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Resumen

Hoy en dia los retos propuestos por las diferentes comunidades de cientificos dedicados a la Biologia
de Sistemas estan encaminados a normalizar las notaciones graficas utilizadas para describir las
interacciones biolégicas y estandarizar el intercambio de modelos computacionales, los cuales
constituyen un importante paso hacia la comunicacién eficaz de los conocimientos biolégicos entre las

distintas comunidades.

El presente trabajo tiene como objetivo desarrollar de una aplicacion informética para la modelacién de
sistemas biolégicos que cumpla con dos de los estandares propuestos actualmente para los sistemas
biolégicos el de representacion grafica y el de intercambio de modelos computacionales. La aplicacion
constituird el nuevo médulo de Modelacion gréfica del software BioSyS y ampliara las potencialidades

del mismo.

Palabras claves
Sistemas bioldgicos
Biologia de Sistemas
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Introduccion

Introduccion

La propuesta de la estructura de doble hélice del ADN por James Dewey Watson y Francis Crick, el
secuenciamiento de la proteina insulina bovina y la construccion del primer circuito integrado en la
década del 50 fueron los hechos que marcaron el surgimiento de la bioinformatica.[1]

Puede definirse bioinformatica como la aplicacion de la informética, las mateméticas y la estadistica
para organizar, analizar y entender problemas que involucren secuencias de nucle6tidos, aminoacidos
o cualquier otra informacioén biolégica relacionada [2] . Provee herramientas que facilitan el analisis de
la informacién bioldgica; actividad que solo es posible realizar de forma automatizada. La
bioinformatica se aplica en la gestion de datos biologicos, la automatizacion de experimentos, el
trabajo con secuencias genéticas, las busquedas en bases de datos de estructuras de proteinas, la
determinacion y prediccion de la estructura de las macromoléculas, la evolucién molecular y los
arboles filogenéticos. Posee amplios conocimientos que han sido divididos en diferentes disciplinas
para su mejor estudio, una de las ramas surgidas producto del desarrollo de tecnologias de larga

escala y alto rendimiento a nivel experimental y computacional es la Biologia de Sistemas.

La Biologia de Sistemas integra la investigacion experimental y computacional para entender la
complejidad de los sistemas biolégicos[2]. La unidad fundamental de esta ciencia es un modelo
computacional (o in-silico) que es construido a partir de componentes celulares y sus mecanismos de
comunicacion. La Biologia de Sistemas brinda una oportunidad Unica de entrelazar moléculas y sus
mensajes dentro de un aparato computacional que puede ser probado contra un amplio conjunto de
condiciones y combinaciones[3].

Los sistemas biolégicos pueden modelarse de forma grafica o matematica. A través de la modelacion
grafica se reducen las dificultades propias del estudio y analisis de los sistemas biolégicos a diferentes
niveles de abstraccion, desde el nivel molecular hasta los ecosistemas, por la comprension vy
expresividad de los graficos. En cambio la modelacion matematica presenta un mayor grado de
complejidad producto a que los sistemas de ecuaciones utilizados para modelar los sistemas
biolégicos son mas complejos. Aunque con el método grafico se pueden visualizar faciimente las
interacciones entre los elementos, no permite describir con precision los sistemas estudiados. Para
ello, son necesarios los modelos mateméaticos, que permiten describir los sistemas en términos

cuantitativos, simular mejor su comportamiento y, por tanto, predecir las propiedades que no son
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evidentes al investigador.

Para el manejo de los modelos computacionales la Biologia de Sistemas utiliza la técnica de
modelacioén la cual permite representar un sistema real y responder preguntas acerca de la estructura 'y

funcionamiento de un fenébmeno dado.

Modelar sistemas biolégicos en los ultimos afios ha sido el reto de la comunidad de cientificos
dedicados a la Biologia de Sistemas. En este sentido han surgido empresas y grupos de investigacion
en todo el mundo dedicados a desarrollar softwares encaminados a dar solucién a esta problematica.

Entre las empresas pioneras de este campo se encuentran Entelos y Gene Network Scienes ademas

de otras compafiias de nueva creacion:

> Cellnomica

> BioSeek

> Genstruct

Dos de los institutos de investigacion destacados creados por grupos de investigacion y universidades
son:

» Institute for Systems Biology

» Institute for Advanced Biosciences, Keio University

Las empresas y grupos de investigacion existentes ofrecen softwares para el estudio y comprensién de
los sistemas biologicos. En su mayoria estas herramientas no estan libres de pagos o centran su
solucion en un problema especifico. Otro reto de la comunidad de cientificos ha sido la creacion de una
notacion que permita la representacion de los sistemas bioldgicos y elimine las ambigledades
existentes maximizando la correcta comprension de los modelos. Ademas de un formato de

intercambio legible para las diferentes herramientas de software que modelan sistemas biologicos.

En el marco del programa de informatizacién que se lleva a cabo en la sociedad cubana y como parte
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de las investigaciones llevadas a cabo por el Centro de Inmunologia Molecular (CIM) del Polo
Cientifico surge una alternativa a la problematica planteada anteriormente, el proyecto Software para
la Simulacién y Analisis de Sistemas Bioldgicos (BioSyS) compuesto por cuatro médulos
fundamentales: Modelacion encargado de crear un modelo gréafico, Editor de ecuaciones
responsable de gestionar todo lo referente a la edicién de las ecuaciones matematicas, Simulacion
gue se encarga de la gestion de simulaciones de los modelos matematicos y Analisis que se ocupa
del analisis de los resultados luego de generadas las simulaciones. El médulo Modelacién en la version
BioSyS 1.0 no esté regido por el estandar de representacion grafica de sistemas biolégicos, lo que
dificulta la comprensién de los modelos creados a investigadores que no estén familiarizados con la
representacion grafica utilizada. Otro factor que minimiza las potencialidades de esta version es que no
se ajusta al formato para el intercambio de modelos de sistemas biologicos, los modelos generados
por BioSyS 1.0 no pueden ser visualizados por otras herramientas de software similares.

Para dar continuidad al trabajo realizado en el proyecto Software para la Simulacion y Analisis de
Sistemas Bioldgicos, que desarrollan actualmente el CIM y el polo de bioinformatica de la Universidad
de las Ciencias Informéticas (UCI) el presente trabajo de diploma desarrollara un nuevo madulo
Modelacién con vista a incorporarle nuevas funcionalidades y estandares necesarios para la

representacion y distribucion de los modelos de sistemas biol6gicos.

Ante tal situacion se plantea el siguiente problema cientifico: ¢ Cémo modelar graficamente sistemas
biolégicos utilizando el estdndar de notacion grafica y el formato de intercambio de modelos
biologicos?

El problema planteado se enmarca en el objeto de estudio: Modelacion de sistemas biologicos,

delimitado por el campo de accion: Modelacion gréfica de sistemas bioldgicos.

En aras de solucionar el problema planteado se define como objetivo general: Desarrollar una
aplicacion informatica que permita modelar sistemas biologicos utilizando los estandares SBGN y
SBML.
Para alcanzar el mismo se trazan los siguientes objetivos especificos:

» Definir las funcionalidades que tendra la herramienta para la modelacion gréafica.

» Disefar las funcionalidades para la modelacion gréfica de sistemas biologicos con los
estandares requeridos.
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» Implementar las funcionalidades disefiadas.

Para dar cumplimiento a los objetivos trazados se desarrollaran las siguientes tareas:

» Investigacion del estado del arte para la modelacion de sistemas bioldgicos.

» Investigacion de las tendencias y tecnologias actuales para disefiar e implementar herramientas
de modelado gréfico.

» Andlisis y seleccion de las tecnologias para desarrollar la aplicacion.
» Modelacion del negocio y las actividades del flujo de trabajo de requerimientos.
» Realizacion de las actividades del flujo de trabajo de analisis y disefio.

» Realizacion de las actividades del flujo de trabajo de implementacion.

Capitulo 1: Fundamentacion tedrica

Este capitulo contiene una descripcion acerca de los principales aspectos relacionados con la Biologia
de sistemas, su origen, desarrollo, caracteristicas esenciales, retos, perspectivas y nuevas iniciativas
surgidas para dar solucion a sus problemas. Ademas se realiza un analisis del software utilizado y
desarrollado actualmente y a describe la metodologias a ser utilizadas para la solucién del problema.

Capitulo 2: Caracteristicas del sistema

El presente capitulo contiene una breve descripcion de las caracteristicas béasicas del sistema, en el
gue se identifican las clases del dominio, los requerimientos funcionales y no funcionales y se definen
los actores que intervienen en el mismo, asi como los diagramas de casos de uso del sistema y una

descripcion detallada de cada uno de ellos.

Capitulo 3: Disefio del sistema
En este capitulo se plantea como quedaria la arguitectura mediante una descripcion basada ya en la
aplicacion, se ilustra el modelo de disefio definiéndose las clases y los diagramas de interaccion que

componen cada modelo, especificAndose ademas los patrones de disefio aplicados.



Introduccion

Capitulo 4: Implementacién del sistema
En este capitulo se muestran los diagramas de componentes definidos para la implementacién del
sistema, asi como fragmentos de cddigos de algunas de las principales clases del mismo, la

validacion del sistema a nivel de desarrollador y varias pantallas de la aplicacion.



Capitulo 1

Fundamentacion Teorica

Capitulo 1. Fundamentacion Tedrica

Comprender la necesidad actual de la modelacion gréfica de sistemas biolégicos requiere de un
estudio de las caracteristicas generales de la biologia de sistemas como area interdisciplinaria, sus
principales retos, perspectivas, estandares y tendencias de desarrollo de software de la comunidad
internacional para dar solucién a los problemas que se plantean en el estudio de los sistemas

biolégicos.

Es importante ademas la acertada seleccién de herramientas y tecnologias que permitan ofrecer una

solucion eficaz al problema planteado.

1.1 Biologia de Sistemas

La evolucion de la biologia molecular, el fraccionamiento del conocimiento, las nuevas técnicas para el
acceso a un volumen de dato constantemente creciente y el desarrollo de la computacion dieron paso
al nacimiento de una nueva disciplina: la Biologia de Sistemas, que comenzé a desarrollarse en los

afios 60 aunque su institucionalizacion académica no se produjo hasta el afio 2000.

La Biologia de Sistemas representa una estrategia analitica que permite relacionar los elementos de
un sistema, con el objetivo de comprender sus propiedades emergentes. Por tanto, el analisis de
sistemas puede aplicarse a moléculas, células, 6rganos, individuos o incluso ecosistemas. En cada
uno de estos casos, se pretende describir todos los elementos que componen el sistema, definir las
redes biologicas que interrelacionan los elementos del sistema y caracterizar el flujo de informacion
gue determina la puesta en marcha de un proceso biologico[4].

La Biologia de Sistemas es un area interdisciplinaria que agrupa conocimientos de varias ciencias
como la biologia, la matematica, la fisica y la informatica no pudiéndose definir el alcance de cada una

de ellas en la interrelacion.
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Figura 1. Disciplinas que componen la Biologia de Sistemas.
Fuente: Munich Systems Biology Forum (MSBF).

1.1.1 Caracteristicas de la Biologia de Sistemas:

» Maneja una gran coleccion de datos procedentes de estudios experimentales.

» Propone modelos matematicos que pueden explicar algunos de los fenébmenos biolGgicos
estudiados.

» Proporciona soluciones matematicas que permiten obtener predicciones para los procesos
biolégicos.

A diferencia de los métodos clasicos de estudio usados por los bidlogos basados en el método
cientifico, que se refieren a la confirmacion o refutacion de hipétesis via resultados experimentales, la
Biologia de Sistemas emplea técnicas de prediccién rigurosas. Estas técnicas surgen
fundamentalmente del uso de modelos matematicos que describen el comportamiento del sistema. Se

caracteriza por la integracion de aproximaciones experimentales y computacionales en la comprension
de los sistemas bioldgicos.[5]

La Biologia de Sistemas es una disciplina relativamente nueva, por lo que necesita solucionar
problemas y afrontar retos para alcanzar los objetivos esperados.
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1.1.2 Retos, restricciones y perspectivas de la Biologia de Sistemas
» La formulacion de modelos mateméticos més robustos.
» La estandarizacion de experimentos in-vitro e in-vivo.
» Lacreaciény consolidacién de grupos multidisciplinarios de excelencia.

> El desarrollo de nanosensores y dispositivos microfluidicos que permitan la medida simultanea
de mdltiples pardmetros.

» La integracion de los modelos cuantitativos y cualitativos es uno de los principales retos de la

Biologia de Sistemas.

Alcanzar estos retos requiere de potentes herramientas de software que entre otras funcionalidades
permitan la integracion de modelos graficos y matematicos.

1.2 Estandares y formatos

A pesar de las dificultades mencionadas la comunidad internacional ha ideado un conjunto de
iniciativas para la estandarizacion de bases de datos y softwares de modelacion entre las que

aparecen:
» Lenguaje de hipertexto para la Biologia de Sistemas (SBML, por sus siglas en inglés).
> Notacion gréfica para la Biologia de Sistemas (SBGN, por sus siglas en inglés).
» Ontologia para la Biologia de Sistemas (SBO, por sus siglas en inglés).

> BioModels.

1.2.1 Lenguaje de hipertexto parala Biologia de Sistemas

El Lenguaje de hipertexto para la Biologia de Sistemas es un formato de archivo estandar para la
descripcién de modelos computacionales en la Biologia de Sistemas, SBML no es un intento de definir
un lenguaje universal de modelos cuantitativos, el propésito de SBML es servir como lengua franca un

formato de intercambio utilizado actualmente por las diferentes herramientas para comunicar los
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aspectos esenciales de un modelo computacional. Los archivos SBML contienen la informacion de los
modelos representados. Para el trabajo con estos ficheros se puede utilizar la libreria LibSBML que
permite la lectura, escritura, traduccion y la validacion de los ficheros SBML.

