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OPINION DEL TUTOR DEL TRABAJO DE DIPLOMA

Titulo: Disefio de una aplicacion para el analisis de imagenes en la caracterizacion genética de

microorganismos.

Autor: Sianny Socorro Suarez

Rigoberto Miguel Alvarez Pérez.

El tutor del presente Trabajo de Diploma considera que durante su ejecucion los estudiantes mostraron

las cualidades que a continuacion se detallan:

Los estudiantes comenzaron a trabajar en el proyecto de analisis de imagenes en la caracterizacion
genética de microorganismos desde etapas tempranas de su concepcién, mostrando gran interés y
preocupacion por el desarrollo del proyecto. Es de destacar la disposicion en la preparacion
autodidacta de herramientas de desarrollo de software que fue necesario estudiar. La comunicacion
con el tutor fue muy positiva y constante, ademas los estudiantes manifestaron un interés continuo en
aspectos relacionados con el desarrollo de su proyecto, acudiendo a su tutor en todo momento. El
intercambio de conocimientos fue reciproco. Ambos compafieros se caracterizan por un sentido de
responsabilidad muy elevado. A pesar de los obstaculos que enfrentaron en los inicios del proyecto,
por lo novedoso del tema, eso no los desanimé y continuaron interesandose por el desarrollo de su
trabajo de tesis. La solucion informatica propuesta no es mas que una aplicacion para el analisis de
imagenes en la caracterizacién genética de microorganismos para el Centro de Medicina Tropical
Pedro Kouri, el cual pretende dar solucién a un problema actual en dicha organizacion, y para lograr
eso fue necesario un estudio profundo de algunas tecnologias.

Por todo lo anteriormente expresado considero que los estudiantes estan aptos para ejercer como
Ingenieros Informaticos; y propongo que se le otorgue al Trabajo de Diploma la calificacion de

Excelente. Ademas, considero que los resultados poseen valor para ser publicados.



La ciencia se compone de errores, que a su vez son los pasos hacia la verdad.

Julio Verne.
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Resumen

El andlisis de cluster sobre imagenes de caracterizacion genética tiene gran aplicacion en diferentes
campos de investigacion: forense, mercadeo, filogenia, epidemiologia, etc. Sin embargo, existen
importantes centros en nuestra isla que no pueden acceder a los software que realicen dicho analisis

por los costes que representa.

El trabajo surge por la necesidad de contar en el Instituto de Medicina Tropical “Pedro Kouri” (IPK) con
una aplicacion que realice el andlisis de conglomerados (clusters) de muestras de ADN en la
caracterizacion genética de microorganismos. Con este trabajo se pretendié implementar una
aplicacion que permita el andlisis de cluster de imagenes digitales de muestras de caracterizacion
genética y luego visualice graficamente los cluster resultantes de dicho andlisis. Como resultado de la
investigacion se plante6 como objetivo disefiar una aplicacién para automatizar el analisis de cluster
de imagenes digitales de resultados de técnicas de caracterizacion genética. La misma permite
principalmente que se realice de manera automatizada, rapida y con menos probabilidad de errores el
trabajo de los especialistas o cientificos que trabajan con estas técnicas. Ademas de disminuir los
costos que implicaria la compra de un software de este tipo ha dicho centro. Para garantizar la
portabilidad de la aplicacion el disefio se realizé con la metodologia RUP y como herramienta el

Rational Rose.
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Introduccion

Un lunes 9 de septiembre de 1984 el profesor Alec Jeffreys sacOd del tanque de revelado, en su
laboratorio G18, en la planta baja del departamento de Genética de la Universidad de Leicester (Reino
Unido), una fotografia que mostraba una imagen parecida a un codigo de barras. Aquel dia se habia
inventado, la huella digital genética (DNA fingerprinting, en inglés), uno de los descubrimientos

cientificos que ha tenido mayor impacto en la vida de millones de seres humanos.

La fotografia obtenida aquel 9 de septiembre por el profesor Jeffreys se conseguia mediante la
extraccion de material de la saliva o el pelo de una persona, y aquella imagen tan parecida a un codigo

de barras era Unica para cada individuo con un porcentaje abrumador de fiabilidad. [1]

Fue en 1985 cuando se afirma que existe en el genoma humano, regiones de gran variabilidad, que
permiten identificar un individuo de otro. [2]El analisis de estas variaciones, sobre imagenes de
caracterizacion genética, permite identificar patrones para agrupar las muestras por comportamientos
semejantes utilizando técnicas de agrupamientos o conglomerados (clusters en ingles). Sus
aplicaciones pueden llegar desde diagnostico prenatal de desoérdenes genéticos e investigacion
forense de restos de individuos, hasta el monitoreo de progresion de enfermedades infecciosas; por
solo citar algunos ejemplos.

Cuba es uno de los paises que mas atencion le presta a la salud publica. En los ultimos 20 afios, se
han realizado grandes esfuerzos para crear centros de excelencia médica que ayuden al control y
eliminacion de enfermedades que afectan nuestra poblacién. Uno de estos centros es el Instituto de
Medicina Tropical "Pedro Kouri" (IPK), que vierte sus esfuerzos desde su creacion, en el diagnéstico,

control e investigacion de enfermedades infecciosas.

Dotados con las mas modernas técnicas y con un grupo de reconocidos especialistas, el IPK tiene
como principales objetivos, la proteccion de nuestra poblacién contra las enfermedades tropicales
nativas y la prevencioén de la introduccién de enfermedades exéticas, la colaboracion en la lucha contra
las enfermedades tropicales en los paises subdesarrollados, contribuir al desarrollo de la ciencia
biomédica y la medicina tropical en particular, y la atencién integral de calidad al paciente del
Sindrome de Inmunodeficiencia adquirida (SIDA) y a otras enfermedades transmisibles.

Para complementar sus objetivos, el IPK utiliza, entre otras, técnicas de caracterizacion genética de

microorganismos para identificar comportamientos semejantes entre las muestras, que permiten definir
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agrupamientos para diferenciar las cepas en base a sus caracteristicas genéticas (taxonomia). Este
proceso tiene implicaciones muy importantes para el control de enfermedades permitiendo definir
cadenas de transmisién. Sin embargo, el andlisis de cluster, es actualmente realizado de manera
visual en el centro, trayendo consigo un inconveniente a tener en cuenta: cuando se trata de pocas
muestras, el procedimiento se puede realizar sin mucho problema, pero a la hora de realizarlo a una

cantidad mayor de muestras, se pueden cometer errores en el momento de definir los clusters.

En Cuba no se cuenta con una aplicacion confiable que realice analisis de cluster de imagenes
digitales de caracterizacion genética (huellas digitales genéticas). En el mercado internacional, el
precio de estos productos oscila entre los 2000 y 10000 euros, cifras por las cuales el IPK no puede

acceder a estos productos.

Este trabajo surge como necesidad de dar solucion a las situaciones antes expuestas; por lo que
nuestro problema consiste en ¢(Como mejorar el proceso para realizar el analisis de cluster sobre

imagenes digitales de caracterizacion genética en el Instituto de Medicina Tropical Pedro Kouri?

Del siguiente trabajo se espera, que fundamente las bases para la creacion de un producto nacional
de software y dar una propuesta del andlisis y disefio. Como objeto de estudio se tiene el
reconocimiento de patrones de las muestras digitales de caracterizacién genética. Y el campo de
acciéon de la aplicacién que se pretende desarrollar es el analisis de las imagenes de las muestras de

caracterizacion genética.
Para conseguir el desarrollo satisfactorio de la aplicacion se tiene el siguiente objetivo general:

Disefiar una aplicacion para automatizar el analisis de cluster de imagenes digitales del resultado de

técnicas de caracterizacion genética.
Como objetivos especificos:
Gestionar imagenes digitales de muestras de caracterizacién genética de microorganismos.

Andlisis del modelo de negocio, captura de los Requisitos y confeccion de los Casos de Usos del

Sistema.

Disefio de la aplicacion y de la base de datos.
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Para alcanzar dichos objetivos se plante6 desarrollar las siguientes tareas:

Revision de los temas relacionados con los diferentes sistemas de analisis de cluster y las principales

tecnologias utilizadas para ellos.
Realizar entrevistas para garantizar que el trabajo satisfaga los objetivos propuestos.

Estudiar y seleccionar las técnicas para el trabajo con imagenes de geles a través de aplicaciones

informéticas.

Seleccionar la metodologia de andlisis y disefio informatico que facilite la creaciéon y garantice la

calidad del sistema, asi como su mantenimiento.

Para lograr una mejor comprension el presente documento se estructura en 3 capitulos de contenidos

donde se incluye todo lo relacionado con el trabajo investigativo realizado.

En el Capitulo 1: Fundamentacién Teorica, se definen conceptos con el objetivo de mejorar el
entendimiento del trabajo, se describen algunos software dedicados al andlisis de cluster en el mundo.
También se realiza un analisis a las tendencias y tecnologias actuales con el objetivo de seleccionar

las herramientas para desarrollar un producto de calidad.

El Capitulo 2: Modelo del dominio, describe la solucidon propuesta utilizando los componentes del
modelo del dominio de la metodologia RUP. De este modelo se tendran en cuenta la definicién de las
entidades y los conceptos principales, también se conoceran las reglas del negocio. Asi como los
requisitos, describe los Requisitos Funcionales y No Funcionales del sistema, y los Actores que
intervienen. También se encuentra el Diagrama de Casos de Uso del Sistema y la descripcién de

cada uno.

El Capitulo 3: Descripcion de la solucién propuesta, realiza el diagrama de clases del analisis,
diagramas de interaccion y el diagrama de clases del disefio, asi como el diagrama de clases

persistentes y el modelo de datos.
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CAPITULO 1

Fundamentacion Teodrica

1.1 Introduccién

En este capitulo se aborda una serie de conceptos necesarios para el entendimiento del tema a tratar,
el estado actual de desarrollo de las aplicaciones que realizan el andlisis de clusters sobre muestras
de ADN en el ambito mundial, ademas de una busqueda de las tecnologias en las que se apoya la

futura creacioén del sistema.

Han sido implementados muchos sistemas que realizan analisis de conglomerados a muestras de
caracterizacion genética, que de una forma u otra responden a las exigencias, cada dia mas
crecientes, de calidad y rapidez en todo proceso investigativo; pero por la carencia de ellos en el IPK
expondremos las tecnologias y metodologia que se va a utilizar para la creacién de un producto

nacional.
1.2 Conceptos asociados al dominio del problema

1.2.1 Polimorfismo

El genoma humano es grandemente afectado por las variaciones de su secuencia (polimorfismo). Si
tomamos dos individuos al azar y comparamos sus secuencias de ADN podremaos comprobar que el
99,9% de sus secuencias son idénticas. En el 0,1% restante se encuentran las diferencias que
determinan la susceptibilidad a enfermedades, la respuesta diversa al ambiente, el metabolismo
diferencial ante drogas o medicamentos, asi como un numero importante de diferencias entre
individuos. [3]

Los polimorfismos genéticos pueden ser identificados mediante digestion de una muestra de ADN con
enzimas de restriccion, lo que da como resultado fragmentos de restriccién de longitud polimérfica o

variable. [4]

Para distinguir uno de otro se separan los fragmentos mediante electroforesis (migracién en un campo
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eléctrico sobre una superficie de un gel) sobre geles de agarosa o poliacrilamida capaz de distinguir
los fragmentos en funcién de sus diferentes tamafios. Luego estos fragmentos pueden visualizarse

usando deteccion por radiactividad, fluorescencia o coloracién con sales de plata. [5]

Desde hace casi 40 afios, hay una tendencia a realizar la electroforesis usando marcadores

moleculares, para la identificacion de diferencias entre individuos.

1.2.2 Marcadores moleculares

Una serie de técnicas moleculares de gran desarrollo en los ultimos veinte afios permiten conocer la
informacion genética que los organismos portan. Funcionan como sefialadores de diferentes regiones
del genoma y se los conoce en forma genérica como marcadores moleculares. Son ampliamente
utilizados en genética humana, vegetal, animal y microbiana. Que permiten evidenciar variaciones

(polimorfismos) en la secuencia del ADN entre dos individuos. [6]

Los primeros marcadores desarrollados a finales de los 70 se basaron en la identificacion de proteinas
e isoenzimas por electroforesis en geles de almidon o poliacrilamida. Con ellos se abri6 el
conocimiento de la estructura y heterogeneidad genética entre diferentes especies, variedades, y
poblaciones de distinto origen geografico. Pero esta técnica tenia una limitacion muy importante: no
era capaz de detectar suficiente polimorfismo entre variedades o especies proximas debido a que las
proteinas son el resultado de la expresién génica, que puede ser distinta de unos tejidos a otros, de
una etapa de desarrollo a otra, de un medio ambiente a otro, y de una época del afio a otra. Los
avances de la tecnologia del ADN recombinante han permitido el desarrollo de los marcadores
moleculares basados en el ADN, consiguiendo estabilidad en la identificacion de especies y

variedades.

Un marcador de ADN es simplemente un punto de referencia en un cromosoma, que puede 0 no
corresponder a un gen. Diversas técnicas de biologia molecular se encuentran disponibles para
detectar variabilidad en la secuencia de ADN. La reaccién en cadena de la polimerasa (PCR), las
enzimas de restriccion, la separacion electroforética de los fragmentos de ADN, las sondas marcadas
y las hibridaciones son algunas de las técnicas que permiten obtener un niamero virtualmente ilimitado
de marcadores moleculares y cubrir la totalidad del genoma de un organismo. Cabe mencionar, que la
técnica PCR, es esencial para la preparacién de huellas digitales genéticas, si bien no vale para

elaborar marcadores por si sola [7].

Los marcadores moleculares se pueden agrupar en dos grandes grupos:
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Basados en la identificacién de proteinas:

& |soenzimas

Basados en el ADN. Estos marcadores moleculares pueden ser clasificados a su vez en tres grupos,

veamos algunos de cada tipo:
Marcadores basados en la hibridacién del ADN:

& RFLP «restriction fragment length polymorphisms» o polimorfismos en la longitud de

fragmentos de restriccion de ADN.

& Minisatélites o VNTR «variable number of tandem repeats» son repeticiones en tandem de

secuencias del genoma que contienen de 9 a 100 pares de bases.

Marcadores basados en la amplificacién del ADN mediante la reaccion de PCR «polymerase chain

reaction» o reaccion en cadena de la polimerasa de ADN:

= RAPDs «random amplified polymorphic DNAs» o fragmentos polimérficos de ADN

amplificados aleatoriamente.
& Microsatélites 0 SSR «simple sequence repeats» 0 secuencias repetidas simples.
Marcadores mixtos:

& AFLPs «amplified fragment length polymorphisms» o polimorfismo en la longitud de

fragmentos amplificados de ADN.

= SCAR «sequence characterized amplified region» o regién amplificada de secuencia

caracterizada. [8]

Las pruebas con marcadores moleculares, se han especializado y diversificado hacia otras

aplicaciones de las ciencias médicas, a continuacién intentamos una enumeracion de las mismas:

En Investigacion Genética:

& Diagnéstico prenatal de des6rdenes genéticos.
& Diagnostico de mutaciones

& Deteccion de portadores de genes especificos en familias y poblaciones.
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& Generacion de sondas para mapeo genético.
& Estudio de ligamentos de RFLP.

« Diagnostico prenatal del sexo.

& Investigacion forense de restos e individuos.

