Universidad de las Ciencias Informéaticas
Facultad 6

U c . Informaticas

Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios

Bioinformaticos

Trabajo de Diploma para optar por el titulo de

Ingeniero en Ciencias Informaticas

Autores: Jorge Humberto Armas Hernandez

Alberto Hernandez Herrera

Tutores: MSc. Longendri Aguilera Mendoza

Ing. Mdnica Teresa Llorente Quesada

La Habana, junio de 2011

“Ano 53 de la Revolucion”




Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios Bioinformaticos

DECLARACION DE AUTORIA

Declaramos ser autores de la presente tesis, y reconocemos a la Universidad de las Ciencias

Informéticas, los derechos patrimoniales de la misma, con caracter exclusivo.

Para que asi conste firmamos la presente a los dias del mes de del afio

Jorge Humberto Armas Hernandez Alberto Hernandez Herrera
Autor Autor

MSc. Longendri Aguilera Mendoza Ing. Monica Teresa Llorente Quesada

Tutor Tutora



Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios Bioinformaticos

DATOS DE CONTACTO

Longendri Aguilera Mendoza

Profesor Asistente.

Licenciado en Ciencia de la Computacién por la Universidad de la Habana.

Master en Bioinformatica por el Instituto Superior de Tecnologia y Ciencias Aplicadas (INSTEC)

Miembro del Grupo de Bioinformética de la UCI.

Ménica Teresa Llorente Quesada
Instructor
Ingeniera en Ciencias Informéticas

Dpto. Técnicas de Programacién. Facultad 6



Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios Bioinformaticos

DEDICATORIA

Jorge Humberto Armas Hernandez

Dedico este trabajo de manera muy especial a mis abuelos Jorge y Humberto que dejaron de estar entre
nosotros hace varios afos.

A mi Mom que es la mejor madre del mundo y a mi papa que siempre ha sido mi guia y ejemplo a seguir;
a los dos gracias por todo su esfuerzo y amor que sin ellos no hubiese sido posible llegar hasta aqui.

A mi hermanita que ya ha dejado de ser una nifia para convertirse en una mujer, pero siempre sera mi

nené linda, espero esto le sirva de motivacién para este mismo camino que ahora le toca a ella recorrer.
A mis abuelas que ojala las pueda disfrutar muchos afios mas porque son muy especiales para mi.

A mi bebe que el destino quiso que nos volviéramos a encontrar para pasar muchos momentos felices a
su lado, por apoyarme todos estos afios y darme todo su amor.

A todos mis tios, en especial a mis tio César y tia Idalmis que me han acogido como un hijo y han tenido
gue cargar conmigo unos cuantos afos.

A todos mis primos y en general a toda mi familia que es bastante grande y especial.

Alberto Hernandez Herrera



Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios Bioinformaticos

AGRADECIMIENTOS

Jorge Humberto Armas Hernandez
A Monica y Longendri por apoyarnos y darnos confianza para lograr llegar hasta el final.
A Alberto con el que comparti todo este trabajo y sin él esto no hubiese sido posible.

A Randy y Yendri que desde el primer afio formamos el trio de los Pepillos y son uno de los mejores

recuerdos que me llevo de la universidad, ojala podamos seguir viéndonos frecuentemente.

A todos mi amigos y amigas que son unos cuantos y no quiero mencionar nombres para que no se me

guede ninguno, los llevaré siempre conmigo.
A todos los que de una manera u otra han colaborado para cumplir con el objetivo de este trabajo.

Alberto Hernandez Herrera



Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal de Servicios Bioinformaticos

RESUMEN

El presente trabajo de diploma tiene como objetivo integrar al Portal de Servicios Bioinformaticos de la
Universidad de las Ciencias Informaticas, un Sistema de Archivos Distribuidos (SAD), que utilice el
espacio disponible de las estaciones de trabajo. Se desarroll6 una interfaz Web que permite la gestién de
los datos almacenados en el SAD y una fachada que posibilita la comunicacion entre estos dos
componentes. Durante el desarrollo de este sistema se utiliz6 la metodologia de software OpenUP, el
Lenguaje de Modelado Unificado (UML) y Visual Paradigm for UML para el modelado del sistema. Se
desplego el Sistema de Archivos Distribuidos haciendo uso de la herramienta Hadoop DFS. Como Entorno
de Desarrollo Integrado se utilizé NetBeans IDE 6.9 y Java como lenguaje de programacion. Junto a estos
elementos se incorporan el framework Spring y Portlet como componente Web gestionado por el
contenedor de portlets Liferay, que a su vez es un Sistema de Gestion de Contenidos. Todos estos

elementos giran alrededor del patron de disefio Modelo Vista Controlador.

PALABRAS CLAVE
Bioinformatica

Portal de Servicios Bioinformaticos
Almacenamiento Distribuido
Sistema de Archivos Distribuidos
Hadoop

Web

Fachada
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INTRODUCCION

Hoy dia el mundo de la informética enfrenta una eminente preocupacion con el crecimiento acelerado
del universo digital. Estudios realizados revelan que la informacion digital generada acerca de las
personas sobrepasa la cantidad de informacién creada por ellas mismas, la Sombra Digital como fue

nombrado este fenédmeno se incrementa cada dia aumentando consigo el universo digital.

En el 2007 la informacién que se cred, capturé o replico, super6 la capacidad de almacenamiento
disponible. Esta expansion acelerada estd dada fundamentalmente por el crecimiento de las ventas de
las camaras digitales, la television digital, la computacién en la nube, las redes sociales,

investigaciones cientificas, entre otros.

Una de las ramas de la ciencia que no esta ajena a este fenbmeno es la Bioinformatica, que surgio
debido a la presencia de grandes volimenes de datos biol6gicos; la misma se encarga del estudio,
comprension y analisis de estos datos utilizando herramientas informaticas. Su protagonismo esta
dado por dos razones principales: la enorme cantidad de datos de origen biolégico sélo puede ser
analizada utilizando computadoras, la mayoria de los datos no son de facil comprensién y se procesan

utilizando sofisticados algoritmos computacionales.

Uno de los retos mas importantes que afronta hoy la Bioinformética es la enorme cantidad de datos
bioldgicos que se encuentran disponibles en repositorios biolégicos para ser procesados. Por ejemplo:
se conoce la secuencia de miles de millones de nucleétidos, de millones de proteinas, la estructura
tridimensional de mas de 40 mil complejos moleculares (proteinas y acidos nucleico) y el genoma
completo de los humanos, ratones, mosquitos, entre otros. Ademas, todos estos grandes repositorios

se van enrigueciendo con nuevas entidades en el transcurso de los afios.

En la Universidad de las Ciencias Informaticas (UCI) esta presente la Bioinformatica como una rama
de investigacién y produccion de software. Razén por la cual, a pesar de las exigencias de recursos
computacionales que tienen las aplicaciones en esta area, se ha decidido poner a disposicién de
algunos centros cientificos del pais, un Portal de Servicios Bioinformaticos que integre varios
programas existentes de gran importancia en el procesamiento de datos biol6gicos, asi como otros que

se desarrollan en la propia universidad.
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La UCI es el centro a nivel nacional con el mayor numero de computadoras personales disponibles en
una red local, cuenta con mas de 6000 estaciones de trabajo distribuidas por toda la universidad. En
aras de utilizar todo este potencial de computo, se han realizados trabajos anteriores que ponen a
disposicién los recursos computacionales presentes en la institucion para satisfacer las demandas de

calculo que exigen varios proyectos Bioinformaticos.

En materia de almacenamiento, también se han dado pasos de avance. En investigaciones previas se
ha llegado a especificar un Sistema de Almacenamiento Distribuido (SAD) teniendo en cuenta las
caracteristicas de la red y las estaciones de trabajo presentes en el entorno UCI. El sistema fue
modelado mediante las Redes de Petri Coloridas y luego validado a través de simulaciones para

evaluar su desempefio.

El Portal tendra la necesidad de contar con mayor capacidad de almacenamiento, pues un usuario
comun tiene la posibilidad de subir al Portal los archivos que seran procesados y se corre el riesgo de

gue no exista suficiente espacio disponible en el servidor para su almacenamiento.

Teniendo en cuenta la situacion anterior se plantea como problema cientifico a resolver: ¢Cémo
aumentar la capacidad de almacenamiento que brinda el Portal de Servicios Bioinforméticos de la UCI

para lograr una mejor prestacion de los diferentes servicios ofertados a la comunidad cientifica?

Para dar solucion al problema antes mencionado el presente trabajo se plantea como objetivo
general: Integrar al Portal de Servicios Bioinformaticos de la UCI un Sistema de Archivos Distribuidos

gue utilice el espacio disponible de las estaciones de trabajo, para almacenar los datos bioldgicos.

Desglosandose en los siguientes objetivos especificos:

e Desplegar un Sistema de Archivos Distribuidos que utilice el espacio disponible de las
estaciones de trabajo, para almacenar datos biologicos.

e Desarrollar una interfaz Web para el Portal de Servicios Bioinformaticos que permita gestionar
los datos almacenados en el Sistema de Archivos Distribuidos.

¢ Integrar el Sistema de Archivos Distribuidos desplegado con la interfaz Web.

e Validar la integracién de la interfaz Web con el Sistema de Archivos Distribuidos al Portal de

Servicios Bioinformaticos.

En relacion con el problema y los objetivos se define como objeto de estudio de la investigacion los
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Sistemas de Archivos Distribuidos y el campo de accion la gestion de los datos almacenados en un
Sistema de Archivos Distribuidos a través de una interfaz Web.

Para realizar con éxito este trabajo se proponen las siguientes tareas de la investigacion:

Estudio y seleccién de las herramientas a utilizar para el desarrollo del SAD y la interfaz Web.
Especificacion de los requerimientos funcionales y no funcionales de la interfaz Web.

Disefio de la interfaz Web.

Implementacion de la interfaz Web.

Despliegue del Sistema de Archivos Distribuidos.

Integracion del Sistema de Archivos Distribuidos y la interfaz Web.