Al apoyar SBML como formato de entrada y salida, las diferentes herramientas de software logran la
misma representacion de un modelo posibilitando la eliminacién de errores en la traduccion y la

garantia de un punto de partida comuan para los analisis y simulaciones. [6]

1.2.2 Notacién gréafica para la Biologia de Sistemas

Un proyecto recién creado es la Notacion grafica para la Biologia de Sistemas en el que aborda la
cuestion de la comunicacién humana coherente, tratando de afiadir mas rigor y coherencia a la forma
grafica de los diagramas de red, que a menudo acompafan a la investigacion que es publicada sobre
los modelos de reaccién de los sistemas biologicos. EI objetivo de SBGN es estandarizar la
representacion gréfica visual de los principales procesos bioquimicos y celulares estudiados en la
Biologia de Sistemas. SBGN define un amplio conjunto de simbolos con precision semantica,
sintactica, junto con normas que definan su uso. También describe la forma en que tal informacion
grafica debe ser interpretada. [7]

La normalizacion de notaciones graficas para describir las interacciones biolégicas es un paso
importante para la transmision eficiente de los conocimientos bioldgicos entre las diferentes
comunidades. Tradicionalmente, los diagramas que representan las interacciones entre los genes y las
moléculas se han establecido de manera informal, utilizando formas simples y bordes sin
restricciones, como flechas. Hasta el desarrollo de SBGN, no existia un estandar acordado que
definiera exactamente cémo dibujar diagramas, la notacion grafica permite a los lectores interpretar de

forma coherente, correcta y sin ambiguedades dichos diagramas. [7]

1.2.3 Ontologia para la Biologia de Sistemas

La Ontologia para la Biologia de Sistemas es una coleccion de términos desarrollados por la
comunidad de modelizacion de sistemas biolégicos, utilizados para describir las partes del modelo de
forma comprensible y controlada. SBML provee un atributo en todos sus componentes destinados a
enlazar cada componente con un término SBO. [8]

Modelar sistemas biolégicos competentemente requiere de la visualizacién estandar brindada por
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SBGN, del uso controlado de los términos definidos para cada componente de un sistema biologico
propuesto por SBO vy la posibilidad de exportar e importar los modelos en el formato SMBL por parte
de los investigadores.

1.3 Software que modelan sistemas biologicos utilizando SBML, SBGN y SBO

1.3.1 BioUML

BioUML es un framework disefiado para el trabajo con sistemas biolégicos que brinda una notacion
grafica formalizada para describir el funcionamiento y la estructura de los sistemas biologicos, su
visualizacion y simulacion, asi como acceder a bases de datos con datos experimentales relevantes|5].

Caracteristicas:

» Soporte para ecuaciones algebraicas con todas las funciones de MathML.
» Modelacion segun el estandar SBGN.
» Soporte para SBML nivel 2.

1.3.2 CellDesigner

CellDesigner es un editor de diagramas estructurados para la modelacion de genes y redes
bioquimicas. Las redes son modeladas a través de diagramas de procesos con la notacién propuesta
por Hiroaki Kitano y almacenados siguiendo el formato del estandar SBML (Systems Biology Markup
Language).
Caracteristicas del CellDesigner:

» Representacion de semanticas bioquimicas.

» Descripcion detallada de las transiciones de estados de las proteinas.

> Utiliza el estandar SBML.

» Portabilidad extrema siendo una aplicacion desarrollada en Java.

10
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1.4 Necesidad

La mayoria de las herramientas existentes y disponibles en la actualidad poseen los estandares
definidos para la modelacion de sistemas biologicos por lo que se hace necesario que el software
BioSyS incorpore los mismos con el fin de ofrecer un software competitivo y compatible con otras
herramientas de modelacién a la comunidad de investigadores de la biologia de sistemas.

A continuacion se describen las caracteristicas de la metodologia de desarrollo, herramientas vy
lenguajes de programacion utilizados para el andlisis, disefio e implementacion de este tipo de
software.

1.5 Metodologia de desarrollo

Las metodologias de desarrollo de software describen los pasos para desarrollar un producto de
software. Definen detalladamente qué es lo que se debe hacer, como y quién debe hacerlo. Precisan
cudles son las tareas a desarrollar durante el ciclo de vida del proyecto, los artefactos que han de ser
construidos, cémo deben hacerse y el orden en que seran realizados, ademas de designar
responsables por cada tarea. De esta forma se obtiene como producto final, una solucion eficaz,
factible y de calidad al problema que le dio origen. La seleccién de las metodologias a utilizar se hace
en base a las necesidades especificas de cada situacion y a las caracteristicas del equipo de
desarrollo.

1.5.1 OpenUp

OpenUP es un proceso unificado, abierto, minimo y suficiente, lo que brinda la posibilidad de solo
incluir el contenido fundamental y necesario. Conserva las caracteristicas principales de la metodologia
de desarrollo RUP por lo que se aplica de forma iterativa e incremental, provee los componentes
basicos que pueden servir de base a procesos especificos a pesar de no tener lineamientos para todos
los elementos que se manejan en un proyecto. Es una forma de desarrollo agil y ligero donde la
mayoria de sus elementos fomentan el intercambio entre los equipos de desarrollo, y de colaboracion
sincronizando intereses y compartiendo conocimientos, principio fundamental que promueve las
buenas practicas para propiciar un ambiente saludable y de colaboracion. Maximiza los beneficios al
equilibrar las prioridades, permitiendo a los desarrolladores llevar a cabo una solucién que cumpla con
los requerimientos del proyecto, minimice el riesgo al centrarse en la arquitectura y proporcione la

retroalimentacion y mejoramiento continuo al realizar practicas que permitan incrementos progresivos a

11
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las funcionalidades. [9]

Teniendo en cuenta lo antes explicado la metodologia que se utilizara para guiar el desarrollo de las
funcionalidades es OpenUp debido a sus caracteristicas y a ser éste modelo el que mas se ajusta a las
necesidades del desarrollo de la aplicacion, ademas de ser la metodologia escogida y utilizada en el
desarrollo de versiones anteriores del software BioSys y una decision del polo de Bioinformatica de la
facultad.

1.6 Roles y Artefactos

Un rol es una definicion abstracta de un conjunto de actividades realizadas y de artefactos obtenidos.
Los roles son realizados tipicamente por un individuo, o un conjunto de individuos, trabajando juntos en
equipo. [10]

La metodologia de desarrollo OpenUP define los siguientes roles:

» Jefe de Proyecto es el encargado de planificar y administrar el proyecto y cada una de las
iteraciones por las que transita la solucion final, se hace responsable por los artefactos Plan de

Proyecto, Plan de lteracion, Lista de Riesgos y Lista de Artefactos.

» Arguitecto es el encargado de elaborar el Documento de la arquitectura producto de la
definicion y refinado la arquitectura.

» Analista es el responsable de encontrar, especificar y detallar los requerimientos, de delimitar
el sistema, encontrar los actores y los casos de usos y asegurar que el modelo de casos de
usos sea completo y consistente. Los artefactos que seran producidos por el analista seran:
Glosario de términos, Especificacion de requerimientos, Modelo de Caso de Uso y Documento
Vision generados a partir de la definicion de la visiéon del proyecto.

» Desarrollador es el responsable de disefiar e implementar la soluciéon en términos de codigo
fuente y las pruebas de desarrollador, actividades que generan la implementacion de la
solucién. Los artefactos que seran producidos por el analista seran: elementos de
implementacion que constituyen la parte fisica de la implementacion, incluyen los archivos y
directorios. Incluyen ficheros de cddigo (fuentes, binarios o0 ejecutables), de datos y de

documentacion como son ficheros de ayuda online.

12
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En el desarrollo del presente trabajo de diploma y de acuerdo a las necesidades actuales del proyecto
se desarrollaran los roles de: analista, arquitecto y desarrollador.

1.7 Arquitectura

La arquitectura de software es la organizacion fundamental de un sistema encarnada en sus
componentes, las relaciones entre ellos, el ambiente y los principios que orientan su disefio y
evolucioén. Es una vista estructural de alto nivel, ocurre muy tempranamente en el ciclo de vida y define
los estilos o grupos de estilos adecuados para cumplir con los requerimientos no funcionales. [11]

1.7.1 Estilo arquitectonico

Un estilo arquitectonico define las reglas generales de organizacion en términos de un patréon y las
restricciones en la formay la estructura de un grupo numeroso y variado de sistemas de softwares. En
una forma mas especifica, un estilo determina el vocabulario de componentes y conectores que
pueden ser utilizados en instancias de este estilo, con un conjunto de restricciones en las
descripciones arquitectonicas. [11]

1.7.1.1 Estilos de llamada y retorno

El estilo arquitectonico de llamada y retorno encapsula la Arquitectura en capas, que tiene como
objetivo primordial la separacion de la I6gica de negocios de la l6gica de disefio; un ejemplo bésico de

esto consiste en separar la capa de datos de la capa de presentacion al usuario. [11]

La ventaja principal de este estilo es que el desarrollo se puede llevar a cabo en varios niveles y, en
caso de que sobrevenga algun cambio, solo se ataca al nivel requerido sin tener que revisar entre
codigo mezclado. Ademas, permite distribuir el trabajo de creacion de una aplicacion por niveles; de
este modo, cada grupo de trabajo esta totalmente abstraido del resto, de forma que basta con conocer

la AP1 gue existe entre niveles. [11]

1.8 Patrones

Un patrén es una solucion a un problema en un contexto, codifica conocimiento especifico acumulado
por la experiencia en un dominio. Cada patron describe un problema que ocurre una y otra vez en el o

ambiente, y luego describe el nucleo de la solucion a ese problema, de tal manera que puedes usar
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esa solucion un millén de veces mas, sin hacer jamas la misma cosa dos veces. [11]
1.8.1 Patrones arquitectonicos

Los patrones arguitectonicos son aquellos que expresan un esquema organizativo estructural

fundamental para sistemas software. [11]

1.8.1.1 Modelo Vista Controlador

Es un patron de arquitectura de software que separa los datos de una aplicacion, la interfaz de usuario,
y la Iégica de control en tres componentes distintos. El patron Modelo Vista Controlador (MVC) se ve
frecuentemente en aplicaciones Web, donde la vista es la pagina HTML y el cédigo que provee de
datos dinamicos a la pagina, el modelo es el Sistema de Gestion de Base de Datos y el controlador
representa la Légica de negocio. [11]

» Modelo: Esta es la representacion especifica de la informacion con la cual el sistema opera. La

l6gica de datos asegura la integridad de estos y permite derivar nuevos datos; por ejemplo, no
permitiendo comprar un numero de unidades negativo, calculando si hoy es el cumpleafios del
usuario o los totales, impuestos o importes en un carrito de la compra.

» Vista: Este presenta el modelo en un formato adecuado para interactuar, usualmente la interfaz

de usuario.

» Controlador: Este responde a eventos, usualmente acciones del usuario e invoca cambios en

el modelo y probablemente en la vista.

Aungue se pueden encontrar diferentes implementaciones de MVC, el flujo que sigue el control

generalmente es el siguiente:

» El usuario interactta con la interfaz de usuario de alguna forma (por ejemplo, el usuario pulsa

un botoén, enlace)

> El controlador recibe (por parte de los objetos de la interfaz-vista) la notificacion de la accién

solicitada por el usuario. El controlador gestiona el evento que llega, frecuentemente a traves
de un gestor de eventos handler o callback.

» El controlador accede al modelo, actualizandolo, posiblemente modificAndolo de forma

adecuada a la accion solicitada por el usuario. Los controladores complejos estdn a menudo

14



Capitulo 1: Fundamentacion tedrica

estructurados usando un patron de comando que encapsula las acciones y simplifica su
extension.

» El controlador delega a los objetos de la vista la tarea de desplegar la interfaz de usuario. La
vista obtiene sus datos del modelo para generar la interfaz apropiada para el usuario donde se
refleja los cambios en el modelo. El modelo no debe tener conocimiento directo sobre la vista.
En algunas implementaciones la vista no tiene acceso directo al modelo, dejando que el

controlador envie los datos del modelo a la vista.

» La interfaz de usuario espera nuevas interacciones del usuario, comenzando el ciclo

nuevamente.

Para el desarrollo de la aplicacion se utilizara el patron Modelo Vista Controlador por las amplias
posibilidades que brinda.

1.8.2 Patrones de casos de uso

La experiencia en la utilizacién de casos de uso ha evolucionado en un conjunto de patrones que
permiten con mas precision reflejar los requisitos reales, haciendo mas facil el trabajo con los sistemas,

y mucho mas simple su mantenimiento. [12]
1.8.2.1 CRUD

Es un patrén que se basa en la fusion de casos de uso simples para formar una unidad conceptual.
[12] Modela las operaciones que pueden ser realizadas sobre una parte de la informacién de un tipo
especfifico, tales como creacion, recuperacion, actualizacion y eliminacion[12]. Existen dos variantes de

este patron, Crud completo y Crud parcial.

1.8.2.1.1 CRUD Completo

Con esta variante se modelan las cuatro operaciones basicas que propone el patron CRUD: crear,

recuperar, actualizar y eliminar en secciones separadas dentro de la descripcion del caso de uso.
1.8.2.1.2 CRUD Parcial

Este patron alternativo modela una de las vias de los casos de uso como un caso de uso separado. Es
preferiblemente utilizado cuando una de las alternativas de los mismos es mas significativa, larga o
mas compleja que las otras.[12]
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Para la modelacion de los casos de usos descritos en el presente trabajo de diploma se utilizara la
segunda variante del patron CRUD.

1.8.3 Patrones de disefo

Un patrén de disefio es una descripcion de clases y objetos comunicandose entre si adaptada para
resolver un problema de disefio general en un contexto particular. [11]

Los patrones de disefio son clasificados en:

» De Creacion: son los que abstraen el proceso de creacion de instancias.

» Estructurales: los que se ocupan de como clases y objetos son utilizados para componer

estructuras de mayor tamario.

» De Comportamiento: corresponden a los algoritmos y a la asignacién de responsabilidades

entre objetos.