En Investigacion Basica en Biologia Molecular:

& Sintesis de genes y modificacion genética.
= Estudios de expresion génica.
& Secuenciacion de ADN.

En Investigacion Clinica Médica:

& Deteccion y caracterizacion de patégenos.

# ldentificacion de oncogenes activados y caracterizacion de tumores.
& Monitoreo de progresion de enfermedades.

& Estudio de susceptibilidad y predisposicion a enfermedades.

A manera de ejemplo de las aplicaciones médica, citamos un caso. El SIDA puede ser detectado
amplificando una region de la proteina del virus y realizar la comparacién con la muestra de la

persona.

Tenemos las herramientas necesarias para poder identificar variaciones o polimorfismo entre un
conjunto de muestras de ADN en el laboratorio. Dichas muestras pudieran pertenecer a un conjunto de
evidencias recopiladas por los forenses, para identificar entre los sospechosos de una violacién, al
actor del crimen; pudiera tratarse de cepas de virus para definir el patrén en que se infectdé una
poblacién de individuos; o solo sea la muestra de un bebe que aun esta en el interior de su madre para
conocer su sexo, 0 si presenta alguna enfermedad congénita. Cualquiera que sea el caso, es
necesario realizar un andlisis que permita identificar patrones para agrupar las muestras por
comportamientos semejantes en conglomerados o clusters. Cuando tenemos pocas muestras, (10-20),
es facil realizar el andlisis sin necesidad de una aplicacion como soporte, pero ¢Qué ocurrird cuando

se tengan cientos de muestras? Pues que se estara propenso a errores en un mayor por ciento.
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1.2.3 Analisis de Clusters

El Analisis Cluster es un conjunto de técnicas utilizadas para clasificar los objetos o0 casos en grupos
homogéneos llamados conglomerados (clusters) con respecto a algun criterio de seleccion
predeterminado. Los objetos dentro de cada grupo (conglomerado), son similares entre si (alta
homogeneidad interna) y diferentes a los objetos de los otros conglomerados o clusters (alta
heterogeneidad externa). Es decir, que si la clasificacién hecha es 6ptima, los objetos dentro de cada
clusters estaran cercanos unos de otros y los clusters diferentes estaran muy apartados. Por ello, es

también conocido como analisis de clasificacion o taxonomia numérica. [9]

El Analisis Clusters tiene como propésito esencial, agrupar aquellos objetos que reunan idénticas
caracteristicas, es decir, se convierte asi en una técnica de analisis exploratorio disefiada para revelar

las agrupaciones naturales dentro de una coleccién de datos. [10]

Los dos tipos de procedimientos de agrupacion son los jerarquicos y los no jerarquicos. El cluster
jerarquico se caracteriza por el desarrollo de una jerarquia o estructura de arbol (dendograma). De
este modo, los clusters estan formados solamente por la unién de los grupos existentes, asi cualquier
miembro de un clusters puede trazar su relacion en un irrompible sendero que comenzaria con una

simple relacién. [11]

Como el cluster agrupa objetos similares, se necesita una medida para evaluar las diferencias y
similitudes entre objetos. La Similaridad (similitud) es una medida de correspondencia 0 semejanza
entre los objetos que van a ser agrupados. Lo mas comun es medir la equivalencia en términos de la
distancia entre los pares de objetos. Asi, los objetos con distancias reducidas entre ellos son mas
parecidos entre si que aquellos con distancias mayores y se agruparan por lo tanto, dentro del mismo

clusters. [12]

1.3 Estado del Arte

Las aplicaciones que trabajan con los marcadores moleculares son muy diversas y es de esperar que
cada vez se les encuentren nuevos usos. Por ahora se vienen empleando en la diferenciacion de
individuos, discriminacién entre clones, analisis filogenéticos y taxonémicos, mapeo de genomas,
cuantificacion de variabilidad génica e inter-especifica, mejoras genéticas, deteccion de infecciones,

localizacién de resistencia a enfermedades, y dispersion de especies. Entre estas aplicaciones estan:
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1.3.1 GelCompar

El GelCompar trabaja en la comparacion de geles que estan introducidos en bases de datos y
realizando el andlisis de los patrones genéticos de cada cepa que coinciden. La comparacion y
normalizacion de los geles la realiza por andlisis de los marcadores de peso molecular presentes en
cada gel. Para calcular la semejanza entre los perfiles y las distancias genéticas entre los aislamientos
se pueden aplicar varios coeficientes de correlacion y para estudiar la relacion genética de las cepas
posee un arbol de similitud basado en diferentes algoritmos. La semejanza entre los aislamientos se
obtiene de la comparacién densitométrica de un analisis completo de cada perfil y no Unicamente de la

presencia o ausencia de bandas.

Luego de eliminar aislamientos repetidos de un mismo paciente, define las cepas que provienen de
una misma poblaciébn como aislamientos <agrupamientos> si ellos compartieron patrones idénticos o
con una sola banda de diferencia (como se sabe las secuencias de insercién son elementos genéticos
moviles, por lo que entre cepas de una misma cadena de transmision [clusters] puede ocurrir un
cambio.)Si sus patrones genéticos son totalmente diferentes entre si entonces no se realiza
agrupamiento. Son aplicaciones muy completas pero que poseen un precio muy elevado en el

mercado de hasta 2000 y10000 euros el paquete.

1.3.2 BioNumeric

El BioNumeric y el GelCompar son el mismo software pero GelCompar se limita al andlisis de la huella
digital del gel. Mientras el BioNumeric puede analizar caracteres filogenéticos y datos de secuencia,

asi como datos de gel.

El GelCompar es un subconjunto del BioNumeric limitado para tomar las huellas digitales. Este tiene
dos mddulos: la cuantificacion basica y comparativa y el analisis de polimorfismo. El BioNumeric tiene
su propio motor de base de datos, que expresamente es disefiado para el almacenaje de los tipos
diversos de datos personales. La capacidad de la base de datos es muy alta, mientras el
mantenimiento es facil, que lo hace la opcidn perfecta para el andlisis local de un solo usuario, maneja
bases de datos relacionadas, que usan un motor de base de datos externo, como el Oraculo o el
Servidor SQL.

El BioNumeric tiene un médulo poderoso para el trabajo con clusters asi como una gama de
algoritmos para trabajar estos métodos. Presenta una descripcion comprensiva de todos los

experimentos disponibles para una seleccion de entradas y permite al usuario mostrar y comparar
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cualquier combinacién de experimentos, las agrupaciones obtenidas pueden ser comparadas con el
modelo o caracteres obtenidos de otros experimentos. Al igual que el GelCompar son software muy
completos pero my caros.

1.3.3 GelQuant

GelQuant es un software de analisis de gel facil de usar y econémico. GelQuant lee imagenes de gel
en cualquier formato asi las imagenes pueden haber sido generado de cualquier camara o sistema de

escaner.

1.3.4 TotalLab

El TotalLab es un software que realiza el analisis de geles, es muy facil de usar. Los instrumentos son
incluidos para el analisis tanto de cintas como de manchas de una variedad de muestras. TotalLab lee
imagenes de gel en cualquier formato, las imagenes pueden haber sido generadas de cualquier

camara o el sistema de escaner.

Actividades que realiza

Analisis de geles de Electroforesis.

Andlisis de manchas de Electroforesis de 2-D.

Andlisis de Punto y Manchas de Ranura. [13]

1.3.5 Mat-Gen

Es un software especializado hecho en Cuba que permite estimar las relaciones genéticas entre pares
de genotipos empleando marcadores moleculares o caracteres codificados en sistema binario. Brinda
la opcién de utilizar indicadores ajustados para el sesgo por presencia de genofondo de similitud
genética comun. Los estimados obtenidos por diferentes indicadores pueden ser comparados para
cada combinacién de pares de genotipos mediante el error Standard estimado por métodos de re
muestreo. Permite analizar hasta 80 genotipos y hasta 20 bandas por sistema. Fue hecho para el

trabajo con plantas y esta actualmente ya en desuso. [14]

¢Por qué desarrollar una aplicaciéon nacional?

El desarrollo de una aplicacion nacional facilitaria el trabajo, a centros que realicen andlisis de cluster

10
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sobre imagenes de caracterizacion genética. Se implementaria con las funcionalidades que precise el
Instituto de Medicina Tropical “Pedro Kouri”, teniendo como material de apoyo los softwares antes
mencionados y el conocimiento de los especialistas cubanos. Implicaria a su vez un ahorro del
presupuesto, que de otra manera, se tendria que utilizar para la compra de las licencias de dichos

softwares comerciales.

1.4 Metodologias que pueden utilizarse para el desarrollo del sistema.

La metodologia en el desarrollo de un software es el plano de apoyo, la guia que nos conducira a
realizar un software de calidad, es el conjunto de métodos que se deben realizar para realizar un
software con calidad. Con la seleccién y utilizacion de la metodologia utilizada tendremos clientes mas
complacidos y desarrolladores satisfechos, ademas servird para que el desarrollo y confeccion del

software no parezca complicado, riguroso y dificil de controlar.

En un proyecto de desarrollo de software la metodologia define ¢Quién debe hacer Qué?, ;Cuando y
como debe hacerlo? Una metodologia es un proceso. No existe una metodologia de software
universal. Las caracteristicas de cada proyecto (equipo de desarrollo, recursos, etc.) exigen que el

proceso sea configurable

1.4.1 RUP

El Proceso Unificado es un proceso de desarrollo de software que contiene un conjunto de
actividades necesarias para transformar los requisitos de un usuario en un sistema de software. Mas
gue un simple proceso; es un marco de trabajo genérico que puede especializarse para una gran
variedad de sistemas de software, para diferentes areas de aplicacion, tipos de organizaciones, niveles
de actitud y tamafios de proyecto. Constituye la metodologia estandar mas utilizada para el analisis,
implementacion y documentacion de sistemas orientados a objetos. RUP no es un sistema con pasos
firmemente establecidos, sino un conjunto de metodologias adaptables al contexto y necesidades de
cada organizacion. Esta basado en componentes, lo cual quiere decir que el sistema software en
construccién esta formado por componentes de software interconectados a través de interfaces bien
definidas. La metodologia RUP, llamada asi por sus siglas en inglés Rational Unified Process, se

divide en 4 fases para el desarrollo del software:
Inicio: EI Objetivo en esta etapa es determinar la vision del proyecto.

Elaboracidn: En esta etapa el objetivo es determinar la arquitectura 6ptima.

11
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Construccion: En esta etapa el objetivo es llevar a obtener la capacidad operacional inicial.
Transmision: El objetivo es llegar a obtener del proyecto.

Se considera que RUP es una muy buena metodologia, pues permite mayor productividad de un
equipo y la realizacion de mejores practicas de software a través de plantillas y herramientas que lo

guian en todas las actividades de desarrollo critico del software.

Utiliza el Lenguaje Unificado de Modelado (Unified Modeling Language, UML) para preparar todos los
esquemas de un sistema software. Garantiza la elaboracion de todas las fases de un producto de
software orientado a objetos.

UML es un lenguaje gréfico para visualizar, especificar, construir y documentar un sistema de
software. UML ofrece un estandar para describir un "plano"” del sistema (modelo), incluyendo aspectos
conceptuales tales como procesos de negocios y funciones del sistema, y aspectos concretos como
expresiones de lenguajes de programacion, esquemas de bases de datos y componentes de software
reutilizables.

El punto importante para notar aqui es que UML es un "lenguaje" para especificar y no un método o un
proceso. UML se usa para definir un sistema de software; para detallar los artefactos en el sistema;
para documentar y construir es el lenguaje en el que esta descrito el modelo. UML se puede usar en
una gran variedad de formas para soportar una metodologia de desarrollo de software (tal como el
Proceso Unificado de Rational). [15]

Caracteristicas del Proceso Unificado:

Los verdaderos aspectos definitorios del Proceso Unificado, y que lo convierten en Gnico, se resumen

en tres frases clave - dirigido por casos de uso, centrado en la arquitectura, e iterativo e incremental.
Dirigido por los casos de uso:

Teniendo en cuenta que la razon de ser de un sistema es brindar servicios a los usuarios, RUP define
caso de uso como el conjunto de acciones que debe realizar un sistema para dar un resultado de valor
a un determinado usuario y los utiliza tanto para especificar los requisitos funcionales del sistema,

como para guiar todos los demas pasos de su desarrollo, digase disefio, implementacién y prueba.
Estar centrado en la arquitectura:

La arquitectura es una vista del disefio completo con las caracteristicas mas importantes, dejando a un

12
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lado los detalles. Esta no solo incluye las necesidades de los usuarios e inversores, sino también otros
aspectos técnicos como el hardware, sistema operativo, sistema de gestibn de base de datos,
protocolos de red; con los que debe coexistir el sistema. En otras palabras, la arquitectura representa
la forma del sistema, la cual va madurando en su interaccion con los casos de uso hasta llegar a un

equilibrio entre funcionalidad y caracteristicas técnicas.
Ser iterativo e incremental:

La alta complejidad de los sistemas actuales hace que sea factible dividir el proceso de desarrollo en
varios mini-proyectos. Cada uno de estos mini-proyecto se les denomina iteracion y pueden o no
representar un incremento en el grado de terminacién del producto completo. En cada iteracion los
desarrolladores seleccionan un grupo de casos de uso, los cuales se disefian, implementan y prueban.
La planificacion de iteraciones hace que se reduzcan los riesgos de los costes de un solo incremento,
no sacar al mercado un producto en el tiempo previsto, mantener la motivacién del equipo pues puede
ver avances claros a corto plazo y que el desarrollo pueda adaptarse a los cambios en los requisitos.
[16]

1.4.2 Metodologia XP (Extreme Programming)

Mientras que RUP intenta reducir la complejidad del software por medio de estructura y la preparaciéon
de las tareas pendientes en funcidon de los objetivos de la fase y actividad actual, XP, como toda
metodologia agil, lo intenta por medio de un trabajo orientado directamente al objetivo, basado en las

relaciones interpersonales y la velocidad de reaccion.

XP intenta minimizar el riesgo de fallo del proceso por medio de la disposicion permanente de un
representante competente del cliente a disposicion del equipo de desarrollo. Este representante
debera estar en condiciones de contestar rapida y correctamente a cualquier pregunta del equipo de

desarrollo de forma que no se retrase la toma de decisiones, de ahi lo de incompetente.

A partir de las de la arquitectura perseguida se crea un plan de liberacion o entrega del software, entre
el equipo de desarrollo y el cliente. Para cada entrega se discutiran los objetivos de la misma con el
representante del cliente y se definiran las iteraciones (de pocas semanas de duracion) necesarias
para cumplir con los objetivos de la entrega. El resultado de cada iteracion es un programa que se
transmite al cliente para que lo juzgue. En base a su opinion se definen las siguientes iteraciones del
proyecto y si el cliente no esta contento se adaptara el plan de entregas e iteraciones hasta que el

cliente de su aprobacion y el software este a su gusto.

