de control de versiones libre y de cddigo fuente abierto. Maneja ficheros y
directorios a través del tiempo y tiene un arbol de ficheros en un repositorio central. El repositorio es como
un servidor de ficheros ordinario, excepto porque recuerda todos los cambios hechos a sus ficheros y
directorios. Esto le permite recuperar versiones antiguas de sus datos, o examinar el historial de cambios
de los mismos. En este aspecto, mucha gente piensa en los sistemas de versiones como en una especie

de “maquina del tiempo”. [14]
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SVN puede acceder al repositorio a través de redes, por lo que personas que se encuentren en

distintos ordenadores pueden modificar y administrar el mismo conjunto de datos sin que estos tengan

gue pasar por un unico conducto, lo que permite progresar mas rapidamente. Es un sistema general que

puede ser usado para administrar cualquier conjunto de ficheros. Aunque fue desarrollado inicialmente por

CollabNet que todavia financia una gran parte del trabajo, cualquier persona es libre de descargar,

modificar, y redistribuir SVN como desee; no se requiere ningun permiso de CollabNet o de cualquier otra

persona. Esta disponible para las plataformas Windows, Linux/Unix, Mac y Solaris. SVN es la mejora del
disefio de CVS.
Sus principales caracteristicas son:[14]

>

Versiones de directorios: CVS solamente lleva el historial de ficheros individuales, pero SVN
implementa un sistema de ficheros de versiones virtuales que sigue los cambios sobre arboles de
directorios completos a través del tiempo. Ambos, ficheros y directorios, se encuentran bajo el
control de versiones.

Verdadero historial de versiones: Dado que CVS esté limitado a versiones de ficheros, operaciones
como copiar y renombrar; las cuales pueden ocurrir sobre ficheros, no son soportadas por CVS. En
el CVS no se puede reemplazar un fichero con algo nuevo que lleve el mismo nombre sin que el
nuevo elemento herede el historial del fichero antiguo; que quizds sea completamente distinto al
anterior. Con SVN, usted puede afadir, borrar, copiar, y renombrar ficheros y directorios. Cada
fichero nuevo afiadido comienza con un historial nuevo, limpio y completamente suyo.

Envios atomicos: Una coleccion cualquiera de modificaciones o bien entra por completo al
repositorio, 0 bien no lo hace en absoluto, permitiéndole a los desarrolladores construir y enviar los
cambios como fragmentos légicos e impide que ocurran problemas cuando sélo una parte de los
cambios enviados lo hace con éxito.

Versiones de metadatos: Cada fichero y directorio tiene un conjunto de propiedades (claves y
valores) asociado a él. Usted puede crear y almacenar cualquier par arbitrario de clave/valor que
desee. Las propiedades son versionadas a través del tiempo, al igual que el contenido de los
ficheros.

Eleccion de las capas de red: SVN tiene una nocién abstracta del acceso al repositorio, facilitando
a las personas implementar nuevos mecanismos de red. Puede conectarse al servidor HTTP
Apache como un modulo de extension. Esto proporciona a SVN una gran ventaja en estabilidad e
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interoperabilidad, y acceso instantdneo a las caracteristicas existentes que ofrece este servidor
(autenticacion, autorizacién, compresion de la conexion, etcétera). También tiene disponible un
servidor de SVN independiente, y mas ligero.

» Manipulacién consistente de datos: SVN expresa las diferencias del fichero usando un algoritmo de
diferenciacién binario, que funciona idénticamente con ficheros de texto y ficheros binarios. Ambos
tipos de ficheros son almacenados e igualmente comprimidos en el repositorio, y las diferencias
son transmitidas en ambas direcciones a través de la red.

» Ramificacion y etiquetado eficientes: El coste de ramificacion y etiquetado no necesita ser
proporcional al tamafio del proyecto. SVN crea ramas y etiquetas simplemente copiando el
proyecto, usando un mecanismo similar al enlace duro. De este modo estas operaciones toman
solamente una cantidad de tiempo pequefia y constante.

» Extensible: SVN no tiene un equipaje histérico; esta implementado como una coleccién de
bibliotecas compartidas en C con APIs bien definidas. Esto lo hace extremadamente facil de
mantener y reutilizable por otras aplicaciones y lenguajes.

Se utilizara la version de SVN 1.6. Para la implementacion del proyecto se utilizara el soporte a SVN
integrado en el IDE NetBeans que permite trabajar con CVS o SVN (en este caso) automaticamente.

1.8. Patrones de casos de uso, disefio y arquitectura

Un patron no es méas que una pareja de problema-solucion con un nombre, que estandariza buenos
principios y sugerencias relacionadas con la asignacion de responsabilidades.

Los patrones siguen el siguiente formato:

» Nombre

Solucién
Problema
Explicacién

YV V V VY

Ejemplo de utilizacion
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1.8.1. Patrones de casos de uso

La utilizacion de casos de uso ha evolucionado en un conjunto de patrones que permiten con mayor
precision reflejar los requisitos reales, haciendo mas facil el trabajo con los sistemas, y mucho més simple
su mantenimiento. Se presentan a modo de herramientas que permiten resolver los problemas que se les
planteen a los desarrolladores de una forma agil y sistematica. Estos patrones se enfocan hacia el disefio
y las técnicas utilizadas en modelos de alta calidad, y no en como modelar usos especificos. Utilizando

estos patrones, arquitectos, analistas e ingenieros pueden lograr mejores resultados de forma mas rapida.

Concordancia: Adicién

La sub secuencia comun de casos de uso, extiende los casos de uso compartiendo la sub secuencia
de acciones. Los otros casos de uso modelan el flujo que serd expandido con la sub secuencia. Este
patron es preferible usarlo cuando otros casos de uso se encuentran propiamente completos, o sea, que
no requieren de una sub secuencia comun de acciones para modelar los usos completos del sistema. [15]

Casos de Uso1 Casos de Uso2

\ /
N /
N\ /
N /

\
<<extend>> \ 4 / <<extend>>
\

/
Subsecuencia comun

Figura 3 Ejemplo de patrén de concordancia: Adicion.

Concordancia: Especializacion

La especializacion es otro patron de concordancia que contiene casos de uso del mismo tipo. En este
caso, estos son modelados como una especializacién de casos de uso de tipo de uso comun. Todas las
acciones en estos casos de uso son heredadas por los casos de uso hijos, donde otras acciones seran
adicionadas o0 acciones heredadas que seran especializadas. Este patron es aplicable cuando la
utilizacion de los casos de uso que han sido modelados son del mismo tipo, y este tipo debe hacerse
visible en el modelo. [15]
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N R

Casos de Uso 1 Casos de Uso 2

Figura 4 Ejemplo de patrén de concordancia: Especializacion.

1.8.2. Patrones de disefio

Un patron de disefio es:

>
>
>

vV V V V

una solucién estandar para un problema comun de programacion.

una técnica para flexibilizar el codigo haciéndolo satisfacer ciertos criterios.

un proyecto o estructura de implementacion que logra una finalidad determinada.

un lenguaje de programacion de alto nivel.

una manera mas practica de describir ciertos aspectos de la organizacion de un programa.
conexiones entre componentes de programas.

la forma de un diagrama de objeto o de un modelo de objeto. [16]

Las principales caracteristicas de un patron de disefio son:[16]

>

Son soluciones concretas (proponen soluciones a problemas concretos, no son teorias
genéricas).

Son soluciones técnicas (indican resoluciones técnicas basadas en Programacion Orientada a
Objetos (POO), en ocasiones tienen mas utilidad con algunos lenguajes de programacion y en
otras son aplicables a cualquier lenguaje).

Se utilizan en situaciones frecuentes (ya que se basan en la experiencia acumulada de resolver
problemas reiterativos).

Favorecen la reutilizacion de codigo (ayudan a construir software basado en la reutilizacion (a
construir clases reutilizables), los propios patrones se reutilizan cada vez que se vuelven a
aplicar).

El uso de un patrén no se refleja en el cédigo (al aplicar un patrén, el codigo resultante no tiene
por qué delatar el patron o patrones que lo inspird, no obstante, Ultimamente hay multiples

esfuerzos enfocados a la construcciéon de herramientas de desarrollo basados en los patrones y
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frecuentemente se incluye en los nombres de las clases el nombre del patron en que se basan,
facilitando asi la comunicacion entre desarrolladores).

» Es dificil reutilizar la implementacion de un patron (al aplicar un patrén aparecen clases
concretas que solucionan un problema concreto y que no seré aplicable a otros problemas que

requieran el mismo patrén).

Patrones de asignacién de responsabilidades
Patrones GRASP

Los patrones GRASP son parejas de problema-solucion con un nombre, que codifican buenos
principios y sugerencias relacionados frecuentemente con la asignacion de responsabilidades. Describen
los principios fundamentales de la asignacion de responsabilidades a objetos, expresados en forma de

patrones. [16]

Patron Alta Cohesién: Mantiene la complejidad dentro de limites manejables, es decir asigna una
responsabilidad de modo que la cohesiéon siga siendo alta. La cohesién es una medida de cuan
relacionadas y enfocadas estan las responsabilidades de una clase. Una alta cohesion caracteriza a las
clases con responsabilidades estrechamente relacionadas que no realicen un trabajo enorme. [16]

Beneficios:

1. Mejoran la claridad y facilidad con que se entiende el disefio.

2. Se simplifica el mantenimiento y las mejoras de funcionalidad.

3. Amenudo se genera un bajo acoplamiento.
4

Soporta mayor capacidad de reutilizacion.

