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RESUMEN

La Biologia de Sistemas es un area del conocimiento comglegapretende entender el funcionamiento de los
sistemas como un todo y para ello, debe modelarlos usandretiés herramientas y niveles de abstracciéon. Esto
implica que dificilmente una sola persona, grupo o institucean capaces de desarrollar por si solos todo el software
gue hace falta. Es necesario crear sistemas que puedadearsteicon el desarrollo de nuevos moédulos y que haciendo
analogias con el software libre, permitan crear comunglddealesarrollo que enriquezcan los sistemas, convirtiéndo
en grandes plataformas computacionales. En este trabgjesenta un software cuya arquitectura orientada a plug-
ins, permite a cualquier persona o institucion interesat@huso de los plug-ins ya elaborados o desarrollar nuevos
para este software. El software presenta integrado valigsips, uno de simulacion, el cual permite al usuario reali
simulaciones locales o distribuidas, otro de graficaciéaggrmite realizar graficas en 2D y 3D, asi como uno de Base

de Datos, brindando la posibilidad de gestionar la infoidragenerada en una base de datos.

Palabras Clave:Biologia de Sistemas, Software, Plug-ins, SimulaciénfiGaeién, Base de Datos
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INTRODUCCION

La maduracion de la Biologia Molecular, las nuevas técniggsdan lugar al acceso a miles de datos, el mayor
poder computacional y los nuevos algoritmos, han cambiadatitud de muchos cientificos sobre como solucionar
algunos de sus problemas, y ha propiciado el nacimiento deueva disciplina denominada Biologia de Sistemas,
capaz de integrar en su seno, a expertos procedentes dmtifedreas como la Biologia, la Informéatica, la Fisica, las
Matematicas y otras.

Desde hace afios, el método utilizado por los cientificosgsitaliar un sistema bioldgico es el método reduccionis-
ta, es decir, la descomposicion del sistema en sus partsstagantes, las cuales por separado, son mucho mas asncill
de entender y modelar.

Esta estrategia se muestra como una poderosa herramipatadm describir los sistemas fisicos, porque propor-
ciona un mapa completo de las piezas fundamentales, y derlei®fies que éstas van realizando, pero no permite la
comprension de las interacciones entre las partes, o seacaroel funcionamiento del sistema como un todo. Este es
el marco propicio para el surgimiento de la Biologia de &isi® que hoy en dia, resulta ser uno de los campos mas
activos, aprovechando no sélo los avances en el conocimniknlas partes fundamentales, sino también la posibilidad
de realizar célculos mucho mas complejos y elaborar modeiasnaticos gracias a los avances en las Ciencias de la
Computacion. [1]

La Biologia de Sistemas trata de entender los sistemagyioka diferentes niveles de abstraccion, desde el nivel
molecular hasta los ecosistemas y haciendo uso de difsrime de modelos matematicos y técnicas computacionales,
gue van desde los Sistemas de Ecuaciones Diferenciales) (85 la Mineria de Datos, pasando por Cadenas de
Markov, Redes Booleanas y Redes Bayesianas. [1]

Esta nueva ciencia se preocupa del estudio de procesogibadéusando un enfoque sistémico, que tiene dos

componentes fundamentales: uno experimental y uno cocipnog. El componente experimental proporciona los datos
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necesarios para la creacion y validacion de los modelosmdditns. En cambio, el componente computacional se divide
en dos grandes grupos, la modelacién y la mineria o anabsissddatos ya existentes o de los generados durante las
simulaciones. [2]

Aunque en ambas areas se aprecia un desarrollo notableddv@lstomponente computacional el que mas ha
evolucionado. Se puede apreciar como la necesidad de aksanerramientas informaticas en este campo alcanza los
sectores comerciales de la biotecnologia.

Asi, en los Ultimos afios, en los Estados Unidos se han creadarimeras empresas relacionadas con el area de
la Biologia de Sistemas cuyos productos estan intrinsegentelacionados con la simulacion y analisis de proble-
mas bioldgicos. Ejemplo de tales empresas son: Gene NeSwiekces (www.gnsbiotech.com, fundada 2000), Entelos
(www.entelos.com, fundada 1996), Physiome (www.physicom, fundada 2001) y Genomatica(www.genomatica.com,
fundada 2001). Todas estas empresas parten de la propigdittual sobre una plataforma de software para integrar
informacion, representar matematicamente y simularmsasebioldgicos. No obstante, siguen como estrategia de nego
cios la formacién de alianzas comerciales con empresaachiaitbgicas y no la comercializacién directa del software.

En la actualidad, el desarrollo de software de forma indéieete, también va en ascenso. Asi, en el sitio web del
SBML(www.sbml.org), se pueden encontrar referencias ahoaisoftware basados en el estandar SBML, los cuales
permiten modelar, simular o realizar analisis sobre madadosistemas bioldgicos.

Esta proliferacién de herramientas resulta en gran vatiddduncionalidades e interfaces. Sin embargo, a pesar de

lo bueno de este auge en el desarrollo de software, existededwentajas fundamentales [3]:

1. Cada herramienta usa su propio formato para salvar lemiaftion. El resultado es que los modelos salvados por

un software determinado no pueden cargarse con otros seftwa

2. Muchas herramientas implementan las mismas funciaugsl Escribir algoritmos para simulacién es algo com-
plejo y que toma bastante tiempo, es por ello que muchos a@tiienen tiempos de vida cortos, lo que significa

que los autores no son capaces de implementar mas que lamalitades basicas.

Otro resultado de este segundo problema es que la mayorés deeiramientas no implementan funcionalidades de
andlisis ni almacenamiento de informacién en bases de.datos

Por este motivo se decidié desarrollar, en conjunto con Bir@ele Inmunologia Molecular (CIM) un software para
la simulacion y andlisis de sistemas bioldgicos que reatidi algoritmos ya existentes para la simulacion e implémnan

nuevas funcionalidades de andlisis no disponibles en fosae desarrollados hasta el momento. Adicionalmente, es

2
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software incluia el almacenamiento en una Base de Datosdddddnformacion generada en los estudios realizados

sobre los sistemas biolégicos.

De esta forma se desarrollé la versiéon 1.0 de BioSyS con dosesites modulos:

1. Editor de Ecuaciones

2. Base de Datos

3. Mddulo de Simulacion (haciendo uso del Matlab y de un élgorde ODEtoJava)

4. Mddulo de Andlisis (Andlisis de los estados finales mediahuso de técnicas de mineria de datos)

5. Conexion a la Plataforma de Tareas Distribuidas (t-drgaga realizar los calculos computacionalmente intensos

(multiples simulaciones, bifurcaciones)

Sin embargo, tanto BioSyS como los demas software desatoslidentro del area de la Biologia de Sistemas, siguen

teniendo serias deficiencias que se deben resolver paea logrverdadero avance. Estas son:

1. La Biologia de Sistemas es un area del conocimiento cgenglee pretende entender el funcionamiento de los
sistemas como un todo y para ello debe modelarlos usandemiiés herramientas y a diferentes niveles de
abstraccién. Por esta causa resulta muy complejo que um@eiona, grupo o institucién sean capaces de desa-
rrollar por si solo todo el software que hace falta. Por locta@s necesario crear sistemas que puedan extenderse
con el desarrollo de nuevos modulos y haciendo analogiaslamftware libre, permitan crear comunidades de

desarrollo que enriguezcan los sistemas, convirtiéndmagrandes plataformas computacionales.

2. A diferencia de otras comunidades, existe poca cultureedglizacion de codigo dentro de la comunidad de

biologia de sistemas.

Para tratar de resolver estos dos problemas remanentesaseotlaron varias iniciativas, dentro de las que destatan
Systems Biology Workbench (SBW) [3] y BioSPICE [4].

Sin embargo, estos dos frameworks se utilizan parcialnorigue desarrollar aplicaciones para cualquiera de los
dos es un problema complejo. Es necesario conocer bien uéeniyra de estos sistemas, sélo se pueden desarrollar
aplicaciones en los lenguajes para los que sus desarm@anioplementaron interfaces de programacion de aplicasio

(APIs).
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Teniendo en cuenta esta nueva problematica, dentro ded@mBioSyS, se decidid disefiar una nueva arquitectura
orientada a plug-ins, que basara el desarrollo de los mgdulda interaccion de plug-ins, de forma tal que cualquier
persona o institucion interesada pudiera hacer uso delgsips previamente desarrollados, o implementar otrogasue
para BioSyS, independientemente del sistema operativblgrdgiaje de programacion en el que trabaje.

En el pasado afio, en el proyecto BioSyS, se trabajé ademasieseerollo de nuevos modulos y se le adicionaron
nuevas funcionalidades a otros de los médulos ya existdatesuales deben incorporarse en versiones futuras.

Por lo antes expuesto surge el presente trabajo de dipl@ngandose en el siguienggoblema cientifico: La
necesidad de un software flexible y extensible, que faalitdesarrollo de nuevas herramientas para la Biologia de
Sistemas.

Para resolver el problema planteado se define cobjeto de estudiola Biologia de Sistemas, enmarcando como
campo de acciérel desarrollo de software para Biologia de Sistemas.

Se define com@bjetivo General:

Desarrollar una nueva version del software BioSyS que implaente las especificaciones de una
nueva arquitectura del sistema que facilite el desarrollo d herramientas en el campo de la Biologia

de Sistemas.

Desglosado en los siguient@bjetivos Especificos
e Desarrollar el plug-in de Base de Datos version 2.0
» Desarrollar el plug-in de simulacion version 2.0
» Desarrollar el plug-in de graficacion 2.0
* Integrar los nuevos plug-ins al sistema

» Realizar las pruebas unitarias de los plug-ins implementaols

Para alcanzar dichos objetivos se planteé desarrollaigaestestareas
» Revision bibliografica de sistemas manejadores de plug-ins
e Seleccion de la herramienta manejadora de plug-ins aatrtiliz
« Definicién de los nuevos plug-ins y funcionalidades a inocepen la version 2.0.
e Realizacion del analisis y disefio de la aplicacion.
» Realizacién del disefio de los prototipos de interfaz derigspara BioSyS version 2.0.

Andlisis del médulo de base de datos version 2.0.

4



INTRODUCCION

» Disefo del médulo de base de datos versiéon 2.0.
e Implementacion del médulo de base de datos versién 2.0.

« Analisis del médulo de simulacién version 2.0.
» Disefio del médulo de simulacion version 2.0.
e Implementacion del médulo de simulacién version 2.0.

* Andlisis, disefio e implementacién del médulo de graficae&nmsion 2.0.
» Disefo del médulo de graficacién version 2.0.
» Implementacion del médulo de graficacién versién 2.0.

» Realizacién de pruebas de caja negra a la aplicacion.

Este trabajo de diploma se ha estructurado como sigue: Resumtroduccion, cuatro Capitulos, Conclusiones genera-

les, Recomendaciones, Referencias bibliograficas, Bjtafta y Anexos.

Capitulo 1. Fundamentacion Teérica. Se presenta el marco tedricdiadtuy seleccionado para desarrollar el presente
trabajo, orientado al desarrollo de software en el campa @dlogia de Sistemas. Se presenta una panoramica sobre

los conceptos y herramientas necesarios para alcanzasj&ivos planteados .