13
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En XP se programara solo la funcionalidad que es requerida para la entrega actual. Es decir, una gran
flexibilidad y capacidad de configuracion solo serda implementada cuando sea necesaria para cumplir
los requerimientos de la entrega. Se sigue un disefio evolutivo con la siguiente premisa: conseguir la
funcionalidad deseada de la forma mas sencilla posible. Este disefio evolutivo hace que no se le de
apenas importancia al analisis como fase independiente, puesto que se trabaja exclusivamente en

funcion de las necesidades del momento. [17]
1.4.3 Metodologia FDD (Desarrollo guiado por la funcionalidad, Feature driven
development en ingles)

FDD se podria considerar a medio camino entre RUP y XP, aunque al seguir siendo un proceso ligero
es mas similar a este Ultimo. Est4 pensado para proyectos con tiempo de desarrollo relativamente
cortos (menos de un afio). Se basa en un proceso iterativo con iteraciones cortas que producen un

software funcional que el cliente y la direccion de la empresa pueden ver y monitorizar.
Un proyecto que sigue FDD se divide en 5 fases:

1. Desarrollo de un modelo general.

2. Construccion de la lista de funcionalidades.

3. Plan de entrega en base a las funcionalidades a implementar.

4. Disefiar en base a las funcionalidades.

5. Implementar en base a las funcionalidades.

Se hara uso de las herramientas de la metodologia RUP (Rational Unified Process) para facilitar el
desarrollo del sistema, porque, es muy pesada, dividido en cuatro fases, las fases se dividen en
iteraciones, los artefactos son el objetivo de cada actividad y se basa en roles, utiliza UML, necesita de
mucha documentacion y es muy organizativa. [18]

1.5 Herramientas utilizadas para el desarrollo del sistema.

Herramientas CASE (ingenieria de software asistida por computadora, en inglés, Computer Arded

Software Engineering.)

“ Se puede definir a una herramienta CASE como un conjunto de programas y ayudas que dan
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asistencia a los analistas, ingenieros de software y desarrolladores, durante todos los pasos

del ciclo de vida de desarrollo de un software.” [19]
Ventajas con la utilizacién de las herramientas CASE:
Permiten el incremento en la velocidad de desarrollo de los sistemas.

Permiten a los analistas tener mas tiempo para el analisis y disefio y minimizar el tiempo para codificar

y probar.

En las etapas del proceso de desarrollo de software permiten:
Automatizar el dibujo de diagramas.

Ayudar en la documentacion del sistema.

Ayudar en la creacion de relaciones en la base de datos.
Generar estructuras de codigo.

Aumentan la productividad. Esto se consigue a través de la automatizacién de determinadas tareas,

como la generacién de cédigo y la reutilizacién de objetos 0 modulos. [20]

1.5.1 Rational Rose Enterprise Edition

Es una herramienta para “modelado visual’, que forma parte de un conjunto mas amplio de
herramientas que juntas cubren todo el ciclo de vida del desarrollo de software. Permite completar una
gran parte de las disciplinas (flujos fundamentales) del proceso unificado de Rational (RUP) e incluye
un conjunto de herramientas de ingenieria inversa y generacién de cédigo que allanan el camino hasta

el producto final. [21]

El Rational es una herramienta CASE basada en UML que permite crear los diagramas que se van
generando durante el proceso de ingenieria en el desarrollo del software. Es completamente
compatible con la metodologia RUP, brinda muchas facilidades en la generacion de la documentacion
del software que se esta desarrollando, ademas posee un gran numero de estereotipos predefinidos
que facilitan el proceso de modelacion del software. Es capaz de generar el codigo fuente de las
clases definidas en el flujo de trabajo de disefio, pero tiene la limitacion de que aun hay varios

lenguajes de programacién que no soporta o que solo lo hace a medias.
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Rational se encuentra a la cabeza en cuanto al desarrollo del Unified Modeling Language (UML), que
se ha convertido en la notacion estandarizada empleada en Rational Rose para especificar, visualizar

y construir desarrollos de software y sistemas.

Rose es una herramienta con plataforma independiente que ayuda a la comunicacion entre los
miembros del equipo, a monitorear el tiempo de desarrollo y a entender el entorno de los sistemas.
Una de las grandes ventajas de Rose es que permite a los arquitectos de software y desarrolladores
visualizar el sistema completo utilizando un lenguaje comun, ademas los disefiadores pueden modelar
sus componentes e interfaces en forma individual y luego unirlos con otros componentes del proyecto.
[Rational] [22]

1.6.2 Visual paradigma — UML

Visual Paradigm para UML es una de las herramientas UML CASE del mercado, considerada como
muy completa y facil de usar, con soporte multiplataforma y que proporciona excelentes facilidades de
interoperabilidad con otras aplicaciones. Fue creada para el ciclo vital completo del desarrollo del
software que lo automatiza y acelera, permitiendo la captura de requisitos, analisis, disefio e
implementacion. Visual Paradigm-uml también proporciona caracteristicas tales como generacion del
codigo, ingenieria reversa y generacion de informes. Tiene la capacidad de crear el esquema de
clases a partir de una base de datos y crear la definicion de base de datos a partir del esquema de
clases. Permite invertir cédigo fuente de programas, archivos ejecutables y binarios en modelos UML
al instante, creando de manera simple toda la documentacién. Esta disefiada para usuarios
interesados en sistemas de software de gran escala con el uso del acercamiento orientado a objeto,
ademas apoya los estandares mds recientes de las notaciones de Java y de UML. Incorpora el
soporte para trabajo en equipo, que permite que varios desarrolladores trabajen a la vez en el mismo

diagrama y vean en tiempo real los cambios hechos por sus comparieros.

En este trabajo se utilizara el Rational Rose, por las ventajas ya explicadas anteriormente. [23]

1.6 Roles de RUP desempeiiados en el desarrollo de la aplicacién:

Los roles son una definicién abstracta de un grupo de responsabilidades que deben llevar a cabo
ciertas actividades del proceso y producir algunos documentos. No son individuos, ni son
necesariamente equivalentes a titulos profesionales. En su lugar, los roles describen cémo los

individuos a los que se les asignan deberan comportarse en el contexto del proyecto.
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En el Proceso Unificado de Desarrollo de Software los roles han sido clasificados en grupos, de

acuerdo a las actividades que realizan.

Analista: Agrupa los roles que estan involucrados fundamentalmente en la extraccion e investigacion

de los requisitos del sistema. Este grupo esta formado por los siguientes roles:

Analista de procesos del negocio: Responsable de definir la arquitectura del negocio; los casos de
uso del negocio y actores, asi como sus relaciones. Los artefactos que realizan son: modelos de casos
de uso del negocio, modelo de andlisis del negocio, reglas del negocio, glosario del negocio,
documento de arquitectura del negocio, documento vision, metas del negocio, especificacion

suplementaria del negocio y objetivos del negocio.

Disefiador de negocio: Encargado de detallar la especificacién de la organizacion o parte de ella. Los
artefactos que realizan son: actor del negocio, caso de uso del negocio, realizacion de caso de uso

del negocio, trabajador del negocio, entidad del negocio, sistema del negocio.

Analista del sistema: Dirige y coordina el proceso de extraccion de requisitos y desarrollo del modelo
de casos de uso, definiendo la funcionalidad y limites del sistema. Los artefactos que realizan son:

plan de gestién de requerimientos, documento vision, modelo de casos de uso, glosario.

Especificador de requerimientos: Se encarga de especificar los detalles de una o varias partes de la
funcionalidad del sistema, describiendo uno o varios aspectos de los requisitos. Los artefactos que
realizan son: actor, casos de uso, paquete de casos de uso y especificacion de requerimiento del

software.
Actividades

Una actividad en concreto es una unidad de trabajo que una persona que desemperfie un rol puede
ser solicitado a que realice. Las actividades tienen un objetivo concreto, normalmente expresado en

términos de crear o actualizar algun producto.

Flujos de trabajo

Se le llama a una lista de actividades, trabajadores y artefactos que constituyen un proceso. Es una

secuencia de actividades que produce un resultado valioso.

Modelado del negocio: Con este flujo de trabajo se pretende llegar a un mejor entendimiento de la

organizacion donde se va a establecer el producto.
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Requerimientos: Este es uno de los flujos de trabajo mas importantes, porque en él se establece qué
tiene que hacer exactamente el sistema que se construya. En esta linea los requisitos son el contrato
gue se debe cumplir, de modo que los usuarios finales tienen que comprender y aceptar los requisitos

gue se especifiquen.

Analisis y Disefio: El analisis consiste en obtener una visién del sistema que se preocupa de ver qué
hace, de modo que sélo se interesa por los requisitos funcionales. Por otro lado el disefio es un
refinamiento del analisis que tiene en cuenta los requisitos no funcionales, en definitiva como cumple

el sistema sus objetivos.
En este trabajo se llegara hasta el flujo de trabajo analisis y disefio.

Se utilizaran varios Artefactos, entiéndase por ello la informacién producida, modificada o usado
durante el proceso de desarrollo de software. Los productos son los resultados tangibles del proyecto,

las cosas que va creando y usando hasta obtener el producto final.

Reglas del negocio: Describen politicas que deben cumplirse o condiciones que deben satisfacerse,

por lo que regulan algun aspecto del negocio.

Glosario del negocio: Lista de concepto asociados al negocio que son cominmente usados y que
deben ser del dominio del equipo de desarrollo para pode modelar el negocio y dar una solucién a la

problematica encontrada.

Modelo de casos de uso del sistema: Es un modelo del sistema que contiene actores, casos de uso y

sus relaciones.
Glosario: Términos comunes que se utilizan para describir el sistema.

Especificacién de requerimiento del software: Es la captura de requerimientos de software para el

sistema o una parte de este.
Analista de Sistema

Plan de Gestion de Requerimientos: describe los artefactos de los requisitos, tipos de requisitos, y sus
cualidades respectivas, especificando la informacién que sera recogida y mecanismos de control que

se utilizara para medir, divulgar, y cambios que controlan a los requisitos del producto.

Glosario: se definen los términos comunes importantes usados al describir el sistema.
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Especificacion Suplementaria: se especifican que no se capturan facilmente en artefactos del

comportamiento de los requisitos tales como especificaciones del caso a utilizar.

Solicitudes del Stakeholder: contiene cualquier tipo de peticiones que un stakeholder (cliente, usuario
final, persona de la comercializacion, y asi sucesivamente) pudo tener en el sistema que se convertira.
Puede también contener referencias a cualquier tipo de fuentes externas a las cuales el sistema deba

conformarse.

Documento Vision: define la opiniébn de los Stakeholders del producto que serd desarrollado,

especificado en términos de necesidades y caracteristicas cruciales para los stakeholders.

Modelo de Casos de Uso: permite que los desarrolladores de software y los clientes lleguen a un
acuerdo sobre los requisitos, sobre las condiciones y posibilidades que debe cumplir el sistema. Este

modelo contiene actores, casos de uso y sus relaciones.

Disefiador: Identifica y define las responsabilidades, funcionamientos, atributos, y relaciones de
elementos en el plan. Asegura que el plan es consistente con la arquitectura del software, y se detalla

a un punto dénde la aplicacion puede proceder.
Actividades que desempefia este rol:

Casos de uso del andlisis: permite identificar las responsabilidades, atributos y asociaciones de las

clases.

Disefio de caso de uso: permite refinar los requisitos en los funcionamientos de subsistemas del plan

ylo sus interfaces.
Clases del disefio: se ocupa de los requisitos no funcionales relacionados a la clase.
Artefactos generados por este rol:

Modelo de caso de uso: describe cémo un caso del uso particular se comprende dentro del modelo del

disefio.

Clases del analisis: representan un modelo conceptual para el sistema que tiene responsabilidades y

conducta.

Clases del disefio: es una descripcibn de un juego de objetos que comparten las mismas

responsabilidades, relaciones, funcionamientos, atributos, y semantica. [24]
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1.7 Conclusiones parciales:

Las aplicaciones que trabajan con muestras de caracterizacion genética son muchas y muy

desarrolladas, por tanto podemos contar con una base muy soélida para el desarrollo de la aplicacion.

Existen varias metodologias para el desarrollo de software pero RUP relne todas las caracteristicas
necesarias para el desarrollo de la aplicacion. Se analiza las tendencias y tecnologias actuales, dando
los conceptos necesarios para comprender el por qué de las tecnologias que seran utilizadas en el
desarrollo de la aplicacion. Se fundamenta la metodologia a utilizar UML asi como los dos roles que se

desempefian con los que se abarca el andlisis y disefio de la aplicacion.
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CAPITULO 2

Caracteristicas del Sistema

2.1 Introduccién

En el presente capitulo se hace la descripcion de la propuesta que trae este trabajo, para ello se
describen los procesos del negocio que tiene que ver con el objeto de estudio, de acuerdo a esto se
llega a la conclusién que debido a la poca estructuracién de esos procesos, para poder entender el
contexto en que se emplaza el sistema necesitamos definir conceptos que podemos agrupar en un

Modelo de Dominio, para capturar correctamente los requisitos y poder construir un sistema correcto.

Ademas se enumeran los requisitos funcionales y no funcionales que debe tener el sistema que se
propone, lo que nos permite hacer una concepcion general del sistema, e identificar mediante un
Diagrama de Caso de Uso, las relaciones de los actores que interactian con el sistema, y las

secuencias de acciones con las que interacttan.

2.2 Modelo del Dominio.

Teniendo en cuenta el bajo nivel de estructuracién que tiene el negocio que estamos estudiando, con
soluciones muy diversas y dispersas, aunque todas llevan el mismo propésito de realizar el andlisis de
conglomerados en las imagenes de las muestras de caracterizacion genética. Se decidié hacer modelo
de dominio, ya que permite de manera visual mostrar al usuario los principales conceptos que se
manejan en el dominio del sistema en desarrollo. Esto ayuda a los usuarios, a utilizar un vocabulario
comun para poder entender el contexto en que se emplaza el sistema. Para capturar correctamente
los requisitos y poder construir un sistema correcto se necesita tener un firme conocimiento del
funcionamiento del objeto de estudio. Este modelo va a contribuir posteriormente a identificar algunas
clases que se utilizaran en el sistema. [25]

2.2.1 Definicién de las entidades y los conceptos principales

Primeramente vamos a identificar todos los conceptos que se utilizaran en el diagrama, mediante un

glosario de términos, sobre los nombres:
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Se le denominara Investigador a cualquier persona que trabaje con la aplicacién, sin importar su

categoria.

Se considera Imagen a todos las imagenes digitales que se introduzcan en la aplicacion, a la cual se

le realiza todo el andlisis.

Se denominara Patrén a todos los patrones que se obtienen de la imagen para realizar el analisis de

cluster.
Se llamara Informe de andlisis al documento que guardara el arbol resultante de realizar el cluster.

Se denomina Comparacion de muestras a todos los procesos que se le realizara a la imagen para

lograr los clusters.

Se llamara Asignar Patrones a la accion de introducir el peso molecular de cada banda de la muestra

patrén en la imagen que se este analizando en ese momento.

El modelo del dominio se describe mediante diagramas UML, especificamente con un diagrama de

clases conceptuales significativas en el dominio del problema.
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2.2.2 Diagrama del modelo de dominio.

— ==lmporta==
Especialista Imagen
1 *
1 1
==0htiene==
==Consulta== ==Realizada a==
Fatran
==l Hiliza==
+* +*
Infarme de ==Seneras== Comparacion entre
analisis muestras

*

*

|
|
ddUﬂEabbl
|
\’

Asignar
Fatrones

Fig. 1 Modelo de dominio

2.2.3 Reglas del negocio

El proceso de realizar clusters a imagenes de caracterizacion genética debe regirse por las siguientes

reglas para su cumplimiento de manera exitosa. Ellas son:

Colocar como minimo dos patrones por cada imagen y como maximo tres, uno en cada extremo y el

tercero en el centro del gel.
Cada analisis debe tener como maximo 20 muestras de individuos.
El marcador molecular que se utilice, sera a consecuencia, en dependencia del investigador.