Patron Creador: Guia la asignacion de responsabilidades relacionadas con la creacion de objetos,
tarea muy frecuente en los sistemas orientados a objetos. El propoésito fundamental de este patron es
encontrar un creador que permita conectar con el objeto producido en cualquier evento. Al escogerlo como
creador, se da soporte al bajo acoplamiento. Lo que define este patrén es que una instancia de un objeto
la tiene que crear el objeto que tiene la informacion para ello. ¢ Qué significa esto?, pues que si un objeto
A utiliza especificamente otro B, o si B forma parte de A, o si Aalmacena o contiene B, o si simplemente A
tiene la informacién necesaria para crear B, entonces A es el perfecto creador de B. [16]
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Patrén Controlador: Es un patron que sirve como intermediario entre una determinada interfaz y el
algoritmo que la implementa, de tal forma que es la que recibe los datos del usuario y la que los envia a
las distintas clases segun el método llamado. Asigna las responsabilidades de capturar los eventos del
sistema a las clases. [16]

De acuerdo con el patron Controlador, se dispone de las siguientes opciones:[16]

1. El“sistema” global (controlador de fachada).

2. Laempresa u organizacion global (controlador de fachada).

3. Algo en el mundo real que es activo (por ejemplo, el papel de una persona) y que pueda participar

en la tarea (controlador de tareas).

4. Un manejador artificial de todos los eventos del sistema de un caso de uso, generalmente

denominados “Manejador<NombreCasodeUso>" (controlador de casos de uso).

5. En la decision de cudl de las cuatro clases es el controlador més apropiado influyen también otros

factores como la cohesion y el acoplamiento.

Patron Bajo Acoplamiento: Es la idea de tener las clases lo menos ligadas entre si. De tal forma que
en caso de producirse una modificacion en alguna de ellas, se tenga la minima repercusion posible en el
resto de clases, potenciando la reutilizacion, y disminuyendo la dependencia entre las clases. El
acoplamiento es una medida de la fuerza con que una clase esta conectada a otras clases, con gue las
conoce y con gque recurre a ellas. Acoplamiento bajo significa que una clase no depende de muchas
clases. [16]

Beneficios:
1. No se afectan por cambios de otros componentes.
2. Faciles de entender por separado.

3. Féciles de reutilizar.

Patrones de disefio GOF
Los patrones GOF constituyen patrones de disefio surgidos en 1995 por Erich Gamma, Richard Helm,
Ralph Jonson y John Vissidess, promueven una expansion de la programacion orientada a objetos y se

pueden clasificar segun su propoésito en patrones de creacion (para creacion de instancias), estructurales
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(relaciones entre clases, combinacién y formacion de estructuras mayores) y de comportamiento
(interaccion y cooperacion entre clases). [16]

Algunos de estos patrones son:

Patrones de comportamiento
Patron Instancia Unica: Garantiza que una clase solo tenga una instancia, y proporciona un punto de

acceso global a ella.[16]

Patrones estructurales
Patrén Fachada: Proporciona una interfaz unificada para un conjunto de interfaces de un subsistema.

Define una interfaz de alto nivel que hace que el subsistema sea mas facil de usar.[16]

1.8.3. Patrones de arquitectura
Los patrones arquitecténicos no son mas que un patron de alto nivel que fija la arquitectura global de
una aplicacion. Se definen como una descripcion de un problema particular y recurrente de disefio, que
aparece en contextos de disefio especifico, y presenta un esquema genérico demostrado con éxito para
su solucion. Los patrones arquitectonicos proveen un conjunto de subsistemas predefinidos, especifican
sus responsabilidades e incluyen reglas y pautas para la organizacién de las relaciones entre ellos. [16]
Dentro de los diversos patrones de arquitectura existentes, cabe destacar los mas significativos: el

patron de arquitectura en capas y el patron Modelo Vista Controlador (MVC).

Patrén de arquitectura en capas

El patron de arquitectura en capas define como organizar el modelo de disefio a través de capas, que
puedan estar fisicamente distribuidas, lo cual quiere decir que los componentes de una capa s6lo pueden
hacer referencia a componentes en capas inmediatamente inferiores. Este simplifica la comprension y la
organizacion del desarrollo de sistemas complejos, reduciendo las dependencias de forma que las capas
mas bajas no son conscientes de ningun detalle o interfaz de las superiores. A continuacion se mencionan

las capas de la arquitectura en tres capas: [2]

» Capa de presentacion, contiene todas las interfaces y sus controles visuales junto con sus eventos.
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» Capa de negocio (I6gica del dominio), aqui se define todo el cédigo que especifican las reglas de
negocio. Surge de los procesos que se han encontrado en el andlisis.

» Capa de acceso a datos, contiene el codigo que permite acceder a las fuentes de datos.
Esencialmente trata sobre cuatro operaciones basicas, llamadas Create, Retrieve, Update and

Delete (CRUD), que se realizan sobre cualquier fuente de datos (normalmente alguna base de
datos relacional).

Capa de Presentacion

(. J

O
Capa de Negocio

U

Capa de Acceso
a datos

~

&

Figura 5 Patron de Arquitectura: Tres Capas.

1.9. Conclusiones del capitulo

En este capitulo se han descrito las herramientas y el lenguaje a utilizar, asi como la metodologia de
desarrollo de software para llevar a cabo la aplicacién. Ademas se describieron los patrones de disefio de
manera general y el patréon de arquitectura como estructura fundamental del software.
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CAPITULO 2: CARACTERISTICAS DEL SISTEMA

En este capitulo se caracteriza el negocio, identificandose los actores y casos de uso del mismo. Se
describen los procesos que son objeto de automatizacion. Se definen los requisitos funcionales y no
funcionales que tendra la aplicacion. Se identifican los actores y casos de uso del sistema a desarrollar, y
se brinda una breve descripcién de estos casos de uso. Todo lo anteriormente expuesto es en respuesta

al problema presentado por los genetistas a la hora de realizar estudios de Genética Poblacional.

2.1. Objeto de estudio
2.1.1. Objetivos estratégicos de la organizacion

La Red Nacional de Genética esta integrada por 184 centros ubicados en todos los municipios y
provincias del pais, coordinados por el Centro Nacional de Genética Médica. Las investigaciones las
realizan los especialistas ubicados en el area de Atencion Primaria en los Policlinicos y Centros
Municipales de Genética, los especialistas del area de Atencion Secundaria en los Centros Provinciales de
Genética y los especialistas ubicados en el Centro Nacional de Genética Médica. El objetivo fundamental
es desarrollar proyectos de investigacion e innovacién, evaluar e introducir nuevas tecnologias para el
diagnostico, tratamiento y asesoramiento en relacion con las enfermedades genéticas, todo esto
encaminado a mejorar la calidad de vida de la poblacion. [17]

2.1.2. Flujo actual de los procesos

En el CNGM el Consejo Cientifico es quien aprueba el inicio de una investigacion epidemiologica
basandose en que el instrumento de recoleccion de datos para la realizacion del estudio esta previamente
elaborado con las variables para la obtencién de la informacion, posteriormente el genetista inicia la
investigacion acudiendo a cada unos de los pacientes aprobados para que formen parte de la misma
llenando con sus datos el instrumento. Se realizan estudios de Genética Poblacional sobre los datos

recogidos y se obtienen los resultados que son informados al Consejo Cientifico por el genetista.

2.1.3. Andlisis critico de la ejecucion de los procesos

Los genetistas autorizados a realizar estudios de Genética Poblacional estan presentando limitaciones
en cuanto a la realizacion de los mismos, porgue al realizar diferentes célculos estadisticos deben hacerlo
utilizando diversos software estadisticos que no les brindan todas las funcionalidades necesarias; teniendo
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en ocasiones que recurrir a calculos manuales. Esto conlleva a que la solucion que se obtiene pueda no
ser exacta y que para estudios posteriores no se cuente con los casos ya analizados por pérdida de

informacion.

2.2. Objeto de automatizacion

La nueva version de la aplicacion informatica alasEPIGEN permitird la realizacién de estudios de
Genética Poblacional realizando diferentes andlisis estadisticos, dando la opcion de escoger el tipo de
estudio que se desea realizar, insertando los datos necesarios para ello y obteniendo resultados de los
célculos aplicados al mismo, asi como, se podran graficar los valores obtenidos en las tablas de
contingencia correspondientes a cada estudio especfifico. Se podra salvar y cargar el resultado de un

estudio realizado ademas de poder imprimirlo.

2.3.  Modelo de Negocio
2.3.1. Actores del negocio

Actor Descripcion
Consejo Cientifico Indica inicio de la investigacion y recibe resultados de
la misma.

Tabla 1 Actores del negocio.

2.3.2. Trabajadores del negocio

Trabajador Descripcion

Genetista Especialista en Genética encargado de realizar

estudios de Genética Poblacional.

Tabla 2 Trabajadores del negocio.

2.3.3. Diagrama de casos de uso del negocio

Realizar estudio Genética Pobla

Consejo Cientifico
Figura 6 Diagrama de caso de uso del negocio.
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2.3.4. Descripcion textual del caso de uso del negocio

Caso de uso del negocio:

Realizar estudio de Genética Poblacional

Actores: Consejo Cientifico(lnicia)
Trabajadores: Genetista
Resumen: El caso de uso se inicia cuando el Consejo Cientifico

indica el inicio de la investigacion. El Genetista realiza los
estudios correspondientes, comunica los resultados al

Consejo Cientifico terminando asi el caso de uso.

Pre condiciones:

Se debe haber elaborado el instrumento de recoleccion

de datos.

Flujo Normal de Eventos

Accioén del actor

Respuesta del Negocio

1. El Consejo Cientifico indica inicio

de la investigacion.

2. El genetista aplica instrumento de recoleccion de datos.

3. El
Poblacional.

genetista realiza los estudios de Genética

4. El genetista obtiene los resultados del estudio de

Genética Poblacional.

5. El

resultados.

genetista comunica al Consejo Cientifico los

6. EIl
resultados

Consejo Cientifico recibe

sobre el estudio de

Genética Poblacional.

Pos condiciones

Queda creado el estudio de Genética Poblacional.