Capitulo 2. Caracteristicas del Sistema. Se realiza una breve deiserige la solucidon propuesta, sus requisitos fun-
cionales y no funcionales. Se presenta el modelo de dom@isistema, el diagrama de casos de uso del sistemay la

descripcion de los mismos.

Capitulo 3. Disefio del Sistema. Se describe la representacion artfuitea del sistema. Se hace énfasis en el patron

de arquitectura utilizado, asi como los patrones de disaédugron empleados. Se lleva a cabo el disefio del sistema.

Capitulo 4. Se describe la implementacion del sistema, mostrandadgsainas de componentes. Se describe todo lo

relacionado con la implementacién de los plug-ins, asi clomelacionado con las pruebas realizadas al sistema.
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1.1. Introduccion

En el presente capitulo se brinda una breve descripcionRielzgia de Sistemas y se analizan algunos software que
permiten el estudio de los sistemas biolégicos. Se anaditpamas herramientas manejadoras de plug-ins y finalmente

se da una descripcion de las herramientas y metodologidizaryiara desarrollar este trabajo de diploma.

1.2. Biologia de Sistemas

La Biologia de Sistemas(BS) representa la integracion deegtos e ideas de las ciencias de la vida, disciplinas
de ingenieria y ciencias computacionales (Figura 1.1)idR&xs avances de la Biologia, incluyendo la secuencia del
genoma humano y masivos experimentos para probar ejemioldgjibos, crearon nuevas oportunidades para com-
prender los problemas biol6gicos desde la perspectiva déstema. Este nuevo acercamiento hace mas énfasis en el
comportamiento de colecciones de componentes funcionamdo un todo, que los enfoques tradicionales del estudio

de componentes de forma individual. [5]
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Figura 1.1: Interrelacion de las diferentes areas que cm@fio la Biologia de Sistemas.

A diferencia de los métodos clasicos de estudio usados pbidtngos, que se basan en la confirmacidon o refutacion
de hipotesis por medio de resultados experimentales, ladgdade Sistemas emplea técnicas de prediccion rigurosas.
Estas técnicas surgen fundamentalmente del uso de modeteméticos que describen el comportamiento del ente en
estudio. Los modelos permiten predecir el comportamieektprceso como un sistema dindmico, generalmente tratado
como una red compleja.

En ocasiones se confunde la Biologia de Sistemas con Sstiwmiagicos, por lo cual es preciso aclarar que los Sis-
temas Bioldgicos son por definicidn, sistemas abiertos paean en condiciones alejadas del equilibrio termodinamic

con muchas y fuertes interacciones no lineales entre susaa@tementos. [6]

1.2.1. Modelos Matematicos

El estudio de los Sistemas Biolégicos se hace mas factibtkamie la creacion de un modelo matematico que lo
describa. Para que un modelo sea Util todos los elementol® qaenponen deben ser planteados coherentemente, es
decir, tiene que poder explicar lo que sucede de forma lobmamodelos no son mas que esquemas 0 ecuaciones que

explican aquello que se quiere estudiar, lo cual puede iex@racteristicas del ente en estudio que se consideren no

sean importantes. [7]
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En la actualidad se utilizan los modelos matematicos en frfeade los campos de la ingenieria. Su objetivo es
entender ampliamente el fendbmeno y tal vez predecir su cdaamiento en el futuro. Como por ejemplo: el crecimiento
de las poblaciones, la concentracion de un producto en @eaiém quimica, el funcionamiento de las neuronas y la
dinamica intracelular. [8]

Un modelo matematico nunca es una representacion exactardalidad, es s6lo una idealizacion que permite
tratarla como un problema matematico. Un modelo de un sisteinidgico es convertido a sistemas de ecuaciones,
aunque la palabra modelo es a menudo usada como el sistems el@ibciones correspondientes. La solucién de las
ecuaciones, ya sea por medios analiticos o numéricos,ililestimo el sistema bioldégico se comporta ya sea en el

tiempo o en equilibrio. [8]

1.3. Software para la Biologia de Sistemas

Existe una gran gama de software desarrollados por cergrowestigacion o universidades que han sido de mu-
cha utilidad en el desarrollo de las investigaciones en ¢doBia de Sistemas. Baste destacar, que en el sitio web del
SBML(www.sbml.org), se pueden encontrar referencias asb®vare, basados en este estandar y relacionados con
alguna de las areas de la Biologia de Sistemas.

De estos software se seleccionaron aquellos que, se cansia@s han aportado al desarrollo de las investigaciones

en esta area, los cuales se comentan a continuacion.

1.3.1. De proposito general
1.3.1.1. Virtual Cell

Virtual Cell es el resultado del trabajo del Centro NaciamalRecursos para la Modelacién y el Andlisis Celular
de los Estados Unidos. En estos momentos ya esta dispoaikikrdion 4.2. Este sistema desarrollado en Java, per-
mite asociar informacién bioquimica y electrofisiolégiam datos experimentales, permitiendo de esta manera la faci
comparacion entre los resultados obtenidos por simulawaros resultados experimentales. [9]

Virtual Cell posee dos mddulos de disefio, el biolégico y etemeitico, permitiendo de esta manera que los in-

vestigadores puedan escoger de qué forma quieren crearosledosi En el caso de aquellos que utilicen el médulo

1Revisado el 21 de enero de 2010
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biolégico, el sistema les permite crear de forma automé&licaodelo matematico asociado a su modelo biolégico. [9]

Ademas de las facilidades de modelacion que hacen de Viteklina opcion muy atractiva para los investigadores,
este sistema permite realizar exploraciones de fuerza.bEgtas exploraciones consisten en ejecutar simulaciones
complejas en las que uno 0 mas parametros dentro del modedonidtico pueden variar acorde a determinadas reglas
impuestas por el usuario. Cuando se ejecutan este tipo déasiones se generan una serie de combinaciones diferentes
que requieren de grandes capacidades de computo, para quistiaas pueden simularse en paralelo en diferentes nodos.
Los resultados de estas simulaciones pueden visualizarseparado, seleccionando una combinacion de parametros
determinada. Este proceso de simulacion elimina el tediabajo de crear, editar, simular y comparar el resultado de
muchas simulaciones individuales.

En resumen, Virtuall Cell constituye un software muy bienga&lo y disefiado. Permite hacer simulaciones que
otros sistemas no conciben, como es el caso de las exploeagior fuerza bruta. Pero, estas ventajas que presenta, son
alavez las mayores desventajas del mismo, pues, una veadeal las multiples simulaciones, no se pueden hacer mas
analisis que ver las diferentes dinamicas y compararlasiigente, ademas de que se requiere de una conexién estable

a Internet porque las simulaciones solo corren sobre suisigess.

1.3.1.2. Cellware

Desarrollado por el Grupo de Biologia de Sistemas del tistide Bioinformatica de Singapur, Cellware constituye
un sistema muy completo por las funcionalidades que poneaeoside los usuarios. Disefiado para modelar reacciones
bioquimicas celulares, permite ademas simular sendadliets y redes de genes. También incluye algoritmos para
estimacion de parametros y autoorganizacion de los grafsegulten de los disefios realizados. [2]

Las funcionalidades fundamentales son las siguientes:
» Acceso a infraestructura Grid para aquellos problemasepgeran de gran capacidad de computo.

» Amplia libreria de algoritmos para simulaciones cuarntiat Esta libreria va desde algoritmos para simulaciones

en sistemas deterministicos hasta los estocasticos.
» Andlisis de redes: Permite realizar analisis estadistobge las redes de genes o metabdlicas.

Otra funcionalidad importante dentro de Cellware es quenperacceder a diferentes bases de datos disponibles en

Internet, de las cuales se pueden descargar modelos deasdbélogicos para su posterior simulacion. [2]



FUNDAMENTACION TEORICA

Sin embargo, al igual que muchos de los software anterioesepta varias deficiencias. La primera es que cuando
se necesitan de grandes capacidades de computo pararesdbreninados problemas, se tiene que acceder a sistemas
de calculo a través de Internet, lo que obliga, para el busgidnamiento del software, amo poder explotar todas las
prestaciones del mismo, a disponer de una buena conexi@eguamda es que no incluye una base de datos con la cual
realizar consultas de los resultados obtenidos de las&bounks. La tercera es que so6lo implementa dos herramientas

para el analisis: estimacién de parametros y disefio de asafic

1.3.1.3. SimBiology

SimBiology ha sido una extensién hecha al Matlab, con heemstas para la modelacion, simulacion y analisis de
redes bioquimicas. Este sistema permite crear nuevos asodé@hportar modelos ya existentes en formato SBML.

Al estar implementado sobre Matlab provee al usuario deipfgstalgoritmos para la simulacién, ya sean estocas-
ticos o deterministicos. Permite ademas realizar la estimale parametros y analisis de sensibilidad.

SimBiology es una herramienta de reciente inclusiéon detegtdMatlab y su principal limitante es que posee pocas
funcionalidades en comparacioén con otros software yazathls. Ademas, solo realiza analisis de sensibilidad y no

incluye una base de datos donde almacenar los resultadas sienulaciones. [1]

1.3.1.4. BioSyS 1.0

La UCI, de conjunto con el Centro de Inmunologia MoleculaiM}; desarroll6 una primera version del softwa-
re BioSyS, el cual pretende resolver muchas de las defieiemg los software que anteriormente se explicaron. Sin

embargo, la version 1.0 de BioSyS todavia presenta algimiadiones que detallamos a continuacion:

1. Aungue se concibi6é de forma modular, cuando se realizttdgliacion de los modulos, se crearon determinadas
dependencias entre los mismos, por lo que, si se quieremdextias funcionalidades del software se tiene que co-
nocer detalladamente la implementacidn. Esto dificultadgsarrolladores ajenos al proyecto puedan incorporarle

nuevas funcionalidades al mismo.

2. Apesar de usar Hibernate como framework, solo se impler@mnfuncionalidades para usar los gestores de Base
de Datos MySQL y PostgreSQL. Esto hace que BioSyS 1.0 seadiep&e de gestores de base de datos que hay

gue instalar y configurar, por lo que se requiere de conontiwseinformaticos avanzados para instalar el mismo.
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3. El Editor de Ecuaciones en la version 1.0 tiene deficisngila hora de insertar en la Base de Datos los modelos
matematicos. Se requiere de la intervencién del usuar@ geleccionar variables y parametros que ya fueron

introducidos en el sistema. El editor reconoce los sub&sdiomo variables independientes, lo cual es incorrecto.

4. El médulo de simulacion de la version 1.0 solo contiene atlldlb con todos sus métodos numéricos y un método
de la libreria ODEtoJava como motores de calculo. En el cabMdtlab, s6lo funciona en sistemas operativos
GNU/Linux. Esto limita el uso del software porque obliga @rugn sistema operativo determinado o limita
la cantidad de métodos numéricos. Ademas, en esta primesidvesdlo se podian configurar las propiedades

basicas de los métodos numeéricos.

5. El médulo de graficacién sélo permite hacer graficas en@Bué limita la visualizacion de los resultados.

1.3.2. Basados en plug-ins
1.3.2.1. BIioSPICE

BioSPICE surge a partir de la idea de BioComp de poner a disposie la comunidad de la Biologia de Sistemas
una herramienta computacional que fuera capaz de integnaareejo de la informacién bioldgica disponible, con la
creaciéon de modelos y la simulacién computacional.