1.8.3.1 Patrones Creacionales
1.8.3.1.1 Factory Method

Centraliza en una clase constructora la creacién de objetos de un subtipo de un tipo determinado,

ocultando al usuario la casuistica para elegir el subtipo que crear. [11]

1.8.3.1.2 Singleton

Garantiza la existencia de una Unica instancia para una clase y la creacion de un mecanismo de
acceso global a dicha instancia. [11]

1.8.3.2 Patrones GRASP

Los patrones GRASP describen los principios fundamentales de la asignacion de responsabilidades a
objetos, expresados en forma de patrones. GRASP es un acronimo que significa General
Responsibility Asignment Software Patterns (patrones generales de software para asignar
responsabilidades). [11]

1.8.3.2.1 Experto

Propone asignar la responsabilidad a la clase que cuenta con la informacién necesaria para cumplir la
responsabilidad. Permitiendo que se conserve el encapsulamiento, soportando un bajo acoplamiento y
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una alta cohesion.[13]

1.8.3.2.2 Creador

Propone asignarle a una clase la responsabilidad de crear los objetos de la otra en los casos de
contener, agregar, registrar o utilizar. Brindando soporte de bajo acoplamiento, lo cual supone menos
dependencias entre clases y posibilidades.[13]

1.8.3.2.3 Bajo Acoplamiento

Brinda como solucion asignar responsabilidades de manera que las clases no dependan fuertemente
de otras. Ofreciendo como beneficio que son faciles de entender por separadas, faciles de reutilizar y

no se afectan por cambios de otros componentes.[13]

1.8.3.2.4 Alta Cohesién

Este patron propone asignar la responsabilidad de manera que la complejidad se mantenga dentro de
limites manejables asumiendo solamente las responsabilidades que deben manejar, evadiendo un
trabajo excesivo. Su utilizacion mejora la claridad y facilidad con que se entiende el disefio, simplifica el
mantenimiento y las mejoras de funcionalidad, generan un bajo acoplamiento, soporta mayor

capacidad de reutilizacion.[13]

1.8.3.2.5 Controlador

Sugiere asignar la responsabilidad del manejo de un mensaje de los eventos de un sistema a una
clase que represente un manejador de los eventos del sistema. Este patron ofrece mayor potencial de
los componentes reutilizables garantizando que los procesos de dominio sean manejados por la capa
de los objetos del dominio.[13]

1.10 Herramienta CASE

Las herramientas CASE (Computer Aided Software Engineering, Ingenieria de Software Asistida por
Ordenador) de modelado con UML brindan la posibilidad de aplicar una metodologia de analisis y
disefio con abstraccion del codigo fuente, de manera que la arquitectura y el disefio son mas obvios y
faciles de comprender y modificar. En la medida que el proyecto es mas grande y complejo, resulta
mas necesario utilizar una herramienta CASE ya que aporta grandes beneficios para todos los
involucrados en un proyecto, por ejemplo, jefe del proyecto, analistas, arquitectos, desarrolladores y
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otros.

1.10.1 Visual Paradigm

Visual Paradigm es una herramienta CASE que brinda la posibilidad a los desarrolladores de visualizar
y disefar los elementos de software, utiliza como lenguaje de modelado UML y permite a los
desarrolladores disefiar un producto de forma rapida. Facilita la interoperabilidad con otras

herramientas CASE vy se integra con entorno de desarrollo Eclipse.

Debido a que el sistema operativo que se esté utilizando es Ubuntu (distribucion de Linux) se decide
utilizar el Visual Paradigm para visualizar y disefiar los elementos de software, debido a que corre en
este sistema operativo y utiliza el Lenguaje Unificado de Modelado (UML). Tiene disponibilidad para
disimiles versiones y para integrarse en multiples plataformas. Esta herramienta necesita de altos

requerimientos computacionales para su Optima ejecucion.

Caracteristicas Visual Paradigm:

» Genera codigo en PHP, Java, C++, y otros. Pemmite incorporar los dibujos del Visio en
cualquier diagrama de UML.

» No solo realiza diagramas de UML normales, sino también posibilita modelar hardware, dominio
especfifico, el software, conectando una red de computadoras los componentes usando sus
iconos, mas alla de las anotaciones de UML normales.

» Es multiplataforma, esta disponible en las plataformas Windows y Linux.

» Esta orientada a la creacion de disefios usando el paradigma de programacion orientado a
objetos.

1.11 Lenguaje de modelado

Los lenguajes de modelado permiten la modelacion de objetos mediante un conjunto estandarizados
de simbolos y técnicas de modelado. Modelan una simplificacién de la realidad donde se toma de los
objetos los aspectos significativos brindando asi una mejor comprension del sistema.

1.11.1 UML

El UML (Unified Modeling Language) esta considerado como el lenguaje de modelado gréfico y visual
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por excelencia, utilizado para especificar, visualizar, construir y documentar los componentes de un
sistema de software. Esta pensado para poder aplicarse en cualquier medio que necesite capturar
requerimientos y comportamientos del sistema que se desee construir. Ayuda a comprender y a
mantener de una mejor forma un sistema basado en un area que el analista o desarrollador puede
desconocer. UML surgio con el propdsito de lograr una estandarizacion universal al crecido numero de
metodologias de desarrollo que habian estado apareciendo.

Este lenguaje permite captar informacion sobre la estructura estatica y dinAmica de un sistema, en
donde la estructura estética proporciona informacion sobre los objetos que intervienen en determinado
proceso Y las relaciones que existen entre ellos, y la estructura dinamica define el comportamiento de
los objetos a lo largo de todo el tiempo que estos interactlan hasta llegar a su o0 sus objetivos. Una
caracteristica sobresaliente del UML es que no es un método, sino un lenguaje de modelado. Un
método define su notacion (lenguaje) y su proceso a seguir durante el ciclo de vida de desarrollo del
software. Se encarga de la notacion gréfica y su significado, a partir de la cual se crearan los disefios
de sistemas y no depende de un proceso, el cual seria el encargado de orientar los pasos a seguir
para elaborar el disefio. Mejorar la comunicacion es la idea a seguir con la creacion de los diagramas
mediante UML, sin dudas ayuda a que los desarrolladores de software se comuniguen con un mismo
lenguaje de modelado independiente de las metodologias empleadas. Por esta razon la mayoria de las
fuentes coinciden en que la principal ventaja de UML sobre otras notaciones OO es que elimina las
diferencias entre seméanticas y notaciones.

UML tiene como caracteristicas:

» Tecnologia orientada a objetos

A\

Viabilidad en la correccion de errores.

> Permite especificar todas las decisiones de andlisis, disefio e implementacion,
construyéndose asi modelos precisos, no ambiguos y completos.

» Puede conectarse con lenguajes de programacion (Ingenieria directa e inversa).

» Permite documentar todos los artefactos de un proceso de desarrollo (requisitos,
arquitectura, pruebas, versiones, etc.).

» Cubre las cuestiones relacionadas con el tamafio propio de los sistemas complejos y criticos.

» Es un lenguaje muy expresivo que cubre todas las vistas necesarias para desarrollar y luego

desplegar los sistemas.
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> Existe un equilibrio entre expresividad y simplicidad, pues no es dificil de aprender ni de utilizar.

El lenguaje de modelado escogido para la modelacion del sistema es UML debido sus caracteristicas
y su alto grado de comprension. Ademas de ser el lenguaje de modelado utilizado actualmente por el

equipo de desarrollo del software BioSyS.

1.12 Lenguaje de programacion
1.12.1 Java

Java ofrece todas las ventajas de un lenguaje potente y robusto, pues fue disefiado para crear software
altamente fiable. Es un lenguaje de programacion basado en clases y orientado a objetos. Sus
caracteristicas de memoria liberan a los programadores de responsabilidades y errores. Es compilado
en un codigo intermedio mas abstracto que el codigo de maquina que es ejecutado por la maquina
virtual de Java. Hereda su sintaxis de los lenguajes C y C++, pero cuenta con un modelo de objetos

mucho mas sencillo y elimina elementos de trabajo a bajo nivel como los punteros. [14]

Una de las caracteristicas mas significativas de Java es que posee una arquitectura neutral, es decir, el
compilador Java compila su cddigo a un fichero objeto de formato independiente de la arquitectura de
la maquina en que se ejecutara. La independencia de la arquitectura representa solo una parte de su
portabilidad. Java especifica los tamafios de sus tipos de datos basicos y el comportamiento de sus
operadores aritméticos, de manera que los programas son iguales en todas las plataformas. [14]

El lenguaje de programacion a utilizar para la implementacion de las nuevas funcionalidades es java
por todas las ventajas que ofrece y por ser el lenguaje escogido y utilizado actualmente en el desarrollo
del software BioSyS.

1.13 Entorno de Desarrollo Integrado (IDE)

Un Entorno de Desarrollo Integrado (IDE, en inglés, Integrated Development Environment) es un
programa compuesto por un conjunto de herramientas para un programador, como puede ser: un
editor de codigo, un compilador, un depurador y un constructor de interfaz grafica. Los mismaos proveen
un marco de trabajo amigable para la mayoria de los lenguajes de programacion, y cabe la posibilidad
gue un mismo IDE pueda funcionar con varios lenguajes de programacion. Existen diferentes IDE

como Zend Studio, PHP Editor y Eclipse.

20



Capitulo 1: Fundamentacion tedrica

1.13.1 Eclipse

El IDE Eclipse una potente herramienta universal de entorno de desarrollo de software desarrollado en
Java, usa java como lenguaje de programacion aunque permite plugins para varios lenguajes. La
plataforma esta construida en base a plugins, mecanismo que permite desarrollar, integrar y correr
nuevos plugins. [15]

Otros beneficios que aporta el uso de Eclipse son:

» Es una herramienta de cédigo abierto.

» Eclipse es neutral y adaptable a cualquier tipo de lenguaje, por ejemplo C/C++, Cobol, C#,

XML, etc. La caracteristica clave de Eclipse es la extensibilidad.

» Soporta la programacion orientada a objetos (POO).

» Ladepuracion e implementacién de aplicaciones resultan mucho mas sencillas.

» Corre en una gran cantidad de sistemas operativos incluyendo Windows y Linux.

» Provee a los desarrolladores, herramientas (ej.- PDE) que facilitan la creacion de plugins.

El IDE de desarrollo escogido para la realizacion del presente trabajo es Eclipse por sus grandes
potencialidades y sus posibilidades de extensién mediante el uso de plugins. Otra razén es el
conocimiento y experiencia del equipo de desarrollo de software BioSyS en el trabajo con este IDE,

gue ha usado este IDE en multiples aplicaciones, por lo que se tiene experiencia en su uso.

1.14 Bibliotecas
1.14.1 Jgraph

Jgraph es una biblioteca de cédigo abierto en java para la visualizacion de graficos. Sigue los patrones
de disefio Swing. Tiene capas jerarquicas para volimenes de trabajo ejemplo capas de arbol para
graficos de organizaciones. Entre sus caracteristicas se destaca su capacidad para gestionar
diagramas de multiples tipos, zoom, visualizacion en arbol, deshacer, arrastrar y soltar. Puede trabajar
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con diferentes sistemas como: XML, ficheros y bases de datos. Es compatible con las convenciones de
codigo de Java, y puede funcionar tanto en aplicaciones de escritorio como en aplicaciones de

servidor.

1.14 Framework
1.14.1 JGraph Editor Framework

Para el desarrollo de la nueva aplicacion que permitira modelar de forma grafica sistemas biologicos
se utilizara JGraph Editor 6.0.7 pues es un framework que simplifica el desarrollo de la misma al
presentar elementos que garantizan un trabajo factible con los elementos visuales. JGraph Editor es
un framework de cédigo abierto implementado con el lenguaje java y extiende las funcionalidades de la
libreria JGraph. Su disefio esta encaminado a estandarizar la interfaz de usuario, y a separar la
estructura del contenido. Contiene las partes comunes de todos los editores que usan JGraph y define
las acciones y las herramientas para la creacién de una interfaz de usuario configurable atreves de
archivos XML. Utiliza el patron arquitecténico Modelo Vista Controlador lo que posibilita obtener varias
vistas de un mismo modelo. Brinda la facilidad de afiadir acciones, herramientas y componentes

configurables a la aplicacion a través de plug-in.

Caracteristicas:
» Lainterfaz del usuario, incluyendo todos los menus, las barras de herramientas y las cajas de
herramientas esté definida en archivos XML facilitando la configuracion.
» Las aristas pueden estar relacionadas con otras aristas, caracteristica puede ser usada para
implementar casos especiales en diversos diagramas.
» Incluye un componente que exhibe una vista mindscula del diagrama.

A\

Posibilita mover los puertos de conexion alrededor del perimetro de la figura.

» Las vistas las celdas pueden ser redefinidas.

1.15 Conclusiones

Para el desarrollo del sistema se utilizara como metodologia OpenUP, la misma define cuales seran
las tareas por roles y los artefactos que seran obtenidos por cada unos de ellos, el lenguaje de
modelado UML debido su alto grado de comprension y seguir el paradigma de programacion orientado
a objetos, la herramienta CASE a utilizar para visualizar y disefiar los elementos del sistema sera
Visual Paradim ya que es multiplataforma y utiliza como lenguaje de modelado UML, como entorno
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de desarrollo Eclipse y lenguaje de programacion Java.
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Capitulo 2. Caracteristicas del Sistema

El presente capitulo contiene la descripcion del modelo de dominio perteneciente a la representacion
de un modelo bioldgico, los requisitos funcionales y no funcionales del sistema, el diagrama de casos

de usoy las descripciones textuales detalladas de los casos de uso.

2.1 Modelado del Dominio

Para comprender la estructura y la dinamica de la organizacion, los problemas actuales, sus posibles
mejoras y derivar los requerimientos del sistema que va a soportar la organizacion, se hace necesario
hacer una evaluacion de la organizacion, para ello se realizara el modelamiento de dominio. El modelo
del dominio captura los tipos mas importantes de objetos que existen o los eventos que suceden en el

entorno donde estaré el sistema.

2.1.1 Descripcion de Clases del Modelo del Dominio

La representacion de un sistema biologico, esta expresada mediante un modelo biolégico que puede
contener compartimientos, especies, reacciones quimicas, funciones matematicas y operadores
l6gicos.

El modelo biolégico es Unico para cada sistema bioldgico que se desee modelar, los compartimientos
se encuentran dentro del modelo biolégico y son los contenedores de los procesos bioquimicos y
celulares ocurrentes entre las diferentes especies del sistema biologico.