Tabla 3 Descripcion textual del caso de uso del negocio.
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2.3.5. Diagrama de actividades

Consejo Cientifico Genetista
(Indiéa inicio de’invéstiggcibn') ,Q\plicar instrumento de recoleccién de datos)~ ———=5

Instrumento

[actualizaclo]

Realizar estudios J¢ — — ————— ——— —
== 1)
R Instrumento
== [consultado]

‘ Obtener resultacos Estudio
[creada]

-
Q:muniw al Consejo Gientiﬁco)

Recibe resultados

Figura 7 Diagrama de actividades.

2.3.6. Modelo de objetos del negocio

Instrumento Estudio
Figura 8 Modelo de objetos del negocio.

31



Capitulo II |8 alasePiGEN 2o

2.3.7.

Reglas del negocio

Las reglas del negocio de la aplicacion alasEPIGEN en su version primera se mantienen porque las

nuevas reglas no las contradicen. A continuacion se mencionan las reglas del negocio que se adicionan

para la segunda version de la aplicacion alasEPIGEN:

1.
2.

2.4.
24.1.

Solo el Consejo Cientifico puede indicar el inicio de una investigacion.

El instrumento es una planilla que recoge los datos necesarios para realizar un estudio de Genética
Poblacional.

La probabilidad nunca debe ser cero, se tiene que especificar el Ultimo valor en caso de que sea
muy pequenia.

La cantidad de variables cuando se desea realizar un estudio de Genética Poblacional a partir de
una plantilla de datos no puede ser mayor que 30.

El valor de la incidencia de la enfermedad en la poblacion en andlisis de riesgo de una pareja no
consanguinea para una enfermedad autosémica recesiva tiene que ser mayor que 0 y menor que
1.

El valor de la frecuencia de la enfermedad en varones en analisis de riesgo de una pareja no
consanguinea para una enfermedad autosdmica recesiva ligada al X tiene que ser mayor que 0 y
menor que 1.

El tamafio de la poblacion tiene que ser mayor que 0.

El equilibrio de Hardy Weinberg se realiza hasta cuatro alelos.

Para cargar un estudio hay que entrar la misma contrasefia con la que fue guardado.

Especificacion de los requerimientos de la aplicacién informética
Requerimientos funcionales

Los requerimientos funcionales son condiciones o capacidades que deben ser alcanzadas o poseidas

por un sistema o componente de un sistema para satisfacer un contrato, estandar u otro documento

impuesto formalmente. Con ellos se pretende determinar de manera clara y concisa lo que debe hacer el

sistema siguiendo un enfoque funcional. [7]

Los requerimientos funcionales agrupados por casos de uso son los siguientes:

1. Crear estudio de Genética Poblacional.
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1.1.  Crear estudio de Genética Poblacional.

Crear analisis de dos alelos con relacion.

2.1. Insertar datos de analisis de alelos con relacion.

2.2.  Obtener resultados de analisis de alelos con relacion.

2.3.  Imprimir estudio.

Crear analisis de tres alelos con relacion de codominancia.

3.1. Insertar datos de andlisis de tres alelos con relacion de codominancia.

3.2.  Obtener resultados de andlisis de tres alelos con relacion de codominancia.

3.3.  Imprimir estudio.

Crear analisis de cuatro alelos con relacion de codominancia.

4.1. Insertar datos de andlisis de cuatro alelos con relacion de codominancia.

4.2.  Obtener resultados de analisis de cuatro alelos con relacion de codominancia.

4.3.  Imprimir estudio.

Crear analisis de cinco o mas alelos con relacion de codominancia.

5.1. Insertar datos de andlisis de cinco o mas alelos con relacion de codominancia.

5.2.  Obtener resultados de andlisis de cinco o mas alelos con relacion de codominancia.

5.3.  Imprimir estudio.

Crear analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosémica recesiva.

6.1. Insertar datos de andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad
autosomica recesiva.

6.2.  Obtener resultados de andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad
autosomica recesiva.

6.3.  Imprimir estudio.

7. Crear andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosémica recesiva

ligada al X.

7.1. Insertar datos de analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad
autosémica recesiva ligada al X.

7.2.  Obtener resultados de andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad
autosomica recesiva ligada al X.

7.3.  Imprimir estudio.
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8. Crear andlisis de alelos ligados al cromosoma X.
8.1. Insertar datos de analisis de alelos ligados al cromosoma X.
8.2.  Obtener resultados de andlisis de alelos ligados al cromosoma X.
8.3.  Imprimir estudio.
9. Guardar resultado del estudio.
9.1.  Guardar resultado del estudio.
10. Cargar resultado del estudio.

10.1. Cargar resultado del estudio.

2.4.2. Requerimientos no funcionales

Los requerimientos no funcionales son propiedades o cualidades que el producto debe tener. Debe
pensarse en estas propiedades como las caracteristicas que hacen al producto atractivo, usable, rapido o
confiable. Normalmente estan vinculados a requerimientos funcionales, es decir una vez que se conozca
lo que el sistema debe hacer se puede determinar como ha de comportarse, qué cualidades debe tener o
cuan rapido o grande debe ser.[7] Teniendo en cuenta que la aplicacion es de escritorio se definieron los
siguientes requisitos no funcionales:
1. Apariencia o interfaz externa

La interfaz externa debe estar disefiada para verse en cualquier resolucién de pantalla. El acceso a la

aplicacion seréa sencillo y amigable, el color predominante en la misma debe ser el azul.

2. Facilidad de uso

La aplicacién informatica debe garantizar un acceso facil y rapido, contando con un menu que satisfaga
las necesidades de los usuarios. Este podra ser usado por genetistas que posean conocimientos
avanzados en el dominio de la especialidad de la Epidemiologia Genética, de la Bioestadistica y de la

Bioinformatica.

3. Rendimiento

Los tiempos de respuestas deben ser generalmente rdpidos al igual que la velocidad de procesamiento
de la informacion ya que es una aplicacion de escritorio y no posee ningun tipo de intercambio de
informacion a través de la red.
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4. Soporte
Se debe asegurar el soporte para los usuarios, de manera que se puedan satisfacer sus necesidades a
partir de mejoras, una vez puesta en marcha la aplicacion. Para ello se creara un manual de usuarios y

una guia de instalacion.

5. Software
Se requiere para el funcionamiento de la aplicacion en los sistemas operativos (Windows, Linux, Mac);

disponer de la Maquina Virtual de Java version 1.3 o superior.

6. Hardware

Para el desarrollo y ejecucion de la aplicacion se necesitara:

Procesador de tipo Pentium Il a 450 megahercios (MHz) o superior, 256 Megabytes (MB) de memoria
RAM o superior y 30 MB de capacidad en el disco duro o superior.

7. Requisitos Legales
Las herramientas y las tecnologias en que estara basada la aplicacion informética deberan cumplir con
las licencias de software libre.

2.5. Definiciéon de los casos de uso del sistema
2.5.1. Actores del sistema

Actor Descripcion

Genetista Especialista en Genética que interactia con el
sistema, es el encargado de realizar los estudios y
célculos estadisticos sobre epidemiologia.

Tabla 4 Actores del sistema.

2.5.2. Paquetes del sistema
Para la modelacion de los casos de uso del sistema (CUS) se decidio dividirlos en paquetes de acuerdo

al siguiente criterio de empaquetamiento:
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Los CUS requeridos para dar soporte a un determinado proceso de negocio. El paquete Genética
Poblacional responde a este criterio. Los casos de uso Guardar estudio y Cargar estudio son extendidos
de los casos de uso que se encuentran dentro de estos paquetes. De manera que quedaron integrados a
los 10 casos de uso del sistema los 18 requisitos funcionales identificados, teniendo en cuenta los

patrones de caso de uso: Concordancia (Adicion) y Concordancia (Especializacion).

Genética Poblacional

V
/:\

R T O S T eeAe TS |

5 cus 3
"""" extendidos =

Figura 9 Diagrama de paquetes del sistema.

X

Genetista
Crear analisis de dos alelos con relacion Crear andlisis de alelos L. cromosomaX

AN A
Crear andlisis de tres alelos R. codominancia > Crear estudio de G. Poblacional x| Crear andlisis de riesgo PNC para una enfermedad AR
\/ V
A
Crear andlisis de cuatro alelos R. codominancia Crear analisis de cinco o mas alelos R. codominancia Crear andlisis de riesgo PNC para una enfermedad AR ligada al X

Figura 10 Diagrama de casos de uso del sistema.

i
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2.5.3. Descripcion de los casos de uso del sistema

Caso de Uso 1:

Crear estudio de Genética Poblacional

Actores:

Genetista(inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Crear
estudio. El sistema muestra la interfaz correspondiente. Se introducen los
datos. El caso de uso finaliza cuando se selecciona algun estudio especifico
de Genética Poblacional.

Referencias

RF 1.1

Pos condiciones

Queda creado un estudio especffico de Genética Poblacional.

Tabla 5 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear estudio de Genética Poblacional.

Caso de Uso 2;

Crear analisis de dos alelos con relacion

Actores:

Genetista(inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Analisis de

dos alelos con relacibn en el mend. El sistema muestra la interfaz

correspondiente. Se introducen los datos necesarios para la creacion del
estudio y se obtienen los resultados del mismo. El caso de uso finaliza
cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias

RF 2.1, RF22, RF23CUS1

Pos condiciones

Queda creado un analisis de tres alelos con relacién de codominancia.

Tabla 6 B

reve descripcién del caso de uso del sistema: Crear andlisis de dos alelos con relacion.

Caso de Uso 3:

Crear analisis de tres alelos con relacién de codominancia

Actores:

Genetista(inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Analisis de

tres alelos con relacion en el mend. El sistema muestra la interfaz

correspondiente. Se introducen los datos necesarios para la creacion del
estudio y se obtienen los resultados del mismo. El caso de uso finaliza

cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias

RF 3.1, RF3.2,RF 3.3, CUS 1
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Pos condiciones | Queda creado un andlisis de tres alelos con relacién de codominancia.