N o a ks~ oobdRe

Validacién de los resultados de la integracion.

Con el objetivo de organizar y estructurar el trabajo se han definido los siguientes capitulos:

Fundamentacion teérica

Conceptos y definiciones importantes sobre los Sistemas de Archivos Distribuidos y sus distintos tipos
de arquitectura, asi como un estudio valorativo para determinar cudl integrar al Portal de Servicios
Bioinformaticos; ademas de las principales caracteristicas sobre las metodologias, tecnologias y

herramientas de desarrollo utilizadas.

Caracteristicas del sistema
En este capitulo el lector podra conocer las principales caracteristicas del sistema, Modelo de Dominio,

requisitos funcionales y no funcionales, ademas del modelado del sistema.

Andlisis y disefio del sistema

Vistas y descripciones de los principales diagramas y arquitectura del sistema.

Implementaciéon y prueba
Vistas y descripciones del Modelo de Implementacion y la integracion entre el Sistema de Archivos

Distribuidos con la interfaz Web. Detalles de las pruebas realizadas y sus resultados.
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CAPITULO 1: FUNDAMENTACION TEORICA

En la presente seccién se abordaran conceptos y definiciones importantes que ayudaran al lector a
comprender mejor la investigacion, se plasmara un estudio valorativo sobre algunos Sistemas de Archivos
Distribuidos existentes que pudieran utilizarse para integrarlo al Portal de Servicios Bioinformaticos,
ademas de las principales caracteristicas de la metodologia, tecnologias y herramientas de desarrollo

utilizadas.

1. Definiciones previas.

Debido a que el objetivo general de este trabajo es integrar al Portal de Servicios Bioinformaticos un
Sistema de Archivos Distribuidos que permita utilizar el espacio disponible de las estaciones de trabajo
para almacenar los datos biolégicos. Se pretende esclarecer algunos puntos de vital importancia para
llevar a cabo esta integracion, tales como: Sistemas Distribuidos, Sistemas de Archivos Distribuidos, sus

arquitecturas y caracteristicas mas relevantes.

1.1. Sistemas Distribuidos.

Un Sistema Distribuido es una coleccién de componentes independientes conectados a través de una red,
mediante la cual se comunican y se coordinan para aparecer ante el usuario del sistema como un Unico

componente (1).

Los Sistemas Distribuidos se desarrollaron con el objetivo de compartir recursos, mostrando entre sus
principales caracteristicas:
Confiabilidad: los Sistemas Distribuidos son mas confiables que los centralizados, porque si dejara de

funcionar uno de sus componentes, el resto del sistema seguiria funcionando sin afectaciones.

e Velocidad: un Sistema Distribuido puede alcanzar mayor poder de computo que uno centralizado.
e Distribucién inherente: las actividades pueden distribuirse a través de varios componentes.
e Transparencia: una determinada tarea o actividad puede procesarse en cualquier componente sin

gue el usuario tenga conocimiento. Existen varios tipos de transparencia:
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= Transparencia en localizacion: el usuario no sabe donde esté ubicado realmente el recurso
gue esta utilizando.
= Transparencia de paralelismo: varias actividades pueden ocurrir paralelamente sin el

conocimiento del usuario.
1.2. Sistemas de Archivos Distribuidos.

Los Sistemas de Archivos Distribuidos estan formados por componentes, encargados de almacenar y
procesar los datos y atender a las peticiones de los usuarios. Brindan la posibilidad de obtener acceso
mediante la red a archivos almacenados en nodos remotos, con un desempefio y fiabilidad casi del mismo
modo que si fueran locales. Ademas de las caracteristicas de los Sistemas Distribuidos, un Sistema de

Archivos Distribuidos debe presentar otras caracteristicas deseables como:

e Disponibilidad: el sistema debe ser capaz de responder a las peticiones de los usuarios en todo
momento.

e Tolerancia a fallos: algunos componentes del Sistema de Archivos Distribuidos podrian fallar y el
sistema debe ser capaz de gestionar estas fallas para mantener la disponibilidad de los datos.

e Réplicas: es posiblemente la principal estrategia en cuanto la tolerancia a fallos; los datos se
replican por los componentes del Sistema de Archivos Distribuidos encargados de almacenar los
datos y en caso de fallar alguno de estos componentes, los datos que éste almacenaba se
encontraran disponibles en otros componentes.

e Escalabilidad: el sistema debe ser flexible para poder aumentar su capacidad de almacenamiento y

cdmputo, agregando nuevos componentes al sistema sin que afecte su rendimiento.

Por lo general un Sistema de Archivos Distribuidos cuenta con dos tipos de componentes, los servidores
de archivos y los servidores de direcciones. Los primeros se encargan de las operaciones en los archivos
individuales, como la lectura y escritura, mientras que los segundos se encargan de crear y administrar

directorios, afiadir y eliminar archivos de los directorios.

Un aspecto importante del modelo de archivos esta relacionado con los permisos de modificacion o no

modificacion de los archivos, después de su creacion. Existen algunos sistemas que permiten Unicamente
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crear y leer. Una vez creado un archivo no se puede modificar. Estos facilitan el ocultamiento y duplicacion
de los archivos, eliminan todos los problemas asociados con la actualizacién de todas las copias de un

archivo cada vez que éste se modifique.

Cuando se accede a un archivo remoto el uso sobre éste se realiza utilizando uno de los dos modelos de
administracién, modelo Carga/Descarga o el modelo de Acceso Remoto. En el modelo Carga/Descarga el
servicio de archivo solo proporciona la lectura del mismo. Se transfiere todo un archivo de uno de los
servidores de archivos al cliente solicitante. La escritura transfiere todo un archivo en sentido contrario del

cliente al servidor. Los archivos se pueden almacenar en memoria o en disco local seglin sea necesario.

Cliente Servidor
1 Archivo trasladado
al cliantea
_I-/'- it - Archivo
Archivo _______-—--"" e vigjo
accadido [T, 7 ha— -
! | B
s ____i_"-——______l.- Ty | Archivo
1 *, Ly nuevo
\

I 3 Cwuando el cliente termina
2 Los accesos al archive regresa el archivo al servidor
los saolicita el diente

Figura 1: Modelo Carga/Descarga.

El servicio de archivos de Acceso Remoto proporciona un gran nimero de operaciones para abrir y cerrar

archivos, leer y escribir parte del archivo, moverse a través de éste, examinar y modificar los atributos de

archivos, entre otras.

Mientras en el modelo Carga/Descarga el servicio de archivos solo proporciona el almacenamiento fisico y
la transferencia, en este caso el sistema de archivos se ejecuta en los servidores y no en los clientes. Su
ventaja es que no necesita cuantioso espacio por parte de los clientes, a la vez que elimina la necesidad

de transferir archivos completos, cuando solo se necesita una parte de ellos.
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Cliente Servidor
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accesos a archivos remotos en el servidor

Figura 2: Modelo Acceso Remoto.

1.3. Arquitectura de los Sistemas Distribuidos.

La ubicacion de componentes y la asignacion de responsabilidades son muy importantes en el disefio de
Sistemas Distribuidos, de ellos depende la seguridad y el desempefio de los recursos. Cuando se va a
utilizar una arquitectura se debe tener en cuenta como se comporta en cuanto a las caracteristicas
deseables de los Sistemas de Archivos Distribuidos. Los principales tipos de arquitecturas en un Sistema
de Archivos Distribuidos en cuanto a la ubicacion y asignacion de responsabilidades de sus componentes
son: Cliente-Servidor, de la cual se derivan modelos como: Mdltiples Servidores y Servidores Proxy y
Cachés, el otro tipo de arquitectura es la de Procesos de Igual a Igual. Estas arquitecturas son descritas a
continuacion.

1.3.1. Arguitectura Cliente-Servidor

Es la arquitectura mas conocida por ser la mas utilizada. La Figura 3 muestra la estructura sobre la que

interaccionan los procesos clientes con los procesos del servidor.
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Cliente Solicitud

)

Respuesta Servidor

\

Cliente

Figura 3: Arquitectura Cliente-Servidor.

En los Sistemas de Archivos Distribuidos esta arquitectura se manifiesta del siguiente modo: los clientes
son los componentes encargados de almacenar los archivos y responder a las peticiones del componente

servidor, que a su vez se encarga de gestionar tareas como:

e Determinar y tener control de en qué clientes se van a almacenar los archivos en cada momento,
para cuando se solicite el archivo, esté disponible, de esta forma se satisface la caracteristica
deseable de la disponibilidad de los archivos.

e Establecer de qué manera se van a replicar los archivos.

e Tener constancia de las entradas y salidas de los clientes en el sistema, para la gestion de fallos y
la escalabilidad del sistema.

Dentro de las desventajas de esta arquitectura se tiene que si el servidor fallara, el sistema colapsaria.
Una de las alternativas a este problema, es el modelo Mdltiples Servidores.

A continuacion se describen algunos modelos que se derivan de esta arquitectura.

1.3.2. Modelo Multiples Servidores

Este modelo se emplea como posible solucion a la desventaja de la arquitectura Cliente-Servidor,
mencionada anteriormente. En este modelo los servicios se implementan como procesos ubicados en
diferentes computadoras que interactlan entre si cuando es necesario para proporcionar el servicio al
cliente, como se puede observar en la Figura 4. Los procesos que integran el servicio pueden estar

distribuidos o replicados en varias maquinas. El uso de la replicacion en este modelo se utiliza para
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aumentar el desempefio y la disponibilidad para mejorar la tolerancia a fallos. Los servidores se
distribuyen las tareas entre ellos y tienen una copia del estado del sistema, en caso de fallar alguno de

estos componentes, el sistema continuaria funcionando (2).

I
| I
I
i :
Solicitud . |
i Servidor |
! |
Cliente : L |
Respuesta I :
1
|
l :
. I
. | Servidor |
Salicitud | ;
! :
Cliente ! l T ]
Respuesta : 1
| I
1 . !
\ Servidor | |
| I
| I
| |
| |
| I
| I
I

Servicio

Figura 4: modelo Multiples Servidores.