Las especies representan: quimicos simples, macromoléculas, acidos nucleicos o entidades no
especificadas de las cuales el tipo no es conocido o simplemente el propdsito no es relevante para el
modelo. El complejo es la forma abstracta utilizada para agrupar diferentes especies y otros complejos,
el resultado final sera una entidad que posee las propiedades de especie.

Las reacciones quimicas e interacciones ocurrentes entre las diferentes especies pueden ser: de
consumo, produccion, catalisis, inhibicion, modulacion, disparadoras y de estimulacion. Las funciones
matematicas pueden ser de diferentes tipos: reglas, que describen las restricciones que existen entre
variables de distintas, leyes cinéticas, regulan la velocidad a las que se producen las reacciones
quimicas. Los pardmetros son variables utilizadas en las formulas matematicas que pueden ser
expresados en diferentes unidades.

Tanto los complejos y las especies en ocasiones pueden relacionarse dando como resultado final un
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nuevo grupo de complejos o especies, tales acciones son modeladas mediante los operadores l6gicos
AND, OR y NOT. EIl operador AND es utilizado cuando las dos especies relacionadas dan como
resultado el tercero, el OR se utiliza cuando una de las especies relacionadas puede dar como

resultado un tercero y el NOT para denotar que la especie no puede producir ninguna salida.

- . Parametro
Unidad 1 tiene e
<
132
tiene
0.*
Modelo Biologico 1 tiene Funcion Matematica
< s
0.
A
1
tiene
tiene
1 0.*
Complejo 0.4 Compartimiento
———————
0.* tiene 1
Regla Ley cinetica
’ ! Inhibicion
0.*
0.* 0.1
Disparador
tiene Proceso no especificado
tiene tiene tiene
Entidad no Especificada
0.* 0.*
0:#
0. R ion Quimica Catalisis
Compuesto Simple Especie tiene
—D
JAWANA -
2 0. Modulacion
Asociacion
Macromolecula .
T relacionadas por
Consumo Estimilacion
Proceso omitido ]
Acido Nucleico
Produccion Transicion
Operador Logico
Disociacion
AND
NOT
OR

Figura 2. Modelo de Dominio.
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2.2 Actores del Sistema

Los actores son usuarios externos que interactian con el sistema, pueden representar un rol o
intercambiar informacion y no son parte de él. El actor identificado para interactuar con la herramienta
a desarrollar es el Investigador.

Actor(s) Justificacion

Investigador Es la persona que interactia con el sistema. Elabora el modelo grafico
del sistema biologico, procesa sus datos y realiza los estudios

correspondientes.

Tabla 1: Actores del sistema.

2.3 Modelado del Sistema

2.3.1 Requisitos funcionales

Los requisitos funcionales son las capacidades o condiciones que el sistema tiene que cumplir para su
correcto funcionamiento, la herramienta a desarrollar debe cumplir con los siguientes requisitos

funcionales:

RF 1 Modelar graficamente sistemas bioldgicos.

RF 1.1 Modelar graficamente compartimientos.

RF 1.1.1 Insertar compartimientos.

RF 1.1.2 Modificar las propiedades de los compartimientos.

RF 1.1.3 Eliminar compartimientos.

RF 1.2 Modelar graficamente especies.
RF 1.2.1 Insertar especies.
RF 1.2.2 Modificar las propiedades de las especies.

RF 1.2.3 Eliminar especies.
RN 1.3 Modelar graficamente reacciones quimicas entre las distintas especies.

RF 1.3.1 Insertar reacciones.

RF 1.3.2 Modificar las propiedades de las reacciones.
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RF 1.3.3 Eliminar reacciones.
RF 1.4 Modelar graficamente operadores légicos.
RF 1.4.1 Insertar operadores.

RF 1.4.2 Eliminar operadores.

RF 1.5 Modelar graficamente modificadores.
RF 1.5.1 Insertar modificador.
RF 1.5.2 Eliminar modificador.

RF 1.6 Modelar graficamente reactantes.
RF 1.6.1 Insertar reactante.
RF 1.6.2 Eliminar reactante.

RF 1.7 Modelar graficamente productos.
RF 1.7.1 Insertar producto.
RF 1.7.2 Eliminar producto.

RF 2 Mostrar propiedades de los componentes del sistema bioldgico.
RF 3 Guardar la informacion del sistema bioldgico en formato SBML.
RF 4 Permitir el trabajo con una Biblioteca de funciones.

2.3.2 Requisitos no funcionales

Los requerimientos no funcionales son las propiedades o las cualidades que el producto debe tener,
para que sea mas atractivo, usable, rapido y confiable. Entre los requisitos no funcionales que la
herramienta debe tener se encuentran:

2.3.2.1 Usabilidad

RNF1 El sistema podra ser usado por aquellos usuarios que posean conocimientos basicos en el
campo de la modelacion de sistemas bioldgicos.

2.3.2.2 Soporte

RNF 2 Mantenimiento: El sistema debe estar bien documentado de forma tal que el tiempo de
mantenimiento sea minimo en caso de necesitarse.
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RNF 3 Instalacion: La instalacion del sistema debe caracterizarse por su facilidad, claridad y sencillez.

RNF 4 Portabilidad: El sistema debe ser multiplataforma (ser capaz o caracterizarse por poder
funcionar o mantener una interoperabilidad de forma similar en diferentes sistemas operativos o

plataformas).

2.3.2.3 Restricciones de disefio

RNF 5 El sistema debe cumplir con el estdndar de Notacion Gréafica de Sistemas Bioldgicos y utilizar
las funcionalidades de la libreria libsbmljar. El lenguaje de programacién a utilizar en la

implementacion debe ser Java.

2.3.2.4 Requisitos de software

RNF 6 Para el uso del sistema es necesario tener instalado la maquina virtual de java 1,5 o una
version superior.
Es necesaria la utilizacion de esta version de la maquina virtual debido a que la libreria libsbml.jar la

requiere.

2.3.2.5 Interfaces de usuario
RNF 7 Se necesita una interfaz amigable, legible, interactiva, facil de usar, profesional, clara y sencilla.
2.3.3 Diagrama de Casos de Uso del Sistema

Los casos de uso son procesos que dan un resultado de valor para un actor determinado, son
artefactos narrativos que describen en forma de acciones y reacciones, el comportamiento del sistema
desde el punto de vista del usuario. Los diagramas de casos de uso del sistema representan
graficamente los procesos y su interaccion con los actores. El siguiente diagrama corresponde al
sistema a desarrollar.
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gestionar modelo biologico

gestionar producto
gestionar operador logico

gestionar modificador

“~. <<Extend>>

S
-5

<<Extends>
gestionar especie $----------- mostar propiedades

-

.- “<<Extends>>
gestionar reactante

Figura 3. Diagrama de Casos de Uso del Sistema.

2.3.3.1 Descripcidn textual de Casos de Uso del Sistema

La comprension de las funcionalidades del sistema no es suficiente con la representacion grafica,

Diagrama de casos de uso, es necesaria también una descripcion textual de forma detallada de cada

una de las interacciones ocurrentes dentro de cada seccion. Para ello se describen de forma textual los

casos de uso correspondientes al sistema.

2.3.3.1.1 Caso de uso gestionar compartimiento

Caso de Uso:

Gestionar compartimento

Actores:

investigador (Inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las

siguientes acciones:

Insertar compartimiento: cuando el investigador inserta un nuevo
compartimiento al modelo y finaliza cuando el sistema visualiza el
compartimiento y actualiza el modelo.

Modificar Propiedades de compartimiento: cuando el investigador
modifica las propiedades del compartimiento finalizando asi el CU.
Eliminar compartimiento: cuando el investigador elimina el

compartimiento del modelo finalizando asiel CU.
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Precondiciones:

Referencias

RF1, RF11,RF1.12yRF1.13

Prioridad Critico.

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea
realizar:

¢ Insertar compartimiento
[ ]

Modificar propiedades de compartimiento

¢ Eliminar compartimiento

2. El sistema en dependencia de la accion que
el investigador realice:

¢ Insertar compartimiento: ir a la seccion
“Insertar compartimiento”
Mostrar propiedades de compartimiento:
ir a la seccion “Modificar propiedades
compartimiento”.
Eliminar compartimiento: ir a la seccion

“Eliminar compartimiento”

Seccion “Insertar ¢

ompartimiento”

1. El investigador selecciona el componente nuevo

modelo biolégico en la barra de herramientas.

2. El sistema agrega el compartimiento al
modelo biologico y lo visualiza. Finalizando asi
el CU.

Seccién “Modificar propied

ades compartimiento”

1. El los

campos editables (Name, Spatial Dimensions,

sistema muestra una venta con

Size, Unit, Constant).

2. El investigador modifica los datos que desea del

compartimiento.

3. El sistema guarda los cambios y finaliza el
Cu.
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i =)

1C:
Mame: | |
Spatial Dimensions: |3 v|
Size: | |
Linit: |sustance "|
Constant: |true "'|

| (814 | | Reset | | Cancel |

Seccion“Eliminar compartimiento”

1. El sistema elimina el compartimiento y todo lo

gue contiene, actualiza el modelo y visualiza el
cambio finalizando asi el CU.

Poscondiciones

En dependencia de la accion del investigador:
e Se inserta un compartimiento al modelo.
¢ Se modifican las propiedades de un compartimiento.

e Se elimina un compartimiento.

Tabla 2: Descripcién del Caso de Uso gestionar compartimiento.

2.3.3.1.2 Caso de Uso gestionar especie

Caso de Uso:

Gestionar especie.

Actores:

investigador (Inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las
siguientes acciones:
¢ Insertar especie: El caso de uso se inicia cuando el investigador inserta
una nueva especie al modelo y finaliza cuando el sistema visualiza la
especie y actualiza el modelo.
e Modificar propiedades de la especie: cuando el investigador modifica
las propiedades de la especie finalizando asi el CU.

e Eliminar especie: cuando el investigador elimina la especie del modelo
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finalizando asiel CU.
Precondiciones: Que exista un compartimiento
Referencias RF1,RF121, RF122yRF1.23
Prioridad Critico.
Flujo Normal de Eventos
Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea
realizar:

e Insertar especie.

¢ Modificar propiedades de la especie.

e Eliminar especie.

2. El sistema en dependencia de la accion que
el investigador realice:
e Insertar especie: ir a la seccion “Insertar
especie”.
¢ Modificar propiedades de la especie: ir a
la seccion “Modificar propiedades de la
especie”.
e Eliminar especie: ir ala seccién

“Eliminar especie”.

Seccion “Insert

ar especie”

1. El investigador selecciona el componente especie
del conjunto de especies que se muestran en la
paleta de componentes y da clic en el area de

modelado.

2. El sistema agrega la especie al modelo

biolégico y lo visualiza finalizando asiel CU.

Seccion “Modificar propie

dades de la especie”

1. El sistema muestra una ventana con los
campos editables (Name, Compartment, Initial
Amount, Initial Concentration, Substance Units,
Has Only Substance Units, Boundary Condition,
Charge y Constant).

2. El investigador modifica los datos que desea de la

3. El sistema guarda los cambios y finaliza el
CuU.

especie seleccionada.
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Mame: | |

Compartment: | "|

0 Initial Amount:
1 Initial Concentration:

Has Only Substance Units:

Substance Units: | 'l
Spatial Size Units: | v|
Boundary Condition: |false vl
Constant: |false V|
[] charge:
| (81,4 | | Reset | | Cancel |

Seccién“Eliminar especie”

1. El sistema verifica si la especie seleccionada es

parte de una reaccion quimica.

2. El sistema elimina la especie, actualiza el
modelo y visualiza el cambio finalizando asi el
Cu.

Flujos Alternos

Accion del Actor Respuesta del Sistema

1.1 Si se parte del punto 1 de la seccién Eliminar | 1.2 El sistema elimina las reacciones

Especie del flujo normal de eventos. modificadoras y la especie seleccionada.

1.3 El sistema elimina la referencia de la especie
seleccionada de la reaccion quimica en la que
participa.

En dependencia de la accion del Investigador:
o e Seinserta una especie.

Poscondiciones - _ _
e Se modifican las propiedades de una especie.

e Se elimina una especie.

Tabla 3: Descripcién del Caso de Uso gestionar especie.

33




Capitulo 2: Caracteristicas del Sistema

2.3.3.1.3 Caso de uso gestionar reaccion quimica

Caso de Uso:

Gestionar reaccion quimica.

Actores: investigador (Inicia)

Resumen:

siguientes acciones:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las

e Insertar reaccion quimica: cuando el investigador decide insertar una
nueva reacciéon quimica al modelo y finaliza cuando la reaccion queda
incluida en el modelo y este se actualiza.

¢ Modificar propiedades de la reaccion quimica: cuando el investigador
modifica las propiedades de la reaccion quimica finalizando asi el CU.

e Eliminar reaccion quimica: cuando el investigador elimina la reaccion

guimica del modelo finalizando asi el CU.

Precondiciones:

Referencias

RF 1, RF1.3,RF13.1, RF13.2 RF 133

Prioridad Critico.

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea
realizar:
e Insertar reaccion quimica.
¢ Modificar propiedades de la reaccion
guimica

e Eliminar reaccién quimica.

2. El sistema en dependencia de la accién que
el investigador realice:

¢ Insertar reaccion quimica: ir a la secciéon
“Insertar reaccion quimica” .

e Modificar propiedades de la reaccion
quimica: ir a la seccién “Modificar
propiedades de la reaccion quimica”.

e Eliminar reaccién quimica: ir a la

seccion “Eliminar reaccién quimica”

Seccion “Insertar reaccion quimica”

1. El investigador selecciona en el mend,

correspondiente a las reacciones quimicas, que se

2. El sistema agrega la reaccion quimica al

modelo biolégico y lo visualiza. Finalizando asi
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encuentra en la paleta de componentes, la reaccion | el CU.

guimica y da clic en el area de modelado.

Seccién “Modificar propiedades de la reaccion quimica”

1. El sistema muestra una ventana con los
campos editables (name, Reversible, fast).

2. El investigador modifica los datos que desea de

la reaccién quimica seleccionada.