Tabla 7 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear andlisis de tres alelos con relacién de codominancia.

Caso de Uso 4: Crear analisis de cuatro alelos con relacion de codominancia
Actores: Genetista(inicia)
Resumen: El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Andlisis de

cuatro alelos con relacion en el menu. El sistema muestra la interfaz
correspondiente. Se introducen los datos necesarios para la creacion del
estudio y se obtienen los resultados del mismo. El caso de uso finaliza
cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias RF 4.1, RF4.2,RF43,CUS 1

Pos condiciones | Queda creado un andlisis de tres alelos con relacién de codominancia.

Tabla 8 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear andlisis de cuatro alelos con relacién de codominancia.

Caso de Uso 5: Crear analisis de cinco o méas alelos con relacion de codominancia
Actores: Genetista(inicia)
Resumen: El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Andlisis de

tres alelos con relacion en el mend. El sistema muestra la interfaz
correspondiente. Se introducen los datos necesarios para la creacion del
estudio y se obtienen los resultados del mismo. El caso de uso finaliza
cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias RF 5.1, RF5.2, RF53,CUS 1

o Queda creado un analisis de cinco o mas alelos con relacion de
Pos condiciones _ _
codominancia.

Tabla 9 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear andlisis de cinco o mas alelos con relacion de codominancia.

Caso de Uso 6: Crear andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una
enfermedad autosOmicarecesiva

Actores: Genetista(inicia)

Resumen: El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Andlisis de
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riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosémica
recesiva en el menu. El sistema muestra la interfaz correspondiente. Se
introducen los datos necesarios para la creacion del estudio y se obtienen los
resultados del mismo. El caso de uso finaliza cuando se obtienen los
resultados del estudio.

Referencias RF 6.1, RF6.2, RF6.3,CUS 1

. Queda creado un andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una
Pos condiciones o _
enfermedad autosomica recesiva.

Tabla 10 Breve descripcidn del caso de uso del sistema: Analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una
enfermedad autosémica recesiva.

Casode Uso 7: Crear analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una

enfermedad autosdmicarecesiva ligada al X

Actores: Genetista(inicia)

Resumen: El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion Andlisis de
riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosémica
recesiva ligada al X en el menu. El sistema muestra la interfaz
correspondiente. Se introducen los datos necesarios para la creacion del
estudio y se obtienen los resultados del mismo. El caso de uso finaliza
cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias RF7.1,RF7.2,RF73,CUS1

. Queda creado un andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una
Pos condiciones o o
enfermedad autosomica recesiva ligada al X.

Tabla 11 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para

una enfermedad autosdmica recesiva ligada al X.

Caso de Uso 8: Crear andlisis de alelos ligados al cromosoma X

Actores: Genetista(inicia)

Resumen: El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcién Andlisis de
alelos ligados al cromosoma X a partir de datos pre analizados en el menu.
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El sistema muestra la interfaz correspondiente. Se introducen los datos
necesarios para la creacién del estudio y se obtienen los resultados del

mismo. El caso de uso finaliza cuando se obtienen los resultados del estudio.

Referencias

RF 8.1, RF 8.2, RF 8.3, CUS 1

Pos condiciones

Queda creado un analisis de alelos ligados al cromosoma X.

Tabla 12 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Crear andlisis de alelos ligados al cromosoma X.

Caso de Uso 9:

Guardar resultado del estudio

Actores:

Genetista(inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcion salvar
estudio. El caso de uso finaliza cuando se salva el estudio.

Pre condiciones:

Solo se puede salvar un estudio cuando se insertan datos o cuando se

obtienen resultados.

Referencias

RF 9.1, CUS 2, CUS 3, CUS 4, CUS 5, CUS 6, CUS 7, CUS 8

Pos condiciones

Se salva el estudio realizado.

Tabla 13 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Guardar estudio.

Caso de Uso 10:

Cargar resultado del estudio

Actores:

Genetista(inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el genetista selecciona la opcién cargar
estudio. El caso de uso finaliza cuando se carga el estudio.

Pre condiciones:

Solo se puede cargar un estudio que exista.

Referencias

RF10.1, CUS 1

Pos condiciones

Se carga el estudio realizado.

Para consultar la descripcion detallada de los casos de uso del sistema remitirse al expediente de

Tabla 14 Breve descripcion del caso de uso del sistema: Cargar estudio.

proyecto, especificamente la plantilla Modelo del sistema v2.0.
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2.6. Conclusiones del capitulo

En este capitulo quedaron identificados los actores y trabajadores del negocio, se redactaron las reglas
del negocio, se realiz6 el diagrama de actividades y el modelo de objetos. Ademas se hizo una descripcion
detallada del caso de uso del negocio. Se definieron los requisitos funcionales y no funcionales que
presenta la aplicacion informatica, se agruparon los requisitos por casos de uso y se elabor6 el diagrama
de casos de uso del sistema con el actor que se definid para ello. También se describieron los casos de
uso del sistema.
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CAPITULO 3: ANALISIS Y DISENO DEL SISTEMA

En este capitulo se describe el disefio del sistema, evidenciandose el uso de patrones de disefio
aplicados para el desarrollo del mismo. Se modelan las clases del disefio y los diagramas de interaccion
en correspondencia con la realizacion de los casos de uso descritos en el capitulo anterior. Se definira el

diagrama de despliegue de la aplicacion.

3.1. Aplicacion de patrones de disefio

Un patron de disefio constituye un esquema para refinar subsistemas o componentes. Es una
descripcién de clases y objetos comunicandose entre si adaptada para resolver un problema de disefio
general en un contexto particular. Un patrén de disefio identifica: clases, instancias, roles, colaboraciones
y la distribucion de responsabilidades, ademas que ayuda a construir clases y a estructurar sistemas de
clases. Los patrones de disefio son la base para la busqueda de soluciones a problemas comunes en el
desarrollo de software y otros ambitos referentes al disefio de interaccién o interfaces.

Con la aplicacién de los patrones de disefio se reutilizan las experiencias de otros desarrolladores ya
gue estos patrones estan basados en la recopilacién del conocimiento de los expertos en desarrollo de

software.

3.1.1. Patrones GRASP aplicados

Experto: este patron tiene como propésito asignar una responsabilidad al experto en informacion: la
clase que tiene la informacion necesaria para cumplirla. En la siguiente figura se muestra como la clase
Estudio_Gen_Poblacional que es la que contiene la informacion sobre el estudio de genética poblacional

tiene asignada la responsabilidad de realizar todo el estudio a través del método analisisAlelos().

Estudio_Gen_Poblacional
-totalindividuos : int <
-numAlelos : int
-mAlelos : String[][]
-mGenotipos : String[][]
visualGeneticaPoblacional +Estudio_Gen_Poblacional(nNumAlelos : int)
+getAceptarAna2AleDatosPlantilla() : JButton +analisisAlelos() : String [][]
+AcervoGligadoX : boolean) : double
+FAO(cantVecesGen : int) : double Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_datos

+FGO(cantVecesGenotipo : int) : double K————
+FGE() : void

Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre

Figura 11 Patron GRASP Experto.
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Creador: éste guia la asignacion de responsabilidades relacionadas con la creacion de objetos, tarea
muy frecuente en los sistemas orientados a objetos. El propésito fundamental de este patron es encontrar
un creador que permita conectar con el objeto producido en cualquier evento. Al escogerlo como creador,
se da soporte al bajo acoplamiento. En la figura se muestra que la clase visualGeneticaPoblacional es la
encargada de crear instancias de la clase Estudio_Gen_Poblacional. A continuaciébn se muestra la

creacion de un objeto de una de las clases hijas de la clase Estudio_Gen_Poblacional.

Eztudio Gen Pokhlacional estudio=new Estudioc Gen Poblacional Datos Pre(numlilelos):
lgenotipos=estudio.getGenerarcenotipos (arrilelos, 2) 2
Figura 12 Fragmentos de la inicializacion de un objeto.

Bajo Acoplamiento: éste guia la asignacién de responsabilidades de forma tal que las clases se
comuniquen con el menor nimero de clases que sea posible, de manera que de producirse una
modificacién en algunas de ellas se tenga la minima repercusion posible en el resto de las clases,
potenciando la reutilizacion, y disminuyendo la dependencia entre las mismas. En la figura 14 se evidencia
este patron.

Alta Cohesién: éste mantiene la complejidad dentro de limites manejables y garantiza que las clases
con responsabilidades estrechamente relacionadas no realicen un trabajo enorme. En la siguiente figura
se evidencia con claridad el uso de este patrén.