Como desventaja del empleo de este modelo se puede sefialar que es una solucién costosa, ademas de

existir una sobrecarga en la red por la constante sincronizacion entre los servidores.

1.3.3. Modelo Servidores Proxy y Cachés

Una caché es un almacén de objetos de datos utilizados recientemente, que se encuentra mas proximo
gue los objetos en si. Al recibir un objeto nuevo en una computadora se afiade al almacén de la caché,

reemplazando, si fuera necesario, algunos objetos existentes.

Cuando se necesita un objeto en un proceso cliente, el servicio caché comprueba la caché y proporciona
una copia actualizada del objeto al cliente; si no, se buscaria una copia actualizada. Las cachés pueden
estar en cada cliente o en servidores proxy. Los servidores proxy proporcionan una caché compartida de

recursos a las maquinas clientes de uno 0 mas sitios como se muestra en la Figura 5 (2).
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En un Sistema de Archivos Distribuidos los servidores proxy serian los encargados de almacenar los
archivos que se estan utilizando, para que el acceso sea mas rapido y directo; también pudiera tener
copias de los archivos mas solicitados y de los utilizados recientemente.

Servidor

Cliente

Solicitud Solicitud Web

Respuesta Respuesta
Servidor
Proxy
Servidor

Cliente

Web

Figura 5: modelo Servidores Proxy y Cachés.

Como desventaja de este modelo se puede sefialar que es una opcion mas costosa y que la eficiencia
depende de las estrategias que se utilicen para los archivos que van a tener copias en los servidores
proxy.

1.3.4. Arguitectura Procesos de Igual a Igual

La arquitectura de Procesos de Igual a Igual o punto a punto ha ido gandndose un espacio dentro de las
arquitecturas que utilizan los Sistemas de Archivos Distribuidos. Su principal caracteristicas es que no
existe diferencia entre componentes servidores y clientes, cuando se aplica en su forma “pura”, pues
existen otros modelos que se derivan de esta arquitectura en los cuales se hace uso de servidores. Todos
los componentes del sistema realizan la misma funcion, tratar de mantener comunicacion con la mayoria
de los componentes posibles, para en caso de alguna falla, el sistema continde funcionando. Esto
constituye una mejora con respecto a la arquitectura Cliente-Servidor, presenta mayor robustez en cuanto

a la tolerancia a fallos.

10
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Solicitud/Respuesta

Codigode | > Cadigo de
coordinacion coordinacion
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Figura 6: arquitectura Procesos de Igual a Igual
Como desventaja se puede sefialar que su implementacion es muy compleja, quizas esta sea una de las
razones por la que se encuentren menos Sistemas de Archivos Distribuidos con este tipo de arquitectura.

2. Estudio valorativo.

En esta seccidén se presenta un analisis de los diferentes Sistemas de Archivos Distribuidos estudiados
para el desarrollo de este trabajo, las principales caracteristicas de la metodologia y herramientas de
desarrollo utilizadas, previamente establecidas por el Grupo de Arquitectura del Portal de Servicios

Bioinformaticos.
2.1. Sistemas de Archivos Distribuidos existentes.

En este punto se presentan las principales caracteristicas de los Sistemas de Archivos Distribuidos
estudiados durante esta investigacion, con el objetivo de determinar el mas conveniente para integrarlo al

Portal de Servicios Bioinformaticos.
2.1.1. Sistema de Almacenamiento Masivo para Archivos Pequefios (MSFSS).

Sistema de Almacenamiento Masivo para Archivos Pequefios (MSFSS, por sus siglas en inglés) es un
sistema realizado por Lihua Yu, esta dirigido al almacenamiento masivo de pequefios archivos y basado

en la arquitectura Cliente-Servidor, especificamente el modelo Servidores Proxy y Cachés. Uno de los

11
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aspectos mas importantes de este sistema es que para evitar los cuellos de botella, se separa el manejo
de los metadatos, de la transferencia de los archivos (3).

Algunas de las ventajas que ofrece son:

e Migracion de datos: consiste en migrar los datos a servidores que mejoren el rendimiento y
servicio del sistema.

e Caché de archivos: consiste en almacenar aquellos archivos accedidos frecuentemente en una
caché, que permita un acceso mas rapido a estos archivos.

e Replicacién: consiste en mantener copias de los archivos en los diferentes servidores de
almacenamiento registrados en el sistema, con el fin de mantener la consistencia de los archivos

ante el fallo de un servidor.

Los principales componentes de este sistema son:

e Interfaz de Sistema de Archivos: (FSI, por sus siglas en inglés). Es una Interfaz de Programacion
de Aplicaciones (API, por sus siglas en inglés) que ofrece los servicios de almacenamiento a los
clientes.

e Master: es el componente medular del sistema que se encarga de la administracion de los
archivos almacenados en los diferentes servidores registrados en el sistema.

e Servidor de Metadatos: (MDS, por sus siglas en inglés). Servidor que se encarga de almacenar
los metadatos de los archivos almacenados.

e Nodos de Almacenamiento: (SN, por sus siglas en inglés). Son los servidores de

almacenamiento registrados en el sistema.

Como desventaja para su uso en esta investigacion se puede sefalar que el sistema no es flexible en
cuanto al tamafio de los archivos, siendo 6ptimo su desempefio para archivos pequefios y no para

archivos grandes.

2.1.2. Sistemade Archivos de Google.

El Sistema de Archivo de Google (GFS, por sus siglas en inglés) desarrollado por Google Inc. Para su

12
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propio uso, esta formado por tres componentes:

e Master. Se encarga de la administracion de los archivos y de los metadatos de los archivos.
e Servidores de Segmentos. Son los servidores de almacenamiento, los cuales se ejecutan sobre
un sistema operativo Linux.

e Clientes. Son quienes se benefician de los servicios dados por el sistema.

Una de las virtudes de este sistema es que los archivos a ser almacenados en el sistema son divididos en
blogues llamados segmentos. Cada segmento esta identificado por un nombre de 64 bits asignado por el
Master al momento de ser creado. Estos segmentos son almacenados en los Servidores de Segmentos,
mientras que el Master crea réplicas y las guarda en diferentes servidores de segmentos, almacenando el

metadato creado para el archivo almacenado (4).

Este es uno de los Sistemas de Archivos Distribuidos de mayor prestigio en el mundo, pero tiene como

desventaja que es de licencia propietaria por Google.
2.1.3. GridExpand.

Sistema Distribuido desarrollado por J.M. Pérez, F. Garcia, J. Carretero, A. Calderén y J. Fernandez
donde se integran servidores de almacenamiento disponibles en Internet. Esto se logra gracias a la

efectiva integracion de los protocolos y los servicios ofrecidos por los servidores.
La arquitectura general del sistema GridExpand cuenta con los siguientes componentes:

e El servidor GridExpand, quien se encarga de la administracion de los metadatos y de los archivos a
almacenar.
e Los servidores que se encuentran alojados en diferentes redes conectadas a Internet.

e Clientes del sistema, los cuales forman el altimo componente.

La implementacion de este sistema consiste en dividir los archivos en pequefios archivos y almacenarlos
en los distintos servidores registrados al sistema, siendo esto transparente para el cliente. La

comunicacion entre los clientes y los servidores es por medio de una API la cual es ocupada por las

13
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diferentes aplicaciones usadas por los clientes (5).

Como desventaja para su uso en esta investigacion se identificd que el sistema no hace un uso 6ptimo de
la topologia de la red. Al estar disefiado para servidores que se encuentran en internet, no tiene en cuenta
las localizaciones de los servidores y clientes. Por lo que no es capaz de determinar qué recursos son los
mas apropiados para almacenar determinados archivos o desde que recursos copiar los archivos que se

estan solicitando, afectando esto su rendimiento.
2.1.4. Sistema de Archivos Distribuidos Hadoop.

Hadoop fue creado por Doug Cutting en el afio 2002. Con el tiempo se ha convertido en una de las
principales herramientas para el andlisis y almacenamiento de grandes cantidades de datos. El Sistema
de Archivos Distribuidos Hadoop (HDFS, por sus siglas en inglés) es un Sistema de Archivos Distribuidos
para ejecutarse en variedades de hardware. Este tiene muchas similitudes con otros Sistemas de Archivos
Distribuidos existentes, aunque, algunas diferencias pueden ser significantes. HDFS es muy bueno en
cuanto a tolerancia a fallos y esta disefiado para poder desplegarse en hardware de bajo costo. A

continuacion se describen las principales caracteristicas de HDFS.

e Deteccion de fallo de hardware: el desplegar un HDFS puede consistir en cientos o miles de
estaciones de trabajo, cada una almacenando partes de los datos del Sistema de Archivos
Distribuidos. Por lo que existen una gran cantidad de componentes y cada uno de estos tiene una
determinada probabilidad de fallar, lo que significa que algin componente en cierto momento
estara en estado no funcional. Por ello, que la deteccion de fallos sea rdpida y se realice una
recuperacion automatica, son los principales objetivos de la arquitectura de HDFS.

e Modelo de coherencia simple: las aplicaciones que se ejecutan en HDFS necesitan escribir-solo
uno-leer-varios, modelo de acceso a archivos. Los archivos una vez creados y escritos necesitan
ser cerrados para modificarlos. Esto simplifica la coherencia de acceso a datos.

e Portabilidad a través de hardware y software heterogéneos: HDFS ha sido disefiado para ser
facil de llevar de una plataforma a otra y a variedades de hardware.

e Namenodes y Datanodes: HDFS tiene una arquitectura amo/esclavo. Un cluster HDFS consiste

en una estacién de trabajo llamada Namenode, que es un servidor que maneja el espacio de
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nombres del sistema de archivos y regula el acceso de los usuarios a estos. Por otro lado pueden
existir un gran numero Datanodes, usualmente uno por estaciones de trabajo, en los que se
almacenan los datos.

e Réplica de datos: HDFS esta disefiado para almacenar los datos a través de todas las estaciones
de trabajo. Para esto cada archivo es almacenado como una secuencia de bloques; todos los
blogues de un archivo tienen el mismo tamafio, excepto el Ultimo que puede ser menor. Los
blogues de un archivo son replicados para la tolerancia a fallos. Una aplicacion puede especificar
el numero de réplicas a un archivo, esto puede ser definido en el momento de creacion del archivo

y cambiado posteriormente.