Basados en el concepto de reutilizar lo que ya esta hechaysrmaporte del proyecto BioSPICE fue la creacion
de una interfaz entre este sistema y otros ya existentesSBISPICE puede integrarse con diferentes software y poner
en manos del usuario médulos de modelacion que van desdeidossan lenguajes scripts, editores tabulares o las
mas amigables interfaces de modelacion grafica. De la mismaafintegra diferentes herramientas de simulacion,
simuladores estocasticos o deterministicos y algoritneasstimacion de parametros. [4]

Algunos sistemas que se integraron a BioSPICE son JDesBjio&preadsheet, Jarnac y JigCell.

La filosofia de BioSPICE es muy buena porque le da la posduilal usuario de elegir las herramientas que quiere
utilizar para modelar y cuales para simular, haciendo qumigho se sienta cdmodo con el sistema de computo que
utiliza en sus investigaciones, sin embargo, presenta egedtajas fundamentales. La primera es que se requiere de
conocimientos de computacion para integrar los diferesigésmas, conocimientos que no muchos investigadores de la

ciencias poseen. La segunda es que los analisis que pegaliar sobre las simulaciones son muy basicos.

11
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1.3.2.2. Systems Biology Workbench

El Systems Biology Workbench (SBW) es un marco para comdasgtirecursos computacionales. Le permite a las
aplicaciones comunicarse entre si de manera eficiente eriempsu identidad. Las aplicaciones pueden ser escritas en
una variedad de idiomas diferentes y se puede ejecutarargiliés sistemas operativos a través de Internet. El banco d
trabajo completo es de cdodigo abierto y de proveedores amdiigntes. SBW fue disefiado para ofrecer un rendimiento
excelente y que se adapta especificamente a las aplicaciengficas.

A continuacion se resumen algunas de las capacidades de SBW:

 Servicio dinamico y seguimiento de los modulos: El Corratin6EBW mantiene un seguimiento de los médulos,

servicios y categorias de servicios, y proporciona un cerpara aprender sobre estos modulos.

* Notificacién de eventos: Anuncia la ocurrencia, a todos ldslutos que lo conforman, de ciertos eventos de

SBW, como la puesta en marcha o parada de una instancia deduhoynéntre otros.

» Método de registro: Los mddulos que no se estan ejecutardogoe desean, sin embargo, hacer publicidad de

sus servicios, pueden hacerlo mediante el registro conreé@w de SBW. [3]

A pesar de todas los beneficios que reporta, todavia preslgntazas deficiencias como por ejemplo, no presenta ninguna
base de datos para almacenar los resultados obtenidossitaldaciones realizadas o de los analisis efectuadostelixis

varios médulos implementados que realizan algunos as@késb se puede decir que son los mas basicos.

1.4. Necesidad de la Creacion de BioSyS 2.0

Por todo lo anteriomente expuesto se hace evidente quelserede una herramienta mas flexible, adaptable a los
conocimientos del usuario, facil de utilizar y con la pdgilaid de extenderse en desarrollos comunitarios. Estaanuev
herramienta debe resolver las deficiencias de la versidelBioSyS mencionadas en la seccién 1.3.1.4 y de los demas
software explicados anteriormente.

Teniendo en cuenta que lo que se desea obtener, segun leectqai definida para el proyecto, es un sistema
orientado a plug-ins, lo primero que se debe realizar estudiesle las herramientas manejadoras de plug-ins exastent

y seleccionar una de ellas, para que sirva de base para kenmaptacion de la version 2.0 de BioSyS.

12
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1.5. Herramientas manejadoras de Plug-ins

Existen varias herramientas que permiten desarrollaripkigrienen su base fundamental, pero las funcionalidades
gue el usuario desee se las puede incorporar mediante ruggi creados con anterioridad. Ademas, permiten a la
amplia comunidad de desarrollo crear plug-ins e integsaalellas o utilizarlos como aplicaciones separadas. Easre |

que se estudiaron, se encuentran las que se relacionariraiecitn.

1.5.1. Eclipse

Eclipse es un Entorno de Desarrollo Integrado(IDE, por &lasen inglés), de cédigo abierto multiplataforma y
extensible para integrar herramientas. Para los clientedoqutilizan para desarrollar plug-ins o plataformas dedie
mientas enteras, Eclipse representa una tecnologia prdiule y escalable en la que disefar, desarrollar e impieme
productos comerciales.

El IDE de Eclipse emplea mddulos (plug-ins) para propomidieda su funcionalidad, a diferencia de otros en-
tornos monoliticos donde las funcionalidades estan taddsidas, las necesite el usuario o no. También da soporte a
otros lenguajes de programacién, como son C/C++, CobardmoiPHP o Python. Permite trabajar con lenguajes para
procesado de texto, aplicaciones en red como Telnet y SistenGestion de Base de Datos.

A pesar de todas estas ventajas, implementar un plug-ingudise s un poco engorroso, ya que, la curva de
aprendizaje es muy lenta, por lo que desarrollar un plugrama Eclipse demoraria un tiempo considerable. Ademas,

desarrollar interfaces visuales resulta un poco compdicad

1.5.2. NetBeans

Se refiere a una plataforma para el desarrollo de aplicaxiosendo Java. La plataforma NetBeans permite que las
aplicaciones sean desarrolladas a partir de un conjuntordpanentes de software llamados médulos. Un modulo es un
archivo Java que contiene clases escritas para interaxindas APls de NetBeans y un archivo especial (manifest file)
gue lo identifica como médulo. Las aplicaciones construédgartir de modulos pueden extenderse agregandole nuevos
maodulos. Debido a que los médulos pueden desarrollarspéndéentemente, las aplicaciones basadas en la plataforma

NetBeans pueden extenderse por otros desarrolladorestatarso Algunas de sus caracteristicas fundamentales son:
e Es un proyecto de cédigo abierto.

» EIIDE es desarrollado para distintas plataformas comox,iMacOS X, Solaris y también Windows.

13
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e Trae incorporados todos los plug-ins que se necesitan [@drajdr, ademas, es configurable en su instalacién, o

sea, el usuario escoge los plug-ins con los que quiereanshIDE.

A pesar de ser un potente IDE de desarrollo, presenta algi@sasntajas como por ejemplo, la curva de aprendizaje es

un poco lenta, por lo que también, desarrollar un plug-ima peetBeans llevaria un tiempo considerable.

1.5.3. Front-End del proyecto alasGRATO

Este Front-End surgié como una necesidad del proyecto BRIAEG en el Polo de Bioinformatica de la Facultad 6 de
la Universidad de las Ciencias Informaticas para mejorartéaaccion de los usuarios con la plataforma alasGRATO.
Esta herramienta resuelve la principal dificultad que tefda otras herramientas manejadoras de plug-ins, o sea, la
curva de aprendizaje lenta que presentan estas, por lo gagaléar algun plug-in en ellas se convertia en un proceso

tedioso. El Front-End es dinamico y multiplataforma, y seaega de la portabilidad de los plug-ins garantizando:

Unificar la carga de los plug-ins a través de descriptores XML

» Eliminar impedancias en la interoperabilidad de los phgy-i

» Ganar en soportes de escalabilidad para el ingreso de sytlurg-ins.

e Ganar en el manejo de memoria en ejecucion controlando tosl@emponentes visuales desde un mismo marco.

» Mantener el principio de conservacion, pues en la evolud&nFront-End, los plug-ins desarrollados siempre

seran compatibles. [10]

Por todo lo antes expuesto se escogid al Front-End desaloodin el proyecto alasGRATO como la herramienta mane-

jadora de plug-ins a utilizar para el desarrollo de BioSy®b 2.

1.6. Herramientas y Metodologias utilizadas

1.6.1. Metodologias de desarrollo de software

La dificultad que presentan hoy dia los desarrolladores arkadte realizar una aplicacién es la necesidad de saber
cémo organizar las actividades para cada desarrolladosggarado y para el equipo, definir qué artefactos deben

crearse y contar con una serie de criterios que permitanotany medir los productos que se obtienen. Por lo tanto, se
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necesita de una metodologia capaz de dirigir estas aatasdaasi convertir los requisitos de los usuarios en un ptodu
software. En el mundo existen distintas metodologias pegardas actividades vinculadas al proceso de desar#lio

software, entre estas metodologias se estudiaron lagsigsi

1.6.1.1. XP (Extreme Programming)

XP es una metodologia agil, mas bien utilizada en proye@aodo plazo, desventaja fundamental para la aplica-
cion de esta metodologia al software en cuestion, debide &lguismo es un proyecto grande y que requiere un plazo
de tiempo mas bien largo para su realizacion. Esta metoidosagutiliza para proyectos que tienen una urgencia en la
fecha de entrega, por lo que hace uso de una programacid@a idpixtrema. La metodologia XP se basa en:

 Pruebas Unitarias: basadas en las pruebas realizadaprinicipales procesos, de tal manera que adelantandonos
en algo hacia el futuro, se pueda hacer pruebas de las fakgsuglieran ocurrir. Es como si se adelantara a obtener los
posibles errores.

» Re-fabricacién: se basa en la reutilizacién de codiga fiacual se crean patrones o modelos estandares, siendo
mas flexible al cambio.

» Programacion en pares: una particularidad de esta meidoés que propone la programacion en pares, la cual
consiste en que dos desarrolladores participen en un poogeaina misma estacion de trabajo. Cada miembro lleva a

cabo la accion que el otro no esta haciendo en ese momento. [11

1.6.1.2. RUP

El Proceso Unificado del Rational (RUP) goza de mucho piiestighido a que ya cuenta con mas de 30 afios de
experiencia y se desarroll6 teniendo en cuenta y tomandejorme otras metodologias orientadas a objetos.

"El Proceso Unificado del Rational es un proceso de desaordlé Software, sin embargo, es mas que un simple
proceso; es un marco de trabajo genérico que puede espaisdi para una gran variedad de sistemas de software,
para diferentes areas de aplicacion, diferentes tipos dawizaciones, diferentes niveles de aptitud y difereai@afios
de proyecto.” [12]

Existen tres caracteristicas claves presentes en RU® selta dirigido por casos de uso, iterativo e incremental y

centrado en la arquitectura.

« Dirigido por los casos de uso: Teniendo en cuenta que la rde@®er de un sistema es brindar servicios a los

usuarios, RUP define Caso de Uso como el conjunto de acciaerafetye realizar un sistema para dar un resultado
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de valor a un determinado usuario y los utiliza tanto para@8par los requisitos funcionales del sistema, como

para guiar todos los demas pasos de su desarrollo, digase dimplementacion y prueba.

e Centrado en la arquitectura: La arquitectura es una vis@iskfio completa con las caracteristicas mas importan-
tes, dejando a un lado los detalles. Esta no solo incluyeseassidades de los usuarios e inversores, sino también
otros aspectos técnicos como el hardware, sistema opgraistema de gestion de base de datos, protocolos de
red; con los que debe coexistir el sistema. La arquitecepeesenta la forma del sistema, la cual va madurando

en su interaccion con los casos de uso hasta llegar a unkeiguéntre funcionalidad y caracteristicas técnicas.