Epigen it i ional Estudio_Gen_Poblacional Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_datos
autores : JLabel v Dimension fetotalinividuos : int | ListaPersonas : List
|categoria : JLabel |+epigen : Epigen fenumAlelos : int [#iGenotipos : List
[-titulo : JLabel [-numAlelos : int [#mAlelos : String[][] ﬂ [¢numVecesGenotipos : List
l-AceptarGP : JButton P Hgenotipos : List  String[}{} |-cantVariables - int
[+Epigen() |-arrAlelos : String[] |+Estudio_Gen_Poblacional(parametro : int) +Estudio_Gen_Poblacional_Plantila_datos(parametro : int)
l+intialize() : void HPersonas : List 4 |ranaisisAtelos()  String (] |+Estudio_Gen_Poblacional_Plartila_datos(parametro : int, parametro2 : List, parametro3 : List, parametrod : String
l+getAutor() : String [jEROt¥aribales it i  boolean) : double |+LienalGenatipos(parametro : List) : String [J[]
l+getTitulo() : JTextField U B e e e sk 1 [#FAO(parametro : int) : couble l+analisisAlelos() : String [J]]
l+getCategoria() : JLabel [iENE Amaiehx oRiRAI Aleb ISRtk [#FGO(parametro : int) : couble. |-AcervoG(parametro : boolean) : double:
f+main(parametro : String [1): void [t [#FGE() : void
|-getAceptarGP() : JBution |racio2 : JRadioButton . - E— T
|-getCancelar() : JButton |iTextF Ana2AleDatosPreAna_CantVariables : JTextField lecantvecesalelof) : void
HPanelt : JPanel
1 | resutadosAna2AleDatosPreAna  JTextArea
| Aceptar Ana2AleDatosPreAna2 : JButton
|-AceptarAna2AleDatosPlantilla : JButton
|-Cancelar Ana2AleDatosPlantilla : JButton
|-JLabelAgregarPersona : JLabel Estudio_Gen
|- dLabelEiminarPersona : JLabel 4 [incidencia : double
[+visuaiGeneticaPoblacional(parametro : JFrame) 7 |+Estudio_Gen_Poblacional_RiesgoEnfermedad(parametro : double) ot Con Poblecional D e
1 1 [E4Cepecpeal) ok baf ica() : String (1) [+Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre(para
sk e e _Gen_ _Pre(parametro  int)
Myl '9“:“"‘”:"'::’3"“:':"'2 J?::«“ fgadaX(): String [} |+Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre(parémetro int, parametro2 : String [}, parémetro3 : String [}, parémetrod -
myparent ; JFrame [Eicepa A2 A ains Dty i Bhston lranalisisAlelos() : String (1)
[+htyListenerGenPobi(parametro : JFrame) et | AcervoG(parametro : hoolean): double.
[+actionPerformed(parametro : ActionEvent) : void 1
1
GP_ArrayLi
|-celEEitable : boolean
[#dataArray : ArrayList
l#columnidentifiers : ArrayList = GEIEC P
num i
[fciaxes - Ciaxs]). Sis. S genotipo ; String
[+GP_ArrayListTableModelAnaAlelos( ~ <} - = - =
»ga?:o\umyncoum()-m 0 1.+ PR P AT TR ‘::\s P  int, parémetro2 : String, parémetro3 String)
: - |+getGenotipo) : Strng
[+getRowCount() int 1 [;aethanbre0 : Siring ‘MAM‘:‘“MQ() S
[sremoveRow(parametro :int) : void et FREE
[+moveRow(parametro : int, parametro2 : int, parametro3 : int) - void
[+addColumn(parametro : Object): void
[radcRow(parametro : Object [} : void
[+getValueAt(parémetro : int, parametro2 :int): Object
[+setColumnCount(parémetro: int) : void

Figura 13 DCD de Genética Poblacional.
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Polimorfismo: cuando varia el tipo (clase) de alternativas o comportamientos relacionados, asignar la
responsabilidad del comportamiento mediante operaciones polimoérficas a los tipos en que varia el

comportamiento. [16] En la figura 15 se observa claramente el uso de este patron.

Estudio_Gen_Poblacional
[#totalindividuos : int

#numAlelos : int

[#mAlelos : String[][]

[#mGenotipos : String[][]

[+Estudio_Gen_Poblacional(parametro : int)

—D|sanalisisAlelos() : String (i S a—

[#AcervoG(parametro : boolean) : double

[#F AO(parametro : int) : double

[#FGO(parametro : int) : double

[#FGE() : void

i : String [], para 2 : int) : List
[#CantVecesAlelo() : void
Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_datos Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre

-ListaPersonas : List [+Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre(parametro : int)
#IGenotipos : List [+Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre(parametro : int, parametro2 : String [J[], parémetro3 : String [][], parémetrod : int)
#numVecesGenotipos : List [+analisisAlelos() : String [][]
-cantVariables : int |-AcervoG(parametro : boolean) : double

+Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_datos{parametro : int)

+Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_ ametro : int, pard 2 : List, parai 3: List, para : String ..
l+LlenaMGenotipos(parametro : List) : String [}

+analisisAlelos() : String [][]

-AcervoG(parametro : boolean) : double

Figura 14 Patron GRASP Polimorfismo.

3.1.2. Patrones GOF aplicados

Facade (Fachada): este patrén define una sola clase que unifique las interfaces y le asigne la
responsabilidad de colaborar con el subsistema. En la figura se muestra que el usuario para poder
acceder al estudio de Genética Poblacional primero accede a la clase Epigen que esta se encarga del
acceso a las demas interfaces como son Genética Poblacional, Epidemiologia Genética o Genética

Poblacional.

-autores : JLabel
-categoria : JLabel

titulo : JLabel
-AceptarGP : JButton
+Epigen()

+inttialize() : void
+getAutor() : String
+getTitulo() - JTextField
+getCategoria() : JLabel
+main(parametro : String []) : void
-getAceptarGP() : JButton
-getCancelar() : JButton

visualG T i i i Tr
tv : Dimension _estudio : Estudio_Epi_Tradicional -iContentPane : JPanel
+epigen : Epigen -impresora : Impresora ~tv : Dimension
-numAlelos - int -iContentPane : JPanel ~wvicth - int
-lgenotipos : List ~wvicith : int ~height : int
-arrAlelos - String[] ~height : int -epigen : Epigen
-HPersonas : List -iJMenuBar : JMenuBar -iJMenuBar : JMenuBar
-cant\aribales : int |-epigen : Epigen -idToolBarBar : JToolBar
+visualGeneticaPoblacional(parémetro : JFrame) +EpidemiologiaTradicional(parametro : JFrame) i ametro : JFrame)
-initComponents() : void -getJiMenuBar() : JMenuBar -initialize() : void
illa() : JButton -getuButton() : JButton -getiContertPane() : JPanel
-getAceptar Ana2AleDatosPreAna2() : JButton +calcularCasoControl(parametro : int) : void -getdiMenuBar() : JMenuBar
+getCantidad\/ariables() : int +getGrafhistogramas() : JLabel -getJdToolBarBar() : JToolBar

Figura 15 Patrén GOF Fachada.
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3.2. Patron de Arquitecturaen Capas

Conociendo que la arquitectura es la base para cualquier aplicacion se decidié utilizar el patron de
arquitectura en capas. Segun las caracteristicas que tiene la aplicacion se definieron dos capas
solamente, la capa de presentacion y la capa de negocio. No se identificO para la aplicacion la capa de
acceso a datos porgue no se requiere la persistencia de datos en una base de datos.

.-

| v .
L Capa de Presentacion J
| % |
e N
L Capa de Negocio J

Figura 16 Arquitectura en capas.

Capa de presentacion: es la que ve el usuario (también se le denomina "capa de usuario"), presenta
el sistema al usuario, le comunica la informacion y captura la informacion en un minimo de procesos
(realiza un filtrado previo para comprobar que no hay errores de formato). Esta capa se comunica
Unicamente con la capa de negocio. También es conocida como interfaz grafica y debe tener la
caracteristica de ser "amigable" (entendible y facil de usar) para el usuario.

Capa de negocio: es donde residen los programas que se ejecutan, se reciben las peticiones del
usuario y se envian las respuestas tras el proceso. Se denomina capa de negocio (e incluso de logica del
negocio) porque es aqui donde se establecen todas las reglas que deben cumplirse. Esta capa se

comunica con la capa de presentacion, para recibir las solicitudes y presentar los resultados.

3.3. Diagramas de clases del disefio

Un diagrama de clases del disefio (DCD) representa una abstraccion de una o varias clases en la
implementacién del sistema, dependiendo del lenguaje de programacion. Las clases definen los objetos,
con los cuales se implementan los casos de uso. Las particularidades del lenguaje de programacion
influyen en el disefio de las mismas. Como la aplicacion alasEPIGEN es una aplicacion de escritorio y no
usa ninguna base de datos, no se necesitaran de estereotipos para el disefio. A continuacion se muestran
los diagramas de clases de los casos de uso dos, seis y ocho.
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Epigen visualGeneticaPoblacional [ Estudio_Gen_Poblacional Estudio_Gen_Poblacional_Plantila_datos
aufores ; JLabel v Dimension otalndividuos ; it FListaPersonas: List
cateqoria: Label Ikepigen: Epigen numAlels : it (Genofipos : List
Aulo: JLabe! FnumAlelos : nt iimAllos : String[J] um\VecesGenotios ; List
AceptarGP : JButton Hognatipos : List iinGenatinos : Strngl)] B Loant Variables  nt
HEpigen() rrAklos: St HEstudio_Gen_ Poblacione{parametro: ) 4Estud_Gen Poblaciona_ Pl _detos{perémeto: i)
tialze(): void HPersones: L 1 franlisisllos): Sting 1] 4Estulo_ Gen Poblciona. Plantla_dlatos{parameto: it pametro2: List, paramelro3: st parametrod Strin ) perdmetoS: i)
IgetAtor(): Sting etV +cenvoG{pardmeto: boolean): double L enaliGenofipos(parénetro: List): ting [
g TecFd e AnaZAeDdosreéna Aot TedFe 1 eeAO(pneo: ). doude vanasishs):Sing[ ]
getCategoria): WLabel T AnaZADetosPreAna Ak JTetFed WFGO(pardnetr: it): double Acervob{paranetro: bookean):doble
min(pardmetro: g ) : void e FedoBitn WFGE(): voi
LoetAcepaCR) - Bukon adol: Radubuten aeenerCenosparneto:Stig [ préneto: ) i
etCancelar(): JButon 1 -J:;eﬂflfmmsﬁem_cm\/aﬂubles:JTextFieId WCatecesAlel(): void st Gen Poblacional Datos Pre
panell: 4 — S
1 -JrewnadosAnﬁMeDdusPreAm:JTextArea T g RN ptan Gn Pt Do feparieto)
bceparAna2ADdosPredna2: Bon *EMo_Gen_PoMagm\_Ddcs_Pre(paraneﬂu it parametro?: Sring ([, parémetro3: String ()], parametrod. inf)
AceptarAnaAVDetosPlntl: JButon panssAgos(): g |
i | oD Bton @ AR BRI e
L ahelAgregarPersona: JLabel LcelEdiabl: bodean
MyListenerGenPob - LabelEiminarPersona: JLabel iadray Arajlis
Myparent: Frame I+isualGeneticaPoblacional paretro : Frame) 1 fcokmnidentfers: Anaylst
WLsenerGenPobparémeto: Frame) FriConponets): v : ——clses: lss)
HactonPerfomee|parémero: Actonven): vid rathceptr Ane2A Dol ): Bton 1 4GP ArrayListTableodelAnaAlls() GP_Persona GP PersonanalisisAlelos
aetAceptarAna2AleDatosPreAna2(): JButton bagtCobmCou) it FE [
. WOWCMOI,‘" _— * . Lnonke: Sting 1¥GP PersonaknalsisAVlos{pardmetro: it pavanetro2: Siring, parmelro3: Sting)
enovRowfpranero it) vl 4GP Personapardmelro: it padneto2: Sting) geGenepn): ting
+maveRuw(pmeiro: int, purumdr.oZ: int, parametro3: it): void 1 etlokre(): g ethsPersona): s
traddColumn(parametro : Object): void gllun(): it
IbaciRow(parametro : Object{): vod
ealug At parémetro: nt,paremetro2: ) Object
IesetColumnCourt(parémetro: i) void

Figura 17 DCD CU 2 Crear andlisis de dos alelos con relacion.