HDFS es uno de los Sistemas de Archivos Distribuidos de mayor prestigio en la actualidad, en este punto
se puede destacar que es utilizado en compafiias de mucho prestigio como Amazon, Facebook y Yahoo;
ademas en abril del 2008 rompio el récord de ordenar un terabyte de datos convirtiéndose en el sistema

mas rapido, con 209 segundos (6).
2.2. Metodologia de desarrollo.

Existen numerosas metodologias para el proceso de desarrollo de software. Por una parte estan aquellas
propuestas mas tradicionales que se centran especialmente en el control del proceso, estableciendo
rigurosamente las actividades involucradas, los artefactos que se deben producir, y las herramientas y
notaciones que se usaran. Estas propuestas han demostrado ser efectivas y necesarias en un gran
namero de proyectos, pero también han presentado problemas en otros muchos. Una posible mejora es
incluir en los procesos de desarrollo mas actividades, mas artefactos y mas restricciones, basandose en
los puntos débiles detectados. Sin embargo, el resultado final seria un proceso de desarrollo mas
complejo que puede incluso limitar la propia habilidad del equipo para llevar a cabo el proyecto. La otra
aproximacion es centrarse las dimensiones relacionadas con el factor humano o el producto. Estas son
conocidas como metodologias agiles, las cuales dan mayor valor al individuo, a la colaboracién con el

cliente y al desarrollo incremental del software con iteraciones muy cortas (7).

La metodologia que se emplea en esta investigacion define las fases, actividades y artefactos que se

deben generar durante el ciclo de vida del software. Teniendo en cuenta su aplicacién a un proceso de
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desarrollo basado en lineas de productos de software. Esti4 basada en la metodologia OpenUP.

2.2.1. OpenUP.

OpenUP es una metodologia agil que aplica un enfoque iterativo e incremental dentro de su estructura del
ciclo de vida del proyecto y que puede adaptarse para desarrollar diversos tipos de proyectos (8).

Es un proceso minimo y suficiente, lo que significa que solo el contenido fundamental y necesario es
incluido. Por lo tanto no provee lineamientos para todos los elementos que se manejan en un proyecto
pero tiene los componentes basicos que pueden servir de base a procesos especificos. La mayoria de los
elementos de OpenUP estan declarados para fomentar el intercambio de informacion entre los equipos de

desarrollo y mantener un entendimiento compartido del proyecto, sus objetivos, alcance y avances.

Dentro de los principales objetivos de OpenUP se encuentran:

e Colaborar para sincronizar intereses y compartir conocimiento. Este principio promueve practicas
que impulsan un ambiente de equipo saludable, facilitan la colaboracion y desarrollan un
conocimiento compartido del proyecto.

e Equilibrar las prioridades para maximizar el beneficio obtenido por los interesados en el proyecto.
Este principio promueve practicas que permiten a los participantes de los proyectos desarrollar una
solucion que maximice los beneficios obtenidos y que cumpla con los requisitos y restricciones del
proyecto.

e Centrarse en la arquitectura de forma temprana para minimizar el riesgo y organizar el desarrollo.

e Desarrollo evolutivo para obtener retroalimentacion y mejoramiento continuo. Este principio
promueve practicas que permiten a los equipos de desarrollo obtener retroalimentacién temprana y
continua de los participantes del proyecto, permitiendo demostrarles incrementos progresivos en la

funcionalidad.

2.3. Herramientas y entorno de desarrollo.
2.3.1. Redmine

Redmine es una flexible aplicacion Web para la gestion de proyectos, implementada usando el lenguaje
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Ruby y el framework Rails, es una aplicacion de codigo abierto bajo la licencia GNU Licencia Publica
General (GPL, por sus siglas en inglés). Dentro de sus principales caracteristicas se encuentran:

e Soporte de multiples proyectos.

e Flexibilidad en el control de acceso basado en roles.
e Sistema de seguimientos a diversos temas.

e Soporte a diagrama de Gantt y calendario.

¢ Noticias, documentos y administracién de archivos.
¢ Notificaciones por correo electrénico.

e Documentacion por proyectos.

e Foros por proyectos.

e Integracion con SVN, CVS, Git, Mercurial, Bazaar y Darcs.
e Soporte de autenticacion LDAP.

e Soporte plurilingte.

e Soporte a la mayoria de los gestores de base de datos.
2.3.2. Visual Paradigm for UML 6.4

Visual Paradigm for UML es una herramienta de Ingenieria de Software Asistida por Computadora (CASE,
por sus siglas en inglés) que da soporte al modelado visual con Lenguaje Unificado de Modelado (UML,
por sus siglas en inglés) y ofrece un entorno de creacién de diagramas para UML, con un disefio centrado
en casos de uso y enfocado al negocio, que generan un software de mayor calidad. Permite modelado
visual del andlisis y el disefio, incluyendo sus diagramas, posibilidad de configuracion de estilos y formatos

de la documentacién, que genera automaticamente la herramienta.

2.3.3. NetBeans IDE 6.9

NetBeans IDE es un entorno de desarrollo, una herramienta para que los programadores puedan escribir,
compilar, depurar y ejecutar programas. Esta escrito en Java, pero puede servir para cualquier otro
lenguaje de programacion. Existe ademas un nimero importante de mdédulos para extender el NetBeans

IDE. NetBeans IDE es un producto libre y gratuito sin restricciones de uso.
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e Busqueda rapida: se pueden realizar busquedas de términos, simbolos y tipos, que pueden ser
clasificados.

e Gestion de plugin: se pueden adicionar, eliminar o actualizar una serie de funcionalidades gracias
a este mecanismo de gestion de plugin.

e Personalizacién de proyectos: establecer propiedades y dependencias entre los proyectos y
hacer uso de librerias, guardar la configuracién de distintos proyectos que se encuentran en
diferentes fases.

e Plantillas y ejemplos de aplicaciones: comenzar proyectos desde ejemplos o plantillas
existentes de diferentes tipos, como: aplicaciones Web, mdviles, en C, C++, Java, entre otros.

e Base de datos y servicios: integracion de acceso a la base de datos y los servicios Web, se

pueden iniciar y detener los servicios, asi como adicionarlos a un proyecto.
Para esta investigacion se utiliza la version 6.9 de NetBeans IDE.
2.3.4. Karmasphere Studio

Kamasphere Studio es un plugin para el Entorno de Desarrollo Integrado Netbeans, que permite crear
servicios de Hadoop, tanto Map Reduce como HDFS. Incorpora las bibliotecas de clases necesarias para

crear proyectos de este tipo, asi como el autocompletado y depurado de cédigo.
2.3.5. Portlet

Un Portlet es un componente Web gestionado por un contenedor que tras la peticion de un usuario genera
y presenta contenidos dindmicos de forma identificable, como componentes de contenidos en la interfaz
de usuario del portal. Estas mini-aplicaciones Web interactivas se integran en los portales afiadiendo cada
vez mas funcionalidades. También permiten la personalizacion, la presentacién y la gestion de la
seguridad; ademas proporcionan un objeto PortletPreferences para almacenar las preferencias de los
usuarios. Estas preferencias son almacenadas en una base de datos persistente, asi se encontraran

disponibles cada vez que el contenedor de portlets se reinicie.

El contenido generado por los portlets se denomina fragmento. Estos fragmentos son codigo XHTML,

HTML, WML, entre otros. Los fragmentos agregados resultantes de la operacién de varios portlets
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constituyen un documento que se traduce en la interfaz del portal, los portlets al igual que los contenidos
tienen su propio ciclo de vida.

2.3.6. Liferay

Liferay es un contenedor de portlets y a la vez un Sistema de Gestién de Contenidos (CMS, por sus siglas
en inglés) de codigo abierto hecho en java. Se puede ejecutar en la mayoria de los servidores de
aplicaciones y contenedores de servlets, bases de datos y en mdltiples plataformas. Permite a los
usuarios mover elementos diferentes en todo el portal con solo arrastrarlos, ademas de contar con una
interfaz amigable. Por lo general las tareas que consumen mucho tiempo como la modificacion de un
disefio de pagina, afadir nuevas aplicaciones y contenidos, se pueden llevar a cabo relativamente facil,
sin tener que actualizar la pagina.

Dentro de sus principales caracteristicas se encuentran:

Fiabilidad

Esta configurado para entornos que requieren de la tolerancia a fallos y balance de carga. Ademas
permite escalar un sistema eficientemente a medida que crece.

Rendimiento

Ha sido optimizado para funcionar con los principales servidores de aplicaciones y bases de datos,
ofreciendo un rendimiento 6ptimo en carga. Configurado a medida para cubrir las necesidades criticas de

velocidad y escalabilidad de las instalaciones en las grandes empresas.

2.3.7. Spring

Spring es un framework de cddigo abierto para el desarrollo de aplicaciones en la plataforma Java,
también existe una version para la plataforma .NET, Spring .NET. Dentro de las ventajas que ofrece
Spring, se puede destacar que facilita la manipulacion de los objetos que usen EJBs o no, reduce la
proliferaciéon de Singletons, elimina la necesidad de usar variados tipos de ficheros de configuracion,
mejora la practica de programacioén, permite el uso o no de EJBs, realizando el mismo tipo de funciones

sin ellos. Una ventaja de Spring es su modularidad, pudiendo usar algunos de los mddulos sin
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comprometerse con el uso del resto. Esta enfocado en el manejo de objetos de negocio, dentro de una
arquitectura en capas.

2.3.8. ExtJS 4.0

El framework ExtJs comenzd por ser una extension de la popular libreria Interfaz de Usuario Yahoo (YUI
por sus siglas en inglés). Luego los desarrolladores de ExtJs crearon una comunidad de codigo abierto,
uniendo los conocimientos de varios programadores Web, al punto que en la actualidad es una de las
librerias mas poderosas para el desarrollo de interfaces de usuarios Web en todo el mundo.