* lterativo e incremental: La alta complejidad de los sistemetuales hace que sea factible dividir el proceso de
desarrollo en varios mini-proyectos. Cada uno de estospnayiectos se les denomina iteracion y pueden o no
representar un incremento en el grado de terminacion ddupto completo. En cada iteracion los desarrolla-
dores seleccionan un grupo de casos de uso, los cuales Bargisaplementan y prueban. La planificacion de
iteraciones hace que se reduzcan los riesgos de los cosiassd® incremento, no sacar al mercado un producto
en el tiempo previsto, mantener la motivacién del equipcspuede ver avances claros a corto plazo y que el

desarrollo pueda adaptarse a los cambios en los requisitos.

También permite dirigir las tareas de desarrolladoresiddales y equipos de trabajo como una sola, incluso ofrece
criterios para monitorear y medir los productos y activatadel proyecto. Una caracteristica importante es que fgermi

corregir errores en cada iteracion y es flexible a cambiossrelguerimientos.

1.6.1.3. OpenUP

OpenUP es un proceso unificado, abierto, minimo y suficitmtgje brinda la posibilidad de sélo incluir el conteni-
do fundamental y necesario. Conserva las caracteristicaspgales de la metodologia de desarrollo RUP por lo que se
aplica de forma iterativa e incremental, provee los compt@sebasicos que pueden servir de base a procesos especificos
a pesar de no tener lineamientos para todos los element@®aunanejan en un proyecto.

Es una forma de desarrollo agil y ligero donde la mayoria deetdementos fomentan el intercambio entre los
equipos de desarrollo, y de colaboraciéon sincronizandweses y compartiendo conocimientos, principio fundaatent
gue promueve las buenas practicas para propiciar un aralsahidable y de colaboracién. Maximiza los beneficios al

equilibrar las prioridades, permitiendo a los desarroltad llevar a cabo una solucién que cumpla con los requeticsie

16



FUNDAMENTACION TEORICA

del proyecto, minimice el riesgo al centrarse en la arquitacy proporcione la retroalimentacién y mejoramiento
continuo al realizar practicas que permitan incrementogrpsivos a las funcionalidades. [13]

Teniendo en cuenta lo explicado anteriormente, la metgémlgue se utilizara para guiar el desarrollo de las fun-
cionalidades es OpenUp debido a sus caracteristicas y aks&emodelo el que mas se ajusta a las necesidades del
desarrollo de la aplicacién, ademas es la metodologia elscggitilizada en el desarrollo de versiones anteriores del

software BioSysS.

1.6.2. Lenguaje de Programacion

Una de las finalidades que se busca con el desarrollo dehpeesatware es que sea portable, por lo que se decidio
implementar el mismo en Java. Este lenguaje utiliza el quioage Maquina Virtual(VM, por sus siglas en inglés) por lo
gue el codigo que se genera no es especifico a una plataforpaatienlar y asi de esta manera, un codigo generado en
Java puede correr en cualquier plataforma, o en donde sepbayalo la VM. Este lenguaje tiene otras caracteristicas

importantes como son:

» Orientado a Objetos: Trabaja con sus datos como objetosiprfaces a esos objetos. Soporta las caracteristicas

propias del paradigma Orientado a Objetos: Abstracciénapgsulacion, Herencia y Polimorfismo.

» Simple: Ofrece toda la funcionalidad de un lenguaje pofgpéeo sin las caracteristicas menos usadas y mas

confusas de éstos.

» Robusto: Java realiza verificaciones en busca de problean&s én tiempo de compilacién como en tiempo de
ejecucion. La comprobacion de tipos en Java ayuda a detrctaies lo antes posible en el ciclo de desarrollo.
Java obliga a la declaracién explicita de los tipos de losdtée informacion, reduciendo asi las posibilidades de
error. Maneja la memoria para eliminar las preocupacioneparte del programador de la liberacién o corrupcion

de la misma.

1.6.3. Herramienta de desarrollo

Para la implementacién de la aplicacion fue necesario esdadierramienta de desarrollo a utilizar segun el len-
guaje de programacién que se selecciond, por lo tanto seibzdel IDE NetBeans que no es mas que una herramienta

para el desarrollo de aplicaciones usando Java. La platafdletBeans permite que las aplicaciones sean desarsollada
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a partir de un conjunto de componentes de software llamadakilos. Debido a que los modulos pueden desarro-
llarse independientemente, las aplicaciones basadasptatdforma NetBeans pueden extenderse facilmente pa otro

desarrolladores de software. NetBeans es un proyecto dgocgioierto de gran éxito con una gran base de usuarios. [1]

1.6.4. Herramienta CASE

Se decidié utilizar el Visual Paradigm para visualizar yedier los elementos de software debido a que es multipla-
taforma y por las facilidades que brinda para el disefio dditggamas necesarios y su documentaciéon. A continuacion

se brindan algunas caracteristicas de esta herramienta:

» Esuna potente herramienta para la Ingenieria de Softwasgdsspor Ordenador(CASE, por sus siglas en inglés)

para visualizar y disefiar elementos de software, para glilcatel Lenguaje Unificado de Modelado(UML).

» Proporciona a los desarrolladores una plataforma que hesiteedisefiar un producto con calidad de una forma

rapida.

» Facilita la interoperabilidad con otras herramientas CASHEo el Rational Rose y se integra con las siguientes

herramientas Java: Eclipse/IBM WebSphere, Jbuilder, d&tB IDE, Oracle Jdeveloper, BEA Weblogic.
» Esta disponible en varias ediciones: Enterprise, PrafieakiCommunity, Standard, Modeler y Personal.

e Genera cbdigo y realiza ingenieria inversa para diez lgagufe programacioén, Java, C++, CORBA IDL, PHP,

XML Schema y ADA.

» Genera codigo para C#, Visual Basic.net, Object Definitienduage(ODL), Flasch Action Script, Delphi, Perl y
Phyton.

» Se integra con el Visio para importar imagenes del mismo galizar los diagramas de despliegue.
e Genera documentacion para el proyecto en HTML, MS Word y PDF.

e Ademas exporta e importa los diagramas en el estandar XMLmodmagenes (ya sea con extensiones jpg o

png).

e Es gratis en su edicion Community. [14]
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1.6.5. Gestores de Base de Datos

Para el desarrollo del software se utilizaron tres gestbedsase de datos.

1.6.5.1. MySQL

Es un gestor de base de datos sencillo de usar y rapido. Taebigno de los motores de base de datos mas usados

en Internet. Las caracteristicas principales de MySQL son:

* Es un gestor de base de datos: Una base de datos es un comjuidtns y un gestor de base de datos es una

aplicacién capaz de manejar este conjunto de datos de neficeate.

» Es una base de datos relacional: Una base de datos relag®unalconjunto de datos que estan almacenados en
tablas entre las cuales se establecen unas relaciones gegmos datos de una forma eficiente y segura. Para

usar y gestionar una base de datos relacional se usa el jemgt@ndar de programacion SQL.

e Es Open Source: El cédigo fuente de MySQL se puede descaegaa yccesible a quien lo necesite. [15]

1.6.5.2. PostgreSQL

PostgreSQL es un motor de bases de datos relacionales gfieavetegridad referencial con gran funcionalidad co-
mo base de datos, aunque un poco mas lenta que otros mototiesrSia es tipo BSD(Berkeley Software Distribution).

Algunas de sus principales caracteristicas son:
» Corre en casi todos los principales sistemas operativasuxl.inix, BSDs, Mac OS, Beos, Windows, etc.
« Documentacién muy bien organizada, publica y libre, conamtarios de los propios usuarios.
» Comunidades muy activas, varias comunidades en castellano

» Bajo “Costo de Propiedad Total” (TCO, por sus siglas en sigygrapido “Retorno de la Inversion Inicial” (ROI,

por sus siglas en inglés)
» Altamente adaptable a las necesidades del cliente.

e Soporte nativo para los lenguajes mas populares del meti®,: Fava, C, C++, Perl, Python, entre otros.
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e Soporte de todas las caracteristicas de una base de ddtsqral (triggers, store procedures-funciones, secuen-

cias, relaciones, reglas, tipos de datos definidos porigsyaistas, vistas materializadas, etc.)
e Soporte de protocolo de comunicacion encriptado por SSL

» Extensiones para alta disponibilidad, nuevos tipos deasjidatos espaciales, mineria de datos, entre otros. [16]

1.6.5.3. HSQL

HSQL es un motor de bases de datos SQL ligero, OpenSourcdanmptado completamente en Java. Es ideal para
realizar pruebas sin tener que conectarse a un gestor de d@skatos, o para aplicaciones donde en lugar de querer
administrar la informacién en ficheros binarios y hacer mh&ode consulta, borrado, insercién y demas acciones, se
desea tratar esta informacién al igual que se hace con basksasb relacionales en Java, es decir, usando JDBC.

Se puede descargar gratuitamente desde la diredtif/www.hsgldb.org

Permite la creacion de indices, control de la integridadresftial, sentencias de definicion de datos, entre otras
funcionalidades.

HSQL es una herramienta muy util, ahorra bastante tiempestrbllo y al trabajar sobre bases de datos es flexible

a la hora de realizar cambios en la informacién a tratar odméos requisitos de la informacién a tratar cambien.

1.6.6. Lenguaje de modelado

El Lenguaje Unificado de Modelado es un lenguaje gréafico patsahzar y documentar los elementos de los sis-
temas orientados a objetos. Dicho lenguaje es una notaaifinagda con la que se permite lograr un entendimiento
gue propicie el intercambio entre los usuarios y los dekadares. Se ha convertido en un estandar de la industria del
software, debido a que fue impulsado por los autores de égsmiétodos mas usados de orientacion a objetos Grady
Booch, Ivar Jacobson y Jim Rumbaugh. El UML estandar est@ugesto por tres partes: bloques de construccion (tales
como clases, objetos, mensajes), relaciones entre losdddtples como asociacion, generalizacion) y diagranwas (p

ejemplo, diagrama de actividad). [17]

1.6.7. Lenguaje de marcado

El Lenguaje de Marcas Extensible (XML), no es mas que un coojde reglas para definir etiquetas semanticas

gue organizan un documento en diferentes partes. XML es talenguaje, que define la sintaxis utilizada para definir
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otros lenguajes de etiquetas estructurados.

XML es una tecnologia sencilla, que tiene a su alrededos gna la complementan y la hacen mucho mas grande
y con unas posibilidades mucho mayores. Tiene un papel mpgriante en la actualidad, ya que permite la compatibi-
lidad entre sistemas para compartir la informacién de un@enaasegura, fiable y facil. Es un estandar de facil proceso
tanto por humanos como por cualquier software que sepanéolariacion o contenido de su presentacion o formato y
esta diseflado para procesarse en cualquier lenguaje etalf&m pertenece a ninguna compafiia en especifico lo cual

lo hace libre y constituye un estandar internacionalmestterrocido. [18]

1.6.8. Herramientas acopladas a la aplicacion

Siguiendo la idea de reutilizacion tanto de cédigo como flevace ya existentes, para el desarrollo del software se
han utilizado una serie de estas herramientas que perngiteracse en aquellas cosas que son nuevas en la aplicacion y
utilizar sistemas ya probados para la realizacién de déetadas tareas.