Para consultar los restantes diagramas de clases del disefio remitirse al expediente de proyecto,

especificamente a la plantilla Modelo de disefio v2.0.

3.4.

Descripcion de las clases del disefio

3.4.1. Clase presente en la capa de Negocio

Nombre: Estudio_Gen_Poblacional

Tipo de clase: Clase

Responsabilidades: Es la responsable de crear las instancias de Estudio de Genética Poblacional.

Nombre: Estudio_Gen_Poblacional(int nNumAlelos)
Descripcion: Es el método que construye la clase.
Nombre: analisisAlelos()

Descripcion: Realiza el analisis de alelos.

Nombre: AcervoG(boolean ligadoX)
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Descripcion: Calcula el acervo genético para ligado al X.

Nombre: FAO(int cantVecesGen)

Descripcion: Calcula la frecuencia génica o alélica observada a partir de una plantilla de datos.

Nombre: FGO(int cantVecesGenotipo)

Descripcion: Calcula la Frecuencia Genotipica observada a partir de datos pre analizados.

Nombre: FGE()

Descripcion: Calcula la Frecuencia Genotipica esperada.

Nombre: getGenerarGenotipos(String[] arrAlelos, int tipo)

Descripcion: Genera los genotipos a partir de alelos.

Nombre: CantVecesAlelo()

Descripcion: Cantidad de veces en que esta presente un alelo en los genotipos de todas las
personas para los datos pre analizados.

Nombre: CountElemt(String element, List<String> lista)

Descripcion: Cuenta la cantidad de veces que esta un elemento string en una lista string.

Tabla 15 Descripcion de la clase Estudio_Gen_Poblacional.

Para consultar las restantes descripciones de las clases del disefio remitirse al expediente de proyecto,

especificamente a la plantilla Modelo de disefio v2.0.

3.5. Diagramas de secuencias

Un diagrama de interaccién muestra una interaccion que consiste en un conjunto de objetos y sus
relaciones, incluyendo los mensajes que se pueden enviar entre ellos.

Un diagrama de secuencia (DS) no es mas que un diagrama de interaccién que destaca la ordenacion
temporal de los mensajes. Los mismos estan compuestos por objetos, linea de vida y foco de control. La
linea de vida representa la existencia de un objeto a lo largo de un periodo de tiempo. El foco de control
representa el periodo de tiempo durante el cual un objeto ejecuta una accion. A continuacion se muestran
varios diagramas de secuencia que se realizaron por cada seccion de las descripciones de los casos de

uso.
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epigen : Epigen estudio_Gen_Poblacional : Estudio_Gen_Poblacional estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre : Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre

myli ob : MyLi b | ‘ i

Genetista ]
1: Epigen() |
2: actionPerformed()

T
|
|
|
! 3: visualGeneticaPoblacional()

T

|

|

|

|

VU |
4: gethlelos() :

I

6: validarDatos() |
|

|

|

|

|

|

|

|

|

&: EntrarDatos

7: solictarDatosPreAnalizados()

|
|
|
|
|
|
|
|
|
: 9: validarDatos()
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|

8: EntrarDatosPreAnalizados

10: Estudio_Gen_Poblacional() -

T
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
'|7 11: analisisAlelos() :
|
|

12: mostrarResultados()

Figura 18 DS CU 2 Crear anadlisis de dos alelos con relacion a partir de datos pre analizados.
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|
|
I
|
|
|
|
|
|
T
|
|
|
|
|
|
|
|
| |
| - T
| |
| |

Para consultar los restantes diagramas de secuencia remitirse al expediente de proyecto,

especificamente a la plantilla Modelo de disefio v2.0.

3.6. Modelo de despliegue

El Modelo de Despliegue provee un modelo detallado de la forma en la que los componentes se
desplegaran a lo largo de la infraestructura del sistema. Detalla las capacidades de red, las
especificaciones del servidor, los requisitos de hardware y otras informaciones relacionadas al despliegue
del sistema propuesto. Esta vista representa el mapeo de componentes de software ejecutables con los
nodos de procesamiento (hardware), tiene en cuenta los siguientes requerimientos: disponibilidad del
sistema, rendimiento y escalabilidad.

Debido a que la aplicacion es de escritorio ya que los genetistas necesitan utilizarla en cualquier
estacion de trabajo sin importar el lugar donde se encuentren, no debe estar conectada a la red y solo
intervienen como nodo principal la computadora cliente donde esté instalada la aplicacién y una impresora

gue se utilizara solo en el caso que se desee imprimir un reporte de algin estudio epidemioldgico.

<<PC Cliente>> <<USB>> <<device>>
Estacion de Trabajo Impresora

Figura 19 Diagrama de despliegue de alasEPIGEN v2.0.
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3.7. Conclusiones del capitulo

En este capitulo se dieron a conocer los principales elementos del disefio para el desarrollo de la
aplicacion alasePIGEN v2.0. Se explicaron y ejemplificaron los patrones de arquitectura y disefio
utilizados, quedaron representados los diagramas de clases y secuencia correspondientes para cada caso
de uso del sistema. Para una mejor comprension de las clases del disefio se describieron las funciones
principales de cada clase que son las responsables de modelar la forma en que fue implementada la
aplicacion. Se definio el diagrama de despliegue de la aplicacion.
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CAPITULO 4: IMPLEMENTACION Y PRUEBA

En este capitulo se representan los diagramas de componentes y el diagrama de despliegue del
sistema. Ademas se brinda una descripcion de los principales métodos implementados, se muestran
imagenes de la interfaz de la aplicacion. Se hace referencia a la validacion de la aplicacion y se incluye el

modelo de prueba con la descripcion de los casos de prueba basados en casos de uso.

4.1. Diagramade Componentes

Un diagrama de componentes (DC) representa la separacion de un sistema de software en
componentes fisicos (por ejemplo archivos, cabeceras, modulos, paquetes, etc.) y muestra las
dependencias entre estos componentes. Muestra la organizacion y las dependencias entre un conjunto de
componentes. No es necesario que un diagrama incluya todos los componentes del sistema, normalmente
se realizan por partes. Cada diagrama describe un apartado del sistema.

Para poder entender los diagramas de componentes que se muestran a continuacion, primero debe
conocerse cuales son las clases contenidas en los componentes. A continuacion se relaciona cada
componente con las clases que representa:

Epigen.java: este componente solamente contiene la clase Epigen.

visualGeneticaPoblacional.java: este componente solamente contiene la clase
visualGeneticaPoblacional.

GP_ArrayListTableModelAnaAlelos.java: este componente solamente contiene la clase
GP_ArrayListTableModelAnaAlelos.

GP_Persona.java: este componente contiene las clases GP_Persona y GP_PersonaAnalisisAlelos.

Estudio_Gen_Poblacional.java: este componente contiene las clases Estudio Gen Poblacional,
Estudio_Gen_Poblacional_Plantilla_datos y Estudio_Gen_Poblacional_Datos_Pre.

Estudio_Gen_Poblacional_RiesgoEnfermedad.java: este componente solamente contiene la clase

Estudio_Gen_Poblacional_RiesgoEnfermedad.
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El subsistema Presentacion recoge todas las clases visuales del modulo de Genética Poblacional.

<<component>> g]
<<subsystem>>
Presentacion
<<component=>
<<file>>
Epigen.java
T
|
I
:<<impor1>>
|
AV
<<component== ; <<component=>
— L e e gl
visualGeneti ional.java Estudio_Gen_Poblacional.java
T
|
I
: <<import=>
|
AV
<<component=> g] <<component=>
<<file>> g <<file>>
= - <<import>> _
GP_ArraylListTableModelAnaAlelos.java GP_Persona.java

Figura 20 DC CU 2 Crear analisis de dos alelos con relacion.
4.1.1. Seguridad de la aplicacion

Para lograr la seguridad en la aplicacion se utilizo la libreria Extension Criptografica de Java (JCE). Las
bibliotecas de JCE proporcionan apoyo para las tareas de cifrar y descifrar datos. Los resultados de los
estudios son cifrados a la hora de guardarlos y descifrados cuando se cargan.

4.2. Estandar de Codificacion

Un estandar de codificacion describe las convenciones que los desarrolladores deben seguir para crear
un codigo fuente descifrable en un sistema. Este debe ser escrito de la misma forma por todos los
desarrolladores, permitiendo mayor efectividad y organizacion en el trabajo. Permite ademas obtener un
codigo homogéneo, mejorar la lectura del software permitiendo entender el codigo nuevo mucho mas
rapido y mas a fondo. El estandar de codificacion utilizado en EPIGEN es basicamente el definido en el
proyecto MEDIGEN con algunas modificaciones referentes a una aplicacion de escritorio. Dicho estandar

se define a continuacion:
» Los nombres de las clases deben ser sustantivos, cuando son compuestos tendran la primera letra

de cada palabra que lo forma en mayusculas. Intentar mantener los nombres de las clases lo més
simples y descriptivos posibles.
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4.3.