Las principales caracteristicas de ExtJs son:

e Provee funcionalidades sencillas de utilizar para hacer paginas con apariencia de sistemas de
escritorio, que pueden incluir ventanas, tablas y vistas muy divertidas capaces de interactuar en
diferentes navegadores de la misma forma, sin necesidad de realizar ningin cambio.

e Interactla con el usuario y el navegador, via el “Manejador de Eventos”, respondiendo a las
ordenes del usuario a través del teclado y el raton.

e Capacidad de comunicacién con el servidor paralelamente, sin necesidad de tener que refrescar la
pagina. Esto es posible usando la tecnologia AJAX.

2.3.9. PostgreSQL.

PostgreSQL es un potente sistema gestor de bases de datos de cédigo abierto. Cuenta con mas de 15
afios de desarrollo activo y una arquitectura probada que se ha ganado una soélida reputacién. Soporta
almacenamiento de objetos binarios de gran tamafio, como imagenes, sonidos y video. Cuenta con
caracteristicas avanzadas tales como: control de concurrencia, punto en el tiempo de recuperacion,
replicacién asincrénica, transacciones anidadas, copias de seguridad en caliente y un planeador de
consultas sofisticadas. Es compatible con conjuntos de caracteres internacionales, codificaciones de
caracteres multibyte y Unicode. Es altamente escalable, tanto en la enorme cantidad de datos que puede
manejar y en el nimero de usuarios concurrentes que puede acomodar. Incluye un marco que permite a
los desarrolladores definir y crear sus propios tipos de datos personalizados, junto con el apoyo a las

funciones y los operadores que definen su comportamiento.

2.4. Lenguajes.
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2.4.1. Lenguaje Unificado de Modelado (UML).

Lenguaje Unificado de Modelado (UML, por sus siglas en inglés). Para comprender qué es el UML, basta
con analizar cada una de las palabras que lo componen, por separado.

e Lenguaje: el UML es, precisamente, un lenguaje. Lo que implica que éste cuenta con una sintaxis y
una semantica. Por lo tanto, al modelar un concepto en UML, existen reglas sobre como deben
agruparse los elementos del lenguaje y el significado de esta agrupacion.

¢ Modelado: el UML es visual. Mediante su sintaxis se modelan distintos aspectos del mundo real,
gue permiten una mejor interpretacion y entendimiento de éste.

e Unificado: unifica varias técnicas de modelado en una Unica (9).

Debido a que el UML proviene de técnicas orientadas a objetos, se crea con la fuerte intencion de que
éste permita un correcto modelado orientado a objetos.

2.4.2. Java.

Java es un lenguaje simple, orientado a objetos, distribuido, interpretado, robusto, seguro, de arquitectura

neutra, portatil, de alto desempefio, dinAmico y de hilos mdltiples.

El compilador de Java genera bytecodes para la Maquina Virtual de Java (JVM, por sus siglas en inglés),
en vez de cbdigo nativo de maquina. Para ejecutar un programa de Java, se debe usar el intérprete de
Java para interpretar los bytecodes compilados. Como los bytecodes de Java no dependen de plataforma,
los programas de Java se pueden ejecutar en cualquier plataforma en la que la JVM se haya instalado.
Esta es una de las principales caracteristicas de Java y muy importante para sistemas como los Sistemas
de Archivos Distribuidos, donde se puedan adicionar estaciones de trabajo sin que el sistema operativo
sea un problema. Ademas de esta caracteristica de ser un lenguaje multiplataforma, Java cuenta con

grandes cantidades de bibliotecas para casi cualquier tipo de software (10).

2.5. Conclusiones del capitulo.

Después de haber realizado un estudio de los Sistema de Archivos Distribuidos seleccionados, se tuvieron

en cuenta diferentes puntos con la intencién de elegir el indicado para integrarlo al Portal de Servicios
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Bioinformaticos:

e Robustez: respuesta a prueba de fallos, capacidad del sistema de responder a alguna peticion de
un usuario, aun cuando algunas estaciones de trabajo no estén funcionando.

e Escalabilidad: manejo de altas y bajas de las estaciones de trabajo, capacidad de la herramienta
para permitir extender el niumero de estaciones de trabajo, para asi aumentar la cantidad de
espacio y poder de computo.

e API: debido a que la herramienta se debe integrar al Portal de Servicios Bioinformaticos, es muy
importante que cuente con una APl que se encuentre bien documentada y probada, para poder
acceder a sus setrvicios.

e Documentacion: cantidad de informacion, ejemplos, libros, entre otros.

e Reputacion: proyectos donde se ha aplicado la herramienta y cuales son las impresiones y
resultados de la misma.

e Licencia de uso: estado de su licencia de uso, si era necesario invertir recursos para poder

utilizarla o si era libre.

Por estas razones se decidid que la herramienta que se iba a integrar al Portal de Servicios

Bioinformaticos por sus caracteristicas, seria Hadoop HDFS.
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CAPITULO 2: CARACTERISTICAS DEL SISTEMA

Durante el desarrollo del presente capitulo se realizard una descripcion detallada de las caracteristicas del
sistema que ayudaran al lector a una mejor comprension. Se detalla el funcionamiento del negocio a
través de un Modelo de Dominio, en el que se precisan conceptos asociados su funcionamiento. Se
exponen los requisitos funcionales y no funcionales a partir de los cuales se obtendran los casos de uso y

se realiza una descripcién de éstos.

1. Modelo de Dominio.

1.1. Conceptos del dominio.

Estructura-Molecular

Archivo digital que contiene informacion sobre estructuras moleculares, tales como, sus enlaces, tamafios,

aminoacidos, distintas estructuras, entre otras.

Investigador

Persona encargada de iniciar el flujo de eventos para gestionar los datos biolégicos.

Portal de Servicios Bioinformaticos

Aplicacién Web con la que interacttan los investigadores para gestionar los datos biolégicos.

1.2. Diagrama de clases del Modelo de Dominio.

24



Caracteristicas del sistema

de Servicios Bioinformaticos

Estructura-Molecular

= 1 Cuarda 1.*
Investigador
=
1 Elimina
Interactia_con

1

Permite_gestionar

Portal de Servicios

Figura 7: Diagrama de clases del Modelo de Dominio.

2. Especificacion de requisitos.

Bioinformaticos

Integracién de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal

Los requisitos o requerimientos son una condicidbn o capacidad que tiene que ser alcanzada por un

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

formalmente.

2.1. Requisitos funcionales.

Los requisitos funcionales son capacidades o condiciones que el sistema debe cumplir. Estos se

mantienen invariables sin importar con que propiedades o cualidades se relacionen.

RF1. Guardar estructuras moleculares en el sistema.

RF2 Buscar estructuras moleculares.

RF3. Eliminar estructuras moleculares.

RF4. Establecer valores a metadatos de las estructuras moleculares.

RF5. Modificar valores a metadatos de las estructuras moleculares.
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RF6. Mostrar valores de metadatos de las estructuras moleculares.

2.2. Requisitos no funcionales.

Los requisitos no funcionales son propiedades o cualidades con las que el producto debe contar. Son una
parte significativa de la especificacién y son importantes para que clientes y usuarios puedan valorar las
caracteristicas del producto. Es conocido que si el mismo cumple con las funcionalidades requeridas, las
propiedades no funcionales, como cuan usable, seguro, conveniente y agradable sea el sistema, pueden

marcar la diferencia entre un producto bien aceptado y uno con poca aceptacion.

Usabilidad

RNF1. La aplicacion debe contar con una interfaz amigable donde el usuario pueda navegar de una

sesién a otra en menos de tres clics.

RNF2. Es posible llevar a cabo cualquier tarea dada con sélo usar el teclado, sin hacer uso del raton.

Fiabilidad

RNF3. Los archivos que describen las estructuras moleculares deben almacenarse integramente en el

Sistema de Archivos Distribuidos.

RNF4. El sistema debe mantener la integridad de los archivos almacenados.

Soporte

RNF5. El sistema debe permitir aumentar la capacidad de almacenamiento sin que deje de prestar los

servicios.

Restricciones del disefio

RNF6. Para el desarrollo del sistema se utilizard Java como leguaje de programacion.

RNF7. Se utilizara Spring como framework.
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RNF8. La aplicacion que sirva como interfaz de usuario al sistema debe ser implementada usando la
tecnologia Portlet.

Software

RNF9 Las estaciones de trabajo donde se desplegara el Sistema de Archivos Distribuidos deben contar

con la Maquina Virtual de Java en su version 1.6.

RNF10 Las estaciones de trabajo donde se desplegara el Sistema de Archivos Distribuidos deben contar

con el servicio de SSH.

Hardware

RNF11 Las estaciones de trabajo donde se desplegara el Sistema de Archivos Distribuidos deben contar
como minimo con:
e 512 MB de memoria RAM.

e Procesador Pentium V.

Estandares Aplicables

RNF12 Se utilizara& OpenUP como metodologia y el lenguaje UML 2.1 para visualizar, especificar,

construir y documentar los artefactos del sistema.

3. Modelado del sistema.

3.1. Actores del sistema.

Actor Descripcion
Persona encargada de interactuar con la aplicacién realizando diferentes acciones.

Acciones:

e Guardar estructuras moleculares.
Usuario
e Buscar estructuras moleculares.
e Eliminar estructuras moleculares.

e Establecer valores a metadatos de las estructuras moleculares.
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o Modificar valores a metadatos de las estructuras moleculares.

Sistema de Archivos Distribuidos que presta servicios para gestionar y almacenar de
forma transparente archivos, ademas de otros servicios de mantenimiento.
SAD-HDFES Servicios:

e Gestionar archivos (crear, eliminar, modificar, almacenar, obtener).

e Replicar archivos.

3.2. Diagrama de Casos de Uso del sistema.

Los diagramas de casos de usos son representaciones graficas en las que se muestran los requisitos
funcionales de un sistema y su relacion con el entorno. Los casos de uso son utilizados basicamente en el

proceso de modelado de sistemas (Figura 8).