A continuacién se relacionan estas herramientas, asi @fandion que realiza cada una de ellas dentro del sistema:

» mysgl-connector-java-3.1.13 Libreria desarrollada en Java para interactuar con Geside Bases de Datos

MySQL. Se utiliza para gestionar todo el proceso de intédacmon la base de datos.

e postgresql-8.3-603.jdbc3Libreria desarrollada en Java para interactuar con Gestie Bases de Datos Post-

greSQL. Se utiliza para gestionar todo el proceso de irt&nacon la base de datos.

» T-arenal: Plataforma de propoésito general para la realizacion daulcé distribuidos. Sobre esta plataforma se
han implementado una serie de algoritmos que permiterzagatiltiples simulaciones utilizando los recursos de

cémputo disponibles dentro de una red corporativa.
e jmathplot: Libreria disefiada en Java para graficar en 2D y 3D.

e Matlab 7.0 para GNU/Linux: Es un asistente con una amplia comunidad de desarrollgy@uea disposicion

del usuario multiples métodos numéricos parra resolveée®ms de Ecuaciones Diferenciales(SED).

e Octave 3.0 Es un programa libre para realizar calculos numéricosed@fiun intérprete permitiendo ejecutar
ordenes en modo interactivo. Octave no es un sistema deralgetmputacional como podria ser Maxima, sino

gue usa un lenguaje que esta orientado al analisis numérico.
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e Paquete Librerias ODEtoJava:Es un paquete de software implementado en Java que persuteaeproblemas
de valor inicial para Ecuaciones Diferenciales Ordinarigiglas y no rigidas. Este paquete contiene diferentes

variantes del método de Runge-Kutta, que permiten resohadquier tipo de problema descrito mediante SED.

1.7. Conclusiones

El desarrollo de software para Biologia de Sistemas ha id@mseanso en los ultimos afios. En el presente capitulo
se hizo una revision de los software mas relevantes, por plicauso y sus prestaciones, desarrollados dentro del area
de la Biologia de Sistemas. Se detallaron sus ventajas yrgugpgles dificultades, explicandose la necesidad de la
creacién de BioSyS 2.0.

Para el desarrollo de BioSyS 2.0, se seleccion6 como hemnaanmanejadora de plug-ins, el Front-End desarrollado
en el proyecto alasGRATO, como metodologia de desarrolleotterare OpenUp, como herramienta de desarrollo el
NetBeans y como lenguaje de programacion Java. Se seléamomo gestores de base de datos MySQL, PostgreeSQL
y HSQL, como herramienta CASE el Visual Paradigm, como lajggde modelado UML y como lenguaje de marcado

XML.
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Capitulo 2

CARACTERISTICAS DEL SISTEMA

2.1. Introduccién

En el presente capitulo se brinda una breve descripcion seldaion propuesta, sus requisitos funcionales y no
funcionales, asi como los actores que intervienen en ellar&enta el diagrama de casos de uso del sistema, asi coma

la descripcion de los mismos.

2.2. Breve descripcion del sistema

Biosys 2.0 estara orientado a plug-ins facilitando que ehtis aumente o disminuya funcionalidades del mismo.
En esta version se realizaran tres plug-ins los cuales slispensables para el buen funcionamiento del software, los
cuales son, el de Simulacion, el de Graficacion y el de BaseatiessPademas de incorporarsele el plug-in de Editor de

Ecuaciones para facilitar el trabajo con los modelos maieosa

2.3. Modelo de Dominio

Debido a la poca estructuracion de los procesos del negaeitienen que ver con el objeto de estudio y para poder
entender el contexto en que se emplaza el sistema, se @esktfilmcionamiento de la aplicaciéon mediante una serie de
conceptos, entidades y sus relaciones, agrupandolos endel®de Dominio.

El Modelo de Dominio es una representacion de los conceptgaios del mundo real, significativos para un
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problema. Tiene como objetivo fundamental la descripciériad clases mas importantes en el sistema y representa

conceptos del mundo real, no de los componentes de software.

2.3.1. Representacion del Modelo de Dominio

El diagrama de clases del Modelo de Dominio del presentejae muestra en la figura 2.1, donde se aprecia que
el investigador estudia los sistemas biol6gicos, los sued¢an descritos por uno o varios modelos matematicos, que a
Su vez contienen una o varias variables y uno o varios parasiét estos modelos matematicos se le puede realizar una

o0 varias simulaciones de la cuales se puede graficar su dia@®mipoblaciones.

Investigador 1% Sistema Biologico
1 estudia
L ¢
Descrito por
1%
Simulacion selerealiza 1 | Modelo M itico 1.* Variable
1+ .1 contiene
1 1 ’
se le grafica .
contiene
1
P z = 1.7
Dinamica de Poblaciones

Parametro

Figura 2.1: Representacion del Modelo de Dominio de BioSgS 2

A continuacion se describen cada una de las clases mostaadhsliagrama anterior.
Investigador: Persona capacitada para interactuar con la aplicacion.

Sistema Biol6gico:Conjunto de entes bioldgicos que se relacionan entre si.

Modelo Matematico: Conjunto de ecuaciones diferenciales que describen ansasBiolbgico.
Variable: Representa un ente dentro del sistema biolégico.

Parametro: Condicidn que influye en el comportamiento del sistema bioth

Dinamica de poblacionesComportamiento de las variables en el tiempo.
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2.4. Especificacion de los Requisitos del Sistema

Los Requisitos son condiciones o capacidades que necesisai@io para resolver un problema o conseguir un
objetivo determinado. Esta definicion se extiende y se aplilas condiciones que debe cumplir o poseer un sistema -0

uno de sus componentes- ,para satisfacer un contrato, uma leauna especificacion.

2.4.1. Requisitos Funcionales

Los Requisitos Funcionales de un sistema describen swfuaddad, los servicios que de él se esperan, o los que
proveerd, entre ellos: sus entradas, salidas y excepciar@mtinuacion se muestran los requisitos funcionalessle |

tres plug-ins desarrollados.

2.4.1.1. Plug-in Base de Datos

¢ RF1 - Conectar a una Base de Datos.
« RF2 — Desconectar una Base de Datos.

» RF3 — Gestionar sistema bioldgico.

O RF3.1- Insertar el sistema bioldgico a estudiar.
O RF3.2- Eliminar un sistema bioldgico existente.

0 RF3.3- Modificar un sistema biolégico existente.
* RF4 - Eliminar modelo matemaético.

* RF5 — Mostrar informacion de un modelo matematico.

2.4.1.2. Plug-in Simulacion

* RF6 — Simular modelo matematico.

e RF7 — Editar preferencias para simular.
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2.4.1.3. Plug-in Graficacién

* RF8 - Graficar simulacion en 2D.

* RF9 - Graficar simulacién en 3D.

e RF10 — Salvar gréfica.

e RF11 — Mostrar datos de una grafica.

e RF12 — Editar propiedades de una gréfica.

2.4.2. Requisitos No Funcionales

Los Requisitos no Funcionales son propiedades o cualidage®l producto debe tener. Debe pensarse en estas
propiedades como las caracteristicas que hacen al produratdivo, usable, rapido o confiable, por ejemplo, pudiera
desearse que el sistema responda dentro de un intervalendeotiespecificado o que obtenga los resultados de los
calculos con un nivel de precision dado. Por lo generalnesticulados a requisitos funcionales, es decir, una vez que
se conozca lo que el sistema debe hacer, se puede detergrimaha de comportarse, qué cualidades debe tener o cuan

rapido o grande debe ser. En muchos casos los requisitosicioriales son fundamentales en el éxito del producto.

2.4.2.1. Apariencia o interfaz externa

» La aplicacién debera tener una interfaz externa amigabkesega sencilla y facil de entender por el usuario.

2.4.2.2. Software

» No hay restricciones en cuanto al sistema operativo irtkiaa la PC puesto que la aplicacion es multiplataforma.

e La maquina virtual de Java 1.6.

2.4.2.3. Hardware:

* 512 MB de memoria RAM como minimo.

» Procesadores Pentium IV o superiores.
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2.4.2.4. Requerimientos en el disefio y la implementacion.

e Lenguaje de programacion Java.
* Netbeans como IDE de desarrollo.

 Visual Paradigm como herramienta CASE.

MySQL, PostgreeSQL 6 HSQL como gestores de bases de datos.

2.4.2.5. Seguridad

e Confidencialidad:

[0 Se requiere de usuario y contrasefia para poder accederfartaanion de la base de datos.

[0 Se requiere de usuario y contrasefia para poder accedevidbsdr-Arenal.

 Disponibilidad:

[0 En caso de tener el usuario y la contrasefia se le garanties poceder a la informacion almacenada en

todo momento.

2.4.2.6. Usabilidad

» El sistema podra usarse por aquellos usuarios que poseatiroigntos basicos en el campo de la modelacion de

sistemas biolégicos.
» El sistema le ofrecera al investigador la posibilidad dézaasimulaciones locales o distribuidas.

» Se debe lograr un disefio adaptable, con la capacidad de gmu@tar funcionalidades adicionales o modificar

las funcionalidades existentes, sin impactar el restogleslguerimientos contemplados en el sistema.

2.4.2.7. Rendimiento

e Para hacer mas rapida la obtencién de los resultados denaksiones se implementara una aplicacion que haga

uso del calculo distribuido de las mismas para agilizar @g@so de obtencién de dichos resultados.
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2.4.2.8. Soporte

» Se realizaran distintas pruebas al software una vez caolachdra comprobar su funcionalidad.
» Terminado el software se prestaran los servicios de isfaly configuracion de la aplicacion.

e Se prestaran servicios de mantenimiento del software.

2.4.2.9. Requisitos Legales y Derecho de Autor

» Los derechos de autor seran registrados por la UCI.

2.5. Casos de Uso del Sistema

Los Casos de Uso son descripciones de las funcionalidadesstiana y se utilizan para obtener informacién de
cémo debe trabajar éste. Independientemente de la implaci@m describen, bajo la forma de acciones y reacciones,

el comportamiento de un sistema desde el punto de vista datias

2.5.1. Actores del Sistema

Se le llama actor a toda entidad externa al sistema que guaad@lacion con éste y que le demanda una funciona-
lidad. Esto incluye a los operadores humanos, pero tamibadumyie a todos los sistemas externos, asi como a entidades

abstractas como el tiempo.

Actor Descripcion

Representa al usuario que va a hacer uso del sistemd, y
Investigador quien tiene la posibilidad de interactuar con todas las

funcionalidades de éste.