3. El sistema guarda los cambios y finaliza el
CuU.

=

T o e
B 3]
10
Mame: | |
Reversible: |true 'l
Fast: |fE‘|SE 'l
Reactants: 0
Froducts: 0
Modifiers: u}
| Ok | | Reset | | Cancel |

Seccion“Eliminar reaccion quimica”

1. El sistema elimina la reaccion quimica,
actualiza el modelo y visualiza el cambio
finalizando asiel CU.

En dependencia de la accion

Poscondiciones

e Se elimina una reacci

del Investigador:

e Se inserta una reaccion quimica.

e Se modifican las propiedades de una reaccion quimica.

on quimica.

Tabla 4: Descripcién del Caso de Uso gestionar reaccion quimica.

2.3.3.1.4 Caso de Uso gestionar operador l6gico

Caso de Uso: gestionar operador l6gico

Actores: investigador (Inicia)
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Resumen: El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las
siguientes acciones:
¢ Insertar operador légico: cuando el investigador inserta un operador y
finaliza cuando el sistema visualiza el operador légico.
¢ Eliminar operador légico: cuando el investigador elimina un operador
I6gico, el sistema visualiza el cambio finalizando asiel CU

Precondiciones:

Referencias RF1,RF14,FR 141, RF14.2

Prioridad Secundario.

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accién del Actor Respuesta del Sistema
1. El investigador selecciona la accion que desea 2. El sistema en dependencia de la accion que
realizar: el investigador realice:
e Insertar operador légico. e Insertar operador légico: ir a la secciéon
e Eliminar operador l6gico. “Insertar operador logico”.

¢ Eliminar operador l6gico: ir a la seccion

“Eliminar operador l6gico”.

Seccién “Insertar operador légico”

1. El investigador selecciona el componente 2. El sistema agrega el operador légico y lo

operador logico y da clic en el area de modelado. visualiza. Finaliza el CU

Seccién “Eliminar operador légico”

1. El investigador da clic derecho sobre el operador | 2. El sistema elimina el operador logico y
logico en el area de modelado y selecciona que | visualiza el cambio finalizando asi el CU.

accion eliminar.

En dependencia de la accion del Investigador:
Poscondiciones e Se elimina un operador logico.

e Se agrega un operador légico.

Tabla 5: Descripcién del Caso de Uso gestionar operador légico.

36




Capitulo 2: Caracteristicas del Sistema

2.3.3.1.5 Caso de Uso gestionar modificador

Caso de Uso:

gestionar modificador

Actores:

investigador (Inicia)

Resumen:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las
siguientes acciones:
¢ Insertar modificador: cuando el investigador va a insertar una especie
como modificador a una reaccién quimica y finaliza cuando la especie
es insertada como modificadora de la reaccion el sistema visualiza el
cambio.
¢ Eliminar modificador: cuando el investigador va a eliminar la reaccion
gue hace que una especie actué como modificador en una reaccion

guimica y finaliza cuando dicha reaccion es eliminada.

Precondiciones:

Referencias

RF1, RF15 RF151, RF15.2

Prioridad

Secundario.

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea | El sistema en dependencia de la accion que el

realizar: investigador realice:
e Insertar modificador. e Insertar modificador: ir a la seccién
e Eliminar modificador. “Insertar modificador”.

e Eliminar modificador: ir a la seccién

“Eliminar modificador”.

Seccion “Insertar modificador”

3. El sistema visualiza la reaccion, agrega la
especie a la lista de modificadores de la

reaccion actualiza el modelo Yy finaliza el CU

Flujos Alternos

Accion del Actor Respuesta del Sistema
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2.1 si se parte del punto 2 de la seccion “Insertar

modificador” del flujo normal de eventos.

2.2 El sistema muestra un mensaje de error “

Incorrect Association” y elimina la reaccion
insertada
2.3 El sistema va a la accién 1.1 de esta seccion.

Seccion “Eliminar modificador”

1. El investigador da clic derecho sobre Ila
reaccion que hace que una especie actué como
modificador en una reaccién quimica en el area de

modelado y selecciona la accion eliminar.

2. El sistema elimina la especie de la lista de
modificadores de la reaccion, actualiza el modelo,
elimina la reaccion seleccionada y visualiza el

cambio y finaliza el CU.

Poscondiciones .

En dependencia de la accién del Investigador:
Se inserta un modificador a la reaccion quimica.

¢ Se elimina un modificador de la reaccion quimica.

Tabla 6: Descripcién del Caso de Uso gestionar modificador.

2.3.3.1.6 Caso de Uso gestionar reactante

Caso de Uso: gestionar reactante

Actores: investigador (Inicia)

Resumen:

siguientes acciones:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las

¢ Insertar reactante: cuando el investigador va a insertar una especie
como reactante a una reaccién quimica

¢ Eliminar reactante: cuando el investigador va a eliminar la arista que
hace que una especie actué como reactante en una reaccion quimicay

finaliza cuando dicha arista es eliminada.

Precondiciones:

Referencias

RF 1, RF1.6,RF1.6.1, RF1.6.2

Prioridad Secundario.

Flujo Normal de Eventos

Seccioén “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea

realizar:

El sistema en dependencia de la accion que el
investigador realice:
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¢ Insertar reactante.

e Eliminar reactante.

e Insertar reactante: ir a la seccidn
“Insertar reactante”.
e Eliminar reactante: ir a la seccion

“Eliminar reactante”.

Seccion “Insertar reactante”

1.

componentes la arista que permite agregar una

especie como reactante a la reaccién existente.

1.1 El investigador selecciona la especie origen y la

reaccion quimica destino.

El investigador selecciona en la paleta de

2. El sistema comprueba que el origen y

destino son validos

3. El sistema visualiza la arista, agrega la

especie a la lista de reactantes de la reaccion

actualiza el modelo vy finaliza el CU

Flujos Alternos

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

2.1 si se parte del punto 2 de la seccion “Insertar

reactante” del flujo normal de eventos.

2.2 El sistema muestra un mensaje de error
“Incorrect Association” y elimina la arista insertada

2.3 El sistema va a la accion 1.1 de esta seccion.

Seccion “Elim

inar reactante”

1. Elinvestigador da clic derecho sobre la arista
que une la especie con la reaccion quimica y

selecciona la accion eliminar.

2. El sistema elimina la especie de la lista de
reactantes de la reaccién, actualiza el modelo,
elimina la arista seleccionada y visualiza el
cambio y finaliza el CU.

Poscondiciones .

En dependencia de la accién del Investigador:
Se inserta un reactante a la reaccion quimica.

Se elimina un reactante de la reaccion quimica.

Tabla 7: Descripcion del Caso de Uso gestionar reactante.

2.3.3.1.7 Caso de Uso gestionar producto

Caso de Uso: gestionar producto

Actores: investigador (Inicia)
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Resumen:

siguientes acciones:

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las

¢ Insertar producto: cuando el investigador va a insertar una especie
como producto a una reaccion quimica

¢ Eliminar producto: cuando el investigador va a eliminar la arista que
hace que una especie sea el producto en una reaccion quimica y

finaliza cuando dicha arista es eliminada.

Precondiciones:

Referencias

RF1, RF1.7,RF1.7.1, RF1.7.2

Prioridad Secundario.

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador selecciona la accion que desea
realizar:
¢ Insertar producto.

e Eliminar producto.

El sistema en dependencia de la accion que el

investigador realice:

e Insertar producto: ir a la seccién
“Insertar producto”.
e Eliminar producto: ir a la seccion

“Eliminar producto”.

Seccién “Insertar producto”

1. El investigador selecciona en la paleta de
componentes la arista que permite agregar una
especie como producto a la reaccion existente.

1.1 El investigador selecciona la reaccién origen y la

especie destino.

2. El sistema comprueba que el origen y
destino son validos

3. El sistema visualiza la arista, agrega la
especie a la lista de productos de la reaccion
actualiza el modelo vy finaliza el CU

Flujos Alternos

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

2.1 si se parte del punto 2 de la seccion “Insertar

2.2 El sistema muestra un mensaje de error
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producto” del flujo normal de eventos.

“Incorrect Association” y elimina la arista insertada
2.3 El sistema va a la accién 1.1 de esta seccion.

Seccién “Eliminar producto”

1. Elinvestigador da clic derecho sobre la arista
gue une la especie con la reaccién quimica y

selecciona la accion eliminar.

2. El sistema elimina la especie de la lista de
productos de la reaccién, actualiza el modelo,
elimina la arista seleccionada y visualiza el
cambio y finaliza el CU.

Poscondiciones °

En dependencia de la accion del Investigador:
Se inserta un producto a la reaccién quimica.

e Se elimina un producto de la reaccién quimica.

Tabla 8: Descripcién del Caso de Uso gestionar producto.

2.3.3.1.8 Caso de Uso mostrar propiedades

Caso de Uso: mostrar propiedades.

Actores: investigador (Inicia)

Resumen:

propiedades vy finaliza el CU.

El caso de uso se inicia cuando el investigador decide ver las propiedades de

cualquier componente del modelo biolégico el sistema muestra las

Precondiciones:

Referencias RF2

Prioridad Secundario

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El actor selecciona el componente deseado en el | 2. El

area de modelado haciendo sobre el mismo.

sistema muestra las propiedades.

Finalizando el CU.

Poscondiciones

Se elimina el operador légico.

Tabla 9: Descripcion del Caso de Uso mostrar propiedades.

2.3.3.1.9 Caso de Uso gestionar modelo biolégico

Caso de Uso: gestionar modelo bioldgico

Actores: investigador (Inicia)
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Resumen:

siguientes acciones:

Cu.

El caso de uso se inicia cuando el investigador va a realizar una de las

e Abrir modelo biolégico: el investigador decide abrir un modelo
existente, el sistema abre el modelo seleccionado y finaliza el CU.

e Guardar modelo biologico: el investigador decide guardar el modelo
bioldgico previamente creado, el sistema guarda el modelo y finaliza el

Precondiciones:

biolégico creado.

Si el investigador decide “Guardar modelo biolégico” debe haber un modelo

Referencias RF3

Prioridad Critico

Flujo Normal de Eventos

Seccion “General”

Accion del Actor

Respuesta del Sistema

1. El investigador se dirige al menu principal y
selecciona una de las siguientes opciones:
e Abrir modelo biol6gico

e Guardar modelo biolégico

2. El sistema en dependencia a la accion
solicitada por el investigador muestra la interfaz
correspondiente:
e Abrir modelo biologico: ir a la Seccion
“Abrir modelo biolégico”
e Guardar modelo biolégico: ir a la
Seccidén “Guardar modelo biolégico”

Seccién “Abrir modelo biol6gico”

1. El investigador se dirige al menu principal y

selecciona la opcion Abrir.

2. El sistema muestra una ventana para
seleccionar el lugar donde se encuentra el
modelo.

3. El investigador indica la ruta.

4. El sistema abre el modelo y finaliza el CU.

Seccion“Guardar modelo biolégico”

1. El investigador se dirige al menud principal y

selecciona la opcion guardar.

2. El

seleccionar el nombre y

sistema muestra una ventana para
el lugar donde se
guardara el modelo.

3. Elinvestigador indica la ruta 'y el nombre.

4. El

seleccionado no exista otro modelo de igual

sistema comprueba que en el lugar
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nombre.

4.2 El sistema guarda el modelo finalizando el CU.

Flujos Alternos

Accion del Actor Respuesta del Sistema

3.1 si se parte del punto 3 de la seccion General 3.2 el sistema muestra un mensaje de error

del flujo normal. “Existe un modelo con el mismo nombre” el

sistema se dirige a la accion 2 de esta seccion.

En dependencia de la accion del Investigador:
Poscondiciones e Se abre un modelo biolégico existente.

e Se guarda el modelo biolégico creado.

Tabla 10: Descripcion del Caso de Uso Gestionar modelo biol6gico

2.4 Conclusiones

Al finalizar el capitulo qued6 conformado el sistema en el modelo de dominio definiéndose los
requisitos funcionales y no funcionales que el sistema debe ser capaz de alcanzar, diagrama de casos
de uso del sistemay las descripciones textuales correspondientes a cada caso de uso.
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Diserio del Sistema

Capitulo 3. Disefio del Sistema

El disefio del sistema tiene como propdsito formular los modelos centrados en los requisitos y en el
dominio de la solucion y prepara el sistema para la implementacion. En el presente capitulo se
desarrolla el disefio, a través del cual se modela la aplicacion la que debe ser capaz de soportar todos
los requerimientos mencionados en el capitulo anterior. Para ello se utilizaran diferentes artefactos
como son: los diagramas de interaccion, los diagramas de clases del disefio y las descripciones de

algunas de las principales clases del disefio.

3.1 Estilo arquitectonico

La arquitectura del sistema estara orientada a objetos y el estilo arquitecténico utilizado para la
construccion del Médulo Modelacion es el estilo de llamada y retorno que encapsula la arquitectura en
capas Yy tiene como objetivo fundamental la separacion de la l6gica de negocios de la logica de disefio.

La ventaja fundamental de dicho estilo es que el desarrollo se puede llevar a cabo en varios niveles.

El patrén Modelo Vista Controlador (MVC) que sigue la filosofia del estilo arquitectonico de llamada y
retorno, es el seleccionado para el desarrollo de la aplicacién debido a que es utilizado por el
framework JgraphEditor Editor y sus caracteristicas brindan la posibilidad de descomponer el sistema
en varios niveles de abstraccion al tener soporte para multiples vistas, la vista se separa del modelo y
no hay ninguna dependencia directa entre vista y modelo, la interfaz de usuario puede mostrar
multiples vistas de los mismos datos simultAneamente. Ademas de un mayor soporte a los cambios
producto a que los requisitos de interfaz tienden a cambiar mas rapidamente que las reglas de
negocio. Puesto que el modelo no depende de la vista, la adicion de nuevos tipos de interfaces
visuales al sistema generalmente no afectan al modelo. Por tanto, el ambito del cambio se limita a la

vista.