En los comentarios de las clases debe aparecer el autor de ésta y el objetivo de la misma.

Los nombres de las variables y métodos tienen que ser lo mas descriptivos posibles, procurando
gue sean palabras en minusculas con significado claro. Si realmente necesita mas de una palabra,
pbéngalas juntas, poniendo la inicial de cada palabra en maylscula siempre que no sea la primera,
pero procure mantenerlas tan breves como sea posible. [18]

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

Utilice nombres en plural para arreglos, listas o matrices de objetos. [18]

Todos los métodos y clases deben tener comentarios de documentacién y comentarios de
implementacion. Los comentarios deben ser afiadidos de forma que resulten practicos, para
explicar el flujo del cédigo y el propdsito de las funciones o variables.

Usar paréntesis en expresiones que implican distintos operadores para evitar problemas con el
orden de precedencia de los operadores. Incluso si parece claro el orden de precedencia de los
operadores, podria no ser asi para otros, no se debe asumir que otros programadores conozcan el
orden de precedencia.

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

I6gicamente relacionadas por lo que se debe usar siempre una linea en blanco entre métodos.

Fragmento de cddigo fuente

protected void CantWecesflelo () {
for({int i = 0; i < mGenotipos.length; i4++){
if(Integer.parselnt (mGenotipos[i] [1]1=>0) 4
List<3tring> templlelos=new LinkedList<3tring>():
char [] arrcC=mGenotipos[i] [0] .toCharirray()
String aleloTemp="":
for (int j=0:;j<arrC.length: j++) {
iffarrcC[i]=="."14
terwphlelos.add (alelaoTemp) 2
aleloTemp="":
}
elae
aleloTemp+=arrC[i]:
}
for f(int j = 0: 3j < milelos.length: j++) {
milelos[j] [1]=Integer. teString(Integer.parsefnt (milelos[3i] [1]1)
+CountElemt (milelos[3] [0] ,cemplilelaos) *
Integer.parselnt (mGenocipos[1i] [1]))
}
H
}

Figura 21 Fragmento de codigo fuente.
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4.4. Interfaces de la aplicacion
Esta es la interfaz principal de la aplicacion en la misma se escoge el tipo de estudio a realizar que
puede ser Epidemiologia Genética, Epidemiologia Tradicional o Genética Poblacional.

a Epigen v2.0 EI @
alas EPIGEN
SISTEMA PARA ANALISIS ESTADISTICO DE EPIDEMIOLOGIA GENETICA

—

'TI Crear estudio )

Crear estudio-Genética Pobl:

Titulo |dio Genteica Poblacional L. Abel Santa Marial

Autor MW Frias Gonzélez

Categoria Estudio de Genética v/

" @ Aceptar ‘ 3 cancelar

vc Universidad de las Ciencias Informaticas | Centro Nacional de Genética Médica, 2009-2011
Figura 22 Interfaz Principal de la aplicacion.

Esta interfaz es la principal del estudio de Genética Poblacional en el mismo se encuentra el menu para

acceder a los distintos andlisis de este estudio que se deseen realizar.

Bl Estudio de Genética Poblacional-Analisis: BoE
[yarchivo 4 Analisis 2 Ayuda

Este modulo permite realizar uno de los estudios mas importantes dentro de la
Epidemiologia Genética, el estudio de Genética Poblacional, que se ocupa de predecir

las consecuencias que entrafian la estructura de la poblacién y los fenémenos de
seleccion y mutacion para los fenotipos constitucionales y las enfermedades. Permite
estudiar la manera en que los factores de riesgo presentes en el medio ambiente
interactuan con la constitucion genética de una poblacion determinada.

Figura 23 Interfaz principal del estudio de Genética Poblacional.

53



Capitulo IV | alasePIGEN v

Esta interfaz es para el andlisis de dos alelos con relacién a partir de una plantilla de datos. Esta
interfaz es la misma que se utiliza para los casos de tres y cuatro alelos.

B Estudio de Genética Poblacional-Analisis

Liarchivo g Andlisis 2. Ayuda

T1PO DE RELACION;  [-Setecdione..
ALELO1: |
ALELO 2:
CANTIDAD DE VARIABLES:

Y Ty RN P o

] ihdib hesemmt LAl a

222222

Figura 24 Interfaz de andlisis de dos alelos con relacién a partir de una plantilla de datos.

Esta interfaz es para el andlisis de dos alelos con relacién a partir de datos pre analizados. Esta interfaz
es la misma que se utiliza para los casos de tres y cuatro alelos.

Hl Estudio de Genética Poblacional-Analisis o @
[ Archivo ] Andlisis 2 Ayuda
TIPO DE RELACION;  [-Seleccione...
ALELO1: |
ALELO2: |
- S ’
s \ 4 =
. L - )-';\'1 R
[\ R DT T Y- sy G g g N

[N =N-1

Figura 25 Interfaz de andlisis de dos alelos con relacién a partir de datos pre analizados .
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Esta interfaz es para el analisis de cinco o méas alelos con relacion de codominancia a partir de una

plantilla de datos.

Bl Estudio de Genética Poblacional-dzf
i archivo 4 Andlisis 2, Ayuda

/

CANTIDAD DE VARIABLES:

@ Cancelar

| b Siguiente

Figura 26 Interfaz de andlisis de dos alelos con relacién a partir de datos pre analizados .

Esta interfaz es para el analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad

autosomica recesiva. En el caso del andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una

enfermedad autosomica recesiva ligada al X solamente cambia el nombre de la variable a entrar que en

ese caso seria frecuencia de la enfermedad en varones.

Kl Estudio de Genética Poblacional-dzf
[archivo ] Analisis 2, Ayuda

[EiE)s)

INCIDENCIA DE LA ENFERMEDAD EN LA POBLACION:

& Aceptar |

& Cancelar

Figura 27 Interfaz de analisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosdmica recesiva.
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Esta interfaz es para el andlisis de alelos ligados al cromosoma X a partir de datos pre analizados. En
el caso del analisis de alelos ligados al cromosoma X a partir de una plantilla de datos solamente se le

agrega la cantidad de variables.

Bl Estudio de Genética Poblacional-dzf
L archivo | Analisis 2, Ayuda

ALELO:

[ & Aceptar 3 cancelar

Figura 28 Interfaz de andlisis de alelos ligados al cromosoma X.

PN

4.5. Pruebas

Las pruebas son una actividad en la cual un sistema o0 componente es ejecutado bajo condiciones o
requerimientos especificados, los resultados son observados Yy registrados, y una evaluacion es hecha de
algun aspecto del sistema o componente.[19]

La prueba de software es un elemento critico para la garantia de la calidad del software y representa
una revision final de las especificaciones del disefio y de la codificacién.

Para poder realizar pruebas a un software se necesita tener claro conceptos como: niveles de prueba,
tipos de prueba y los métodos de prueba. Las pruebas se aplican para diferentes tipos de objetivos, en
diferentes niveles de trabajo o escenarios. A continuacion se mencionan distintos niveles de prueba:[19]

» Pruebade desarrollador: Es la prueba disefiada e implementada por el equipo de desarrollo.

» Prueba independiente: Es la prueba que es disefiada e implementada por alguien independiente

del grupo de desarrolladores.

» Pruebade Unidad: Es la prueba enfocada a los elementos probables mas pequefios del software.

56



Capitulo IV |2 alaseriGeN

» Prueba de Integracion: Es ejecutada para asegurar que los componentes en el modelo de
implementacién operen correctamente cuando son combinados para ejecutar un caso de uso.
» Prueba de sistema: Son las pruebas que se hacen cuando el software esta funcionando como un

todo.
» Prueba de aceptacién: Prueba de aceptacion del usuario es la prueba final antes del despliegue

del sistema.

Cada tipo de prueba tiene un objetivo especifico y una técnica que lo soporte. A continuacion se
muestra una tabla con los tipos de pruebas basados en el atributo de calidad Funcionalidad.

Dimension de Calidad Tipos de Prueba

Riesgo de calidad

Funcién: Pruebas fijando su atencion en la validacion de las
Funcionalidad funciones, métodos, servicios, caso de uso.

Seguridad: Asegurar que los datos o el sistema solamente es
accedido por los actores deseados.

Volumen: Enfocada en verificar las habilidades de los
programas para manejar grandes cantidades de datos, tanto

como entrada, salida o residente en la BD.

Tabla 16 Tipos de pruebas basadas en dimensiones de calidad.[19]

Existen dos métodos de pruebas fundamentales: el método de caja blanca y el método de caja
negra.[19]

» Método de caja blanca: Se comprueban los caminos légicos 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.
» Meétodo de caja negra: se refiere a las pruebas que se llevan a cabo sobre la interfaz del software.
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4.5.1. Disefio de casos de pruebay registro de no conformidades

Un caso de prueba se disefia segun las funcionalidades descritas en los casos de usos. Este disefio se
elabora previamente a realizar las pruebas funcionales a la aplicacion. Se parte de la descripcion de los
casos de uso del sistema, como apoyo para las revisiones. Cada planilla de caso de prueba recoge la
especificacién de un caso de uso, dividido en secciones y escenarios, detallando las funcionalidades
descritas en él y escribiendo cada variable que recoge el caso de uso. Existen casos de pruebas para los
diferentes métodos: Caja Negra y Caja Blanca. En el proceso de pruebas se hace uso de los casos de
prueba de Caja Negra por ser éste el método empleado en la liberacion del producto software, de ahi el
motivo por el que se disefia un caso de prueba por caso de uso del sistema.