El marcador molecular debe “barrer” la mayor cantidad de bandas que generen las muestras en el

experimento.
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2.3 Especificacion de los Requisitos del Software

Los requerimientos del sistema es uno de los aspectos mas importantes a considerar cuando se
desarrolla un software, pues estos constituyen la base, el fundamento de la soluciéon propuesta y el
argumento para desarrollar el modelado del sistema. Por eso la captura de los requerimientos es uno

de los procesos criticos de la ingenieria del software.

2.3.1 Requerimientos Funcionales

Una vez conocidos los conceptos que rodean al objeto de estudio, se puede empezar a analizar ¢Qué
debe hacer el sistema para que se cumplan los objetivos planteados al inicio de este trabajo?, para
ello enumeraremos a través de requerimientos funcionales las funciones que el sistema debera ser
capaz de realizar. Dentro de ellos se incluyen las acciones que podran ser ejecutadas por el usuario,
las acciones ocultas que debe realizar el sistema, y las condiciones extremas a determinar por el

sistema. De acuerdo con los objetivos planteados el sistema debe ser capaz de:

R.1 Preprocesamiento de imagen.
1.1 Resaltado.

1.2 Eliminacién del fondo.

1.3 Reconstruccion de la muestra.
1.4 Separacion y seleccion de la muestra.
R.2 Asignar patrones.

R.3 Normalizar Gel.

R.4 Identificar Bandas.

4.1 Eliminar Bandas.

4.2 Insertar Bandas.

4.3 Calcular peso molecular.

R.5 Realizar analisis de cluster.
5.1 Calcular similitud.

5.2 Crear clusters.

5.3 Crear dendograma

R.6 Gestionar informe.

6.1 Buscar informe.

6.2 Eliminar informe.

6.3 Guardar informe.
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R.7 Gestionar gel.

7.1 Guardar gel

7.2 Eliminar gel.

7.3 Buscar gel.

7.4 Importar gel.

R.8 Gestionar muestras.
8.1 Insertar muestras.
8.2 Eliminar muestras.
8.3 Buscar muestras.

8.4 Guardar muestras.

2.3.2 Requerimientos No Funcionales.

Los requerimientos no funcionales son propiedades o cualidades que el producto debe tener. Debe
pensarse en estas propiedades como las caracteristicas que hacen al producto atractivo, usable,

rapido o confiable.

1. Requerimientos de apariencia o interfaz externa.

La aplicacion estara disefiada de modo tal que el usuario tenga el mayor control posible de la misma,

simple de usar y legible.

2. Requerimientos de usabilidad.

La aplicacion estara orientada para que se use por especialistas que no poseen muchos
conocimientos informaticos. Por lo que tendra un buen nivel de uso una vez instalado en el IPK. Su

uso permitira agilizar el proceso de obtener cluster de imagenes de caracterizacion genética.

3. Requerimientos de soporte

El sistema debe propiciar su mejoramiento y la anexion de otras opciones que se le incorporen en un

futuro. Asi como un manual de usuario para el mejor entendimiento del usuario.

4. Requerimientos de portabilidad.

El sistema sera multiplataforma.

5. Requerimientos de confiabilidad.
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El sistema no debe presentar fallos y en casos de alguno debe garantizar que las pérdidas de

informacion sean minimas. Ademas no cuelga al sistema operativo.

6. Requerimientos de instalacion

Para la instalacion de la aplicacion se debe instalar una maquina virtual de Java y tener dos

instaladores, uno para la aplicacion y otro para la Base de datos.

7. Requerimientos de software.

Se debe disponer de cualquier version de Windows98 o superior y SQL Server 2005 para la

implantacién de la BD.

8. Requerimientos de hardware.

Para el desarrollo y puesta en practica del proyecto se requieren maquinas con los siguientes

requisitos:

256MB RAM
Procesador PENTIUM
40 GB HDD

Se debe contar con una impresora para imprimir el informe generado del analisis de cluster.
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2.4 Diagrama de Casos de Uso del Sistema

Gestionar muestras /f——\
/ (from Casos de Usos del Sistema) \\ /‘

» A __Realizar analisis de Clusters
Identificar bandas * |

T~ | (from Casos de Usos del Sistema)
(from Casos de Usos del Sistema) | ~

Investigador /r;\
/'/ \\\\\\\ ‘\\\77//

Gestionar informe Preprocesamiento

(from Casos de Usos del Sistema) / (from Casos de Usos del Sistema)

N

TN TN TN

( . S ) L\\ )
\)/ <<include>> \,,),/ \*f—/
Asignar Patrones Normalizar gel Gestionar gel

(from Casos de Usos del Sistema) (from Casos de Usos del Sistema) (from Casos de Usos del Sistema)

Fig. 2 Diagrama Caso de Uso del Sistema.

2.4.1 Descripcion de los casos de uso.

Los casos de uso se utilizan para obtener informacion de como debe trabajar el sistema, son
descripciones de la funcionalidad del sistema independiente de la implementacién, describen bajo la
forma de acciones y reacciones el comportamiento de un sistema desde el punto de vista del usuario.
[Anexo 1]

Los casos de usos definidos son los siguientes:

& Preprocesamiento.
& Asignar patrones.
# Normalizar gel.

& |ldentificar Bandas
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& Realizar andlisis de cluster.
& Gestionar informe.
& Gestionar gel.

& Gestionar muestras.

2.4.2 Definicion de los actores.

Actores Justificacién

Investigador Es el que inicia todos los casos de uso.

2.4.3 Listado de casos de uso.

CU-1 Preprocesamiento
Actor Investigador
Descripcion Se realiza el preprocesamiento a la imagen, y de manera sucesiva se va

realizando una serie de actividades sobre la imagen que permiten un

mejor trabajo sobre la misma.

Referencia R1,R1.1,R12,R13,R14

CU-2 Asignar Patrones

Actor Investigador

Descripcion Se selecciona(n) la(s) muestra(s) de referencia para introducirle los

pesos moleculares a cada banda identificada por el sistema

Referencia R.2

CU-3 Normalizar gel
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Actor Investigador

Descripcion Se ajusta la posicion de las bandas respecto al sistema de referencia.

Referencia R.3

Cu-14 Identificar Bandas

Actor Investigador

Descripcion Se realiza la identificacion de las bandas y se calcula el peso molecular
de cada muestra.

Referencia R4, R4.1,R4.2, R4.3

CU-5 Realizar analisis de Clusters.

Actor Investigador

Descripcion Se realiza el agrupamiento de las muestras analizadas.

Referencia R.5 R51,R52,R53

CU-6 Gestionar informe

Actor Investigador

Descripcion Se guarda, busca, o elimina informes de la base de datos.

Referencia R.6,R6.1,R6.2,R6.3

CU-7 Gestionar gel
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Actor Investigador

Descripcion Se guarda, busca, o elimina el gel en la base de datos.

Referencia R7,R71,R7.2,R73,R7.4

CuU-8 Gestionar muestras

Actor Investigador

Descripcion Se inserta, busca, guarda o elimina las muestras en la base de datos.
Referencia R.8,R8.1,R82,R83, R84

2.5 Prototipos de interfaz de usuario.

m SWT Application

[ Separacion Muestra j

[ Sisterma Referencia ]

I Importar Gel ]

[ Guardar Gel ]

I Buscar Gel ]

[ Buscar Informe ]
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B SWiI Application

H Identificar Bandas I

[ Eliminar Bandas

[ Insertar Bandas

[ Adicionar Muestras

l
J
| Guardar Muestras |
]
l

[ Realizar Analisis

m SWir Application

. patrén Referencia

l Peso Molecular l

[ Muestra Referancia l

l Pocisidn Referencia l

[ Mormalizar ]

[ Identificar Bandas ]
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2.6 Conclusiones parciales

En este capitulo se realiz6 el modelo de dominio al sistema, ya que el negocio no esta bien definido.
Se analizaron los requerimientos funcionales y no funcionales del sistema, respetando las solicitudes y
necesidades de los clientes. Por ultimo se disefié el modelo del sistema con 9 casos de uso, donde se
plantearon todas las funcionalidades que el sistema debe cumplir y se hizo una descripcién textual de
todos los casos de usos especificando cuales eran los criticos. Asi como se presento los prototipos de

interfaz de la aplicacion.
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CAPITULO 3

Analisis y Diseio del Sistema

3.1 Introduccion.

En este capitulo se desarrolla el flujo de analisis y disefio, es uno de los flujos de trabajo del RUP,
metodologia empleada en la modelacion del sistema. Aunque esta metodologia une al Analisis y
Disefio en un solo flujo de trabajo ambos tienen funcionalidades diferentes. Estos dos procesos son
muy importantes en el desarrollo de software dirigido por modelos ya que constituyen la vista légica de

la arquitectura del software.

Se realiza el andlisis del sistema, modelando su principal diagrama (Diagrama de Andlisis) y el
diagrama de clases del disefio que es uno de los artefactos principales del flujo de trabajo del RUP.
Ademas se presenta el modelo de datos que es la base para construir la base de datos que soportara
el trabajo del sistema. Finalmente después de modelar la I6gica del negocio a través de las clases, se
tratan los principios del disefio de la aplicacion, donde se desarrolla el Diagrama de Clases de Disefio,

el Modelo de Clases Persistente, el Modelo de Datos y el Modelo de Despliegue.

3.2 Andlisis

El analisis consiste en obtener una vision del sistema que se preocupa por ver ¢Qué hace?, de modo
gue sOlo se interesa por los requisitos funcionales, transformar los requisitos funcionales en un disefio
de clases viendo las relaciones e interaccion que existe entre ellos, y teniendo en cuenta en el proceso
una arquitectura robusta que permita adaptar el sistema al entorno de implementacién que se esta

desarrollando.

3.2.1 Modelo conceptual de clases de analisis

El modelo conceptual de clases del andlisis tiene las siguientes caracteristicas:

Descrito con el lenguaje del desarrollador.
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Estructurado por clases.
Utilizado por los desarrolladores para comprender como deberia ser disefiado el sistema.

Esboza como llevar acabo la funcionalidad dentro del sistema, sirve como una primera aproximacion al

diserio.

Define realizaciones de casos de uso, y cada una de ellas representa el analisis de un caso de uso del

modelo de casos de uso.

3.3 Diagrama de Clases de Analisis

Una de las principales salidas o artefactos del analisis es el Diagrama de Clases de Andlisis. En este
se representan las Clases de Analisis (clase Interfaz, clase controlador y clases entidad), sus

relaciones entre si'y con los actores del sistema. [Anexo 2]

3.4 Principios de disefio

Interfaz al usuario

La interfaz disefiada para el sistema esta basada en el estdndar de ventanas. El tipo de letra a utilizar
sera Arial de estilo regular y tamafio 8 y el disefio de la aplicacién deber ser adecuado para el tipo de
usuario (Investigador), logrando la facil comprensién del mismo en el lenguaje utilizado para las
opciones que brindan. El sistema debe mostrar una barra de menu en la parte derecha donde deben

estar la mayoria de las opciones de trabajo.
Ayuda

Una parte importante de cualquier sistema lo constituye la ayuda, en el caso nuestro en la barra de
menu aparecera una opcion de ayuda con temas relacionado a la utilizacion de la aplicacion con el
objetivo de aclarar alguna duda al especialista. En la misma debe aparecer informacién con imagenes
para facilitar la comprension, también debe presentar la posibilidad de acceder a la misma con solo

presionar la tecla F1.
Tratamiento de errores

En el disefio de la interfaz se debe tener en cuenta el tratamiento de errores logrando que los

mensajes de error que emita el sistema sean de facil comprension para el usuario y lo mas
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descriptivos posibles y ademas debe alertarlos de posibles riesgos de las operaciones que realice.

3.5 Patrones

Un patrén es una pareja de problema / solucién con un nombre, que codifica (estandariza) buenos
principios y sugerencias. Es aplicable a otros contextos, con una sugerencia sobre la manera de usarlo
en diferentes situaciones. El objetivo de los patrones es crear un lenguaje comin a una comunidad de
desarrolladores para comunicar experiencia sobre los problemas y sus soluciones. Pueden referirse a
distintos niveles de abstraccion, desde un proceso de desarrollo hasta la utilizacién eficiente de un
lenguaje de programacion. [26]

3.5.1 Patrones de arquitectura

Para el disefio de la arquitectura se emplea el patron de 3 capas porque:

» Se navega de las capas superiores a las inferiores.

» Se pueden hacer modificaciones en una capa sin afectar a otras.

* La capa de presentacion es la pagina que el usuario puede ver.

» La capa de negocio es la formada por las clases controladoras, las de acceso a datos y las clases
entidades.

* La capa de datos es la formada por la Base de Datos. [27]

3.5.2 Patrones de disefio

Para el disefio se utilizan los patrones de asignacién de responsabilidades (GRASP, Patrones de
Software para la asignacion General de Responsabilidad, en english Acronimo de General

Responsability Assignment Software Patterns.):

? Alta cohesién: Reduce la dependencia, la informacion que almacena una clase debe de ser
coherente y esta en la mayor medida de lo posible relacionada con la clase. La responsabilidad

se reparte en varias clases y existe una fuerte colaboracion entre ellas, es muy eficiente. [28]

? Bajo acoplamiento: Las clases mas independientes, reduce el impacto al cambio y mas

reutilizables.
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? Controlador: Evita el acceso directo a las clases entidades, evita que la capa de presentacion

no maneje los eventos del sistema. [29]

3.6 Disefio

Con el disefio se logra la comprensién de los aspectos relacionados con los requisitos no funcionales y
restricciones relacionadas con los lenguajes de programacion, componentes reutilizables, Sistemas
Operativos, tecnologias de distribucién y concurrencia y tecnologias de interfaz de usuario y se crea
una entrada apropiada y un punto de partida para actividades de implementacién, capturando los

requisitos o subsistemas individuales, interfaces y clases.

Uno de las principales salidas del disefio lo constituyen el Diagrama de Clases del Disefio, el

Diagrama de Clases Persistentes, el Modelo de Datos y el Diagrama de Despliegue.

3.6.1 Diagrama de Clases del Disefio

Un Diagrama de Clases muestra un conjunto de clases, interfaces y colaboraciones, asi como sus

relaciones.

Los diagramas de clases se utilizan para modelar la vista de disefio estatica de un sistema, esto
incluye modelar el vocabulario del sistema, modelar las colaboraciones o modelar esquemas. Los
diagramas de clases también son la base para un par de diagramas relacionados: los diagramas de
componentes y los diagramas de despliegue. Los diagramas de clases son importantes no sélo para
visualizar, especificar y documentar modelos estructurales, sino también para construir sistemas

ejecutables, aplicando ingenieria directa e inversa. [30] [Anexo 3]

3.6.2 Descripcidn de las clases.

Nombre: Interfaz de trabajo

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo
1. Importar_gel Button
2. Sistema _ referencia Button
3. Separacion_muestras Button
4. Guardar_gel Button
5. Buscar_gel Button
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6. Buscar _ informe Button

7. Preprocesamiento Button

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1. Mostrar_gel Es la operacion que muestra el gel para ser analizada.