<<Include>>

Establecer Valores a Metadatos de
Estructura Molecular

Usuario SAD HDFS

<<Extend>>

Gestionar Metadatos de Estructura
Molecular
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Figura 8: Diagrama de Casos de Uso del Sistema.

3.3. Especificacion de los Casos de Uso.

3.3.1. Descripcion del Caso de Uso: Administrar Estructura Molecular

Caso de Uso:

Administrar Estructura Molecular

e Usuario
Actores:
e SAD-HDFS
El caso de uso inicia cuando el actor Usuario selecciona en la interfaz Web una o
- mas estructuras moleculares para ser eliminadas o selecciona la opcién de guardar
esumen:
una estructura molecular. Se envian los cambios realizados al SAD-HDFS y termina
el caso de uso.
Escenario Guardar Estructura Molecular

Precondiciones:

El archivo que describe la estructura molecular debe encontrarse accesible desde la
estacion de trabajo a través de la cual el actor Usuario esta interactuando con la
interfaz Web.

Postcondiciones

El archivo que describe la estructura molecular debe ser almacenado correctamente.

Flujo de eventos

Actor Sistema
Usuario
1 Selecciona la opcion “guardar estructura
molecular”.
Muestra una interfaz de usuario en la que
2

se selecciona el archivo que describe la

estructura molecular que se desea
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guardar, ademas de un formulario para
establecer los valores de los metadatos
de la estructura molecular (Ver
descripcion de caso de uso incluido:
Establecer Valores a Metadatos de
Estructura Molecular).
Usuario
3 Selecciona el archivo que desea guardar
y establece los valores de los metadatos.
4 Solicita a SAD-HDFS el servicio de
almacenar archivo.
SAD-HDFS
5
Ejecuta el servicio de almacenar archivo.
SAD-HDFS
6 Notifica que el servicio almacenar archivo
se llevo a cabo correctamente.
Muestra un mensaje informando que la
7 estructura molecular se ha guardado
correctamente.
Flujos alternos
6 <Error al ejecutar el servicio almacenar archivo>
5 SAD-HDFS

Notifica que ha ocurrido un error durante
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la ejecucion del servicio almacenar

archivo.

Muestra un mensaje informando que ha

7 ocurrido un error en el momento de
guardar la estructura molecular.
Escenario Eliminar Estructura Molecular

Precondiciones:

Debe encontrarse almacenada en el sistema al menos una estructura molecular.

Postcondiciones

Las estructuras moleculares seleccionadas deben ser eliminadas.

Flujo de eventos

Actor

Sistema

Usuario

Selecciona las estructuras moleculares

1 que desea eliminar y selecciona la
opcion “eliminar estructuras
moleculares”.
Muestra un mensaje de confirmacion
2 para eliminar las estructuras moleculares
previamente seleccionadas.
Usuario
3 Selecciona la opcibn aceptar en el
mensaje de confirmacion.
4 SAD-HDFS
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Ejecuta el servicio de eliminar archivo.

Solicita a SAD-HDFS el servicio de
“eliminar archivo” repetidamente, donde
5 en cada iteracion le envia el nombre del
archivo que representa la estructura

molecular que se desea eliminar.

SAD-HDFS
6 Notifica que el servicio eliminar archivo
se llevo a cabo correctamente.
Muestra un mensaje informando que las
estructuras moleculares se han eliminado
correctamente.
Flujos alternos
3 < Selecciona la opcién cancelar en el mensaje de confirmacién >
Usuario
3 Selecciona la opcion cancelar en el
mensaje de confirmacion.
4 Muestra la interfaz con las estructuras
moleculares previamente seleccionadas.
6 < Error al solicitar el servicio eliminar archivo >
SAD-HDFS
6

Notifica que ha ocurrido un error durante

la ejecucion del servicio eliminar archivo.
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Muestra un mensaje informando las
estructuras moleculares que no se

eliminaron correctamente.

Referencias

RF1, RF2, RF3, RF4

Prioridad

Critico

3.3.2. Descripcion del Caso de Uso: Gestionar Metadatos de Estructura Molecular

Caso de Uso:

Gestionar Metadatos de Estructura Molecular

Actor: Usuario
El caso de uso puede iniciar cuando el sistema muestra una interfaz Web con un
5 componente en el que se muestran los metadatos de las estructuras moleculares,
esumen:
cuando el actor Usuario selecciona guardar una estructura molecular, o cuando
selecciona un metadato para modificar su valor.
Escenario Mostrar Metadatos de Estructura Molecular

Precondiciones:

Deben existir estructuras moleculares almacenadas previamente.

Flujo de eventos

Actor Sistema

Selecciona la opcién “mostrar

estructuras moleculares”.

Muestra una interfaz de usuario que contiene
un componente con los valores de los
metadatos de las estructuras moleculares

existentes, permitiendo al wusuario hacer
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bldsquedas filtradas por cada metadato.

Usuario

Establece los valores a los filtros de
busqueda del componente que

3
muestra los valores de los
metadatos de las estructuras
moleculares.
Actualiza el componente que muestra los
4 valores de los metadatos de las estructuras
moleculares segun el filtrado.
Escenario Modificar Metadatos de Estructura Molecular

Precondiciones:

Debe encontrarse seleccionado el metadato que se desea modificar.

Flujo de eventos

Actor Sistema

Usuario
1 Modifica el valor del metadato

previamente seleccionado.
) Establece el nuevo valor del metadato
modificado.

Referencias RF2, RF5, RF6
Prioridad Critico
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Molecular

Establecer Valores a Metadatos de Estructura

Caso de Uso:

Establecer Valores a Metadatos de Estructura Molecular

Actor: Usuario
El caso de uso inicia cuando el actor Usuario selecciona la opcion “guardar estructura
Resumen: molecular”, luego se muestra un formulario donde se deben introducir los valores de

los metadatos de las estructuras moleculares.

Precondiciones:

El actor Usuario debe haber seleccionado la opcién “guardar estructura molecular”.

Flujo de eventos

Actor Sistema
1 Muestra un formulario con los campos de
los metadatos que se deben establecer.
Usuario
2 Introduce en los campos del
formulario los valores de los
metadatos.
3 Establece los valores de los metadatos a la
estructura molecular.
Referencias RF1, RF4
Prioridad Critico

3.4. Conclusiones del capitulo.
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Teniendo en cuenta lo abordado durante este capitulo, se puede concluir que la complejidad de la
solucién propuesta no solo esta dada por sus funcionalidades. La comprensién y despliegue de la
herramienta SAD-HDFS, ocuparon gran parte del esfuerzo y tiempo dedicado a su desarrollo. Se realizé
un estudio del negocio en el que se identificaron los principales conceptos del dominio. Se obtuvieron seis
requisitos funcionales agrupados en tres casos de usos del sistema y doce requisitos no funcionales. Se
llevd a cabo una descripcion de los actores y casos de uso del sistema con el objetivo de poseer una

vision detallada para préximas fases del ciclo de vida de desarrollo.
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CAPITULO 3: ANALISIS Y DISENO DEL SISTEMA

El presente capitulo tiene como objetivo profundizar en los casos de usos detallandolos de manera que
permitan reflejar una vista interna del sistema, descrita con un lenguaje entendible para los
desarrolladores. En esta vista se plasman el andlisis y disefio de los casos de uso y se determinan las

clases necesarias para llevar a cabo las funcionalidades en ellos contenidos.

1. Modelo de anélisis.

Durante el andlisis se estudian los requisitos que fueron descritos en la captura de requisitos, refinandolos
y estructurandolos. El objetivo de hacerlo es conseguir una comprension mas precisa de los requisitos y
una descripcion de los mismos que sea facil de mantener y que ayude a estructurar todo el sistema,

incluyendo su arquitectura (11).

1.1. Diagramas de clases del andlisis.

—O

Cl_upLoadFile

e —t+0— @

Usuario Cl_index Cl_getEM CC_controllerEM
: 0.*
4@ CE_metadata

Cl_deleteEM

O -

CE_file

Figura 9: DCA CU Administrar Estructura Molecular.
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Cl_upLoadFile 4
—— A

L CE_file

@ O

Usuario Cl_index Cl_updateMD CC_contyollerMD

S

: 0.*
4@ CE_metadata

Cl_deleteEM

Figura 10: DCA CU Gestionar Metadatos de Estructura Molecular.

2. Arquitectura del sistema.

La Arquitectura de Software es a grandes rasgos, una vista del sistema que incluye los componentes
principales del mismo, la conducta de esos componentes segun se percibe desde el resto del sistema y
las formas en que los componentes interactian. Para la solucion propuesta se utilizaron varios patrones

de disefio enmarcados dentro del patron de arquitectura de software Modelo-Vista-Controlador.

Modelo-Vista-Controlador

Vista: Administra la interaccion del usuario con el sistema. Captura y comunica la informacién del usuario,
ejecutando el minimo de procesos y realizando un filtrado previo, para comprobar que no hay errores de

formato. Estd integrada basicamente por las interfaces de usuario.

Controlador: Es el encargado de recibir las peticiones de los usuarios e iniciar correctamente los
procesos pertinentes y residentes en el Modelo, asi como enviar las respuestas obtenidas de esa
interaccion a la Vista. Estd integrada basicamente por clases controladoras que administran objetos y

entidades fuertemente relacionadas.

Modelo: Esta integrado por los objetos de acceso a datos, las abstraccion de los datos y los objetos que

agrupan funcionalidades complementarias, en fin la l6gica del negocio. Es el encargado de almacenar,
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adicionar y modificar los datos del negocio asi como ejecutar los procesos necesarios para responder a
las peticiones realizadas por el Controlador y que son resultado de la interaccion con el usuario.

Figura 11: Vista de la Arquitectura.