2.5.2. Diagrama de Casos de Uso del Sistema

El Diagrama de Casos de Uso del Sistema se utiliza para §speth comunicacion y el comportamiento de un
sistema, mediante su interaccién con los usuarios y/u sistamas. A continuacion se muestra el diagrama de casos de

uso de la solucién propuesta.
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Editar Propiedades de la Gréfica;

Mostrar datos de una grafica
: Salvar Grafica

Craficar Simulacidn en 2D

Conectar Base de Datos

Desconectar Base de Datos

Eliminar Modelo Matematico }

Mastrar informacion de un modelo matematico

O

Investigador

— T  Craficar Simulacidn en 30
Cestionar Sistema EBiologico 5

Simular Modelo Matem atico Editar preferencias para Simular

Figura 2.2: Diagrama de Casos de Uso del Sistema de BioSyS 2.0

2.5.3. Descripcion de los Casos de Uso del Sistema

Un Caso de Uso es una técnica para la captura de requisigscfades de un nuevo sistema o una actualizacion de
software. Cada caso de uso proporciona uno 0 mas escenaeadsdican como deberia interactuar el sistema con el
usuario, 0 con otro sistema, para conseguir un objetivacéfsge A continuacién se muestra la descripcion de los casos
de uso del sistema de la solucion propuesta.

Las descripciones textuales de los restantes casos deelaw;igeentra en el expediente de proyecto de BioSyS 2.0.
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2.5.3.1. Caso de Uso Simular modelo matematico

Caso de Uso Simular modelo matematico

Actores Investigador

Propdsito Simular un modelo matematico (MM) de forma local o distritaui
Resumen El caso de uso se inicia cuando el investigador seleccioeddbol de la

aplicacién un modelo matematico y escoge la opcién simulal enent del

clic derecho.
Referencia RF6.
Precondiciones — El sistema debe estar conectado a una base de datos.

— Debe existir al menos un modelo matematico en la base ds. dato

Prioridad Critico
Flujo Normal de Eventos
Accién de Actor Respuesta del Sistema
1.- El investigador 1.1.- El sistema muestra en el area de trabajo los datosarexepara realizar

selecciona en el arbol | la simulacién.

de la aplicacion un MM

y escoge en el menu de
clic derecho la opcién

Simular.

2.- El investigador 2.1.- El sistema muestra en la barra de herramientas loglogtmmeéricos de
introduce los datosy | la herramienta seleccionada.

escoge la herramienta
matematica con la que
desea simular, Octave,

OdeToJava o Matlab.
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3.- El investigador 3.1.- El sistema valida los datos introducidos.
selecciona el método | 3.2.- El sistema ejecuta una de las siguientes secciones:
numeérico con el cual

) » Sjseleccion6 Simulacién local ir a la seccion Simulacidalo
desea realizar la

simulacién y escoge » Sijseleccion6 Simulacién distribuida ir a la seccién Siridia
una de las siguientes distribuida.
opciones:

* Simulacién local

* Simulacioén

distribuida

El investigador oprime

el boton Correr

Simulacién.
Flujos Alternos
Accidén de Actor Respuesta del Sistema
3.1.- El sistema detecta errores en los datos introducidingestra una ventang
de error.
Seccién “Simulacion Local” Flujo Normal de Eventos
Accioén de Actor Respuesta del Sistema

1.- Si seleccion6 la herramienta matematica Octave o Matlaistema ejecutal

el programa correspondiente en el directorio especificado.

2.- El sistema comienza a simular el MM y muestra la barra dgrpso que
representa el estado de la simulaciéon en ese momento, dapdsibilidad de

pausarla o detenerla.

3.- El sistema almacena los resultados de la simulacion lesske de datos.
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Seccion “Simulacion Local” Flujos Alternos

Accioén de Actor Respuesta del Sistema

1.- El directorio de la herramienta matematica no es carédtsistema

muestra una ventana de didlogo con la opcion de encontrzdenaticamente.

2.- El investigador 2.1- El sistema ejecuta una de las siguientes opciones:

selecciona la siguiente
 Siselecciond la opcién Si el sistema busca el directori@deiramienta

opcién:
y retorna al flujo normal de eventos numero 1. Si no encuehtra e
e Si directorio de la herramienta muestra una ventana de error.
* No » Siseleccioné la opcion No el sistema muestra una ventanslbgad
para que el investigador especifique el directorio de laah@enta.
3.- El investigador 3.1.- El sistema retorna al flujo normal de eventos numero 1.

especifica el directorio

de la herramienta

matematica.
Seccion “Simulacién Distribuida” Flujo Normal de Eventos
Accidn de Actor Respuesta del Sistema
1.- El sistema muestra una ventana para que el investigadartentique en el
servidor T-Arenal.
2.- El investigador 2.1.- El sistema Graficar simulacion en 2D. valida los datt®ducidos y se
introduce usuario y conecta al servidor T-Arenal.

contrasefa y oprime el

botdn Conectar.
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2.2.- El sistema envia los datos para la ejecucion de ladationes al servidor

T-Arenal y se comienza a simular el modelo matematico sieleado.

2.3.- El sistema muestra una ventana de dialogo con laso@es que se

estén realizando, brindando la posibilidad de ver su esiatigenerla.

Seccion “Simulacién Distribuida” Flujos Alternos

Accioén de Actor Respuesta del Sistema

2.- El investigador 2.1.- El sistema cierra la ventana correspondiente y cataaimulacion.

oprime el botén

Cancelar.
2.1.1.- El sistema detect6 algun error en los datos o no pstdblecer la
conexion con el servidor y muestra una ventana de error.
Poscondiciones Se realiz6 una simulacion de forma local o de forma distti@ui

2.6. Conclusiones

» Se brinda una clara definicion de los requisitos que debe lguehgistema, seleccionando el actor, asi como los

casos de uso del sistema.

» Segand claridad en cuanto al sistema a construir. Tambesnsaron las bases para las restantes fases del proceso

de disefio e implementacion, a través de la descripcion dmkis de uso.
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Capitulo 3

DISENO DEL SISTEMA

3.1. Introduccion

En el presente capitulo se dara una descripcion del egjilitecténico utilizado para el desarrollo de la herrangient
se describiran los patrones de disefio empleados, asi cendéalgramas de clases del disefio. Ademas se mostrara el

diagrama de despliegue.

3.2. Patrén Arquitectonico utilizado

Los patrones arquitectonicos especifican un conjunto finkdie de subsistemas con sus responsabilidades y una
serie de recomendaciones, para organizar los distintopauentes.

Para el desarrollo de la herramienta se utilizé el patronéio¥lista Controlador (Model-View-Controller - MVC),
clasico patrén de disefio utilizado para disefiar aplicasiaon sofisticadas interfaces, donde la logica de intedaz d
usuario cambia con mas frecuencia que los almacenes deydattixjica de negocio.

Este patron esta catalogado como un patron de arquiteaigafidvare donde:

» Modelo: Representa especificamente el dominio de la informaciame $@loual funciona la aplicacién. El modelo
es otra forma de llamar a la capa de dominio. La I6gica de donaifiade significado a los datos. EI modelo
encapsula los datos y las funcionalidades. El modelo epémdiente de cualquier representacion de salida y/o

comportamiento de entrada.
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 Vista: Presenta el modelo en un formato adecuado para interaogualmente con un elemento de interfaz de
usuario. Muestra la informacién al usuario. Pueden exidtiltiples vistas del modelo. Cada vista tiene asociado

un componente controlador.

» Controlador: Responde a eventos, usualmente acciones del usuario @ ica&otbios en el modelo y probable-

mente en la vista. Los eventos son traducidos a solicitudesediicio (“services request”) para el modelo o la

vista.
Wiew Facade
SimulationPanel
BSSimular
=<use=>
BSControlSimulationPanel L _ _ _ _ _ _ _ _ _ ________L___ __ =
=5 sases "

T |
| |
T T
| |
| |
| |
! !
| |
| - |
i Domain i
! !
: Simulacion <EUsEZ> :
. @ 0000 e SRS
!
|
|
|
!
|
: <<Use>i Condicion

Figura 3.1: Ejemplo del patron MVC en la solucién propuesta

3.3. Patrones de Disefio utilizados
3.3.1. Patron Creador
Este patron es el encargado de que una clase B cree unaiastanma clase A, siempre que:
» Laclase B contenga a la clase A
» B sea una agregacion (o composicién) de A
* Balmacene a A
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DISENO DEL SISTEMA

» Btenga los datos de inicializacion de A(datos que requigi@astructor)

* BuseaA
Este patron se utilizd en la implementacion de las clasesa dglicacion, ejemplo de algunas son: SimulationPanel,
BSControlSimulationPanel y BSControlSimulaciones.

3.3.2. Patron Bajo Acoplamiento

Este patron asigna la responsabilidad de controlar el feijeventos del sistema a clases especificas. Esto facilita la
centralizacion de actividades. El controlador no las zaalas delega en otras clases con las que mantiene un medelo d

alta cohesion. En la Figura 3.3, se brinda un ejemplo dondgidencia este patron.

SimulationPanel BS ControlSimulationFPanel

BSSimular BSSimulacion

Simulacion

Figura 3.2: Aplicacion del patron Bajo Acoplamiento en Bi§2.0.

3.3.3. Patron Alta Cohesion

La cohesion es una medida de fuerza con las que se relacemalases y el grado de focalizacion de las responsa-
bilidades de un elemento. Cada elemento de nuestro diséorelalizar una labor Unica y autoidentificable dentro del
sistema; no desempefiada por otro de ellos. Una clase cocdb&sion hace muchas operaciones no relacionadas, o tra-
baja en demasia. Ejemplo de la aplicacion de este patrorsaterha desarrollado se puede ver en las clases BSSimular

y BSlInsertarSimulacion.
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DISENO DEL SISTEMA

3.3.4. Patron Facade

Provee una interfaz unificada para un conjunto de interfaces subsistema. Define una interfaz de alto nivel que
permite usar facilmente un subsistema. [19] En la Figuras8&./huestra un ejemplo donde se evidencia la aplicacion de

este patron.

I -

BioSys 2.0 Simulator
Realization Elements < <Interface> > Realization Elements
Specification Elements Maininterface Specification Elements

Figura 3.3: Aplicacién del patrén Facade en BioSyS 2.0

3.4. Modelo de Disefo

Es una abstraccién del Modelo de Implementacién y su codigoté, el cual se emplea fundamentalmente para
representar y documentar su disefio. Se utiliza como endsetecial en las actividades relacionadas con la implemen-
tacion. Representa a los casos de uso en el dominio de ladgoléccontinuacion se abordaran los temas relacionados

con el disefio de la aplicacion.

3.4.1. Diagramas de Clases del Disefio

Un diagrama de clases es un tipo de diagrama estatico québaédscestructura de un sistema; también muestra sus
clases, atributos y las relaciones entre ellos. Los diaggaie clases se utilizan durante el proceso de analisis fodise
de los sistemas, cuando se crea el disefio conceptual d®tmation que se manejara en el sistema, conjuntamente
con los componentes que se encargaran del funcionamieatelationes entre unos y otros.