Para el disefio de la aplicacion ademas de los paquetes que define el patron MVC, para la
organizacion de los elementos, se adicion6 al paquete Controlador el paquete SBMLController que
contiene las clases controladoras para el trabajo con modelos biol6gicos y archivos SBML. De forma
paralela al patron se encuentra el subsistema LibSBML que contiene la libreria de igual nombre y que
exporta las funcionalidades utilizadas por el paquete SBMLController, la adicién de este subsistema a
la aplicacion no interfiere con la organizacion propuesta por el patron dado que solo se realizan
llamadas a un ente externo.
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Figura 4. Diagrama de Paquetes del Disefio.

En el framework Jgraph Editor el modelo almacena la estructura logica de la graficay provee métodos
diversos para acceder a esa informacion. Las vistas son una o mas capas légicas sobre el modelo que
realizan la tarea de visualizar la gréfica y actualizarla automaticamente cuando ocurren cambios en el
modelo.
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GraphLayoutCache GraphLayoutCache GraphLayoutCache

[H H ] CH CHH
CH [H

A

GraphModel

[H H ]
-]

Figura 5. Esquema de multiples vistas de un modelo en JGraph Editor.

3.2 Patrones de disefio
3.2.1 Factory Methods

El objetivo principal del patrén Factory Methods es el de centralizar en una clase la responsabilidad de
crear objetos de un sbtipo determinado ocultandole al usuario la casuistica seguida para elegir el
subtipo a crear. Por lo que se tiene factoria "genérica” que es una clase abstracta y sirve para
“fabricar" un producto, también genérico (un interfaz o bien una clase abstracta), permitiendo extender

el sistema de una forma més elegante. [16]
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JGraphEditorFactoryMethod

FactoryMethod JGraphpadPane

Figura 6. Subdiagrama donde se utiliza el patrén Factory Methods.

Este patron es utilizado por el framework JGraph Editor para crear objetos de los subtiopos menubar,
toolbar y toolbox. Como muestra la Figura 6 la clase FactoryMethod es la encargada de crear objetos
del subtipo JGraphPane. La clase JGraphEditorFactoryMethod es la clase abstracta que fabrica

productos genérico.

3.2.2 Singleton

El patron Singleton permite asegurar que de una clase habrd solo una instancia, y proporciona un
punto de acceso a ella global a todo el cédigo. [16]

Si el constructor de una clase es publico, podra llamarse desde cualquier otra. Por tanto, para asegurar
el control de la creacion de instancias, el constructor debe ser privado. En este caso el constructor
solo se podra llamar desde un objeto de la propia clase. Pero no es posible instanciar objetos de esa
clase, porque el constructor es privado. La solucion consiste en utilizar un método estéatico para llamar
al constructor asi es posible controlar el acceso al constructor y que pueda ser llamarlo desde fuera de
la clase. En todo momento debe existir una Unica instancia de la clase por lo que es necesario
almacenar dicha instancia dentro de la propia clase (como una variable static).
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SBML Controller
~version : long
~level : long
~model : CModel

-SBMLController()
+getinstance() : SBMLController

P

-sbmlicontroler

SBML ControllerHolder
-sbmicontroler : SBMLController = new SBMLController()

Figura 7. Subdiagrama donde se utiliza el patron Singleton.

Como muestra la Figura 7 el constructor de la clase SBMLController es privado, por lo que ninguna
otra clase podra crear instancias de la misma. El método estético getinstance() es el punto de acceso
al Unico objeto de SBMLController creado por la clase SBMLControllerHolder contenida dentro de la

misma SBMLController.

3.2.3 Experto

Si las responsabilidades a las clases se asignan en forma adecuada, los sistemas tienden a ser mas
faciles de entender, mantener y ampliar, lo que permite reutilizar los componentes en futuras
aplicaciones. Por lo que este patron brinda la posibilidad de asignar una responsabilidad al experto en
informacion es decir asignar dicha responsabilidad la clase que cuenta con la informacion necesaria
para cumplirla. [13]

3.2.4 Creador

El disefio, bien asignado, puede soportar un bajo acoplamiento, una mayor claridad, el
encapsulamiento y la reutilizacion. El patron Creador guia la asignacion de responsabilidades
relacionadas con la creacion de objetos. El propésito fundamental de este patron es encontrar un
creador que se debe conectar con el objeto producido en cualquier evento ya sea agregar, registrar o
utilizar. Al escogerlo como creador, se da soporte al bajo acoplamiento. [13]
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3.2.5 Bajo Acoplamiento

El acoplamiento es una medida de la fuerza con que una clase esta conectada a otras clases, con que
las conoce y con que recurre a ellas. Acoplamiento bajo significa que una clase no depende de
muchas clases. Como solucién este patron brinda la posibilidad de asignar responsabilidades de

manera que las clases no dependan fuertemente de otras. [13]

3.2.6 Alta Cohesidn

La cohesion es una medida de cuan relacionadas y enfocadas estan las responsabilidades de una
clase. Una alta cohesién caracteriza a las clases con responsabilidades estrechamente relacionadas
que no realicen un trabajo enorme. Como solucién el patrén permite asignar una responsabilidad de

modo que la cohesion siga siendo alta. [13]

3.2.7 Controlador

Un evento del sistema generado por un actor externo; es un evento de entrada externa. Se asocia a
operaciones del sistema: las que se emite en respuesta a los eventos del sistema. Un Controlador es
un objeto de interfaz no destinado al usuario que se encarga de manejar un evento del sistema. Define
ademés el método de su operacion. El patron Controlador sugiere asignar la responsabilidad del
manejo de un mensaje de los eventos de un sistema a una clase que represente un manejador de los
eventos del sistema. [13]

3.3 Diagrama de clases del disefio

Los diagramas de clases del disefio describen graficamente las especificaciones de las clases de
software, de las interfaces, asi como sus relaciones en una aplicacion. [17]
Contienen:
> Clases, atributos y métodos.
» Interfaces, con sus operaciones y constantes.
» Asociaciones: navegabilidad, multiplicidad.
» Dependencias.
» Paguetes o subsistemas.

Muestran las clases del disefio enfocadas a un lenguaje en especffico, ya en el diagrama se manejan
especificaciones mas técnicas y detalladas. Son la primicia para entender lo que posteriormente se va
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a implementar. [17]
Para la construccion de la aplicacion se disefié un diagrama de clases del disefio para cada caso de

uso del sistema.

3.3.1 Diagrama de clases del disefio

<import>>

U
I
{
!
]
(3
I
1
!

Figura 8 Diagrama de clases del Caso de uso gestionar compartimiento.
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3.4 Descripcion de las clases del disefio

Las clases contenidas en el paquete SBMLController son las encargadas de gestionar las

funcionalidades que exporta la libreria libSBML:

» SBMLController:
Clase controladora de la que es posible crear una Unica instancia para tener un control mayor
de las operaciones que realiza, contiene las funcionalidades para crear y salvar documentos
SBML. En esta clase se encuentran los atributos version y nivel de dichos documentos.

» CComponent:
Clase que contiene las variables countid, countname, countmetaid de tipo entero que se
utilizan para generar los nombres, id y metaid de los elementos que seran insertado en el
modelo bioldgico y los métodos para incrementar las variables mencionadas anteriormente. De

esta superclase heredan las clases CModel, CCompartment, CReaction y CSpecies.

» CModel:

Clase controladora que contiene las funcionalidades para la creacién de modelos biolégicos,
adicion de compartimientos, reacciones y especies, de modificacién y acceso a los atributos de
los mismos. A través de los métodos public Model createModel(),public Compartment
addModelCompartment(Model = mod, Compartment comp), public Reaction
addModelReaction(Model mod), public Species addModelSpecie(Model mod,
Compartment comp) y los métodos getX y setX donde X es el nombre del atributo del
compartimiento que serd accedido o modificado. Utiliza las funcionalidades brindadas por la
libreria libsbml.jar.

» CCompartment:
Clase controladora que contiene las funcionalidades para la creacion de compartimientos,
modificacion y acceso a los atributos de los mismos. A través de los métodos public

Compartment createCompartment(), y los métodos getX y setX donde X es el nombre del
atributo del compartimiento que sera accedido o modificado. Utiliza las funcionalidades

brindadas por la libreria libsbml.jar.
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» CReaction:
Clase controladora que contiene las funcionalidades para la creacion de reacciones quimicas,
adiciéon de reactantes, productos y modificadores, modificacion y acceso a los atributos de las
mismas. A través de los métodos public Reaction CreateReaction(),public void
addReactionReactant(Species esp, Reaction react), public void
addReactionProduct(Species esp, Reaction react), public void
addReactionModifier(Species esp, Reaction react) y los métodos getX y setX donde X es el
nombre del atributo de la reaccion que sera accedido o modificado. Utiliza las funcionalidades

brindadas por la libreria libsbml.jar.

» CSpecies:
Clase controladora que contiene las funcionalidades para la creacién de especies, modificacion
y acceso a los atributos de las mismas. A través de los métodos public Species
CrearSpecies(Compartment compart), donde compart es el compartimiento donde estara
ubicada la especie, y los métodos getX y setX donde X es el nombre del atributo de la especie
gue sera accedido o modificado. Utiliza las funcionalidades brindadas por la libreria libsbml.jar.

» ListOfElements:
Clase que contiene las listas LinkedList<JGraph_SBMLDocument> list,
LinkedList<SBase_Cell> list sc vy LinkedList<LogicalOperator_Cell> list_Ic que
mantienen unidos a los elementos graficos con los elementos SBase que ellos representan.
Esta clase contiene también las funcionalidades para obtener el par SBase de cualquier

elemento grafico.

3.5 Diagrama de interaccion

Los diagramas de interaccion se utilizan para modelar los aspectos dinAmicos de un sistema, muestran
una interaccion, que consiste en un conjunto de objetos y sus relaciones, incluyendo los mensajes que
se pueden enviar entre ellos. Un diagrama de secuencia es un diagrama de interaccion que destaca la
ordenacién temporal de los mensajes [18]. Los diagramas que se muestran en este epigrafe estan

divididos en secciones para una mejor comprension.
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3.5.1 Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar especie seccion insertar especie

% GraphpacVertexTool: JGraphpadVertexTool | | jGraphEdtorAction : JGraphEtorAction | | listOf JGraph_SBML_Document : ListOf JGraph_SBML_Document | | sBILController : SBMLController | | chloclel: Chlocke

g 2 addSBMLComponet()
3

: getPermanentFocusOwner Diagram()

+ —

PVESHGRE. 1 epresse

4 getinstance()
5 gethlodelofuGraphpadDiagram()

: getCmodtl()

1 | |

| 7. addModelSpecie()
8 |getlnstance()

|

[

T |

U | |

9 updateMoclelofDocument()

__zgﬁ_”_gyg;-___-__

| |
Figura 9. Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar especie seccién insertar especie.

3.5.2 Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar especie seccion eliminar especie

% jGraphpadEditAction : JGraphpadEditAction listsOfElements : ListsOfElements JGrahp

| |
1: doDelete() : : 3: getElemetSBase()

|

|

2: getinstance() :
I

D; |

|

investigador

5: removeSBMLOfReaction() 4: getSelectionCells()

‘ | 6: removeSBMLElement()

7: updateModelofDocument()

Figura 10. Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar especie seccion eliminar especie.
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3.5.3 Diagrama de secuencia del Caso de Uso mostrar propiedades

% jGraphpadL2FPropertySheet : JGraphpadL2FPropertySheet listsOfElements : ListsOfElements jGraphpadGraphConstants : JGraphpadGraphConstants

investigador

1: update()

[> 2: addPropertiesSBMLMap()

3. getModelofGraphpadDiagram()

4: getElemetSBase()

Yy ]

LY setSpeciesCotmcentraiion()

.

¢

@

Figura 11. Diagrama de secuencia del Caso de Uso mostrar propiedades

3.5.4 Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar modelo bioloégico

% jGraphpadFileAction : JGraphpadFileAction | | sBMLController : SBMLController | | listOf_JGraph_SBML_Document : ListOf_JGraph_SBML_Document

investigador

1: dosaveshmi()

2. getinstance()
3 writeSBML()

4 getSBMLDocofdGraph()

Figura 12. Diagrama de secuencia del Caso de Uso gestionar modelo biolégico.

3.6 Conclusiones
En el presente capitulo fue descrito el estilo arquitectdnico que se utilizo en el disefio de la aplicacion

asi como los patrones de disefio utilizados y la fundamentacién de su uso. También se realizaron los

diferentes diagramas de clases del disefio para los casos de uso y los diagramas de interaccion.
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Capitulo 4. Implementacién del Sistema

La implementacion comienza con el resultado del disefio y se implementa el sistema en términos de
componentes. El proposito principal es desarrollar la arquitectura y el sistema como un todo. En el
presente capitulo se describe como quedard implementada la aplicacion y se muestran las principales

pantallas de la misma con sus descripciones.

4.1 Diagramas de Componentes

Los diagramas de componentes muestran las organizaciones y dependencias lbégicas entre
componentes software, sean estos componentes de cédigo fuente, binarios o ejecutables es un grafo
donde los componentes estan unidos por medio de relaciones de dependencia: compilacion y
ejecucion. [19]

Son utilizados para estructurar el modelo de implementacion en términos de subsistemas de
implementacion y mostrar las relaciones entre los elementos de implementacion. [19]
El uso mas importante de estos diagramas es mostrar la estructura de alto nivel del modelo de
implementacién, especificando:

» Los subsistemas de implementacién y sus dependencias a la hora de importar cédigo.

» Organizar los subsistemas de implementacién en capas.
El diagrama de componentes quedo estructurado como se muestra en la Figura 13 donde:

> El subsistema de implementacion Vista: contiene los archivos de codigo fuente de
pertenecientes a la capa Vista.

» El subsistema Controlador contiene el codigo fuente distribuido en archivos de las clases
controladoras

» Subsistema de implementacion SBMLController: contiene las clases que implementan las
funciones para el trabajo con los componentes de los modelos biolégicos y los documentos
SBML.

» Libreria liIbSBML: contiene las funcionalidades implementadas para el trabajo con archivos
SBML.