La clara separacion de la capa Modelo, Vista y Controlador brindan la posibilidad de realizar el
mantenimiento del sistema de una forma mas facil. Ademas provee sencillez para crear distintas

representaciones de los mismos datos. Facilidad para la realizacion de pruebas unitarias de los
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componentes. Reutilizacion de los componentes, simplicidad y facilidad para desarrollar prototipos
rapidos.

Fabrica

El patron Fabrica se encuentra en el grupo de patrones de creaciéon. Los patrones de creacion, tal como
su nombre indica, se dedican a crear objetos. Con ello se consigue disminuir el trabajo de los
desarrolladores, elevar la productividad. La ventaja de utilizar este patron de disefio es que se centraliza la
creacion de los objetos. El patrén Fabrica implementa la inyeccién de dependencias, la cual consiste en
cargar las propiedades de cada clase mediante su constructor o sus métodos en el momento de iniciar la
aplicacion. Estos objetos se instancian una vez, se guardan y se comparten por todos los usuarios. Esto

posibilita tener ese objeto creado y configurado listo para usarse desde cualquier clase que lo necesite.

Fachada

El patrén Fachada trata de simplificar la comunicacion entre dos sistemas o0 componentes de software,

ocultando un sistema complejo detras de una clase que hace de pantalla o fachada.

La idea principal es la de ocultar todo lo posible la complejidad de un sistema, el conjunto de clases o
componentes que lo forman, de forma que solo se ofrezcan determinados punto de entrada al sistema a

través de la fachada.

Una ventaja de usar una fachada para comunicar las dos partes 0 componentes, es aislar los posibles
cambios que se puedan producir en alguna de las partes. En el caso del sistema que se propone como
solucion en esta investigacion, el objetivo era crear un subsistema que proporcionara servicios que
posibilitaran interactuar con un Sistema de Archivos Distribuidos. Para lograrlo se utilizé éste patron,
donde el subsistema FacadeSAD (Figura 12) brinda los servicios a través de la clase FacadeSAD
ocultando de esta forma la complejidad de este subsistema. De esta forma se garantiza el bajo
acoplamiento entre el subsistema FacadeSAD y el que consume sus servicios, en este caso, el

subsistema Portlet Interfaz Web.

3. Modelo de disefio.
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En el disefio se modela el sistema para que soporte todos los requisitos, incluyendo los no funcionales y
las restricciones que se le suponen. Una entrada esencial en el disefio es el resultado del analisis, o sea,
el modelo de analisis, que proporciona una comprension detallada de los requisitos. Ademas impone una
estructura del sistema que se debe conservar lo méas fielmente posible cuando se desarrolle el sistema.

Principales propositos del disefio:

e Crear una entrada apropiada y un punto de partida para actividades de implementacion,
capturando los requisitos o subsistemas individuales, interfaces y clases.

e Descomponer los trabajos de implementacion en partes mas manejables.

3.1. Diagramas de clases del disefo.

Un diagrama de clases del disefio representa las clases y subsistemas que seran utilizados dentro del
sistema y las relaciones que existen entre ellos. A continuacion se representan los principales diagramas

de clases del disefio por casos de uso del sistema.
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Figura 12: DCD Subsistema FacadeSAD.
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3.2. Diagramas de secuencia.

Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal

Los diagramas de secuencia de un sistema muestran graficamente los eventos que originan los actores y

su impacto sobre el sistema. Describen las interacciones entre los actores y el sistema, mostrando de

forma secuencial los envios de mensajes entre ellos. A continuacion se muestran los principales

diagramas de secuencia por casos de uso del sistema.

3.2.1. Caso de Uso Administrar Estructura Molecular.
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Figura 16: DS CU Administrar Estructura Molecular. Escenario: Guardar Estructura Molecular.
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3.2.2. Caso de Uso Gestionar Metadatos de Estructura Molecular.
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4. Descripcion de las clases principales del sistema.

Descripcion: Es la clase que implementa la interfaz IFacadeSAD para proporcionar los servicios:

e SaveOnSAD(nameData : String): boolean
e CopyFromSAD(nameData : String): boolean

e DeleteFromSAD(nameData : String): boolean

Descripcion: Es la clase que sirve de intermediaria para la comunicacién entre la clase
FacadeSAD y el SAD-HDFS.

Descripcion: Es la clase donde se declara el método para guardar un archivo que se utiliza para

subir un archivo al servidor. Ademas posee los atributos nombre, fecha y descripcion. .

Descripcion: Es la clase encargada de asignar a las interfaces las clases controladoras que van a

atender sus peticiones y las vistas que van a mostrar los resultados una vez satisfechas las
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peticiones.

4.1. Conclusiones del capitulo.

Con el desarrollo de este capitulo se obtuvieron los diagramas de clases del andlisis, clases del disefio y
de secuencia de los subsistemas Interfaz Web y FacadeSAD, en los que se puede apreciar el uso de
patrones de disefio como el Modelo-Vista-Controlador, Fachada, entre otros. De esta forma se arrib6 a

una idea mas cercana de cémo seria la integracion entre la interfaz Web y el Sistema de Archivos
Distribuidos.
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CAPITULO 4: IMPLEMENTACION Y PRUEBA

Con el desarrollo del presente capitulo se pretende mostrar como los elementos del Modelo de Disefio se
implementan en términos de componentes y cdmo estos se organizan de acuerdo a los nodos especificos
en el diagrama de despliegue. Durante la implementacion se deberd solucionar a menudo, pequefios

problemas relacionados con el entorno de implementacion que no deberian afectar al Modelo de Disefio.

1. Modelo de Implementacion.

1.1. Diagrama de componentes.

Los diagramas de componentes permiten modelar la vista estatica de un sistema. Se representan como
un grafo de componentes de software unidos por medio de relaciones de dependencia (compilacion,
ejecucion) y las interfaces que estos soportan. No es necesario que un diagrama incluya todos los
componentes del sistema, normalmente se realizan por partes, por lo cual cada diagrama describe una

parte del sistema.

En un diagrama de componentes se tienen en consideracion los requisitos relacionados con la facilidad de
desarrollo, la gestion del software, la reutilizacién, las restricciones impuestas por los lenguajes de
programacion y las herramientas utilizadas en el desarrollo. EI uso mas importante de un diagrama de

componentes es mostrar la estructura del Modelo de Implementacion, especificamente:

e Subsistemas de implementacion y sus dependencias.

e Los subsistemas de implementacién organizados en capas.

Componente: Es la parte modular de un sistema, desplegable y reemplazable que encapsula
implementacién, un conjunto de interfaces y proporciona la realizacién de los mismos. Un componente
tipicamente contiene clases y puede ser implementado por uno o mas artefactos (ficheros ejecutables,

binarios, entre otros.). Son las piezas reutilizables de alto nivel a partir de las cuales se pueden construir
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sistemas (12).
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A continuaciébn se muestra los Diagramas de Componentes del

Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal

Sistema.

Figura 20: Diagrama de Componentes: Componente FacadeSAD.
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FacadeSAD.class

Figura 21: Diagrama de Componentes: Componente Portlet Interfaz Web

1.2. Diagrama de despliegue.

Los diagramas de despliegue muestran la disposicion fisica de los distintos nodos que componen un
sistema y el reparto de los componentes sobre éstos. Un nodo es un elemento fisico que existe en tiempo

de ejecucion y representa un recurso computacional, que generalmente tiene algo de memoria y, a
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menudo, capacidad de procesamiento. Los nodos se utilizan para modelar la topologia del hardware sobre
el que se ejecuta el sistema. Representan generalmente un procesador o un dispositivo sobre el que se

pueden desplegar los componentes (12).

Namenode Portal de Servicios Bioinformaticos
<<RPC>>
<<component>>€| <<component>> gl
SAD-HDFS Portlet Interfaz Web
()
<<RPC>> [<<SSH>> <<component>> gl
FacadeSAD
Datanode
<<componem>>€| <<TCP/IP>> <<HTTP>>
SAD-HDFS
Servidor BD Cliente

<<component>> a
BD-MetadataSAD

Figura 22: Diagrama de Despliegue del Sistema.

2. Integracién del Sistema de Archivos Distribuidos con la interfaz Web.

Una vez implementado el subsistema FacadeSAD, la integracion entre el Sistema de Archivos Distribuidos
Hadoop y la interfaz Web se realiz6 de una manera muy intuitiva. Cumpliéndose con buenas practicas de
la ingenieria de software, se garantiz6 que si en el futuro fuese necesario sustituir Hadoop por otro
Sistema de Archivos Distribuidos, la interfaz Web no sufriera ninglin cambio. A continuacién se muestran
imagenes del codigo del subsistema Interfaz Web donde éste solicita servicios del Sistema de Archivos
Distribuidos a través del subsistema Facade SAD.
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public Modelandview handleRenderRequest (RenderRequest rr, RenderResponse rrl) throws Exception {

LinkedList<LinkedList<FacadeMetadata=> mylist = FacadeSAD.getMetadatasFacade();
LinkedlList<String= listaEnviar=new LinkedList<=String=():
while{!mylist.isEmpty{)){

LinkedlList<FacadeMetadata= aux=mylist.removeFirst();

while (taux.isEmpty () ){

FacadeMetadata facadux= aux.removeFirst();

listaBnviar.add(facahux. Getkey());

listaBnviar.add(facahux.Getvalue());

}

Figura 23: Codigo de integracion entre Interfaz Web y FacadeSAD.

if (archivo != null && archivo.getaArchivo() != null) {
archivo.saveFile();
String nombreArchivo=""+archivo.getArchivo().getOriginalFilename();
LinkedList=FacadeMetadata=listMetadatas = new LinkedList<FacadeMetadata=();
listMetadatas.add(new FacadeMetadata("MNombre", request.getParameter("nombre")));
listMetadatas. add (new FacadeMetadata("Fecha”, request.getParameter ("Fecha")));
listMetadatas.add (new FacadeMetadata("Descripcion”, request.getParameter("descripcion”)));
FacadeSaD. SavednsAD (nombredrchivo, TistMetadatas, true);

Figura 24: Cddigo de integracion entre Interfaz Web y FacadeSAD.