Los diagramas de clases del disefio de los restantes casgs,dgelencuentran en el expediente de proyecto de

BioSyS 2.0.
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DISENO DEL SISTEMA

3.4.1.1. Diagrama de Clases del Caso de Uso Simular MM

Figura 3.4: Diagrama de Clases del Caso de Uso Simular MM

3.4.2. Diagramas de Secuencia

Los diagramas de interaccion se utilizan para modelar Ipscass dinAmicos de un sistema. La mayoria de las
veces, esto implica modelar instancias concretas o ppata$i de clases, interfaces, componentes y nodos, junto con
los mensajes enviados entre ellos, todo en el contexto decgmario que ilustra un comportamiento. Los diagramas de

secuencia de los restantes casos de uso, se encuentrarxgeditiete de proyecto de BioSyS 2.0.
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DISENO DEL SISTEMA

» Diagrama de secuencia: Caso de Uso Simular modelo matefs&gcion Simular Loca[)er Anexo 1]

» Diagrama de secuencia: Caso de Uso Simular modelo matefs&gcion Simular Distribuidd)/er Anexo 2]

3.4.3. Modelo de Despliegue

El modelo de despliegue es utilizado para capturar los elaele configuracidén del procesamiento y las conexio-
nes entre esos elementos. También se utiliza para visuidestribucion de los componentes de software en los nodos
fisicos. En la Figura 3.17, se observa que el cliente se tmneadiante un protocolo JDBC al servidor de Base de Datos
y también se conecta al servidor T-arenal por el protocold pavia realizar las simulaciones distribuidas. A su vez este
servidor tiene conectado varias computadoras para disttés tareas que se le asignen, las cuales estan coneatadas

servidor de Base de Datos por el protocolo JDBC.

RMI
<<client=> <<Server=>
PC_Cliente Senvidor T-Arenal
RMI RMI RMI
<<executionEmvironment=> <<executionEnvironment=>
JDBC E
PC PC
<<executionEnvironment>>
PC
JDBC
<<server>> JDBC
Servidor de Base de Datos

JDBC

Figura 3.5: Diagrama de despliegue de BioSyS 2.0

3.5. Conclusiones
» Para laimplementacion de la aplicacion se escogi6 el panguitectonico Modelo-Vista-Controlador.

e En el disefio de la aplicacion se utilizaron diferentes pasode disefio como: Creador, Alta Cohesion, Bajo

Acoplamiento y Facade.
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Capitulo 4

| MPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

4.1. Introduccion

En este capitulo se describe la implementacion del sistewstrando los diagramas de componentes de los plug-ins

desarrollados. Ademas se presenta todo lo relacionad@sqruebas realizadas al sistema.

4.2. Implementacion

4.2.1. Diagrama de Componentes

Un diagrama de componentes muestra las organizacionespdkapcias légicas entre componentes software, sean
estos componentes de cédigo fuente, binarios o ejecutdbéssle el punto de vista del diagrama de componentes se
tienen en consideracion los requisitos relacionados céeclidad de desarrollo, la gestién del software, la reaatH
cion, y las restricciones impuestas por los lenguajes dgraneacion y las herramientas utilizadas en el desarrollo. A

continuacion se muestra el diagrama de componente de taeipl desarrollada:
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IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

|mmmmmmmmmm—mmmm— = = | <<comporientz> @ —————————————————— ]
<<executable> >
R FrontEnd.jar [——

—

Plug=in Craficador

Plug=-irn Base de Datos Flug-in Simulador

W W W
<<tomponents> <<tomponents> <<component>> -
<<files> s > <<files> g --- -  <<tiles s gl
Base de Datos.xml Graficador.xml Simulador.xml

Figura 4.1: Diagrama de componentes de BioSyS 2.0

Debido a lo extenso del diagrama se agruparon los companenteaquetes, los cuales corresponden a los plug-ins

desarrollados. A continuacién se muestran los diagramasrmdponentes de los tres plug-ins:
» Diagrama de componentes del plug-in Base de D§#es.Anexo 3]
» Diagrama de componentes del plug-in Graficafider Anexo 4]

» Diagrama de componentes del plug-in Simulafi¢er Anexo 5)]

4.2.2. Pasos paraimplementar un Plug-in para BioSyS 2.0

Para desarrollar un plug-in para BioSyS 2.0 se debera tenaremta un grupo de pasos. (Ver [10])
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IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

4.2.3. Prototipos funcionales de BioSyS 2.0

=181

(1 eRoeies ] 3" Euatoneator | [ 4:Pioter | [ & simtaton ] [ r0atase™] [T

Figura 4.2: Plug-in Base de Datos de BioSyS 2.0

Populations Dynamic lorenz

ppppppppp

L ‘W'JWM‘!W \\A”NWM"NINJ““J"w

“‘ \I\ ‘ W

e CTH 8 b I ny

Figura 4.4: Plug-in Graficador de BioSyS 2.0
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IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

4.3. Pruebas del Sistema

Las pruebas de software son una actividad en la cual un sistecomponente se ejecuta bajo unas condiciones
0 requerimientos especificados, los resultados se obsgriegistran, y se hace una evaluacion de algun aspecto del
sistema o0 componente. La prueba de software es un elemétito grara la garantia de la calidad del software y
representa una revision final de las especificaciones defialig de la codificacion.

4.3.1. Plan de Prueba

Un plan de pruebas esta constituido por un conjunto de psu€lzala prueba debe dejar claro: qué tipo de propieda-
des se quieren probar (correccion, robustez, fiabilidajiccse mide el resultado; especificar en qué consiste lagrueb
(hasta el ultimo detalle de cédmo se ejecuta) y definir cuél essaltado que se espera.

4.3.1.1. Configuracion del entorno de Prueba

La configuracion del entorno donde se vayan a ejecutar lagedifes pruebas que se realizan a un software es un
aspecto muy importante dentro del proceso de pruebas, pueses analizan bien los recursos de software y hardware
gue necesita el producto que se esta construyendo, a ladpralohrlo se prescindira de los elementos necesarios para
la ejecucion de un proceso de pruebas exitoso.

Por ello se tuvo en cuenta algunos requerimientos de hagdwde software que hicieron posible un mejor desarrollo

de las pruebas, en aras de que se lograran minimizar logeerla aplicacion en desarrollo.
Requerimientos de software:

* PC con Windows XP o superior.
e PC con Linux (Ubuntu).

e Maquina Virtual de Java 1.6.

Requerimientos de hardware:
* PC con Microprocesador Pentium IV o superior.

e 160 GB de Disco Duro o superior.
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IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

* 512 MB de memoria RAM o superior.

Simular modelo matematico.

Fecha de Fecha de Actividades Personal Implicado
Inicio Fin
21/4/2010 | 21/4/2010 | Aceptacion y firma del Plan de Prueba. Carlos Gonzalez Iglesias
Edel Moreno Lemus
Yunet Gonzalez Mulet
23/4/2010 | 24/4/2010 | Verificacion de las condiciones previas para el inicjoCarlos Gonzélez Iglesias
de las pruebas. Edel Moreno Lemus
Yunet Gonzalez Mulet
Primera Iteracién del plug-in Base de Datos
26/4/2010 | 26/4/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Conectar una Base de Datos. Edel Moreno Lemus
27/4/2010 | 27/4/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Desconectar una Base de Datos. Edel Moreno Lemus
28/4/2010 | 29/4/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Gestionar sistema biolégico. Edel Moreno Lemus
30/4/2010 | 30/4/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Eliminar modelo matematico. Edel Moreno Lemus
1/5/2010 1/5/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de| USarlos Gonzalez Iglesias
Mostrar informacion de un modelo matematico. Edel Moreno Lemus
3/5/2010 3/5/2010 | Andlisis de las no conformidades y las solicitudes d€arlos Gonzalez Iglesias
cambio. Edel Moreno Lemus
Yunet Gonzalez Mulet
Primera Iteracion del plug-in Simulador
4/5/2010 6/5/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de uSarlos Gonzalez Iglesias

Edel Moreno Lemus
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7/5/2010 7/5/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de| uSarlos Gonzalez Iglesias
Editar preferencias para simular. Edel Moreno Lemus
8/5/2010 8/5/2010 | Andlisis de las no conformidades y las solicitudes d€arlos Gonzalez Iglesias
cambio. Edel Moreno Lemus
Yunet Gonzalez Mulet
Primera Iteracion del plug-in Graficador
10/5/2010 | 10/5/2010 | Ejecucién de las pruebas de caja negra al caso de Usarlos Gonzalez Iglesias
Graficar simulacion en 2D. Edel Moreno Lemus
11/5/2010 | 11/5/2010 | Ejecucién de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzalez Iglesias
Graficar simulacion en 3D. Edel Moreno Lemus
12/5/2010 | 12/5/2010 | Ejecucién de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzalez Iglesias
Salvar grafica. Edel Moreno Lemus
12/5/2010 | 12/5/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Mostrar datos de una grafica. Edel Moreno Lemus
13/5/2010 | 15/5/2010 | Ejecucion de las pruebas de caja negra al caso de USarlos Gonzélez Iglesias
Editar propiedades de una grafica. Edel Moreno Lemus
17/5/2010 | 17/5/2010 | Andlisis de las no conformidades y las solicitudes g€arlos Gonzélez Iglesias
cambio. Edel Moreno Lemus
Yunet Gonzalez Mulet

4.3.2. Disefio de las Pruebas de Caja Negra

Las Pruebas de Caja Negra son aquellas que se llevan a cabdeaswiterfaz del software. El objetivo es demostrar
gue las funciones del software son operativas, que lasdaistise aceptan de forma adecuada y se produce un resultado
correcto, y que la integridad de la informacion externa setieae.

El disefio de las pruebas de caja negra de los restantes @aes,dse encuentra en el expediente de proyecto de

BioSyS 2.0.
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IMPLEMENTACION Y PRUEBA DEL SISTEMA

Caso de UsoSimular modelo matematico

Secciones a probar en el caso de uso.

Nombre de la

Escenarios de

Descripcioén de la funcionalidad

Flujo Central

con OdeToJavs

de forma local.

matematica OdeToJava y escoge el método a utilizar, es
la opcion simular local y oprime el botdon Comenzar. El
sistema valida los datos, realiza la simulacién, muestsa u

barra de progreso y guarda los resultados en la base de

Seccion la Seccion
SC 1: Simular | EC 1.1: El usuario selecciona un modelo matematico en el arbol g&elecciona la
modelo Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu debpcion Simular
matematico de| modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las en el menu del
forma local. matematico variables y parametros, selecciona la herramienta click derecho.
con Matlab de | matematica Matlab y escoge el método a utilizar, escoge|la
forma local. opcién simular local y oprime el boton Comenzar. El sistgma
valida los datos, realiza la simulacién, muestra una bara/ d
progreso y guarda los resultados en la base de datos.
SC 1. Simular | EC 1.2: El usuario selecciona un modelo matematico en el arbol g&elecciona la
modelo Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu debpcion Simular
matematico de| modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las en el menu del
forma local. matematico variables y parametros, selecciona la herramienta click derecho.

coge

n

jatos.
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SC 1: Simular | EC 1.3: El usuario selecciona un modelo matematico en el arbol d&elecciona la
modelo Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu debpcion Simular
matematico de | modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las en el menu del
forma local. matematico variables y parametros, selecciona la herramienta click derecho.
con Octave de | matematica Octave y escoge el método a utilizar, escoge la
forma local. opcioén simular local y oprime el botdbn Comenzar. El sistegma
valida los datos, realiza la simulacion, muestra una baaraj d
progreso y guarda los resultados en la base de datos.
SC 1: Simular | EC 1.4: El usuario selecciona un modelo matematico en el arbol d&elecciona la
modelo Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu debpcion Simular
matematico de | modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las en el menu del
forma local. matematico variables y parametros, selecciona la herramienta click derecho.
con Matlab de | matematica Matlab y escoge el método a utilizar, escoge|la
formalocaly | opcién simular local y oprime el boton Comenzar. Se
el directorio de | muestra el mensaje "El directorio de Matlab no existe.
Matlab no ha | ¢Desea que el sistema trate de encontrarlo?”.
sido
configurado.
SC 2: Simular | EC 2.1: El usuario selecciona un modelo matematico en el arbol d&elecciona la
modelo Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu debpcion Simular
mateméatico de | modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las en el menu del
forma matematico variables y parametros, selecciona la herramienta click derecho.
distribuida. con Matlab de | matematica Matlab y escoge el método a utilizar, escoge|la
forma opcién simular distribuido y oprime el botbn Comenzar. Se
distribuida. muestra una ventana para loguearse en el servidor T-Argnal.
El usuario introduce usuario y contrasefa y oprime el boton
Aceptar. El sistema se conecta al servidor y envia los datos
de la simulacion, se muestra una ventana con el estado de la

simulacion.
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SC 2: Simular
modelo
matematico de
forma

distribuida.