» Interfaz libFuctions: exporta las funcionalidades de la libreria libSBML
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<<import>>

libFuntions

|
(R <gimport>z _ _ -

Figura 13. Diagrama de Componentes.
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4.2 Cbdigo fuente de los principales métodos y su descripcion

A continuacion se describen algunos de los principales métodos que fueron desarrollados para
conformar la aplicacion que permite modelar graficamente sistemas bioldgicos regida por el estandar
SBGN y SBML. Las descripciones se centran principalmente en los métodos que permiten dar
cumplimiento a los requisitos funcionales soportados por la aplicacion y aquellos que implementan las

funcionalidades que brinda la libreria ibSBML, para el trabajo con el estandar SBML.

El siguiente  fragmento de cédigo perteneciente al método protected void
paintBackground(Graphics g) que se encarga de dibujar la forma gréfica de los simbolos propuestos

por SBGN, pinta en el area de modelado la figura que representa un Nucleic acid Feature.

else if (shape == SHAPE_NUCLEIC ACID_FEATURE){
int height, width;

height = d.height - b;
width = d.width - b;

Graphics2D g2 = (Graphicsz2D) g;
Graphics2D g3 = (Graphics2D) g;
Graphics2D g4 = (Graphics2D) g;
Graphics2D g5 = (Graphics2D) g;
Graphics2D g6 = (Graphics2D) g;
Graphics2D g7 = (Graphics2D) g;

int h4 = (int) (d.getHeight()/4);
int r = d.width;

g2.fillRect(0, 0, width, 0);
g3.T1llRect(0, 0, 0, height);
g4.T1llRect(width, 0, width,height);
gS.T1llRect (0, height, width,height);

g6.f1llArc(b, d.height ,d.height, d.width,0,180);
g7.fillAarc(b, d.height - h4 - b, r-2, h4,0,-46);

Resultado
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Documentl ™ &

SHAPE_NUCLEIC_ACID_FEATURE

i

Figura 14. Resultado 1.

El siguiente cddigo brinda la funcionalidad a la aplicacion de poder salvar el modelo bioldgico en el

formato SBML.

protected void doSaveFileSBML(JGraphEditorDiagram file,

boolean forceFilenameDialog) throws ICException {

string filename = file.getMame();

if (forceFilenameDialog ) {

}

1
ListsOfElements.
getInstance().setSBMLDocumentIshew(file);
// Strip extension as it will be added by the dialeg
// based on the chooseable filter.
if (filename.toLowerCase().endswith(".xml.gz"))
filename = filename.substring(o, filename.length() - 7);
else if (filename.tolLowerCase().endswith(".xml"))
filename = filename.substring(o, filename.length() - 4);

filename = dlgs.editorFileDialog(
getPermanent FocusOwnerOrParent (),
getString("SaveSBML"), filename, false,
lastDirectory);

1

if (filename !'= null) {

SBMLController.getInstancel(]).
writeSBML(ListsOfElements.getInstance().
getSBMLDocofJGraph(file), filename);
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Resultado:

Iy E Dacumentl ™

SavelSBMILFile

. Cuardar en: |ﬁ ingrid '|

3 DocumentosC3 Videos

3 eclipse 3 workspace
(O3 Escritorio 3 workspacel
[C3 Examples

(3 Imagenes

(C3 Musica

(3 Plantillas

(3 Pablico

3 SBMLeditor

MNombre de archivo |Mude|1 | |

=
Modell
=

Archivos de tipo: |JGraphpad fxml) vl

Figura 15 Resultado 2.

El formato SBML codifica el modelo a XML.

@ Modellxml ¥

<?xml version="1.0" encoding="UTF-8"?=>
=sbml xmlns="http://www.sbml.org/sbml/level2" level="2" version="1"=
<model metaid="_mol" 1d="MOD1" name="Modell"=
=listOf Compartments=
<compartment metaid="_cpl" 1d="COMP1" name="Compartmentl"/>
=/l1stofCompartments=
<l1st0fSpecies=
=specles metald="_spl" 1d="SPE1" name="SP1" compartment="COMP1"/=
<specles metaid="_sp2" 1d="SPE2" name="SP2" compartment="COMP1" />
=/l1st0fSpecies=
<listOfReactions=>
<reaction metald="_rcl" 1d="REAC1" name="Asoclationl"=
<listOfModifiers=
=modifierSpeciesReference species="SPEl"/=
<modifierSpeciesReference species="SPE2" />
=/list0fModifiers=
</reaction=
=/l1st0fReactions=>
</model=

{jsbmlﬂ

Figura 16. Cadigo XML del modelo salvado.
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El modelo ha sido salvado en formato SBML y puede ser abierto por otros softwares, el siguiente
ejemplo muestra como el modelo generado por la aplicacion es cargado por el software SBML Editor.

SEMLeditor :
File Document

O ns
D= o !

1 skbmi
lenvel: 2
metaic: metaic_ 0000001
wersion: 1
*milns: hitp:/ fwaww. sbhml.org/sbhml/lewel2
G & model
id: MOD1
metaic: _mol
name: Modell
¢ listoOfCompartments
¢ @ compartment
ic: COMP1
metaic: _cpl
name: Compartmentl
¢ listOfSpecies
9 @ species
compartment: COMP1
icl: SFE1
metaic: _spl
name: 5P 1
T & species
compartment: COMP1
icl: SPE2
metaid: _sp2
name: 5F2
T listOfReactions
¢ @ reaction
ic: REAC1
metaid: _rcl
name: Asociationl
? listOfM odifiers
¢ modifierSpeciesReference
species: SPEL
T modifierSpeciesReference
species: SPE2

Jhome/ingrid/Model 1. xm|

Figura 17. SBML Editor.
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4.3 Validacion a nivel de desarrollador

Los estandares SBGN y SBML proponen un conjunto de reglas que son necesarias a la hora de
realizar la implementacion de aplicaciones que modelen sistemas bioldgicos, SBGN propone un
conjunto de simbolos con precision semantica y sintactica que ilustran la forma grafica de los
componentes del sistema biolégico junto a normas que define su utilizacion, por su parte SBML
establece una definicibn para cada componente que integra el sistema biologico y los tipos de
operaciones que son posible realizar ente los diferentes componentes ademéas de permitir que los
modelos sean codificados en XML. Por lo que se realiza la validacion de la aplicacion a nivel de
desarrollador para dar cumplimiento a las reglas y normas establecidas por los dos estandares.

En el siguiente fragmento de cddigo perteneciente al método public void reactionController
(DefaultGraphCell cell_first,DefaultGraphCell cell_second) se validan las operaciones realizadas
entre los componentes especies y reaccion quimica. Se lanza la excepcion para validar que no se
pueda realizar la asociacion ente la especie seleccionada y la reaccién quimica si asociacion es
incorrecta.

else if(ListsOfElements.getInstance().

getElemetSBase (temp_mod, cell first) instanceof Reaction &6&

ListsOfElements.getInstance().

getElemetSBase(temp_mod, cell second) instanceof Reaction &&(name.equals(JGraphpad.NAME CATALYSIS)
|| name.equals(JGraphpad.NAME_MODULATION) || name.equals(JGraphpad.NAME_PRODUCTION)
|| name.equals(JGraphpad.NAME_STIMULATION) || name.equals(JGraphpad.NAME_INKIBITION)
|| name.equals(JGraphpad.NAME_TRIGGER) || name.equals(JGraphpad.NAME_EDGETOOL)) )1

throw new Exception("Incorrect association");

A través de la funcionalidad showMessageDialog() se muestra al usuario un mensaje de error

indicandole que la asociacion que ha hecho es incorrecta.
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try {
DefaultGraphcell sour = (DefaultGraphCell) graph.getModel().
getParent(graph.getModel().getSource(eadge));
DefaultGraphcell targ = (DefaultGraphCell) graph.getModel().
getParent (graph.getModel().getTarget(adge));
reactionController(sour, targ);

}

catch (Exception e) {

JOptionPane.showMessageDialeg(JGraphEditorAction. getdctiveFrame(),
e.getMessage(],
"Error",
JOptionPane.ERROR_MESSAGE);

Object [1 array = new Object[1];

array[0] = edge;

cache.remove(array);

Resultado:

Documentl

0 Incorrect association

5P1

7

4

Figura 18. Resultado 3.
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4.4 Pantallas de la Aplicacion

Biosys Modelator'- Documentl *
File Edit View Format Window Help

08 Elele] ¢ [+/mel [@a]a) w/%mobfif [z

B Al [Folojol[o] [© Ou@ee |seforw]
I'~.Ii'||'igit::|r\t : Documentl ©

7] |22 A 2l ] &Sl

| =&
C ' B

-

" Modell [

AV

Prnpmies\

[ &=

0 Root(s)

Modified Editable 100% 312:130

9.801K Free / 12.232K Total

Figura 19. Interfaz Principal.

63



Capitulo 4: Implementacion del Sistema

Biosys Modelator = Documentl =

(P&~ =&
' ot @
-

Paleta
de
compone

Area de modelado

Inspector de propiedades

0 Roetis) Modified Editable 100% 312:130 9.801K Free / 12.232K Toral

Figura 20. Principales areas de la interfaz.
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Biosys Modelator - Document 1+

File Edit View Format Window Help

[Cle] [Eae] [ [+@]z) (ma]a] [ (o] ]a] [«
B (A [ofoloo] o [© [Dmmie/e [sefew|w] [ [ALA AL ]/ [&ela-l

Navigator | 4 [ pocumemy =+ i

| |

Modell

-

Properties |

m

opague 1)

SBase [

weriexShape 1

El Specics

Baundary Condition false

Constant false

id SPEL

Meta_ld =5pl

MName U_El

walle U_EL
1 Selected Modified Editable 100% SB4 D44 11 466K Free f 12 232K Total

Figura 21 Interfaz Princiapal.

4.5 Conclusiones

Mediante la realizacion del presente capitulo se describi6 como fue implementada la aplicacion en
términos de componentes ademas de fragmentos de codigos relevantes para la implementacion y se
mostraron las pantallas principales de las nuevas funcionalidades.

65



Conclusiones

Conclusiones

Luego de todo lo expuesto en el presente trabajo, es posible concluir que:

» Se definieron las funcionalidades y caracteristicas de la aplicacion como resultado del proceso
de captura de requisitos.

» Se realiz6 el disefio de una aplicacién para modelar graficamente sistemas bioldgicos.
» Se implementd una aplicaciéon que permite modelar graficamente sistemas bioldgicos,
cumpliendo con el estandar de notacion grafica SBGN y el formato SBML.
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Recomendaciones

>

Integrar el nuevo moédulo de Modelacion Gréafica con el modulo Editor de Ecuaciones lo que
permitira editar las funciones correspondientes a los elementos SBML con mayor rigor.
Continuar el estudio del formato SBML lo que permitira incorporarle al médulo y al proyecto
nuevas funcionalidades para el trabajo con sistemas biol6gicos.

Incorporar el estdndar SBO al médulo Modelacion.

67



Referencias bibliogrdficas

Referencias bibliogréaficas

1. Taguenca, Juan.B (2003) Las nuevas biotecnologias en Espafa [Disponible en:
http://www.tesisenxarxa.net/TESIS UAB/AVAILABLE/TDX-1027104-172625//tb1de2.pdf ].

2. Giraldo, JC.R (2006) Estado del arte de la bioinformatica.[Disponible en:
ftp.eia.edu.co/Sitios%20W eb/bioinstrumentacion/docs/otros/BioinformaticsReviewUde A.pdf].
[Consultado 22 de noviembre 2008].

3. Meloan, S (2001) Exploring the New Frontier: Java Technology Powers the "Post-Genomic" Era. Sun
Developer Network. [Disponible en: http://java.sun.com/features/2001/10/genome2.html].
[Consultado 2 de dicembre 2008].

4. Lopez, M., GR. Romero, and M. Vega (2007) Biologia de Sistemas. [Disponible en: http://www.gen-
es.org/12 publ/docs/Biologiadeseistemas.pdf]. [Consultado 20 de diciembre 2008].

5. Sanchez, Y. and Y. Armentero, “Software para la Simulacién de Sistemas Biolégicos: Médulo de
modelacion grafica de Sistemas Biolégicos”. 2007, Universidad de las Ciencias Informéticas: Ciudad de
la Habana.

6. Erato K. (2003) Systems Biology Markup Language (SBML) Level 2: Structures and Facilities for
Model Definitions [Disponible en: sbml.org/images/b/b7/Finney 2003.pdf]. [Consultado noviembre
2008].

7. Kitano, H., N.L. Nov'ere, and S. Moodie. (2008) Systems Biology Graphical Notation: Process
Diagram Level 1 . [Disponible en: www.icsb-2007.org/proceedings/abstracts/G19.pdf] [Consultado 5 de
dicembre de 2008].

8. SBO, System Biology Ontology [Disponible en: http://sbml.org/images/4/4c/Hucka-sbo.pdf ]
[Consultado 15 de diciembre de 2008].

9. Ayuda extendida OpenUP. (2008). [Disponible en: http://10.34.20.5:5800/0penUP] [Consultado 20
de noviembre de 2008].

10. [Disponible en: http://hanzcocchi.net/el-rol-del-analista-en-rup/]. [Consultado marzo de 2009].

11. Larman, C. (1999) “UML y patrones’. [Disponible en: WwWWw.api-
epsa.upv.es/Inform%EQtica/Temaris/6985.pdf]. [Consultado 20 de enero 2009].

12. Overgaard, G. and K. Palmkvlist (2004) “Use Cases: Patterns and Blueprints”. [Disponible en:
www.dcs.bbk.ac.uk/~gr/pdf/seke07 requirement patterns 2.pdf]. [Consultado 2 febrero de 2009].

13. Gamma, E. and R. Helm, Design Patterns. (1995) Elements of Reusable Object-Oriented Software.
[Disponible en: www. cv.uoc.es/cdocent/RIB69XL1ISCMBASBYHM2N.pdf ] [Consultado 11 febrero de
2009].

14. Led6n, Jd.Cy,( 1999) Guia de Iniciacion al Lenguaje JAVA. [Disponible en:
http://pisuerga.inf.ubu.es/Isi/Invest/Java/Tuto/l 3.pdf] [Consultado 10 de enero de 2009].