3. Validacién de la integracion.

La calidad del software es el grado con el que un sistema, componente o0 proceso cumple los

requerimientos especificados y las necesidades o expectativas del cliente o usuario.

Las pruebas de software permiten verificar y revelar la calidad de un producto de software. Estas son una
fase en el proceso de desarrollo de software y se realizan con el objetivo de comprobar que el software
funcione como fue disefiado y verificar el grado de cumplimiento respecto a las especificaciones iniciales
del software (13).

Nivel de Prueba
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Las pruebas tienen diferentes niveles donde cada nivel especifica la técnica a utilizar y los atributos de
calidad que se desean verificar. Para comprobar el correcto funcionamiento del sistema propuesto en esta
investigacion se aplicaron Pruebas de Desarrollador.

Técnica de Prueba

Existen varias técnicas para realizar las pruebas de software. Después de realizar el estudio de las
técnicas se decidié aplicar como técnica de prueba las Pruebas de Funcionalidad, estas pruebas se
realizan para validar las funciones, métodos, servicios y casos de uso. Analizando cada funcionalidad

implementada para verificar que se cumplan todos los requisitos.

Tipo de Prueba

Se realizaron las pruebas de tipo Funcionales, cuyo objetivo es verificar el correcto cumplimiento de los
requisitos funcionales, incluyendo la navegacion, la entrada de datos, el procesamiento y la obtencion de

resultados.

Método de Prueba

El método de prueba utilizado fue el de Caja Negra, donde se realizaron pruebas sobre la interfaces del
sistema, entendiendo por interfaz las entradas y salidas del mismo. Para emplear este método no es
necesario conocer la légica del programa, unicamente la funcionalidad que debe realizar. Se ejecuta cada

caso de uso, flujo de caso de uso, o funciéon, usando datos validos e invalidos, para verificar lo siguiente:

. Que se aplique apropiadamente cada regla de negocio.

. Que los resultados esperados ocurran cuando se usen datos validos.

. Que sean desplegados los mensajes apropiados de error y precaucién cuando se usan datos
invalidos.

. Funcionalidades incorrectas o ausentes.
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3.1. Casos de Prueba

Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal

Las pruebas de Caja Negra se aplicaron mediante los Casos de Prueba, que constituyen un conjunto de

entradas, condiciones de ejecucién y resultados esperados, desarrollados para cumplir un objetivo en

particular o una funcion esperada.

3.1.1.

Escenario: Guardar Estructura Molecular.

Clases validas

Resultado esperado

Resultado de
la prueba

Se selecciona la opcién “Subir estructura
molecular” y se introducen los siguientes
datos: Nombre: “Genoma Humano”, Fecha:
“14/6/2011”,

humano modificado”, Archivo: Genoma.rar.

Descripcion: “Genoma

El sistema verifica que se hayan
introducido todos los datos, guarda el
archivo seleccionado en el Sistema de
Archivos Distribuidos, agrega a la base de

datos el nombre, la fecha y la descripcion.

Satisfactorio.

Se selecciona la opcion “Subir estructura
molecular” y se introducen los siguientes

datos: Nombre: “Genoma Humano”, Fecha:

, Descripcion: “Genoma humano

modificado”, Archivo: Genoma.rar.

El sistema verifica si existen campos
vacios y muestra el siguiente mensaje de

error: “Error: Existen campos vacios.

Satisfactorio.

3.1.2.

Escenario: Eliminar Estructura Molecular.

Clases validas

Resultado esperado

Resultado de

la prueba

Se selecciona la opcién “Eliminar | El

estructura molecular”, se

selecciona la estructura a

sistema

elimina la estructura molecular

seleccionada del Sistema de Archivos Distribuidos,

elimina de la base de datos los datos pertenecientes

Satisfactorio.
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eliminar y se ejecuta la accion. a esta estructura molecular, se actualiza la vista.

Se selecciona la opcién “Eliminar
estructura molecular”, se
selecciona la estructura a

eliminar y se ejecuta la accion.

El sistema no puede eliminar la estructura molecular
y muestra un mensaje de error: “Error inesperado, no

se pudo eliminar la estructura molecular”.

Satisfactorio.

3.1.3. Escenario: Modificar Metadatos de Estructura Molecular.

Clases validas

Resultado esperado

Resultado de

la prueba
Se selecciona la opcion “Modificar . _
. ) El sistema muestra una vista donde se
metadatos”, se seleccionan los | o o ) Satisfactorio.
- . introduciran las modificaciones a realizar,
metadatos a modificar, se modifican los _ _ _
_ .| actualiza los datos, actualiza la vista.
datos deseados, se ejecuta la accion
Actualizar.
Se selecciona la opcion *Modificar | g| sistema no puede modificar los metadatos
metadatos”, se seleccionan los
de la estructura molecular y muestra un Satisfactorio.

metadatos a modificar, se modifican los
datos deseados, se ejecuta la accion

Actualizar.

mensaje de error: “Error inesperado, no se

pudieron modificar los metadatos”.

4. Conclusiones del capitulo.

Durante el desarrollo de este capitulo se desplegd el Sistema de Archivos Distribuidos Hadoop. Se

implementaron los subsistemas FacadeSAD e Interfaz Web, que permiten la gestién desde la interfaz Web

de las estructuras moleculares almacenadas en el Sistema de Archivos Distribuidos. Y se validé mediante

pruebas de tipo Funcionales la integracibn de Interfaz Web y Hadoop al Portal de Servicios

Bioinformaticos.
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CONCLUSIONES

e Se realiz6 un estudio de diferentes Sistemas de Archivos Distribuidos existentes y se determind
gue el indicado para integrarlo al Portal de Servicios Bioinformaticos es el Sistema de Archivos
Distribuidos Hadoop.

e Durante el andlisis y disefio de la solucion propuesta se identificaron seis requisitos funcionales
agrupados en tres casos de usos del sistema y doce requisitos no funcionales.

e Se despleg6 el Sistema de Archivos Distribuidos Hadoop logrando aumentar la capacidad de
almacenamiento del Portal de Servicios Bioinformaticos.

e Se desarroll6 una interfaz Web que permite gestionar los datos almacenados en el Sistema de
Archivos Distribuidos desde el Portal de Servicios Bioinformaticos.

e Se implementé un subsistema que sirve de fachada de comunicacion entre la interfaz Web y el
Sistema de Archivos Distribuidos.

e Las pruebas realizadas arrojaron resultados positivos de la integracion de la interfaz Web con el

Sistema de Archivos Distribuidos al Portal de Servicios Bioinformaticos.
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RECOMENDACIONES

En aras de darle continuidad al presente trabajo por su importancia en cuanto al almacenamiento de datos
biolégicos en particular y cualquier tipo de datos en general, se proponen las siguientes recomendaciones.

e Desplegar el Sistema de Archivos Distribuidos Hadoop en los laboratorios docentes de la
Universidad de Ciencias Informéticas.

e Desarrollar nuevas funcionalidades en la interfaz Web y la fachada del sistema que permitan la
gestién por usuarios de los datos almacenados.

e Integrar el Sistema de Archivos Distribuidos Hadoop con la plataforma de tareas distribuidas T-

arenal para que los datos almacenados puedan ser procesados de forma distribuida.
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GLOSARIO DE TERMINOS

API: Interfaz de Programacion de Aplicaciones (API, por sus siglas en inglés) es el conjunto de funciones
gue ofrece una biblioteca para ser utilizada por otro software.

Cluster: Término que se aplica a los conjuntos de componentes de hardware comunes que se comportan

como si fuesen una Unica computadora.

Namenode: servidor que maneja el espacio de nombres del sistema de archivos y regula el acceso de los

usuarios a estos en HDFS.
Datanode: estaciones de trabajo, en los que se almacenan los datos en HDFS.

write-once, read-many-times: en los sistemas de archivos es cuando solo es permito escribir en un

archivo por un proceso y leerse por varios paralelamente.
Proxy: componente que sirve de intermediario entre otros dos 0 mas componentes.

Framework: estructura conceptual y tecnoldgica de soporte definida, normalmente con artefactos o
modulos de software concretos, con base en la cual otro proyecto de software puede ser organizado y

desarrollado.

Ruby: lenguaje de programacion interpretado y orientado a objetos, creado por el programador japonés

Yukihiro Matsumoto.

Rails: framework de aplicaciones Web de cédigo abierto escrito en el lenguaje de programacién Ruby.

LDAP: Protocolo Ligero de Acceso a Directorios (LDAP, por sus siglas en inglés) a nivel de aplicacion que
permite el acceso a un servicio de directorio ordenado y distribuido para buscar diversa informacién en un

entorno de red.

EJB: API gue forma parte del estdndar de construccién de aplicaciones empresariales J2EE (ahora JEE
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5.0) de la Corporacion Oracle.

Singletons: patrén de disefio con el fin de restringir la creacion de objetos pertenecientes a una clase.

64



Anexos Integracién de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal
de Servicios Bioinformaticos

ANEXOS

Guardar Estructura Molecular

Nombre:

Fecha: i

Lo

Seleccione un archivo Buscar

Aceptar Cancelar

Figura 25: Interfaz Web - Escenario Subir Estructura Molecular.
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Estructuras Moleculares

Buscar

#

Lo = L 4 1 L T I o R

Mombre

Genoma Humnao
Banco de preteinas
Banco de preteinas
Lipidos

Estructura Molecular
Genoma Humno
Genoma del mosquito

Genoma Humno

Mo se encontraron datos

Figura 26: Interfaz Web - Escenario Mostrar Metadatos de Estructuras Moleculares

Integracion de un Sistema de Almacenamiento Distribuido al Portal
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Fecha

12/05/2011
15/05/2011
16/05/2011
17/05(2011
18/05/2011
19/05/2011
12/06§2011
25/07}2011

L
Descripcion
Estructura molecular del Genoma Humano
Proteinas modificadas
Proteinas
Muestra utilizada en ensavos clinicos
Estructura molecular
Estructura molecular sometida a pruebas
Estructura molecular Genoma-Mosquito

Estructura molecular del Genoma Humano
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