2. Importar_gel Es la operacion que importa un gel de un directorio de la pc a la
aplicacion.

Nombre: Normalizacion

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Introducir_peso_molecular Button

2. Seleccion_patron_referencia Button

3. Seleccionar_muestras_referencias | Button

4. Asignar_posicion_referencia Button

5. Indentificar_bandas Button

6. Normalizar Button

7. Guardar_peso_molecular Button

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

Nombre: Identificar bandas

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Indentificar_bandas Button

2. Insertar _ bandas Button

3. Eliminar _ bandas Button

4. Realizar_analisis Button

5. Guardar _ muestras Button

6. Adicionar _ muestras Button

Para cada responsabilidad:
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Nombre:

Descripcion:

1. Mostrar_mensaje_error

Es la operacién que muestra un mensaje de error en caso entrar mal

algun dato.

2. Mostrar_muestras

Es la operacién que muestra las muestras.

Nombre: Analisis

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Generar _ informe Button

2. Realizar_analisis Button

3. Imprimir Button
Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1. Mostrar_analisis

Es la operacién que muestra el analisis después de realizado.

2. Mostrar_mensaje_error

Es la operacion que muestra el mensaje de error en caso de que se

entre un dato mal.

Nombre: Buscar muestras

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Nombre _ muestras TextField
2.1d _ muestras TextField
3. Provincia/Estado TextField
4. Localidad TextField
5. Tipo _ muestras TextField
6. Pais origen TextField
7. Buscar _ muestras Button

8. Eliminar _ muestras Button
Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1. Mostrar_mensaje_error

Es la operacion que muestra el mensaje de error en caso de que se

halla entrado algin dato mal.
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2. Mostrar_muestras

Es la operacion que muestra las muestras en la interfaz

3. Insertar_muestras

Es la operacién que envia un mensaje a la controladora para que

inserte las muestras.

4. Buscar_muestras

Es la operacién que envia un mensaje a la controladora para que

busque las muestras.

5. Eliminar_muestras

Es la operacién que envia un mensaje a la controladora para que

elimine las muestras.

Nombre: Buscar informe

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Nombre _ investigador TextField
2.1d _ informe TextField

3. Fecha _ analisis TextField

4. Buscar _ informe TextField

5. Eliminar _ informe TextField
Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1. Mostrar_informe

Es la operacion que muestra el informe después de buscado.

2. Mostrar_mensaje_error

Es la operacion que muestra el mensaje de error en caso de que se

entre algun dato con error.

Nombre: Buscar gel

Tipo de clase: interfaz

Atributo Tipo

1. Nombre_gel TextField
2.1d_gel TextField
3. Analizar Button

4. Buscar_gel Button

5. Eliminar_gel Button
Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:
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1. Mostar_mensaje_error

Muestra un mensaje de error si se entra mal algin dato.

2. Mostrar_gel

Es la operacién que muestra el gel después de buscarlo en la base

de datos.

3. Buscar_gel

Es la operacién que envia un mensaje a la controladora para que

busque el gel.

4. Eliminar_gel

Es la operacién que envia un mensaje a la controladora para que

elimine el gel.

Nombre: Gestionar analisis

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1 .Imprimir Es la operacion que permite que se imprima el informe.

2.Calcular_similitud

Es la operacién que permite calcular la similitud entre las muestras.

3. Realizar_analisis

Es la operacién que permite llamar el objeto Analisis_cluster donde se

implementan todos los métodos que lleva este proceso.

4. Crear_clusters

Es la operacién que genera los clusters entre las muestras.

5. Crear_dendograma

Es el método que permite crear el dendograma.

6. Buscar_peso_molecular

Es la operacion que realiza la busqueda de los pesos moleculares de

cada muestra

Nombre: Gestionar informe

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo
Para cada responsabilidad:
Nombre: Descripcion:

1.Buscar_informe

Es la operacion que busca el informe en la base de datos.

2.Eliminar_informe

Es la operaciéon que permite eliminar el informe de la base de datos.

3. Guardar_informe

Es la operacién que guarda el informe en la base de datos.
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4. Enviar_mensaje_error

Es la operacion que lanza un mensaje si existe un error en la

entrada de datos.

Nombre: Gestionar_ gel

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo
Para cada responsabilidad:
Nombre: Descripcion:

1.Guardar_gel

Es la operacién que permite guardar un nuevo gel a la base de datos.

2.Buscar_gel

Es la operacién que permite buscar geles en la base de datos.

3.Eliminar_gel

Es la operacion que permite eliminar geles de la base de datos.

4. Importar_gel

Es la operacion que permite cargar el gel desde un directorio

cualquiera de la pc.

5. Enviar_mensaje_error

Es la operacion que lanza un mensaje si existe un error en la

entrada de datos.

Nombre: Gestionar_ muestras

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo
Para cada responsabilidad:
Nombre: Descripcion:

1.Insertar _ muestras

Es la operacion que permite adicionar nuevas muestras al andlisis.

2.Buscar _ muestras

Es la operacién que permite buscar muestra en la base de datos.

3.Eliminar _ muestras

Es la operaciéon que permite eliminar muestra de la base de datos.

4. Guardar_muestras

Es la operacion que permite guardar una nueva muestra en la base

de datos.

5. Enviar_mensaje_error

Es la operacion que lanza que hay un error por una mala entrada de

datos.

6. Buscar_peso_molecular

Es la operacion que busca el peso molecular de las muestras.
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Nombre: Acceso a datos

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo
1.Nombre_Base_Datos String

2. 1d_conexion Integer

3. Nombre_Host String

4. Consulta String

5. Mensaje_error String

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1.Mostrar_error

Es la operacion que permite mostrar mensajes cuando existe un dato

con error.

2.Buscar_muestra

Es la operacién que permite realizar la consulta de buscar muestra en

la base de datos.

3.Eliminar_muestra

Es la operacién que permite realizar la consulta de eliminar muestra

de la base de datos.

4. Buscar_gel

Es la operacion que permite realizar la consulta de buscar geles en la

base de datos.

5. Adicionar_gel

Es la operacién que permite realizar la consulta de adicionar geles en

la base de datos.

6. Eliminar_gel

Es la operacion que permite realizar la consulta de eliminar geles de

la base de datos.

7. Buscar_informe

Es la operacion que permite realizar la consulta de buscar informe en

la base de datos.

8. Eliminar_informe

Es la operacion que permite realizar la consulta de eliminar informe en

la base de datos.

9. Abrir_conexion

Es la operacion que abre la conexién a la base de datos

10. Cerrar_conexion

Es la operacién que cierra la conexién a la base de datos

11. Guardar_patron

Es la operacion que permite realizar la consulta de guardar el peso

molecular del patrén en la base de datos.

12. Buscar_patron

Es la operacion que permite realizar la consulta de buscar el peso

molecular del patron en la base de datos.

13. Guardar_PM_muestras

Es la operacion que permite realizar la consulta de guardar el peso
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molecular de las muestras en la base de datos.

14. Buscar_peso_molecular

Es la operacion que permite realizar la consulta de buscar el peso

molecular de las muestras en la base de datos.

15. Guardar_muestra

Es la operacion que permite realizar la consulta de guardar muestra

en la base de datos.

16. Guardar_informe

Es la operacion que permite realizar la consulta de guardar informe en

la base de datos.

Nombre: Procesamiento de imagen

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1.Resaltado Es la operacion que permite resaltar el contraste del gel.

2. Eliminar_fondo

Es la operacién que permite eliminar el fondo del gel.

3. Reconstruccion

Es la operacién que permite reconstruir la muestra.

4. Seleccion_separacion

Es la operacion que selecciona y separa las muestras.

5. Preprocesamiento

Es la operacion que llama a los demas métodos.

Nombre: Gestionar bandas

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:

1. Identificar_bandas Es la operacion que permite identificar las bandas para realizar el
analisis.

2. Eliminar_bandas Es la operacion que permite eliminar bandas del gel.

3. Insertar_bandas Es la operacion que permite insertar bandas en el gel.
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4. Buscar_patron Es la operacion que permite buscar el patrén del gel.

5. Calcular_PM_muestras |Es la operacién que permite calcular los pesos moleculares de las

muestras.

6. Guardar_PM_muestras | Es la operacién que permite guardar los pesos moleculares calculados

Nombre: Normalizar

Tipo de clase: Control

Atributo Tipo

Para cada responsabilidad:

Nombre:

Descripcion:

1. Introducir_peso_molucular

Es el método que permite introducir el peso molecular a las

bandas patrones.

2. Seleccionar_patron_referencia

Es el método que permite seleccionar el patrén de referencia

del gel.

3. Seleccionar_muestra_referencia

Es el método que permite seleccionar la muestra de referencia

del gel.

4. Asignar_posicion_referencia

Es el método que permite asignar la posicion de referencia de

cada banda de las muestras patrones.

5. Identificar_bandas

Es el método que permite direccionar a la interfaz

Identificar_bandas.

6. Normalizar

Es el método que permite la normalizacion de cada gel.

7. Guardar_patron

Es el método que permite guardar el peso molecular del patrén.

Nombre: Patrén

Tipo de clase: Entidad

Atributo Tipo
1. Peso molecular Integer
2. 1d_patron Integer

Para cada responsabilidad:

Nombre: Descripcion:
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3.6.2 Diagramas de Interaccién

Los Diagramas de Interaccion se utilizan para modelar los aspectos dinamicos de un sistema. La
mayoria de las veces, esto implica modelar instancias concretas o prototipicas de clases, interfaces,
componentes y nodos, junto con los mensajes enviados entre ellos, todo en el contexto de un
escenario que ilustra un comportamiento. Los Diagramas de Interaccién pueden utilizarse para
visualizar, especificar, construir y documentar la dinamica de una sociedad particular de objetos, o se

pueden utilizar para modelar un flujo de control particular de un Caso de Uso. [31]

Permite el modelado dinamico del sistema. Representa “cémo” se comunican los objetos y se limita a
un determinado contexto: Escenario, Subsistema. Estos diagramas son de dos tipos Diagrama de

Secuencia o Colaboracion.

3.6.2.1 Diagrama de Colaboraciéon

El Diagrama de Colaboracion tiene como objetivo describir el comportamiento dinamico del sistema.
Hace énfasis en la interaccién entre objetos y como estan vinculados. Muestra la misma informacion
que un diagrama de secuencia pero de diferente modo. Aporta una vision estructural del Sistema. Este
tipo de diagrama muestra las interacciones entre objetos organizadas entorno a los objetos y los
enlaces entre ellos. El Diagrama de Colaboracién ofrece una mejor visién del escenario cuando el

analista esta intentando comprender la participacion de un objeto en el sistema.

Proporcionan la representacion principal de un escenario, ya que las colaboraciones se organizan
entorno a los enlaces de unos objetos con otros. En un diagrama de colaboracién existen en

consecuencia tres tipos de elementos:
* Objetos

* Vinculos

* Mensajes [32]

Los Diagramas de Colaboracion se desarrollan para cada Caso de Uso
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3.6.2.2 Diagrama de Secuencia

Un Diagrama de Secuencia es un Diagrama de Interaccion que representa las interacciones entre
objetos ordenadas en secuencia temporal. Los clientes entienden facilmente este tipo de diagramas.
Contiene detalles de implementacién del escenario, incluyendo los objetos y clases que se usan para
implementar el escenario, y mensajes pasados entre los objetos. En particular muestra los objetos

participantes en la interaccion y la secuencia de mensajes intercambiados. [33] [Anexo 2]

3.7 Disefio de la Base de Datos.

El disefio de la BD esta compuesto fundamentalmente por dos artefactos: El Modelo de Clases
Persistentes y el Modelo de Datos. En este caso el modelo de datos tiene tres tablas: imagen,

muestras e informe. A continuacion se realiza la descripcion de cada una. [Anexo 5]

Nombre de la tabla: Imagen

Descripcion general de qué datos almacena la tabla: Los atributos que posee permiten

identificar, nombrar y guardar la imagen.

Atributo Tipo Descripcion

1.1d_gel Entero Es la llave de la tabla, con la que se identifica

la imagen almacenada.

2. Nombre_gel String Es el nombre de cada una de las imagenes.

3. Imagen String Es el atributo que guarda el camino donde se

encuentra la imagen.

4. Imagen normalizada. String Es el atributo que guarda el camino donde se

encuentra la imagen ya normalizada.

Nombre de la tabla: Informe

Descripcion general de qué datos almacena la tabla: Los atributos que posee permiten
identificar el informe, la fecha en que fue creado, por quien fue hecho y el numero de muestras

gue intervinieron en el experimento.

Atributo Tipo Descripcion

1. Id_informe Entero Es la llave de la tabla, con la que se identifica

el informe almacenado.

2. Nombre__ investigador String Es el nombre del investigador que realiza el

analisis de cluster en las muestras.
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3. Fecha Date Es el atributo que especifica el dia/mes/afio
que se realizo el experimento.
4. Numero_muestras Entero Es el atributo que especifica el numero de

muestras presentes en el experimento.

Nombre de la tabla: Muestras

gue intervinieron en el experimento.

Descripcion general de qué datos almacena la tabla: Los atributos que posee permiten

identificar el informe, la fecha en que fue creado, por quien fue hecho y el numero de muestras

Atributo Tipo Descripcion

1. Id_muestras Entero Es la llave de la tabla, con la que se identifica
cada muestra.

2. Nombre_muestra String Es el nombre de la muestra.

3. Localidad String Es el atributo que especifica la localidad de
donde proviene la muestra.

4. Pais_origen String Es el atributo que especifica el pais de origen
de la muestra.

5.Provincia/Estado String Son atributos con los que se especifica el
pais o el estado de la muestra.

6. Tipo_muestra String Es el atributo que especifica que tipo de
muestra se uso en el analisis.

7. Peso_molecular Integer Es el atributo que especifica el peso de la
muestra.

8. Fecha_aislamiento Integer Es el atributo que especifica la fecha en que

fue aislada la muestra.

3.8 Modelo de Despliegue

Un Diagrama de Despliegue es un diagrama que muestra la configuracion de los nodos que participan

en la ejecucién. Se modelan la topologia del hardware sobre el que se ejecuta el sistema y la

distribucion fisica del sistema.

Para la puesta en practica de la aplicacién se necesitara principalmente un procesador que servira
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como servidor de Base de Datos conectado a las PCs clientes donde correra la aplicacion mediante el
protocolo HTTP.

Las PCs clientes utilizaran una impresora siendo esta un recurso compartido conectada a la red

mediante el puerto USB. [Anexo 6]

3.9 Generalidades de la implementacion
» Todos los campos de textos deben de ser validados en la interfaz antes de ser enviados a la BD.
» Se debe implementar un mecanismo de seguridad para bloquear la BD en caso de ataques.

*Todos los métodos deben nombrarse con mayuscula al inicio.
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3.10 Conclusiones parciales.

En este capitulo se representaron las diferentes partes de la solucién propuesta a través de diferentes

diagramas para modelar los elementos relativos a la aplicacion.

Han sido definidas las clases de analisis y las clases del disefio asi como sus relaciones en el
Diagrama de Clases del Disefio. Se definié el Diagrama de Clases Persistentes, y a través de este, el

Modelo de Datos. Ademas se confeccioné el Diagrama de Despliegue.

Se plantearon los principios de disefio de la aplicacion, la concepcion del Tratamiento de Errores y la

concepcion general de la Ayuda del Sistema.
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Conclusiones

Para llevar a cabo el modelamiento de la aplicacion se realiz6 el analisis de algunas soluciones

existentes en el mundo con caracteristicas similares al sistema propuesto.

El sistema se disefi6 siguiendo la metodologia RUP y se utilizaron representaciones para la
modelacion de todas las fases del proyecto excepto para las de: Implementacion y Prueba, las cuales

no constituyen objetivos del trabajo.