EC2.2: El usuario selecciona un modelo matemaético en el arbol
Simular un la aplicacion y selecciona la opcién Simular en el menu d
modelo click derecho. El usuario introduce los valores de las
matematico variables y parametros, selecciona la herramienta

con Matlab de | matematica Matlab y escoge el método a utilizar, escoge

forma opcién simular distribuido y oprime el boton Comenzar. §
distribuida y el | muestra una ventana de error con el mensaje "Servidor f
servidor de servicio”.

T-Arenal esté

apagado.

d&elecciona la

ebpcion Simular
en el menu del
click derecho.
la

e

uera

El disefio de las pruebas por cada seccién definida antenterse pueden apreciar en el Anexo 6.

4.3.2.1. No Conformidades detectadas
Elemento | No No Conformidad Aspecto Etapa de deteccion | Signif No
correspondiente Signif
Interfaz 1 | No se actualizaba el Cuando se insertaba Etapa de disefioy X
arbol de la aplicacién. | un nuevo sistema aplicaciéon de Pruebas
biolégico. al plug-in de Base de
Datos.
Interfaz 2 | No se actualizaba el Cuando se eliminaba Etapa de disefio y X
arbol de la aplicaciéon. | un modelo aplicacion de Pruebas
matematico. al plug-in de Base de
Datos.
Interfaz 3 | Se mostraba un Cuando se Etapa de disefio y X
mensaje de error y no | presionaba dos vecesaplicacion de Pruebas
se actualizaba el arbol| consecutivas el boton al plug-in de Base de
de la aplicacion. Actualizar de la barrg Datos.
de herramientas.
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en 2D de la relacion
entre las variables del

modelo matematico.

en 3D un modelo

matematico con

Interfaz Se tenia que esperar a) Cuando se realizabah Etapa de disefio y
gue terminara de una o varias aplicacion de Pruebas
insertarse en la base de simulaciones. al plug-in de
datos toda la Simulacion.
informacion para
realizar cualquier otra
actividad.

Interfaz Era obligatorio Cuando se editaban | Etapa de disefio y
configurar las las preferencias pard aplicacion de Pruebas
preferencias del simular. al plug-in de
servidor T-Arenal. Simulacién.

Interfaz Se mostraba una graficaCuando se graficaba Etapa de disefio y

aplicacion de Pruebas

al plug-in

menos de 3 variables. Graficador.

4.4. Conclusiones

» Se logré implementar los plug-ins de Base de Datos, de Saidunly de Graficacion con éxito.

» Se integraron los tres plug-ins a la aplicacion.

» Se le realizaron pruebas de caja negra al sistema y se dete6tao conformidades las cuales fueron registradas

y solucionadas para un mejor funcionamiento del software .
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CONCLUSIONES

e Se desarroll6 la version 2.0 del software BioSyS con unaitecjura orientada a plug-ins, utilizando para ello el

Front-End desarrollado en el proyecto alasGRATO como heera manejadora de plug-ins.

» Sedesarrollo el plug-in de Base de Datos para BioSyS 2.0aébcinda la posibilidad de gestionar la informacion

a través de una base de datos.

» Se desarrollé el plug-in de Simulacion para BioSyS 2.0, al tuinda la posibilidad de realizar simulaciones

locales o distribuidas con diferentes herramientas mateasécomo Matlab, Octave y OdeTojava.

» Se desarroll6 el plug-in de Graficacion para BioSyS 2.0, &l brinda la posibilidad de realizar gréaficas en 2D y

en 3D de la dinAmica de poblaciones y de la relacion entrealdables de las simulaciones respectivamente.

e Se validé la aplicaciéon a través de pruebas de caja negegtéetiose solamente 6 no conformidades, lo cual

demuestra el buen funcionamiento del software.
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RECOMENDACIONES

1. Incorporar el software Mathematica como una nueva héeraepara simular modelos matematicos.
2. Desarrollar los plug-ins de los restantes médulos yagmphtados en BioSyS 1.0.

3. Continuar con el desarrollo de nuevos plug-ins para Bto&, con el objetivo de ampliar la potencialidad del

software.
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Anexo 1. Diagrama de secuencia del Caso de Uso Simular modehatematico (seccion Simular Local).
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ANEXOS

Anexo 2. Diagrama de secuencia del Caso de Uso Simular modefatematico (seccién Simular Distribuido).
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ANEXOS

Anexo 3. Diagrama de componentes del plug-in Base de Datos.
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ANEXOS

Anexo 4. Diagrama de componentes del plug-in Graficador.
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ANEXOS

Anexo 5. Diagrama de componentes del plug-in Simulador.
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ANEXOS

Anexo 6. Disefio de las pruebas por cada seccién del caso de 8smular modelo matematico.

SC 1: Simular modelo matematico de forma local.

Variables
1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, c=0.2, d=0.1

4.- Tiempo inicial: t=0
5.- Tiempo final: t=10
6.- Herramienta matematica: Matlab

7.- Método numérico: Ode45

Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7 Respuesta del Sistema Resultado de la

escena- Prueba
ro

EC11 Simularun | V | V |V [V |V | V | V | Elsistema valida los datos, Se realizo la

modelo realiza la simulacién, muestra | simulacién y se
matematico una barra de progreso y guarda guardaron los
con Matlab los resultados en la base de | resultados en la
de forma datos. base de datos.
local.

Variables

1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, c=0.2, d=0.1

4.- Tiempo inicial: t=0
5.- Tiempo final: t=10
6.- Herramienta matematica: OdeToJava

7.- Método numérico: ErkTriple
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Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7 Respuesta del Sistema Resultado de la
escena- Prueba
rio
EC1.2 Simular un V|V |V |V |V ]|V]|V|Elsistema validalos datos, | Se realizo la
modelo realiza la simulacién, muestriasimulacion y se
matematico una barra de progreso y guardaron los
con guarda los resultados en la | resultados en la
OdeToJava dg base de datos. base de datos.
forma local.
Variables

1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, c=0.2, d=0.1
4.- Tiempo inicial: t=0

5.- Tiempo final: t=10

6.- Herramienta matematica: Octave

7.- Método numérico: Isode-stiff

Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7 Respuesta del Sistema Resultado de la
escena- Prueba
ro

EC1.3 Simularun | V |V |V |V |V |V | V| Elsistema valida los datos, Se realizd la
modelo realiza la simulacién, muestra | simulacién y se
matematico una barra de progreso y guarda guardaron los
con Octave los resultados en la base de | resultados en la
de forma datos. base de datos.
local.
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Variables
1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, ¢=0.2, d=0.1

4.- Tiempo inicial: t=0
5.- Tiempo final: t=10
6.- Herramienta matematica: Matlab

7.- Método numérico: Ode45

Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7 Respuesta del Sistema Resultado de la
escena- Prueba
rio

EC1.4 Simularun | V | V | V | V | V | F | V | Elsistema muestra el mensaje Se mostr el
modelo "El directorio de Matlab no mensaje "El
matematico existe. ¢ Desea que el sistema| directorio de
con Matlab trate de encontrarlo?”. Matlab no existe.
de forma ¢ Desea que el
local y el sistema trate de
directorio encontrarlo?”.
de Matlab
no ha sido
configura-
do.
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SC 2: Simular modelo matemaético de forma distribuida.

Variables

1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, ¢=0.2, d=0.1
4.- Tiempo inicial: t=0

5.- Tiempo final: t=10

6.- Herramienta matematica: Matlab

7.- Método numérico: Ode45

8.- Usuario de la plataforma T-Arenal: root

9.- Contrasefia de la plataforma T-Arenal: administrator

10.- Servidor T-Arenal: 10.7.19.50

Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7| V8| V9| V10 Respuesta del Resultado de
escena- Sistema la Prueba
ro

EC2.1 Simularun | V |V |V |V |V |V |V |V |V | V | Elsistemamuestra | Se enviaron
modelo una ventana para los datos
matematico loguearse en el correctamente
con Matlab servidor T-Arenal. El| y se mostro
de forma sistema se conecta al una ventana
distribuida. servidor y envia los | con el estado

datos de la

simulacion. Se

muestra una ventand realiz6

con el estado de la

simulacion.

dela

ejecucion. Se

correctamente

la simulacion.
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Variables

1.- Nombre MM: presa-depredador

2.- Valores de variables: x=10, y=10

3.- Valores de parametros: a=0.04, b=0.0005, ¢=0.2, d=0.1
4.- Tiempo inicial: t=0

5.- Tiempo final: t=10

6.- Herramienta matematica: Matlab

7.- Método numérico: Ode45

8.- Usuario de la plataforma T-Arenal: root

9.- Contrasefia de la plataforma T-Arenal: administrator

10.- Servidor T-Arenal: 10.7.19.50

Id del Escenario | V1| V2| V3| V4| V5| V6| V7| V8| V9| V10| Respuesta del Sistema Resultado
escena- dela
rio Prueba
EC2.2 Simularun | V |V |V [V |V |V |V |V |V | F | Elsistemamuestra una Se mostro
modelo ventana de error con e| el mensaje
matematico mensaje "Servidor de error
con Matlab fuera de servicio”. "Servidor
de forma fuera de
distribuida servicio”.
y el
servidor
T-Arenal
esté
apagado.
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GLOSARIO DE TERMINOS

Bioinformatica: Es la aplicacion de los ordenadores y los métodos inforogign el andlisis de datos experimentales

y simulacion de los sistemas bioldgicos.

Plug-in: Aplicacion informatica que interactda con otra aplicagi@na aportarle una funcién o utilidad especifica.
UCI: Universidad de las Ciencias Informéaticas.

CIM: Centro de Inmunologia Molecular.

SBML: Formato legible por el ordenador para la representaciénatizlos de procesos biolégicos.

VM: Programa ejecutable en una plataforma especifica, caparedgretar y ejecutar instrucciones expresadas en un

cédigo binario.

APIs: Conjunto de funciones y procedimientos que ofrece cielihobeéca para ser utilizado por otro software como

una capa de abstraccion.

JDBC: Es una API gue permite la ejecucion de operaciones sobre dasgatos desde el lenguaje de programacion

Java, independientemente del sistema operativo dondeaéep de la base de datos a la cual se accede.

RMI: Es un mecanismo ofrecido por Java para invocar un método deremeemota.
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