Partiendo de la descripcién de los casos de uso del sistema, como apoyo para las revisiones, se disefio
un caso de prueba asociado a cada caso de uso. Para detallar el caso de uso se utiliza una tabla, donde
se desglosa esta funcionalidad en secciones y a su vez éstas en escenarios, para hacer mas fructifera la
ejecucion de las pruebas. Esta tabla contiene los campos:

» Nombre de la seccion: Se especifica el nombre de la seccién [SC 1: Nombre de la seccion].

> Escenarios de la seccion: Se especifican los escenarios de cada seccion [EC 1.1: Nombre del
Escenario].

» Descripcion de la funcionalidad: Se describe brevemente la funcionalidad del escenario.

El siguiente es un ejemplo donde se detalla el caso de uso Crear analisis de dos alelos con relacion.

Nombre de la seccidon | Escenarios de laseccion | Descripcion de la funcionalidad

SC 1: Crear analisis de | EC 1.1: El genetista inserta | En este escenario el genetista inserta los

dos alelos con relacién | los datos. datos.

de dominancia | EC 1.2: El genetista inserta | Este escenario sigue la misma funcionalidad
completa a partir de | los datos incorrectamente. que el anterior verificando que todos los
una plantilla de datos datos estén correctamente insertados.

EC 1.3: ElI genetista no | Este escenario sigue la misma funcionalidad
inserta los datos | que el primero pero verifica que todos los

necesarios. datos estén insertados.

EC 1.4: ElI genetista no | Este escenario verifica que el genetista
inserta variables. inserte variables dentro del estudio.

Tabla 17 CP Crear andlisis de dos alelos con relacion.
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A partir de esta descripcion se detallan las variables que se encuentran en las interfaces asociadas al
caso de uso que se le disefid el caso de prueba. En la siguiente tabla se muestra un ejemplo de la

descripcion de variables del caso de uso Crear andlisis de dos alelos con relacion.

No | Nombre del campo | Clasificacién Valor nulo | Descripcion

Dominancia completa a partir de una plantilla de datos

1 Tipo de relacion Lista de seleccion | No Se introduce el tipo de relacion entre

alelos que tiene que ser dominancia

completa.
2 Alelo 1 Texto No Se introduce el nombre del alelo 1.
Alelo 2 Texto No Se introduce el nombre del alelo 2.
4 Cantidad de | Entero No Se introduce la cantidad de variables.
variables
5 Alelo dominante Checkbox No Se tiene que escoger el alelo
dominante.

Tabla 18 Descripcién de variables.

Los resultados de las pruebas que no fueron satisfactorios pasaron a ser no conformidades y se
emitieron en el registro de defectos y dificultades detectados que se encuentra en la parte final de cada
disefio de caso de prueba. En la siguiente tabla se muestran algunas de las no conformidades

encontradas tras la revision del software.
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Elemento | No No Ubicacion Etapa de Significativa No Recomendacion Estado Respuesta del
conformidad de la NC deteccion Significativa NC Equipo
Desarrollo
Aplicacién | 1 | En la insercion de | Crear andlisis | Pruebas de X 28 de
alelos este campo | de dos alelos | funcionalidad abril de
acepta simbolos | con relacion | y 2010
del teclado por | de dominancia | confiabilidad
ejemplo(+. - etg) | completa a

partir de una
plantilla de

datos.
Campos: alelo
1y alelo 2
Aplicacion| 2 | Cuando se | Crear andlisis | Pruebas de X 29  de
cancela un estudio | de dos alelos | funcionalidad y abril de
y se desea | con  relacion | confiabilidad 2010

realizar otro del | de dominancia
mismo  tipo la [ completa a
aplicacion muestra | partir de una
en agregar | plantilla de
personas las que | datos

antes se habian [ Campos: alelo
insertado y las | 1y alelo 2
nuevas variables
no las muestra

Aplicacion| 3 | Cuando se | Crear analisis | Pruebas de X 29 de
cancela un estudio | de dos alelos | funcionalidad y abril de
y se desea | con relacion | confiabilidad 2010

realizar otro del [ de dominancia
mismo tipo la | completa a

aplicacion no | partir de una
permite  eliminar | plantilla de
las personas | datos

insertadas y | Campos: alelo

tampoco agregaa | 1y alelo 2
otra persona.

Figura 29 Fragmento de no conformidades encontradas a la aplicacion.

4.6. Conclusiones del capitulo.

Con la realizacion del presente capitulo se describi6 como fue implementada la aplicacién en términos
de componentes de cada uno de los casos de uso del sistema, los cuales estan basados en los casos de
uso realizados durante el disefio. Al mismo tiempo se brindé una breve descripcion de los principales
meétodos implementados. Se definio el estandar de codificacion utilizado en la implementacion. Ademas se
realizaron pruebas funcionales al software tanto a nivel de desarrollador, como a nivel independiente y

como a nivel de unidad.
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CONCLUSIONES
El desarrollo de la aplicacion alasePIGEN v2.0 constituira un importante aporte al desarrollo de la
genética en Cuba ya que le permitira a los especialistas tener un mayor control de las enfermedades en
las poblaciones y de esta forma poder tomar medidas en beneficio de las personas que las conforman.
Los resultados de los estudios brindados por dicha aplicacion constituiran una valiosa fuente de
informacion para la investigacion y la toma de decisiones en funcion del beneficio de cada uno de los

implicados en estos estudios de Genética Poblacional.
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RECOMENDACIONES

Como parte del proceso investigativo que se llevd a cabo, han surgido algunas ideas que seria
recomendable tener en cuenta para el mejoramiento del sistema.

Se recomienda agregar el estudio de consanguinidad que se encarga de analizar el apareamiento de
individuos que estan relacionados entre si mas estrechamente que el promedio de la poblacién, es decir,
el acoplamiento de individuos que tienen uno o mas antepasados en comun.

Al no existir en Cuba un software que agrupe todas las funcionalidades que contiene éste dentro de la
rama de la Epidemiologia Genética, seria conveniente su despliegue por todos los centros de genética del

pais.
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ANEXOS
Anexo 1. Diagramas de clases del disefio.

| . -
1 l
1
1
1
1
4

Figura 30 DCD CU 3 Crear andlisis de tres alelos con relacion de codominancia.

Figura 31 DCD CU 7 Crear andlisis de riesgo de una pareja no consanguinea para una enfermedad autosémica recesiva ligada al
X
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Anexo 2. Diagramas de secuencia.

2: actionPerformec()
3. visualGeneticaPoblacional()

4: getAlelo
5: EntrarDatos ! “

6: validarDatos()

7: solictarDatosPreAnalizados()
8 EntrarDatosPreAnalizados

9 validarDatos()

10: Estucio_Gen_Poblacional)

1 11: analisisAlelos()
12: mostrarResutados() 1

Figura 32 DS CU 3 Crear andlisis de tres alelos con relacion de codominancia a partir de datos pre analizados.

Anexo 3. Diagramas de componentes.

Figura 33 DS CU 1 Crear estudio de Genética Poblacional.
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GLOSARIO

1.

15.

16.

17.

18.
19.
20.

Afijacién proporcional: Pretende que cada estrato tenga la misma proporcién en la muestra que en
la poblacién. Por ejemplo, si en la muestra E1 la proporcién de mujeres es de un 40%, en la poblacion
también tiene que ser la misma proporcion.

Alelo: Es cada una de las formas alternativas que puede tener un gen que se diferencian en su
secuencia y que se puede manifestar en modificaciones concretas de la funcion de ese gen.

Alelo dominante: Es aquel que enmascara la presencia del otro alelo diferente para el mismo
caracter.

Alelo recesivo: Es aquel que solo se manifiesta cuando el individuo es raza pura para un caracter.
API: Interfaz de programacion de aplicaciones.

CASE: Ingenieria de Software Asistida por Computadoras.

Casos: Son las personas de una poblacién que estan enfermos.

Codominancia: Es el proceso por el cual un individuo manifiesta dos caracteristicas genéticas.

Controles: Son las personas de una poblacion que no estan enfermos.

. CNGM: Centro Nacional de Genética Médica.

. CVS: Sistema de Control de Versiones.

. Dominancia completa: Es el proceso por el cual un individuo manifiesta una caracteristica genética.
. Fenotipos: Es la expresion del genotipo en un determinado ambiente.

. Frecuencia fenotipica: Es la proporcién o porcentaje de individuos de cada fenotipo que estan

presentes en la poblacion.

Frecuencia genotipica: Es la proporcion o porcentaje de individuos de cada genotipo que estan
presentes en la poblacion.

Gen: Es un segmento corto de ADN, que le dice al cuerpo cémo producir una proteina especifica. Hay
aproximadamente 30.000 genes en cada célula del cuerpo humano y la combinacién de todos los
genes constituye el material hereditario para el cuerpo humano y sus funciones.

Genotipos: Informacién hereditaria de un organismo transmitida por la reproduccion sexual de ambos
progenitores.

GUI: Interfaz Gréfica de Usuario.

HTTP: Protocolo de Transferencia de Hipertexto.

IDE: Entono de Desarrollo Integrado.
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21.

22.
23.
24.
25.
26.
27.
28.
29.
30.
31

32.

Junit: Es un conjunto de bibliotecas creadas por Erich Gamma y Kent Beck que son utilizadas en

programacion para hacer pruebas unitarias de aplicaciones Java.

MVC: Modelo-Vista-Control.
MVJ: Maquina Virtual de Java.

ODBC: Microsoft Open Data Base Connectivity.

RUP: Proceso Unificado del Rational.
SNS: Sistema Nacional de Salud.

SQL: Lenguaje Estructurado de Consulta.
SVN: Subversion.

TICs: Tecnologias de la informatica y las comunicaciones.

UML.: Lenguaje Unificado de Modelado.

Variabilidad genética: Es una medida de la tendencia de los genotipos de una poblacion a

diferenciarse.
XML: Lenguaje de Marcado Extensible.
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