En el desarrollo del trabajo se realiz6 el modelamiento del dominio y del sistema propuesto delimitado
por el alcance del trabajo. Seguidamente se realizé el analisis de la aplicacion la cual facilitd la
comprension y modelamiento del disefio de la propuesta. El sistema resultante esta provisto de un

ambiente comodo, facil de entender, que cumple los estandares del disefio.

Se puede decir que se han cumplido exitosamente los objetivos trazados, modelandose una
aplicacion a la altura de lo que se queria y se necesitaba. Ademas, se cumplié estrictamente con los

requisitos solicitados por el cliente.
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Recomendaciones.

Con el objetivo de continuar y mejorar la aplicaciéon propuesta se recomienda:

# Realizar la implementacién de la aplicacion, para la solucion real de los problemas existente en

el Centro de Medicina Tropical Pedro Kouri.

& Continuar el estudio del tema con el objetivo de encontrar nuevas funcionalidades para futuras

versiones de la aplicacion.

& Permitir que otros centros que utilicen técnicas de caracterizacion genética puedan acceder a

la aplicacion.
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Anexo # 1: Descripcion de los Casos de Uso del Sistema.

Tabla 1 Descripcion del Caso de uso Preprocesamiento.

Caso de uso: Preprocesamiento

Actores: Investigador (inicia).

Propdésito: Realizar operaciones sobre la imagen que permita un mejor trabajo con la misma.

Descripcion: Se realiza el preprocesamiento a la imagen, y de manera sucesiva se va

realizando una serie de actividades sobre la imagen que permiten un mejor trabajo sobre la

misma
Referencias: R1,R1.1,R12,R13,R14
Precondiciones: El gel debe estar cargado en la aplicacién

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. El caso de uso se inicia cuando el | 1.1 Se resalta la imagen iniciAndose el CU
Investigador pulsa el boton “Preprocesamiento”. | Resaltado.

1.2 Se elimina el fondo de la imagen
iniciandose el CU Eliminar Fondo.

1.3 Se reconstruye la muestra iniciandose el
CU Reconstruccién de muestra.

1.4 Se separa y selecciona la muestra
iniciandose el CU Separacién/Seleccién
finalizando el CU.
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Tabla 2 Descripcion del Caso de uso Resaltado.

Caso de uso:

Resaltado

Actores:

Propoésito: Resaltar el gel.

Descripcion: Se resalta el contraste del gel para definir mejor las bandas.

Referencias:

R1.1

Precondiciones:

El caso de uso Preprocesamiento debe

estar iniciado

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor

Respuesta del sistema

1. Se resalta la imagen finalizando el CU.

Tabla 3 Descripcion del Caso de uso Eliminar fondo.

Caso de uso:

Eliminar fondo

Actores:

Propésito: Eliminar el fondo del gel para su mejor trabajo.

Descripcion: El sistema después de resaltar el gel, elimina el fondo de la imagen.

Referencias:

R1.2

Precondiciones:

El gel debe estar resaltado

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor

Respuesta del sistema

1. El sistema elimina el fondo del gel

finalizando el CU.
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Tabla 4 Descripcion del Caso de uso Reconstruccion de muestras.

Caso de uso: Reconstruccion de muestra

Actores:

Propdsito: Reconstruir las muestras.

Descripcion: El sistema después de eliminar el fondo, reconstruye la muestra.

Referencias: R1.3

Precondiciones: El gel debe tener eliminado el fondo

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. El sistema reconstruye las muestras

finalizando el CU.

Tabla 5 Descripcion del Caso de uso Separacién/Seleccion.

Caso de uso: Separacion/Seleccion.

Actores:

Propdsito: Identificar las muestras y separarlas.

Descripcion: El sistema después de reconstruir las muestras, selecciona y separa las

muestras.
Referencias: R1.4
Precondiciones: Las muestras deben estar reconstruida

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. Define la ubicaciéon de cada muestra.

2. Separa las muestras finalizando el CU.
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Tabla 6 Descripcién del Caso de uso Normalizar Imagen.

Caso de uso:

Normalizar gel

Actores:

Investigador (inicia).

Propoésito: Permite ajustar la posicion de referencia de las bandas respecto al sistema de

referencia.

Descripcion: Se ajusta la posicion de las bandas respecto al sistema de referencia.

Referencias:

R.2,R.3

Precondiciones:

Deben estar asignados los pesos

moleculares a las bandas patrones.

Postcondiciones:

Las bandas patrones quedan ajustadas.

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor

Respuesta del sistema

1. El caso de uso comienza cuando el

Investigador oprime el botén “Normalizar”.

1.1 Se inicia el CU asignar patrones.
1.3 Se ajusta la posicién de las bandas
patrones respecto al sistema de referencia,

finalizando el CU.(Normalizar)

Curso alternativo de los eventos:

Prioridad:

Critico

Tabla 7 Descripciéon del Caso de uso Asignar patrones.

Caso de uso:

Asignar patrones.

Actores:

Investigador (inicia).

Propésito: Introducir los pesos moleculares a las bandas patrones.

Descripcion: Se selecciona(n) la(s) muestra(s) de referencia para introducirle los pesos

moleculares a las bandas que el sistema identifica en la muestra seleccionada.

Referencias:

R.2

Precondiciones:

La imagen debe estar preprocesada.

Postcondiciones:

Se obtiene el sistema de referencia

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos
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Acciones del Actor Respuesta del sistema

2. El Investigador selecciona la muestra que se | 2.1 Se muestra la opcion de introducir los
tomara como patrén de de referencia. pesos moleculares de cada banda a la

muestra seleccionada.

3. El Investigador introduce los pesos|3.1 ElI sistema guarda los pesos

moleculares. moleculares del patrén, finalizando el CU.

Curso alterno de los eventos:

Prioridad: Secundario.

Tabla 8 Descripcion del Caso de uso: Identificar bandas.

Caso de uso: Identificar bandas.

Actores: Investigador (inicia).

Propdsito: calcula el peso molecular de cada muestra.

Descripcion: ldentifican las bandas, y calcula los pesos moleculares a cada una de las

muestras.
Referencias: R4,R4.1,R4.2,R43
Precondiciones: El gel debe estar normalizado.

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. El Investigador pulsa el botén “Identificar | 1.1 Identifica las bandas de cada muestra.
bandas”. 1.2 Busca el peso molecular del patron
asociado al gel.

1.3 Calcula el peso molecular de cada
muestra.

1.4 Guarda el peso molecular de cada muestra

finalizando el caso de uso.

Curso alternativo de los eventos:
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1.1 El investigador selecciona la banda que

desea eliminar.

1.1.1 Elimina la banda

1.1 EI investigador selecciona donde

insertar la banda.

1.1.1 Inserta la banda

Prioridad:

Secundario.

Tabla 9 Descripcién del Caso de uso Realizar analisis de cluster.

Caso de uso:

Realizar analisis de cluster.

Actores:

Investigador (inicia).

Propésito: Agrupar las muestras que sean semejantes entre ellas.

Descripcion: Se realiza el agrupamiento de las muestras presentes en el gel segun el

comportamiento semejante de cada una de ellas.

Referencias:

R.5 R51,R52,R53

Precondiciones:

Las muestras deben tener sus pesos

moleculares.

Postcondiciones:

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor

Respuesta del sistema

1. El caso de uso se inicia cuando el

Investigador pulsa el boton “Realizar analisis”.

1.1 Busca el peso molecular de cada
muestra.

1.2 Calcula la similitud entre las muestras.
1.2 Crea los clusters.

1.3 Crea el arbol resultante (dendograma).
analisis,

1.4 Muestra el informe del

finalizando el CU.

Curso alternativo de los eventos:

1.1 El usuario pulsa el boton "imprimir”

1.2 Se imprime el informe de anlisis.

Prioridad:

Critico.
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Tabla 10 Descripcion del Caso de uso Realizar analisis de cluster.

Caso de uso:

Gestionar informe

Actores:

Investigador (inicia).

Propésito: Gestionar el proceso de actualizacién del los informes en la base de datos.

Descripcion: El caso de uso se inicia cuando se elije cualquiera de las opciones de guardar,

buscar, o eliminar informe en la base de datos.

Referencias:

R.6,R6.1,R6.2,R6.3

Precondiciones:

Postcondiciones:

Base de datos actualizada

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor

Respuesta del sistema

1. El caso de uso se inicia cuando el

Investigador decide ” Gestionar informe.”

1.1

Si el investigador desea guardar informe ver
seccioén: guardar informe.

Si el investigador desea buscar informe ver
seccion: buscar informe.

Si el investigador desea eliminar informe ver

seccion: eliminar informe.

Seccién: guardar informe

1. El Investigador pulsa el boton “Guardar

informe”.

1.1 Muestra un formulario para guardar

informe: Id_informe, nombre del

investigador.

2. El investigador introduce los datos.

2.1 Verifica que el informe no exista en la
base de datos.
2.2 Guarda el informe en la base de datos

finalizando el CU.

Seccidn: buscar informe

3. El

informe”.

investigador pulsa el boton “Buscar

3.1 Muestra un formulario para buscar

informe: id_informe, Nombre_investigador.
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4. El investigador introduce los pardmetros.

4.1 Verifica que exista(n) el(los) informe(es)
en la base de datos.

4.2 Muestra un listado de informes.

5. El investigador selecciona el informe | 5.1 Muestra el informe finalizando el CU.
deseado.
Seccién: eliminar informe
6. El investigador pulsa el boton “Buscar | 6.1 Muestra un formulario para buscar
informe”. informe: id_informe, Nombre_investigador.
7. El investigador introduce los datos. 7.1 Verifica que exista(n) el(los) informe(es)
en la base de datos.
7.2 Muestra el listado de informes.
8. EIl investigador selecciona el informe a|8.1 Se elimina(n) el(los) informe(s)

eliminar.

seleccionada(s) de la base de datos

finalizando el CU.

Curso Alternativo de los eventos:

Accibén 2.1 Si el informe existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

Accibén 4.1 Si el informe no existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

Accién 7.1 Si el informe no existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

5.1 El investigador pulsa el botén “imprimir”.

5.1.1 Se imprime el informe.

Prioridad:

Secundario.

Tabla 11 Descripcion del Caso de uso Gestionar Imagen.

Caso de uso:

Gestionar gel

Actores:

Investigador (inicia).

Proposito: Gestionar el proceso de actualizacién de un gel.

Descripcion: El caso de uso se inicia cuando se elije cualquiera de las opciones de guardar,

buscar, o eliminar el gel de la base de datos.

Referencias:

R7,R71,R7.2,R7.3,R7.4

Precondiciones:

Postcondiciones:

Base de datos actualizada

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos
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Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. El Investigador desea “Gestionar gel”. 1.1

Si el investigador desea insertar gel ver
seccion: guardar gel.

Si el investigador desea buscar gel ver
seccioén: buscar gel.

Si el investigador desea eliminar gel ver

seccion: eliminar gel.

Seccion: Guardar gel

2. Elinvestigador pulsa el botén “Guardar gel”. 2.1 Muestra un formulario para guardar

informe: Nombre_gel.

2. Elinvestigador introduce los datos. 2.1 Verifica que el gel no exista en la base
de datos.
2.2 Guarda el gel en la base de datos

finalizando el CU.

Seccion: buscar gel

3. El investigador pulsa el boton “Buscar | 3.1 Muestra un formulario para buscar el

informe”. gel: Id_gel, Nombre_gel.

4. El investigador introduce los parametros. 4.1 Verifica que exista(n) el(los) gel(es) en
la base de datos.

5.1 Muestra un listado de la basqueda.

6. El investigador selecciona el gel deseado. 6.1 Muestra el gel finalizando el CU.

Seccion: eliminar gel

7. El investigador pulsa el botén “Buscar gel”. 7.1 Muestra un formulario para buscar

informe: id_informe, Nombre_investigador.

8. El investigador introduce los datos. 8.1 Verifica que exista(n) el(los) gel(es) en
la base de datos.

8.2 Muestra el listado de busqueda.

9. El investigador selecciona el(los) gel(es) a| 9.1 Se elimina(n) el(los) gel(es)
eliminar. seleccionado(s) de la base de datos

finalizando el CU.

Curso Alternativo de los eventos:
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Accion 2.1 Si el gel existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

Accion 4.1 Si el gel no existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

Accion 8.1 Si el gel existe en la base de datos se muestra un mensaje de error.

Prioridad: Secundario.

Tabla 12 Descripcion del Caso de uso Gestionar Muestras.

Caso de uso: Gestionar muestra

Actores: Investigador (inicia).

Propésito: Gestionar el proceso de actualizacion de las muestras

Descripcion: El caso de uso se inicia cuando se elije cualquiera de las opciones de adicionar,

buscar, eliminar o cargar la(s) muestra(s) en la base de datos.

Referencias: R8, R81,R82, R83, R84

Precondiciones:

Postcondiciones: Base de datos actualizada

Requerimientos especiales:

Curso Normal de los eventos

Acciones del Actor Respuesta del sistema

1. El caso de uso se inicia cuando el| 1.1

Investigador desea “Gestionar muestra”. Si el investigador desea insertar muestra
ver seccion: insertar muestra.

Si el investigador desea buscar muestra
ver seccién: buscar muestra.

Si el investigador desea eliminar muestra

ver seccion: eliminar muestra.

Seccién: insertar muestra

2. El investigador pulsa el botén “Insertar | 2.1 Muestra el formulario para buscar
muestras”. muestras: ID de la muestra, ubicacion
geografica de origen, tipo de muestra, fecha

de aislamiento.
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3. El investigador introduce los datos.

3.1 Verifica que exista(n) la(s) muestra(s)
en la base de datos.

3.2 Muestra el listado de muestras.

4. El investigador selecciona las muestras a

insertar.

4.1 Se insertan las muestras finalizando el
CU.

Seccién: buscar muestra

5. El investigador pulsa el boton “Buscar | 5.1 Muestra un formulario para buscar

muestra”. muestras: ID de la muestra, ubicacion
geografica de origen, tipo de muestra, fecha
de aislamiento.

6. El investigador introduce los datos. 6.1 Verifica que exista(n) la(s) muestra(s)
en la base de datos.
6.2 Muestra el listado de muestras
finalizando el CU.

Seccion: eliminar muestra

7. El investigador pulsa el boton “Buscar | 7.1 Muestra un formulario para buscar

muestra”. muestras: ID de la muestra, ubicacién

geografica de origen, tipo de muestra, fecha

de aislamiento.

8. El investigador introduce los datos.

8.1 Verifica que exista(n) la(s) muestra(s)
en la base de datos.

8.2 Muestra el listado de muestras.

9. El investigador selecciona las muestras a

eliminar.

9.1 Se la(s)

seleccionada(s) finalizando el CU.

elimina(n) muestra(s)

Seccién: Guardar muestras

10. El investigador pulsa el boton “Guardar

muestras”.

10.1 Muestra un formulario para guardar
ID de

geografica de origen, tipo de muestra, fecha

muestras: la muestra, ubicacién

de aislamiento.

11. El investigador introduce los datos.

11.1 Verifica que no exista la muestra en la
base de datos.
11.2 Se guardan las muestras en la base de

datos.

65



Anexos

Curso Alternativo de los eventos:

Accién 3.1 La muestra buscada no existen, se muestra un mensaje de error.

Accibén 6.1 La muestra buscada no existen, se muestra un mensaje de error.