68


http://www.tesisenxarxa.net/TESIS_UAB/AVAILABLE/TDX-1027104-172625/jtb1de2.pdf
ftp://ftp.eia.edu.co/Sitios Web/bioinstrumentacion/docs/otros/BioinformaticsReviewUdeA.pdf
http://java.sun.com/features/2001/10/genome2.html
http://www.gen-es.org/12_publ/docs/Biologiadeseistemas.pdf
http://www.gen-es.org/12_publ/docs/Biologiadeseistemas.pdf
http://www.icsb-2007.org/proceedings/abstracts/G19.pdf
http://sbml.org/images/4/4c/Hucka-sbo.pdf
http://10.34.20.5:5800/OpenUP
http://hanzcocchi.net/el-rol-del-analista-en-rup/
http://www.api-epsa.upv.es/Inform%E0tica/Temaris/6985.pdf
http://www.api-epsa.upv.es/Inform%E0tica/Temaris/6985.pdf
http://pisuerga.inf.ubu.es/lsi/Invest/Java/Tuto/I_3.pdf

Referencias bibliogrdficas

15. Gutiérrez, J. (2001) ElI entorno de desarrollo  Eclipse. [Disponible  en:
http://www.uv.es/~jgutierr/MySQL Java/T utorialEclipse.pdf] [Consultado 10 de enero de 2009].

16. CCIA, D. (2007) Introduccion a los patrones de disefio. Algunos patrones basicos. [Disponible en:
http://www.jtech.ua.es/j2ee/2008-2009/doc/patrones-sesion01-apuntes.pdf]. [Consultado 3 de
marzo de 2009].

17. Visconti, M. Fundamentos de Ingenieria de Software. Universidad Técnica Federico Santa Maria.
[Disponible en: http://www.inf.utfsm.cl/~visconti/ili236/Documentos/10-DisenoOQ0.pdf]. [Consultado 15
de marzo de 2009].

18. Cueva.J.M. Disefio Orientado a Objetos [Disponible en:
http://www.di.uniovi.es/~cernuda/pfc/doo.pdf ]. [Consultado 15 de marzo de 2009].

19. Vilas, AF (2008) Diagrama de Componentes. [Disponible en:
http://tvdi.det.uvigo.es/~avilas/UML/node49.html]. [Consultado 10 de abril de 2009].

69


http://www.uv.es/~jgutierr/MySQL_Java/TutorialEclipse.pdf
http://www.jtech.ua.es/j2ee/2008-2009/doc/patrones-sesion01-apuntes.pdf
http://www.inf.utfsm.cl/~visconti/ili236/Documentos/10-DisenoOO.pdf
http://www.di.uniovi.es/~cernuda/pfc/doo.pdf
http://tvdi.det.uvigo.es/~avilas/UML/node49.html

Bibliografia

Bibliografia

» Taguenca, Juan.B (2003) Las nuevas biotecnologias en Espafia [Disponible en:
http://www.tesisenxarxa.net/TESIS UAB/AVAILABLE/TDX-1027104-172625//tb1de2.pdf ].

» Giraldo, J.C.R (2006) Estado del arte de la bioinformatica.[Disponible en:
ftp.eia.edu.co/Sitios%20W eb/bioinstrumentacion/docs/otros/BioinformaticsReviewUde A.pdf].
[Consultado 22 de noviembre 2008].

» Meloan, S (2001) Exploring the New Frontier: Java Technology Powers the "Post-Genomic" Era.
Sun Developer Network. [Disponible en: http://java.sun.com/features/2001/10/genome2.html].

» [Consultado 2 de dicembre 2008].

» Lopez, M., GR. Romero, and M. Vega (2007) Biologia de Sistemas. [Disponible en:
http://www.gen-es.org/12 publ/docs/Biologiadeseistemas.pdf]. [Consultado 20 de diciembre
2008].

» Sanchez, Y. and Y. Armentero, “Software para la Simulacién de Sistemas Biologicos: Médulo de
modelacién grafica de Sistemas Biolégicos”. 2007, Universidad de las Ciencias Informaticas:
Ciudad de la Habana.

» FErato K. (2003) Systems Biology Markup Language (SBML) Level 2: Structures and Facilities for
Model Definitions [Disponible en: sbml.org/images/b/b7/Finney 2003.pdf]. [Consultado
noviembre 2008].

» Kitano, H., N.L. Nov'ere, and S. Moodie. (2008) Systems Biology Graphical Notation: Process
Diagram Level 1 . [Disponible en: www.icsb-2007.org/proceedings/abstracts/G19.pdf]
[Consultado 5 de dicembre de 2008].

» SBO, System Biology Ontology [Disponible en: http://sbml.org/images/4/4c/Hucka-sbo.pdf ]
[Consultado 15 de diciembre de 2008].

» Ayuda extendida OpenUP. (2008). [Disponible en: http://10.34.20.5:5800/0OpenUP] [Consultado
20 de noviembre de 2008].

» [Disponible en: http://hanzcocchi.net/el-rol-del-analista-en-rup/]. [Consultado marzo de 2009].

» Larman, C. (1999) “UML y patrones”. [Disponible en: Www.api-
epsa.upv.es/Inform%EOtica/Temaris/6985.pdf]. [Consultado 20 de enero 2009].

> Overgaard, G and K. Palmkvlist (2004) “Use Cases: Patterns and Blueprints”. [Disponible en:
www.dcs.bbk.ac.uk/~gr/pdf/seke07 requirement patterns 2.pdf ]. [Consultado 2 febrero de
2009].

» Gamma, E. and R. Helm, Design Patterns. (1995) Elements of Reusable Object-Oriented

Software. [Disponible en: www. cv.uoc.es/cdocent/RIB69XL1ISCMBASBYHM2N.pdf ]
[Consultado 11 febrero de 2009].

70


http://www.tesisenxarxa.net/TESIS_UAB/AVAILABLE/TDX-1027104-172625/jtb1de2.pdf
ftp://ftp.eia.edu.co/Sitios Web/bioinstrumentacion/docs/otros/BioinformaticsReviewUdeA.pdf
http://java.sun.com/features/2001/10/genome2.html
http://www.gen-es.org/12_publ/docs/Biologiadeseistemas.pdf
http://www.icsb-2007.org/proceedings/abstracts/G19.pdf
http://sbml.org/images/4/4c/Hucka-sbo.pdf
http://10.34.20.5:5800/OpenUP
http://hanzcocchi.net/el-rol-del-analista-en-rup/
http://www.api-epsa.upv.es/Inform%E0tica/Temaris/6985.pdf
http://www.api-epsa.upv.es/Inform%E0tica/Temaris/6985.pdf

Bibliografia

Leon, J.d.Cy.,( 1999) Guia de Iniciacion al Lenguaje JAVA. [Disponible en:
http://pisuerga.inf.ubu.es/Isi/Invest/Java/Tuto/l 3.pdf] [Consultado 10 de enero de 2009].

Gutiérrez, J. (2001) ElI entorno de desarrollo Eclipse. [Disponible en:
http://www.uv.es/~jgutierr/MySQL Java/T utorialEclipse.pdf] [Consultado 10 de enero de 2009].

CCIA, D. (2007) Introduccion a los patrones de disefio. Algunos patrones basicos. [Disponible
en: http://www.jtech.ua.es/j2ee/2008-2009/doc/patrones-sesion01-apuntes.pdf]. [Consultado 3
de marzo de 2009].

Visconti, M. Fundamentos de Ingenieria de Software. Universidad Técnica Federico Santa
Maria. [Disponible en: http://www.inf.utfsm.cl/~visconti/ili236/Documentos/10-DisenoO0O.pdf].
[Consultado 15 de marzo de 2009].

Cueva.J.M. Disefio Orientado a Objetos [Disponible en:
http://www.di.uniovi.es/~cernuda/pfc/doo.pdf ]. [Consultado 15 de marzo de 2009].

Vilas, AF. (2008) Diagrama de Componentes. [Disponible en:
http://tvdi.det.uvigo.es/~avilas/UML/node49.html]. [Consultado 10 de abril de 2009].

Benson, D.(2009) JGraph and JGraph Layout Pro User Manual. [Disponible en:
www.jgraph.com/pub/igraphmanual.pdf]. [Consultado marzo de 2009].

Gaudenz, A. (2005) JGraph in Action Using JGraph in real-world applications. [Disponible en:
www.jgraph.com/pub/jgraphpadmanual.pdf ] [Consultado marzo de 2009].

Enlinea: http://www.biouml.org/. [Consultado noviembre 2008].

En linea: http://sbml.org/Main_Page. [Consultado noviembre 2008].

En linea: http://www.cellnomica.com/ . [Consultado noviembre 2008].

71


http://pisuerga.inf.ubu.es/lsi/Invest/Java/Tuto/I_3.pdf
http://www.uv.es/~jgutierr/MySQL_Java/TutorialEclipse.pdf
http://www.jtech.ua.es/j2ee/2008-2009/doc/patrones-sesion01-apuntes.pdf
http://www.inf.utfsm.cl/~visconti/ili236/Documentos/10-DisenoOO.pdf
http://www.di.uniovi.es/~cernuda/pfc/doo.pdf
http://tvdi.det.uvigo.es/~avilas/UML/node49.html
http://www.jgraph.com/pub/jgraphmanual.pdf
http://www.biouml.org/
http://sbml.org/Main_Page
http://www.cellnomica.com/

Anexos

Anexos

tar

7

s

on quimica seccion inser

7

Anexo 1 Diagrama de secuencia del CUS gestionar reacci

{GraphoalertexTool JGraphpadV erexToal

{GraphEtorAction JGraphEdtorAction

Est0f_JGraph_SBML Document: ListOf_Joraph_SBHL Document

SBNLContolr - SBMLConrolr | |chodel Chloe!

st !

e

1. mousePressed) ﬂ 2 addSBMLComponet()

3 getPermanentFocusOwnerOrParert()

4 getnstance()

5 getModelofJGraphpadDiagran)

6 getCmodel )

|

& oetinstance()

% UpdatelModelofDocumert()

___%____éz_é?________

T: addbodeReacton)

_
_
_
|

rtar

6n quimica seccioén inse

Figura 22. Diagrama de secuencia del CUS gestionar reacci

72



Anexos

Anexo 2 Diagrama de secuencia del CUS gestionar reaccion quimica seccion eliminar
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Anexo 4 Diagrama de secuencia del CUS gestionar modificador seccion insertar
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Anexo 5 Diagrama de secuencia del CUS gestionar operador l6gico seccion eliminar
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Anexo 7 Diagrama de secuencia del CUS gestionar reactante seccion eliminar
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Anexo 8 Diagrama de secuencia del CUS gestionar producto seccion insertar
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Anexo 9 Diagrama de secuencia del CUS gestionar producto seccion eliminar
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Glosario de términos

Glosario de términos

Biologia de Sistemas: Area de investigacion cientifica que se preocupa del estudio de procesos

biolégicos usando un enfoque sistémico.

BioSyS: Biological System Simulator. (Simulador de Sistemas Bioldgicos, en ingles) Software para la

simulacién de sistemas bioldgicos.

BioSeek: Compafiia dedicada al estudio de modelos de enfermedades humanas para el

descubrimiento y desarrollo de farmacos. (http://www.bioseekinc.com)

BioSpice: Biological Simulation Program for Intra- and Inter-Cellular Evaluation. Framework de cédigo
abierto y conjunto de herramientas para ayudar a las investigaciones biologicas en el moldeamiento y
simulacion de procesos de células vivas.

https://biospice.org

Cellnomica:

(http://www.cellnomica.com)

Genstruct: Compafiia dedicada a la biologia de sistemas. Se centra en el descubrimiento y desarrollo
de farmacos.

http://www.genstruct.com

Institute for Advanced Biosciences, Keio University: Instituto de Ciencias Bioldgicas de la
Universidad de Keio, Mita, Japén, es un instituto de investigacion académica en el area de la biologia
de sistemas, utiliza tanto la biologia experimental como computacional.

http://www.iab.keio.ac.jp

Institute for Systems Biology: Instituto que reiine a un grupo multidisciplinario de académicos y
cientificos, de las ramas de la biologia, matemética, ingenieria y fisica en un ambiente interactivo y
colaborativo para el estudio de la biologia de sistemas.

http://www.systemsbiology.org
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Glosario de términos

In-vitro: (del latin: en vidrio) Procesos que se realizan en recipientes de vidrio, generalmente tubos de

ensayo, bajo condiciones asépticas en el laboratorio.

In-vivo: Se refiere al proceso que tiene lugar en el organismo vivo.

Microfluidicos: dispositivos miniaturizados para el procesamiento de muestras de dimensiones

celulares.

Modelacion: Es un método de obtencion del conocimiento, de aplicacién en varias ciencias, en el cual
se opera con un objeto, no en forma directa sino utilizando cierto sistema intermedio auxiliar conocido

como modelo.

Modelo: Representacion abstracta de la realidad.

Modelo biolégico: Representacion grafica visual de un Sistema biolégico.

Munich Systems Biology Forum (MSBF): Foro abierto para permitir el contacto y la colaboracién
entre grupos de investigacion relacionados con la biologia de sistemas en el area de Munich.

http://www.msbf.mpg.de

Nanosensores nanotubos de carbén para el procesamiento de muestras celulares.

Proyecto E-CELL: Proyecto internacional de investigacion cuyos objetivos son modelar y reconstruir
fendmenos biologicos in-silico, el desarrollo de teorias de soporte necesarias, tecnologias y
plataformas de software para permitir la simulacion precisa de células enteras.

https://www.e-cell.org

Sistema bioldgico: sistemas abiertos que operan en condiciones alejadas del equilibrio

termodindmico, con muchas y fuertes interacciones no lineales entre sus muchos elementos.

Software: Término genérico que designa al conjunto de programas que posibilitan realizar una tarea

especifica en un ordenador.
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Glosario de términos

Systems Biology Markup Language (SBML): lenguaje basado en XML, para representar modelos de

redes de reaccién bioquimica. http://sbml.org/index.psp
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