Accibén 8.1 La muestra buscada no existen, se muestra un mensaje de error.

Accién 11.1 La muestra buscada ya existe, se muestra un mensaje de error.

Prioridad: Secundario.
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Anexo 2: Diagramas de clases del Analisis.

DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS Preprocesamiento.

()
x L)
AN
Investigador Cl: Interfaz de trabajo

(from Interfaces)

CC: Preprocesamiento
imagen
(from Control)

Fig. 1 Diagrama de andlisis # 1: Preprocesamiento.

DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS Gestionar gel.

@

Cl: Formulario_buscar_gel

(from Interfaces) \

M

) %
A0

Investigador Cl: Interfaz de trabajo

(from Interfaces)

@

Cl:Buscar_gel

estionar imagen

(from Control)

O

CE: imagen

(from Entidad)

Fig. 2 Diagrama de analisis # 2: Gestionar gel.
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DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS

— -
/// @
-

—

Investigador Identificar bandas Gestionar bandas

(from Actores) (from Interfaces) (from Control) Q

{ \ ///
) | — CE: patron
‘ (from Entidad)

CE: Muestra

(from Entidad)

Fig. 3 Diagrama de andlisis # 3: Identificar bandas patrones.

DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS Andlisis de clusters

A O—O—0O

Investigador Cl:Analisis Gestionar_analisis CE: Muestra

(from Control) (from Entidad)

Fig. 4 Diagrama de analisis # 4: Analisis de cluster.

DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS Normalizar

x - ——

Investigador

. E: ron
Cl:Normalizar CC:Normalizar CE: patro

(from Control) (from Entidad)

Fig. 5 Diagrama de analisis # 5: Normalizar.
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DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS Gestionar muestras

@

Cl: Buscar_ muestras

/ (from Interfaces)
Q A
NG

Investigador Identificar bandas CE: Muestra

Gestionar Muestras
(from Actores) (from Interfaces) \ / (from Control) (from Entidad)

Cl: Formulario_guardar_muestras

(from Interfaces)

Fig. 6 Diagrama de analisis # 6: Gestionar muestras.

DIAGRAMA DE CLASES DE ANALISIS

<f\‘ % Buscar inforn\
/
InvestigaN Aﬁonar informe CE:Informe

(from Control)

Cl:Analisis
(from Interfaces)

Fig. 7 Diagrama de analisis # 7: Gestionar informe.
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Anexo 3 Diagramas de clases del disefio:

DIAGRAMA DE CLASES Analisis de clusters.

Cl: Analisis
(from Clases de disefio)

CC: Gestionar_analisis
(from Clases de disefio)

EEButton Guardar_informe
EEButton Realizar_analisis
EEButton Imprimir

®iMostrar_analisis()
[®Mostrar_mensaje_error()

[ ®iRealizar_analisis()

[ ®imprimir()
.Buscar_peso_molecular()
[®icalcular_similitud()
[®icrear_clusters()
[®icrear_dendogramay)

CC: Gestionar_muestras
(from Clases de disefio)

®insertar_muestras()
[®iBuscar_muestras()
[®iEliminar_muestras()
[®iGuardar_muestras()
.Enviar_mensaje_error()
.Buscar_peso_molecular()

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

ENombre_Base_ Datos : String
EElid_conexion : Integer
EHHost_nombre : String
EMensaje_error : String

[®Abrir_conexion()
[®icerrar_conexion()
[®iMostrar_error()
[®Guardar_gel()
[®Buscar_gel()
[®iEliminar_gel()
[®iBuscar_muestras()
[®iEliminar_muestras()
[®iGuardar_muestras()
[®iBuscar_informe()

[®iEliminar_informe()
Guardar_informe()
Guardar_patron()

Buscar_patron()
Guardar_PM_muestras()
.Buscar_peso_molecular()

CE: Muestras
(from Diagrama de clases persistentes)

EENombre_muestra
EHid_muestra
EHProvincia/Estado
EHLocalidad
EHPais_origen
EHTipo_muestra
EHFecha_aislamiento
EHPeso_molecular

@ consulta()

Fig. 8 Diagrama de disefio # 1: Andlisis de clusters.
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DIAGRAMA DE CLASES Normalizar gel.

Cl: Normalizacion
(from Clases de disefio)

Button Introducir_peso_molecular
EButton Seleccionar_ patron_referencia
Button Seleccionar_ muestras_referencia
EButton Asiganar_ posicion_referencia
E8Button Identificar_bandas

¥Button Normalizar

E8Button Guardar_patrén

CE: Patron

(from Clases de disefio)

E51d_patron : Integer
5Peso_molecular : Integer

[®consulta()

CC:Normalizar
(from Clases de disefio)

®introducir_peso_molecular()

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

Nombre_Base_ Datos : String
{&51d_conexion : Integer
E&¥Host_nombre : String
Mensaje_error : String

.Seleccion_patron_referencia()
.SeIeccionar_muestras_referencia()
[®asignar_posicion_referencia()
[®dentificar_bandas()
[®Normalizar()

[®Guardar_patron()

¥ Abrir_conexion()

[®icerrar_conexion()
[®Mostrar_error()
[®iGuardar_gel()
[®Buscar_gel()
[®iEliminar_gel()
[®Buscar_muestras()
[iEliminar_muestras()
[®Guardar_muestras()
[®iBuscar_informe()
[BEliminar_informe()
[®iGuardar_informe()
[®Guardar_patron()
[®iBuscar_patron()
[®Guardar_PM_muestras()
.Buscar_peso_molecular()

Fig. 9 Diagrama de disefio # 2: Normalizar gel.
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DIAGRAMA DE CLASES Identificar bandas.

Cl: Identificar Bandas
(from Clases de disefio)

E¥Button Identificar_bandas
E5Button Eliminar_bandas
EButton Insertar_bandas
E5Button Realizar_analisis
E{Button Adicionar_muestras
E5Button Guardar_muestras
E{Button Calcular_PM_muestras

CC: Gestionar bandas
(from Clases de disefio)

Bvostrar_mensaje_error()
[®Mostrar_muestras()

[Midentificar_bandas()
[®Eliminar_bandas()
[Minsertar_bandas|()
[®Buscar_patron()
[Scalcular_PM_muestras()
[ ®Guardar_PM_muestras()

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

Nombre_Base_ Datos : String
£d_conexion : Integer
EHost_nombre : String
E{Vensaje_error : String

BAbrir_conexion()

[®cerrar_conexion()
[®Mostrar_error()
[MGuardar_gel()

[®Buscar_gel()

[ SEliminar_gel()

[®Buscar_muestras()

[ ®Eliminar_muestras()

IGuardar - muestras()
Buscar_informe()
Eliminar mforme()
Guardar_informe()

Buscar_patron()
Guardar_PM_muestras()

IGuardar patron()

Buscar_peso_molecular()

CE: Patron

(from Clases de disefio)

Eid_patron : Integer
EPeso_molecular : Integer

Biconsulta()

CE: Muestras

(from Diagrama de clases persistentes)

INombre muestra
Id_muestra
IProvmua/Estado
Localidad
ETms_ongen
ipo_muestra
IFecha_aislamiento
&Peso_molecular

Biconsulta()

Fig. 10 Diagrama de disefio # 3: Identificar bandas.
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DIAGRAMA DE CLASES Gestionar gel.

Cl: Fomulario_guardar_gel

(from Clases de disefio)

E¥Textrield Nombre_gel

BETextField Id_gel
EHButton Guardar

®cuardar()

Cl: Interfaz Trabajo
(from Clases de disefio)

e

\

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

ENombre_Base_ Datos : String
Eld_conexion : Integer
EHHost_nombre : String
HMensaje_error : String

EButton Separacion_muestras
mButton Sistema_refencia
ESButton Importar_gel
EHButton Guardar_gel
E5Button Buscar_gel

mButton Buscar_informe
EButton Preprocesamiento

CC:Gestionar_gel
(from Clases de disefio)

Bvostrar_gel()
®importar_gel()

®Buscar_gel()
[®eliminar_gel()
®cuardar_gel()
[Bimportar_gel()
Enviar_mensaje_error()

/

Cl: Buscar_gel

(from Clases de disefio)

ETextFieId 1d_gel
EfButton Buscar_gel
HButton Eliminar_gel
EButton Cargar_gel

E&Textrield Nombre_gel

[Bvostrar_gel()
[®Buscar_gel()
[®Eliminar_gel()

[®Mostrar_mensaje_error()

[®Abrir_conexion()
[®cerrar_conexion()
[®vostrar_error()
®cuardar_gel()
[®Buscar_gel()
[®Eliminar_gel()
[®Buscar_muestras()
[®Eliminar_muestras()
[®Guardar_muestras()
[®Buscar_informe()
[®Eliminar_informe()
[®Guardar_informe()
[®Guardar_patron()
[®Buscar_patron()
[®Guardar_PM_muestras()
.Buscar_peso_molecular()

CE: Gel
(from Diagrama de clases persistentes)

E8id_gel : Integer
BENombre_gel : String
EHimagen : String
ESimagen_N : String = Null

Mconsulta()

Fig. 11 Diagrama de disefio # 4:

Gestionar gel.
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DIAGRAMA DE CLASES Gestionar Informe.

ClI: Analisis
(from Clases de disefio)
E¥Button Guardar_informe
E¥Button Realizar_analisis
E5Button Imprimir

[®Mostrar_analisis()

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

Nombre_Base_ Datos : String
[851d_conexion : Integer
B5Host_nombre : String
EMensaje_error : String

.Mostrar_mensaje_error() \

CC: Gestionar informe
(from Clases de disefio)

[®Buscar_informe()
[®Eliminar_informe()
[®Guardar_informe()
.Enviar_mensaje_error()

CI: Buscar_informe

(from Clases de disefio)
EETextField Id_informe
TextFieId Nombre_investigador
B8 TextField Fecha_analisis
B%Button Buscar_informe
[E5Button Eliminar_informe

[Mostrar_informe()
.Mostrar_mensaje_error()

[ brir_conexion()
[®cerrar_conexon()
[®Nostrar_error()
[®Guardar_gel()
[®Buscar_gel()
[®Eliminar_gel()
[®Buscar_muestras()
[®Eliminar_muestras()
[®Guardar_muestras()
[®Buscar_informe()
[®Eliminar_informe()
[®Guardar_informe()
[®Guardar_patron()
[®Buscar_patron()
[®Guardar_PM_muestras()
.Buscar_peso_molecular()

CE: Informe
(from Diagrama de clases persistentes)

E¥id_informe : Integer
E¥Nombre_investigador : String
E¥Fecha : Date
E¥Numero_muestras : Integer

[®consulta()

Fig. 12 Diagrama de disefio # 5: Gestionar informe.
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DIAGRAMA DE CLASES Gestionar muestras.

Cl: Formulario_guardar_muestras
(from Clases de disefio)

[EBTextrield Nombre_muestras
EEiTextField Id_muestras
EextField Provincia/Estado
extField Localidad
EextField Tipo_muestras
extField Pais origen
E5Button Guardar

[Mostrar_muestras()
.Mostrar_mensaje_error()
[®Guardar_muestras()

Cl: Identificar Bandas
(from Clases de disefio)

EBlButton Identificar_bandas
E5Button Eliminar_bandas
EBButton Insertar_bandas
E5Button Realizar_analisis
EBButton Adicionar_muestras
EButton Guardar_muestras
Button Calcular_PM_muestras

CC: Acceso a Dato
(from Clases de disefio)

ENombre_Base_ Datos : String
Id_conexion : Integer
[E8Host_nombre : String
EMensaje_error : String

CC: Gestionar_muestras
(from Clases de disefio)

[Minsertar_muestras()

.Mostrar_mensaje_error()
[®Mostrar_muestras()

IBuscar_muestras()
Eliminar_muestras()
IGuardar_muestras()
Enviar_mensaje_error()
.Buscar_peso_molecular()

Cl: Buscar_muestras
(from Clases de disefio)

/

[EiTextrield Nombre_muestras
[iTextField Id_muestras
[EliTextrield Provincia/Estado
[E5TextField Localidad
EliTextrield Tipo_muestras
ETextField Pais origen

Button Buscar_muestras

[5Button Eliminar_muestras

IMostrar_mensaje_error()
Mostrar_muestras()
Ilnsertar_muestras()
Buscar_muestras()
[®Eliminar_muestras()

B Abrir_conexion()
[®cerrar_conexion()
IMostrar_error()
Guardar_gel()
IBuscar - gel()
Eliminar_gel()
IBuscar muestras()
Eliminar_muestras()
IGuardar muestras()
Buscar_informe()
[®Eliminar_informe()
[®Guardar_informe()
[®Guardar_patron()
IBuscar_patron()
Guardar_PM_muestras()
.Buscar_peso_molecular()

CE: Muestras
(from Diagrama de clases persistentes)

ENombre_muestra
Id_muestra
EProvincia/Estado
Localidad
EHPais_origen
ipo_muestra
EHFecha_aislamiento
[5Peso_molecular

Bconsulta()

Fig. 13 Diagrama de disefio # 6: Gestionar muestras.
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DIAGRAMA DE CLASES Preprocesamiento.

Cl: Interfaz Trabajo

(from Clases de disefio)
E¥5Button Separacion_muestras
{&Button Sistema_refencia
E4Button Importar_gel
B¥Button Guardar_gel

CC: Preprocesamiento imagen
(from Clases de disefio)

{Button Buscar_gel
{Button Buscar_informe
[&5Button Preprocesamiento

SMostrar_gel()
[Simportar_gel()

[®Resaltado()
FSEliminar_fondo()
I%Recostruccion()
.Separacion_seleccion()
[ ®Preprocesamiento()

Fig. 14 Diagrama de disefio # 7: Preprocesamiento.
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Anexo 4: Diagramas de Interaccion.

DIAGRAMA DE INTERACCION Realizar andlisis.

- Cl: Analisis :CC: :CC: . CC: Acceso a : CE: Muestras
Gestionar_analisis Gestionar_muestras § Dato

. Investigador
Realizar_analisis

Realizar_analisis( )

Buscar_peso_molecular()
PM:= Buscar_peso_molecular()

Consulta()

Realizar_analisis(PM )

im:= Calcular_similitud( PM)

Mostrar_analisis()

imprimir

Imprimir()

Fig. 15 Diagrama de interaccion # 1: Analisis de clusters.

77



Anexos

DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar gel.

% { - Cl: Interfaz Trabajo | [ -clBuscar gel | | :cC:Gestionar_gel | [iCC:Accesoa | [ LCE Gel
4 | § | | | | Dato | |

: Investigador
Buscar_gel

Buscar_gel()

Buscar_gel()

Buscar_gel()

Consulta()

T
Buscar_gel() Entr6 los datos D &
correctamente

Mostrar_gel()

Fig. 16 Diagrama de interaccion # 2: Buscar gel.

DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar gel error.

g N § : Cl: Interfaz Traba'oi § : Cl: Buscar_gel § § : CC:Gestionar_gel i i :CC:Accesoa§ i : CE: Gel
) | 3 i | 3 | ‘ Dato | |
: Investigador | ! ! |

Buscar_gel

Buscar_gel()

Buscar_gel()

Buscar_gel()

Consulta()

|
|
Enviar_mensaje_error() | |
|
|

tienen error

Mostrar_mensaje_error()

Fig. 17 Diagrama de interaccion # 3: Buscar gel error.
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DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar gel.

~

: Investigador

1 : Cl: Interfaz Trabajo §

: Cl: Buscar_gel

§ : CC:Gestionar gel |

| 1 CC: Accesoa |
Dato

: CE: Gel

Eliminar_gel

Eliminar_gel()

Eliminar_gel()

Buscar_gel()

Eliminar_gel()

| | el gel buscado

Consulta()

Si existe, se elimina L

Fig. 18 Diagrama disefio # 4: Eliminar gel.

: Investigador

DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar gel error.

| :Clinterfaz |

| iClBuscar gel |
| |

: CC:Gestionar_gel

| 1CC: Acceso a |

: CE: Gel

Eliminar_gel

Trabajo

Eliminar_gel()

Eliminar_gel()

Mostrar_mensaje_error()

Buscar_gel()

Dato
T

Enviar_mensaje_error()

Consulta()

'
|[sinose
i1encontr6 el

i1 gel buscado

Fig. 19 Diagrama disefio # 5: Eliminar gel error.
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DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar gel.

i | Cl: Interfaz Trabajo | |2 ClI: Fomulario_guardar gel | :CC:Gestionar gel i | 1CC: Accesoa i § : CE: Gel
3 L b I Dato o

: Investigador
{AW

Guardar_gel

Guardar()

Guardar_gel()

Buscar_gel()

Consulta()

Sino exite, se 1| |
| |guarda

Guardar_gel()

Fig. 20 Diagrama disefio # 6: Guardar gel.

DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar gel error.

§ : Cl: Interfaz i i :Cl: § § : CC:Gestionar_gel % | -cC: Accesoa § § : CE: Gel

7 ~ Trabajo § iFomuIario guardar_gel | | ! § Dato
: Investigador ] ] ] ]

Guardar_gel §
. Guardar()

L
-
1

Guardar_gel()

Buscar_gel()

Consulta()

Enviar_mensaje_error() | |
|| dato con error o
Mostrar_mensaje_error() || ya existe el gel a

i guardar

Fig. 21 Diagrama disefio # 7: Guardar gel error.
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DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar informe.

X

1 Cl: 3 . CC: Gestionar
i informe

: Investigador - |
Buscar mformei
| ——

Buscar_informe

Buscar_informe()

Mostrar_informe()

:CC: Accesoa |
Dato

: CE: Informe %

Buscar_informe()

Buscar_informe()

Consulta()

de datos

Si exite en la base \ i

Fig. 22 Diagrama de Interaccion # 8: Buscar informe.

: Investigador | == |

. | Buscar_informe |

Buscar_informe.- —————————-
]

Buscar_informe()

-Ci: | [ . cc: Gestionar |
| informe !

Mostrar_mensaje_error()

DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar informe error.

| 1 CC: Acceso a |
| |
Dato

| +CE:Informe }

Buscar_informe()

Enviar_mensaje_error()

Consulta()

Si no exiteenla L
base de datos

Fig. 23 Diagrama de Interaccion # 9: Buscar informe error.
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DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar informe.

A

- Cl: : CC: Gestionar : CC: Acceso a : CE: Informe
. Buscar_informe i informe Dato
: Investigador = = — !
Eliminar_informe
Eliminar_informe()
Buscar_informe()
Consulta()
Eliminar_informe()
Si existe, se AN
elimina de la base
de datos
Fig. 24 Diagrama de Interaccion # 10: Eliminar informe.
DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar informe error.
7777777777777 CI . CC: Gestionar : CC: Acceso a : CE: Informe
: Buscar informe§ informe Dato |
: Investigador
n Eliminar_informe
Eliminar_informe() .
Buscar_informe() Consulta()

Mostrar_mensaje_error()

Enviar_mensaje_error( Slnoexlstee -~ 5 7

base de datos

Fig. 25 Diagrama de Interaccion # 11: Eliminar informe error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar informe.
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: Cl: Analisis : CC: Gestionar : CC: Acceso a : CE: Informe
informe Dato

. Investigador
Guardar_informe

Guardar_informe()

Buscar_informe()

Consulta()

Guardar_informe()

M= —— 8 | ™
Si no existe, se L>

- |guarda el
i |informe

Fig. 26 Diagrama de Interaccion # 12: Guardar informe.

DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar informe error.

77777 - Cl: Analisis | LCC: Gestionar | . CC: Accesoa | - CE: Informe |
| informe | Dato |

: Investigador
Guardar_informe

Guardar_informe( )

Buscar_informe()

Consulta()

Enviar_mensaje_error() | | [Siexste enla D O

Mostrar_mensaje_error() | | base de datos

Fig. 27 Diagrama de Interaccion # 13: Guardar informe error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar muestras.
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f ): i :Cl: Identificar | | :Cl:Buscar muestras | § :CC: | |.cc Accesoa§ | 1CE: Muestras§
Bandas | | | | Gestionar_muestras | § Dato | |

: Investigador

Buscar_muestras

Buscar_muestras()

Buscar_muestras()

Buscar_muestras()

Consulta()

Buscar_muestras() Siexiste en la
base de datos

Mostrar_muestras( )

Fig. 28 Diagrama de Interaccion # 14: Buscar muestras.

DIAGRAMA DE INTERACCION Buscar muestras error.

§ : Cl: Identificar § § : Cl: Buscar_muestras § § :CC: § i 1 CC: Accesoa§ § :CE: Muestras§
Bandas | § | | Gestionar_muestras | 3 Dato 1 1

: Investigador

Buscar_muestras

Buscar_muestras()

Buscar_muestras()

Buscar_muestras()

Consulta()

|
Sinoexisteenla M\

Enviar_mensaje_error( ) base de datos

Mostrar_mensaje_error()

Fig. 29 Diagrama de Interaccion # 15: Buscar muestras error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar muestras
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E% | :Cl: Identificar | | :Cl:Buscar muestras | | :CC: | § : CC: Accesoa | | :CE: Muestras |
Bandas | § | | Gestionar muestras | | Dato [ | [

- Investigador

Eliminar_muestras

Eliminar_muestras()

Eliminar_muestras()

Buscar_muestras()

Consulta()

Eliminar_muestras() | | | Si existe, se
|
i | | elimina la muestra
| | de la base de

L | | datos.

Fig. 30 Diagrama de Interaccion # 16: Eliminar muestras.

DIAGRAMA DE INTERACCION Eliminar muestras error

| :Cl: Identificar | | :Cl:Buscar muestras | § qcey § § :CC: Accesoa | T 7CE Misstas |
Bandas | | | | Gestionar muestras | 3 Dato | e MUESTAs

. Investigador

Eliminar_muestras

Eliminar_muestras()

Eliminar_muestras()

Buscar_muestras()

Consulta()

Enviar_mensaje_error( )

Mostrar_mensaje_error()

Fig. 31 Diagrama de Interaccion # 17: Eliminar muestras error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar muestras
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E% | - Cl: Identificar | § :Cl: P . CC: | § - CC: Accesoa§ | CE: Muestras§

|
- I .
Bandas ! iFormuIarlo guardar_muestras | | Gestionar_muestras § | Dato
: Investigador

Guardar_muestras

Guardar_muestras()

Guardar_muestras( )

Guardar_muestras()

Consulta()

Si no existe i i
Guardar_muestras() E h

Fig. 32 Diagrama de Interaccion # 18: Guardar muestras.

DIAGRAMA DE INTERACCION Guardar muestras error

: Cl: Identificar Cl: :CC: :CC: Accesoa | : CE: Muestras |
Bandas Formulario_guardar_muestras Gestionar_muestras Dato |

: Investigador

Guardar_muestras

Guardar_muestras()

Guardar_muestras()

Guardar_muestras()

Consulta()

|
-
| | Siexiste en la

Enviar_mensaje_error() | |
| | base de datos.

Mostrar_mensaje_error()

Fig. 33 Diagrama de Interaccion # 19: Guardar muestras error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Insertar muestras
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A

: Investigador

| :Cl:Identificar |

Bandas

‘
| :Cl:Buscar muestras | |
i

- CC: !
| | Gestionar muestras |

§ : CC: Acceso a §

Dato

% : CE: Muestras %

Insertar_muestras

Insertar_muestras()

Mostrar_muestras( )

Insertar_muestras( )

Buscar_muestras()

Insertar_muestras()

Consulta()

base de datos

Siexisteenla N\

Fig. 34 Diagrama de Interaccion # 20: Insertar muestras.

: Investigador

DIAGRAMA DE INTERACCION Adicionar muestras error

| -Cl: Identificar |

Bandas

‘
| :Cl:Buscar muestras | |
| e

|

:CC: !
| | Gestionar_muestras |

| 2 CC: Acceso a |
Dato

Insertar_muestras

Insertar_muestras()

Insertar_muestras()

Buscar_muestras()

Enviar_mensaje_error()

Mostrar_mensaje_error()

Consulta()

| 2 CE: Muestras

base de datos

|
Sinoexisteenla INT

ol
|
|
|
|

Fig. 35 Diagrama de Interaccion # 21: Adicionar muestras error.

DIAGRAMA DE INTERACCION Calcular peso molecular.
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;( % : Cl: Identificar

r CC: Gestionar . CC: Acceso a : CE: Muestras : CE: Patron
Bandas bandas Dato |
: Investigador i
., Calcular_PM_muestras |
Calcular_PM_muestras( )
P:= Buscar_patron()
Consulta()
Calcular_PM_muestras(P) |
Guardar_PM_muestras()
Consulta()
Fig. 36 Diagrama de Interaccion # 22: Calcular peso molecular.
DIAGRAMA DE INTERACCION Introducir peso molecular.
: Cl: Normalizacion : CC:Normalizar : CC: Acceso a Dato : CE: Patron
: Investigador
Introducir_peso_molecular
Introducir_peso_molecular()
Guardar_patron( )
Consulta()

Fig. 37 Diagrama de Interaccion # 23: Introducir peso molecular.
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Anexo 4 Diagrama de clases persistentes:

DIAGRAMA DE CLASES PERSISTENTES

CE: Gel

E%1d_gel : Integer

i&Imagen : String

&Nombre_gel : String

E%Imagen_N : String = Null

[®consulta()

*

CE: Mue

stras

&%1d_muestra

E¥Localidad

& Pais_origen
E5Tipo_muest

B8Nombre_muestra

&5 Provincia/Estado

ra

5 Fecha_aislamiento
E5Peso_molecular

CE: Informe

B¥1d_informe : Integer
ﬁ}Nombre_investigador : String
85 Fecha : Date
EX%Numero_muestras : Integer

@iconsulta()

@iconsulta()

Fig. 38 Diagrama de clases persistentes.
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Anexo 5 Diagrama del Modelo de Datos:

MODELO DE DATOS

T_Informe_Muestras

il

[B®lid_muestra : SMALLINT
B¥lid_informe : INTEGER

<<Identifying>>

0.*

[N

0.*

¢!

<<Identifying>>

T_CE: Informe

[#lid_informe : INTEGER

["|Fecha : DATE
[ INumero_muestras : INTEGER

["INombre_investigador : VARCHAR(255)

@

il

T_CE: Muestras

[INombre_muestra : SMALLINT
[Plid_muestra : SMALLINT

" lProvincia/Estado : SMALLINT
["Localidad : SMALLINT
[|Pais_origen : SMALLINT
["iTipo_muestra : SMALLINT

[ |Fecha_aislamiento : SMALLINT
[ lPeso_molecular : SMALLINT
[FElid_gel : INTEGER

<<Non-Identifying>>

il

T_CE: Gel
[#lid_gel : INTEGER
["INombre_gel : VARCHAR(255)
[limagen : VARCHAR(255)
["limagen_N : VARCHAR(255)

Fig. 39 Diagrama de modelo de datos.

90



Anexos

Anexo 6 Diagrama de despliegue:

DIAGRAMA DE DESPLIEGUE

==5emidar==
Semidor de Base de
Datos

==Clientes==
«=HTTP== PC Cliente

== ]5H==

Impresara

Fig. 40 Diagrama de despliegue.
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Glosario de Términos
A

ADN: (Acido desoxirribonucleico) Constituye el principal componente del material genético de la
inmensa mayoria de los organismos, junto con el ARN. Es el componente quimico primario de los

cromosomas y el material en el que los genes estan codificados.
B

Base de Datos: Conjunto de datos almacenados en un soporte informatico no volatil. En ella los datos
se encuentran interrelacionados y estructurados de acuerdo con su modelo capaz de recoger el

maximo de contenido. Se organizan en tablas.
c

Cluster: Es que un conjunto de técnicas que se utilizan para clasificar los objetos o casos en grupos

relativamente homogéneos llamados conglomerados.

Clase de Interfaz: Modelan la interaccion entre el sistema y sus actores (usuarios y sistemas
externos), reciben y presentan informacion y peticiones de y hacia los actores, reanen los requisitos en
los limites del sistema, suelen ser abstracciones de ventanas, formularios, interfaces de impresoras,
censores, terminales, y describan lo que se obtiene con la interaccién, no el proceso fisico de como se

ejecuta.

Clase de Control: Representan coordinacién, secuencia, transacciones, y control de otros objetos,
Permiten manejar los eventos del caso de uso, transacciones; usualmente encapsulan el control de un
caso de uso. Las clases control ademas encapsulan célculos complejos, logica de negocio. Se podria
pensar en una clase control como que “ejecuta” o “implementa” el caso de uso. Estas clases se usan
durante el “analisis” para representar comportamiento complejo no asociado a un objeto entidad

especifico.

Clase de Entidad: Modelan informacion que posee una larga vida, modelan la informacion y el
comportamiento asociado a algiin fenémeno o concepto, como una persona, un objeto del mundo real,
0 un suceso del mundo real, derivan normalmente de una clase de entidad del negocio, puede tener

comportamiento complejo, aisla los cambios en la informacién que representa.

92



Anexos

Interfaz: Una coleccion de operaciones que se usan para especificar el servicio de una clase o de un
componente. Un juego nombrado de operaciones que caracterizan la conducta de un elemento. La

Interfaz hombre-maquina es un canal comunicativo entre el usuario y el ordenador.

Isoenzimas: Proteinas producida por un gen individual o por un grupo de ellos, que tienen una

estructura quimica diferente pero una funcién enzimatica similar.

N

Normalizar imagen: Ajusta la posicion de referencia de las bandas respecto al sistema de referencia.
P

PCR: (Reaccién en cadena de la polimerasa, en inglés The Polymerase Chain Reaction), no es mas
qgue la produccion de grandes cantidades a partir de un fragmento especifico de ADN, mediante la

amplificacion selectiva de una simple molécula de ADN muchisimas veces y en unas pocas horas.
R

RFLP: (Fragmentos de restriccion de longitud polimorfica).Son regiones de gran variabilidad que

difieren en cada persona (salvo entre gemelos).
I

Taxonomia: Es una forma clara y ordenada en la cual se ordenan todos los organismos vivientes. Se
forman de una coleccién de grupos llamados taxones subdivididos en distintos rangos o categorias

taxondmicas.
uU

UML: “Unified Modeling Language” Lenguaje grafico que brinda un vocabulario y reglas para
especificar, construir, visualizar y documentar los artefactos de un sistema utilizando el enfoque

orientado a objetos.

USB: (en inglés Universal Serial Bus) es un Protocolo de transferencia de datos para conectar
dispositivos a una computadora. Un sistema USB tiene un disefio asimétrico, que consiste en un solo
servidor y multiples dispositivos conectados en una estructura de &rbol utilizando dispositivos hub

especiales.

93



